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　 　 冠状病毒(Ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓｅｓꎬ ＣｏＶｓ)是一类具有囊膜的单链

ＲＮＡ 病毒ꎬ也是目前已知的基因组最大的 ＲＮＡ 病毒ꎬ在分类

上属于套式病毒目(Ｎｉｄｏｖｉｒａｌｅｓ)冠状病毒科(Ｃｏｒｏｎａｖｉｒｉｄａｅ)冠
状病毒属(Ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ) [１]ꎮ 该病毒可以引起动物呼吸道、消
化道和神经系统疾病ꎬ主要感染人和脊椎动物ꎬ后者主要包括

猪、牛、犬、猫、鼠、禽类和一些其他动物(含野生动物)等ꎮ 冠

状病毒科分为 ４ 个属ꎬ即 α、β、γ 和 δ 属[２￣３]ꎮ 其中ꎬα 属冠状

病毒感染人、长翼蝠、猪、犬、猫等[４]ꎻβ 属冠状病毒感染人、
猪、牛、马、鼠、家蝠等ꎬ人们熟知的引起严重急性呼吸综合征

(Ｓｅｖｅｒｅ ａｃｕｔｅ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅꎬＳＡＲＳ)的冠状病毒和引起

中东呼吸综合征(Ｍｉｄｄｌｅ ｅａｓｔ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅꎬＭＥＲＳ)的相

关病毒等[５]均属 β 属冠状病毒ꎻγ 属冠状病毒感染禽和白鲸 ２
个种ꎬ其中最主要的是引起禽传染性支气管炎(Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｂｒｏ￣
ｃｈｉｔｉｓꎬＩＢ) [６]ꎻδ 属冠状病毒感染猪、夜莺、文鸟等[７]ꎮ

２０１９ 年 １２ 月ꎬ中国湖北省武汉市首次报道发现不明原因

肺炎ꎬ２０２０ 年 １ 月证实系新型冠状病毒感染所致ꎮ 截至 ２０２０

年 ２ 月 ２４ 日２４ ∶ ００ꎬ全国累计报告确诊病例数已超过７７ ０００
例ꎬ累计死亡病例数超过２ ６００例ꎮ ２０２０ 年 １ 月 １２ 日ꎬ世界卫

生组织(Ｗｏｒｌｄ Ｈｅａｌｔｈ ＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎꎬＷＨＯ)将该新病毒暂时命

名为 ２０１９ 新 型 冠 状 病 毒 ( ２０１９ ｎｏｖｅｌ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓꎬ ２０１９￣
ｎＣｏＶ) [８]ꎮ ２ 月 １１ 日ꎬ国际病毒分类委员会 ( Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ ｏｎ Ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ＶｉｒｕｓｅｓꎬＩＣＴＶ)宣布了新型冠状病毒

的正式名称:严重急性呼吸综合征冠状病毒 ２(Ｓｅｖｅｒｅ ａｃｕｔｅ ｒｅ￣
ｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓ ２ꎬＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２) [９]ꎮ ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣
２ 是一种具有高传染性并且可以引起严重呼吸道疾病的新型

冠状病毒ꎮ 目前有研究结果表明ꎬ蝙蝠是新型冠状病毒的天

然宿主ꎬ但是并不清楚其如何将病毒传播给人类ꎬ并且也没有

明确找到病毒发生变异的中间宿主ꎮ 此外ꎬ关于新型冠状病

毒能否感染常见家养动物ꎬ能否通过家养动物传播给人类等

科学问题都亟待明确ꎮ 因此ꎬ本研究从全基因组和 Ｓ 蛋白水

平重点分析新型冠状病毒和家养动物冠状病毒的亲缘关系和

同源性ꎬ不仅可为新型冠状病毒的跨种传播能力分析提供理

论依据ꎬ而且对于揭示该病毒的来源具有一定的参考价值ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 冠状病毒序列来源

新型冠状病毒与不同家养动物冠状病毒基因组序列、Ｓ
蛋白序列均来自 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库ꎮ

１５２



１.２　 基因序列分析

用 ＢＬＡＳＴ、ＤＮＡＭＡＮ 软件对相关序列进行同源性分析ꎬ
用 ＭＥＧＡ ６ 绘制系统进化树ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 基因组系统进化树及同源性分析

