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对虾白斑综合症病毒( White Spot Syndrome Virus, WSSV)是一种无包含体、具囊膜、杆状的双链 DNA

病毒,其全基因组序列为300 kb左右, 是目前已知的基因组最大的动物病毒之一[ 1, 2]。该病毒的基因组

结构非常特殊,与已知的病毒的基因组相差很远, 拥有许多该病毒特有的基因, 很可能为一种新的病毒

科成员,其分类地位待于进一步研究。从已经登记到 GenBank[ 1]的对虾白斑综合症病毒全序列知道, 该

病毒存在着至少两种不同的分离株,但基因组序列非常保守。本文报道该病毒的一个基因序列的分析

结果以及三个不同的白斑综合症病毒分离株的同源基因片段序列的比较结果。

1 � 材料与方法

1�1 � 毒株 � 斑节对虾白斑综合症病毒分离株由亚利桑那大学 Dr. Lightner赠送(暂命为WSSV�mon)。日

本对虾白斑综合症病毒分离株的一个 EcoRI序列片段发表在日本的鱼病杂志[ 3]。中国对虾白斑综合症

病毒的一个 EcoRI序列来自 GenBank( GenBank 注册号: AB021155, 暂命名为WSSV�chin)。

1�2 � 基因组文库的构建 � 斑节对虾白斑综合症病毒分离株的提纯, 核酸提取和基因文库的构建参照文

献[4]。序列分析用 DNAStar 和 Genedoc 处理。
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2 � 结果与讨论

2�1 � 基因组文库的构建 � 用 puc18 和 pbluescript KS+ 构建了WSSV�mon 分离株的 EcoRI, HindIII, BamHI

基因组文库 ,分别获得了 44 个, 19 个和 3 个片段, 总长度分别为100 kbp, 195 kbp, 和46. 3 kbp。用 South�

ern�blot, PCR和序列比较构建了总长度113 kbp的物理图谱。

2�2 � 序列分析 � 在构建的一段 26 kbp 的片段上, 测定了 14380 bp 的序列, 该序列包含有 8 个可能的开

放阅读(图 1) ,该基因组片段的分析结果表明, 对虾白斑综合症病毒的基因组结构特殊(文章待发表)。

该基因组片段的第 4个阅读框编码 358个氨基酸(图 2) , 其编码蛋白的理论分子量为 41 kD。阅读框的

上游含有典型的TATA和启动子序列, 阅读的下游含有典型的 polyA 终止序列, 并且该基因的启始密码

子符合 Kozak 规律, 因此认为该阅读框是对虾白斑综合症病毒的基因。该基因的氨基酸序列富含天冬

氨酸、丝氨酸和谷氨酸。和基因库( GenBank)的已知基因比较, 没有显示明显的同源性。但该序列与

WSSV�jap 和WSSV�chin的同源序列有微小的差异(图 3)。

图 1 � 对虾白斑综合症病毒一段 14kbp基因组序列的开放阅读框预测

Fig� 1 � Predicted open reading frames of a 14 kbp fragment from WSSV genome

2�3 � 讨论 � 对虾白斑综合症病毒是最大的动物病毒之一。已知的基因组序列分析结果表明, 该基因组

拥有许多独特的未知基因,并且有的基因相当长。已经报道的功能基因的序列分析结果表明, 对虾白斑

综合症病毒的基因组与已知的病毒的基因组相距很远, 该病毒只有6%的基因在 GenBank 中找到了同源

基因,而且基因发育树的结果也表明, 对虾白斑综合症病毒应属于一种新的病毒科的成员。[ 1]。本文报

道的编码 358个氨基酸的基因同样属于该病毒的独特基因。同时也发现该基因的不同分离株同源基因

序列之间有细小的差异,这种差异既表现在核甘酸序列上,也表现在氨基酸序列上。也可以用这种基因

序列的差异设计特异的引物,用 PCR的方法来检测其它分离株在该基因序列上的变异, 从而从分子水平

上研究不同分离株的变异及其与功能的关系。除和 Van Hulten 等报道的序列之间相差 12kbp,这种差异

表明对虾白斑综合症病毒存在着不同的分离株。但这种差异是否与病毒的宿主特异性相关, 需要进一

步探讨。
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图 2� 对虾白斑综合症病毒一个编码 358个氨基酸的基因序列。划线部分为TATA盒和 PolyA 序列,黑体显示富含

天冬氨酸、丝氨酸和谷氨酸的序列

Fig� 2 � Gene sequence coding 358 amino acid residues of WSSV. The typical TATA�box and PolyA sequence were underlined,

amino acid residues rich in aspartic acid, serine and glutamic acid were in black letter
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图 3 � 三株对虾白斑综合症病毒同源基因序列比较。(黑色表示 100% )

Fig� 3 � Homologous comparison among threeWSSV isolates. Black reprent 100 identity
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