２０２０ 年 ２ 月ꎬ从 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中收集了 ９ 个新型冠状

病毒(ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２)基因组序列与常见家养动物的冠状病毒

基因组序列ꎬ共计 ４６ 个序列ꎬ包括猪冠状病毒、牛冠状病毒、
马冠状病毒、禽类冠状病毒、犬冠状病毒、猫冠状病毒等基因

组序列ꎮ 通过对冠状病毒基因组进化树分析得知ꎬＳＡＲＳ￣
ＣｏＶ￣２ 属于 β 冠状病毒属ꎬ与蝙蝠冠状病毒、ＳＡＲＳ 冠状病毒

的亲缘关系最近ꎬ同源性达 ７９􀆰 ４％以上ꎮ 此外ꎬβ 冠状病毒

属中的家养动物冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２、蝙蝠冠状病毒的

进化关系稍远ꎬ成为一个相对独立的分支ꎮ
　 　 猪冠状病毒类型较多ꎬ分布在 ３ 个属ꎬ主要有 α 冠状病毒

属的猪流行性腹泻病毒(Ｐｏｒｃｉｎｅ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｄｉａｒｒｈｅａ ｖｉｒｕｓꎬ ＰＥＤＶ)
和猪传染性胃肠炎病毒 (Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｌｅ ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｉｔｉｓ ｖｉｒｕｓꎬ
ＴＧＥＶ)ꎬ它们主要引起仔猪腹泻ꎬ与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的进化关系较

远ꎬ基因组同源性为４２.８％~４３􀆰 ５％ꎮ β 冠状病毒属的猪血凝性

脑脊髓炎病毒(Ｐｏｒｃｉｎｅ ｈｅｍａｇｇｌｕｔｉｎａｔｉｎｇ ｅｎｃｅｐｈａｌｏｍｙｅｌｉｔｉｓ ｖｉｒｕｓꎬ
ＰＨＥＶ)主要引起仔猪的消化系统或神经系统症状ꎬ与 ＳＡＲＳ￣
ＣｏＶ￣２的同源性为４９.２％~４９􀆰 ３％ꎮ 猪 δ 冠状病毒(Ｐｏｒｃｉｎｅ ｄｅｌｔａ￣
ｃｏｒｏｎａｖｉｒｕｓꎬ ＰＤＣｏＶ)可引起仔猪消化道症状ꎬ与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２的

同源性最低ꎬ仅为４０.３％~４０􀆰 ４％ꎮ 由此可见ꎬ这些病毒中与新型

冠状病毒同源性最高的是同属于 β 冠状病毒属的 ＰＨＥＶꎬ而其

同源性也低于 ５０％ꎮ 犬冠状病毒、猫冠状病毒和貂冠状病毒属

于 α 冠状病毒属ꎬ都可引起幼龄动物的消化道疾病ꎬ与 ＳＡＲＳ￣
ＣｏＶ￣２的进化关系较远ꎮ 犬冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组

同源性为４３.６％~４４􀆰 ０％ꎻ猫冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组

同源性为４３.３％~４３􀆰 ６％ꎻ貂冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组

同源性为４３.３％~４３􀆰 ４％ꎮ
牛、马、兔、鼠冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 同属于 β 冠状病

毒属ꎬ其中鼠冠状病毒主要引起鼠的肝炎、脑炎和肠炎症状ꎬ
与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性最高ꎬ为 ５１􀆰 ７％ꎮ 其次是马

冠状病毒ꎬ常引起马驹的胃肠道疾病ꎬ与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因

组同源性为５１􀆰 ５％~５１􀆰 ６％ꎮ 目前仅发现这 ２ 种动物冠状病

毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性超过了 ５０％ꎮ 在其他家

养动物冠状病毒中ꎬ牛冠状病毒主要引起犊牛腹泻ꎬ与

ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性为 ４９􀆰 ２％ꎻ兔冠状病毒可引起

兔轻微腹泻ꎬ与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性为 ４９􀆰 １％ꎮ
禽类冠状病毒主要属于 γ 冠状病毒属ꎬ包括鸡、鸭、鹅、

火鸡等冠状病毒ꎮ 鸡传染性支气管炎病毒( Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｂｒｏｎ￣
ｃｈｉｔｉｓ ｖｉｒｕｓꎬ ＩＢＶ)可侵害鸡的多种器官ꎬ引起呼吸型、肾型等

多种 症 状ꎬ 该 病 毒 与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的 基 因 组 同 源 性 为

４３􀆰 ０％~４３􀆰 ２％ꎮ 鸭冠状病毒可引起鸭的消化道症状ꎬ与
ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性为４５􀆰 ９％~ ４６􀆰 ０％ꎮ 鹅冠状病

毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组同源性为 ４５􀆰 ０％ꎮ 火鸡冠状病

毒是引起火鸡肠道病的重要病原ꎬ与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 的基因组

同源性为４３􀆰 ２％~４３􀆰 ４％ꎮ
δ 属冠状病毒主要包括猪 δ 冠状病毒、夜莺冠状病毒、文

鸟冠状病毒、麻雀冠状病毒等ꎬ除猪 δ 冠状病毒外ꎬ其他几种

δ 冠状病毒并不常见ꎮ
２.２　 Ｓ 蛋白进化树及同源性分析

本研究基于 Ｓ 蛋白氨基酸序列绘制进化树ꎬ分析了 ３７
个冠状病毒的 Ｓ 蛋白氨基酸序列ꎬ其中包括 ４ 个 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣
２ 和 ３３ 个家养动物冠状病毒 Ｓ 蛋白氨基酸序列ꎮ 结果显

示ꎬＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 与 ＳＡＲＳ 冠状病毒的亲缘关系最近ꎬ同源性

在 ７４􀆰 ８％以上ꎬ与 ＭＥＲＳ 冠状病毒的同源性为 ４９􀆰 １％ꎮ
　 　 α 冠状病毒属的 ＰＥＤＶ 和 ＴＧＥＶ 与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基

因核苷酸序列同源性为３７􀆰 １％~３８􀆰 ７％ꎬ氨基酸序列同源性为

２０􀆰 ３％~２２􀆰 １％ꎻβ 冠状病毒属的 ＰＨＥＶ 与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基

因核苷酸序列同源性为４３􀆰 ４％~４３􀆰 ５％ꎬ氨基酸序列同源性为

２８􀆰 ８％~２９􀆰 ０％ꎻδ 冠状病毒属的 ＰＤＣｏＶ 与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白

基因核苷酸序列同源性为３８􀆰 ５％~３９􀆰 ０％ꎬ氨基酸序列同源性为

２１􀆰 ９％~２２􀆰 ６％ꎮ 由此可见ꎬ与新型冠状病毒同属于 β 冠状病毒

属的 ＰＨＥＶ 与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基因核苷酸序列同源性相对

较高ꎬ但是其氨基酸序列同源性仅为 ２９％左右ꎬ表明猪冠状病毒

与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２的亲缘关系较远ꎮ α 冠状病毒属的犬、猫、貂冠

状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基因核苷酸序列的同源性分别为

３８􀆰 ５％~４０􀆰 ０％、３９􀆰 ２％、３８􀆰 ６％ꎬ氨基酸序列同源性分别为

２０􀆰 ８％、２０􀆰 ３％、２２􀆰 ２％ꎮ 结果显示ꎬα 冠状病毒属中的犬、猫、貂
冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２的 Ｓ 蛋白同源性较低ꎮ

与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ 同属于 β 冠状病毒属的兔、鼠、牛、马冠

状病毒与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基因核苷酸序列同源性分别为

４５􀆰 ６％、４３􀆰 ４％~ ４５􀆰 ７％、４３􀆰 ９％、４６􀆰 ２％ꎬ氨基酸序列同源性

分别为 ３０􀆰 ６％、２９􀆰 １％~ ２９􀆰 ５％、２８􀆰 ８％~ ２９􀆰 ２％、３０􀆰 ８％ꎮ 其

中与 ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白同源性最高的是马冠状病毒ꎮ
γ 冠状病毒属中的鸡、鸭、鹅、火鸡冠状病毒与 ＳＡＲＳ￣

ＣｏＶ￣２ Ｓ 蛋白基因核苷酸序列同源性分别为４０􀆰 ９％~ ４１􀆰 １％、
４１􀆰 ３％、４２􀆰 ８％、４０􀆰 ２％ꎬ氨基酸序列同源性分别为２２􀆰 ２％~
２２􀆰 ３％、２２􀆰 １％、２３􀆰 ２％~ ２３􀆰 ３％、２３􀆰 ６％ꎬ可见这几种冠状病

毒与新型冠状病毒的同源性较低ꎮ

３　 讨 论

２０１９年 １２月在湖北省武汉市出现的新型冠状病毒肺炎ꎬ
潜伏期长、传染性极强、蔓延迅速[１０￣１１]ꎬ目前已经在全国乃至全

球多个国家暴发ꎬ导致中国超过７×１０４ 人被感染ꎬ由于没有疫苗

和缺乏针对性的药物ꎬ当前主要通过隔离感染人群ꎬ控制传染

源ꎬ切断传播途径等手段防控该病的蔓延ꎮ 因此ꎬ该病发生以

来ꎬ寻找病毒的来源、发现病毒变异的中间宿主成为防控该病的

重要环节ꎮ 虽然华南农业大学和香港大学等单位发文指出ꎬ穿
山甲为新型冠状病毒的潜在中间宿主[１２]ꎬ但是该观点仍然需要

更多的研究结果去证实ꎮ 也有报道认为ꎬ水貂可能是新型冠状
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病毒的潜在宿主[１３]ꎬ但是仍然需要更进一步的科学验证ꎮ
作为重要的人兽共患病病毒ꎬ冠状病毒可以感染人和多

种家养动物ꎬ尤其是常见的猪、禽、牛、马、犬、猫等家畜和伴侣

动物ꎬ主要引起动物呼吸道、消化道和神经系统疾病ꎮ 这些与

人类生活密切相关的家养动物是否有可能成为新型冠状病毒

传播的中间宿主并传播疾病是人们非常关注的问题ꎮ 此外ꎬ
能否安全地吃肉、饲养宠物等问题也引发了人们的很多讨论ꎮ
鉴于此ꎬ本研究收集了新型冠状病毒和常见家养动物冠状病

毒基因组序列ꎬ从病毒全基因组和 Ｓ 蛋白水平分析了其进化

关系和同源性ꎬ以期为新型冠状病毒的跨种传播途径分析提

供相应的数据ꎬ并为新型冠状病毒的防控提供理论依据ꎮ 从

本研究结果可以看出ꎬ新型冠状病毒与常见家养动物冠状病

毒基因组的同源性为４０􀆰 ３％~５１􀆰 ７％ꎬ与同属于 β 冠状病毒属

的家养动物冠状病毒基因组的同源性为４９􀆰 １％~５１􀆰 ７％ꎬ可见

常见家养动物冠状病毒与新型冠状病毒的同源性在 ５２％以

下ꎬ亲缘关系较远ꎮ Ｓ 蛋白分析结果表明ꎬ新型冠状病毒与家

养动物冠状病毒 Ｓ 蛋白基因核苷酸序列同源性为３７􀆰 １％~
４６􀆰 ２％ꎻＳ 蛋白氨基酸序列同源性非常低ꎬ低于 ３１％ꎮ 由于 Ｓ
蛋白包含冠状病毒受体结合区域ꎬ因此看出ꎬ新型冠状病毒感

染家养动物的可能性非常低ꎮ 此外ꎬ由于新型冠状病毒与同

属于 β 冠状病毒属的家养动物冠状病毒的基因组同源性仅在

５０％左右ꎬ可见跨种感染很难实现ꎮ
猪冠状病毒是危害养猪业的主要病原之一ꎬ可引起猪的

呼吸道、消化道和神经系统疾病ꎮ 研究结果表明ꎬ在新型冠

状病毒(ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２)非敏感的细胞中表达猪 ＡＣＥ２ 蛋白ꎬ
可使新型冠状病毒(ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２)成功感染[１４] ꎮ 但是ꎬ目前

还没有关于新型冠状病毒(ＳＡＲＳ￣ＣｏＶ￣２)可以感染猪细胞或

在猪样品中检测到新型冠状病毒的报道ꎮ 犬、猫是人类主要

的伴侣动物ꎬ与人类的接触非常密切ꎮ 犬、猫冠状病毒属于

α 冠状病毒属ꎬ与新型冠状病毒的亲缘关系较远ꎬ基因组同

源性低于 ４５％ꎬＳ 蛋白氨基酸序列只有 ２０％左右的同源性ꎬ
可见新型冠状病毒难以感染犬、猫ꎮ 目前未在犬上检测出新

型冠状病毒[１５] ꎮ
虽然冠状病毒的感染宿主范围较广ꎬ但一种冠状病毒一般只

感染同种属或亲缘关系较近的家养动物ꎮ 目前的研究结果表明ꎬ
家养动物冠状病毒不会直接感染人ꎬ而动物对人的冠状病毒也不

易感ꎮ 因此ꎬ不必过于担心通过家养动物将新型冠状病毒传染给

人ꎮ 对于新型冠状病毒ꎬ现有的证据很多都指向蝙蝠等野生动物

是其宿主ꎮ 由此可见ꎬ人类必须与野生动物和平相处ꎬ同时拒绝野

味ꎬ保护生态平衡ꎬ才是防控新发传染病的根本之路ꎮ 本研究结果

初步表明ꎬ新型冠状病毒与一些家养动物冠状病毒的同源性较低ꎬ
遗传距离远ꎬ初步排除其从家养动物冠状病毒演化而来的可能性ꎬ
并且通过家养动物传染给人的可能性也较低ꎮ
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