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摘  要：【目的】通过分离一株猪圆环病毒 2 型(PCV2)流行毒株，并构建其感染性克隆，为研

究 PCV2 基因功能提供操作平台。【方法】通过 PCR 方法，从疑似患断奶仔猪多系统衰竭综合

症(PMWS)的仔猪淋巴结中鉴定为猪圆环病毒(Porcine circovirus，PCV) 2 型阳性。把阳性病料

接种 PK-15 细胞传代培养，在培养物中扩增出 PCV2 的全基因序列。对扩增出的全序列进行序

列测定，并与 GenBank 中公布的 5 株广东 PCV2 分离株(GD-pz、GD-gj、GD-jm、GD-ss 和 GD-sz)

进行同源性分析。通过 EcoRⅠ和 SalⅠ将 PCV2 全基因组序列克隆进 pUC18 载体中，获得含

PCV2 GD-zq 株全基因组单拷贝的重组质粒 pPCV2-GD-zq，再通过 SalⅠ和 Hind Ⅲ把另一个全

长拷贝克隆进 pPCV2-GD-zq 质粒中，使 PCV2 GD-zq 株基因组 DNA 以头尾相接的双重复方式

克隆进 pUC18 载体中，获得重组质粒 pPCV2-2GD-zq。将 pPCV2-2GD-zq DNA 纯化和定量后

转染 PK-15 细胞，拯救 PCV2 GD-zq 病毒。【结果】从 PMWS 感染的猪淋巴结中分离到了一株

PCV2，命名为 GD-zq 株；序列分析结果显示，GD-zq 株全基因组为 1 767 bp，与 GenBank 中

公布的 5 株广东 PCV2 分离株 ORF1 核苷酸一致性为 97.1%−99.7%，编码氨基酸一致性为

98.7%−100%；ORF2 核苷酸一致性为 93.2%−99.6%，编码氨基酸一致性为 92.3%−99.1%；全基

因一致性为 96.0%−99.6%。pPCV2-2GD-zq 质粒转染 PK-15 细胞后，其通过间接免疫荧光实验

(IFA)能从转染细胞及其传代细胞中，检测到拯救出的病毒。【结论】分离了一株 PCV2 广东株

GD-zq，成功构建了 PCV2 GD-zq 株的感染性克隆。 

关键词：猪 2 型圆环病毒，全基因，感染性克隆，序列分析 
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Abstract: [Objective] To identify and construct an infectious clone for an isolation of porcine 
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circovirus type 2 (PCV2). [Methods] PCR was used to identify an isolate, PCV2 GD-zq strain, from 
the tissues of clinical pigs with postweaning multisystemic wasting syndrome (PMWS). The 
complete sequence of the isolate was megaligned with other 5 PCV2 Guangdong isolates (GD-pz, 
GD-gj, GD-jm, GD-ss and GD-sz) from GenBank by DNAstar. Two copies of the whole genomic 
sequence was amplified and cloned into pUC18 with the restriction enzymes EcoRⅠ, SalⅠ, SalⅠand 

Hind Ⅲ, and the positive clone pPCV2-2GD-zq was identified by enzyme analysis. By purification 
and quantitation, the pPCV2-2GD-zq DNA was transfected to PK-15 cell lines to rescue the 
infectious PCV2 GD-zq. [Results] PCV2 GD-zq strain was isolated and identified from the 
lymphonodus of clinical pigs with PMWS. Sequence analysis shows that the isolate’s complete 
genome was composed of 1 767 nucleotides, which shares 96.0%–99.6% homology between other 5 
Guangdong reference strains, and shares 97.1%−99.7% homology in ORF1, 93.2%−99.6% in ORF2, 
respectively. Amino acid homology alignment shows 98.7%−100% in ORF1 and 93.2%−99.6% in 
OFR2. Seventy two hours post transfection of pPCV2-2GD-zq, GD-zq strain could be detected by 
immunofluorescence assay (IFA). [Conclusion] A PCV2 was isolated, and its infectious DNA clone 
was constructed successfully. 

Keywords: Porcine circovirus type 2 (PCV2), Complete genome, Infectious clone, Sequence 
analysis 

猪圆环病毒(Porcine circovirus，PCV)为圆环病

毒科圆环病毒属成员，是迄今发现的一种最小的动

物病毒。PCV是一种无囊膜的单股环状负链DNA

病毒，直径约17−20 nm，以滚环方式进行复制[1]。

根据其致病性、抗原性及基因组成不同，分为PCV1

及PCV2两种基因型。PCV2基因组全长1 767 bp或 

1 768 bp，具有致病性，与断奶仔猪多系统衰竭综

合症(Postweaning multisystemic wasting syndrome，

PMWS)密切相关[2-4]。除引起PMWS外，PCV2还可

引起猪的繁殖障碍、皮炎与肾病综合征、呼吸道疾

病等多种疾病，给世界养猪业造成了巨大经济损

失，是危害当前养猪业的重要病原[5]。 

迄今为止，关于PCV2的分子致病机制仍不太

清楚。PCV2感染可造成机体出现免疫抑制，这是

PCV2的致病机理之一[6]。PCV2可以在机体的单核

巨噬细胞中大量聚集，这影响了细胞外的免疫效应

分子与病毒靶位点的结合，因此病毒可通过免疫逃

避方式幸存下来，在单核巨细胞中继续进行大量的

增殖与聚集。当其增殖数量达到一定的滴度时，可

干扰正常免疫细胞的防御功效，造成免疫效应分

子、免疫因子及抗体消长情况偏离正常水平，从整

体来说，机体的免疫应答功能降低，对外界致病因

子的抵抗力减弱了，一些存在于机体的条件致病物

或外界致病物就会趁机大量繁殖，从而导致共感染

或继发感染的出现[7]。 

PCV基因组大于200 nt的开放阅读框有6个[8]，

其中有 2个主要阅读框架，ORF1基因产物与病毒

复制酶相关(Rep)，ORF2基因产物构成病毒核衣壳

蛋白(Cap)[9]。ORF3编码蛋白诱导细胞凋亡作用而

在病毒感染中扮演一定角色[10]。PCV2通过其复制

中间体(双链复制型 DNA)以滚环复制方式进行复

制[11]。Fenaux等报道，串联双拷贝 PCV2 DNA克

隆的感染性明显强于单拷贝 PCV2 DNA克隆[12]。

建立 PCV2感染性克隆，为深入研究病毒蛋白基因

功能以及疫苗开发都奠定了很好平台。  

为了丰富PCV2流行毒株的基因组文库，进一

步加强对PCV2的功能基因组学的研究，本文从临

床患 PMWS仔猪淋巴结中分离到一株 PCV2 

(GD-zq)，并对其进行了全基因组测序，比较了

GD-zq株与部分国内外分离株的同源性。进一步

构建了该分离株基因组的双拷贝重组质粒，通过

转染试验，在体外拯救出了具有感染性的PCV2

病毒，为进一步研究圆环病毒的致病机理搭建了

平台。 
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1  材料与方法 

1.1  病料和细胞 

病料：50 日龄长白猪淋巴结，来自广东肇庆

某猪场患多系统衰弱综合症(PMWS)的仔猪。无

PCV 污染的猪肾细胞系 PK-15 购自美国菌种保藏

中心(ATCC)。 

1.2  主要试剂 

LA Taq酶、T4 DNA连接酶、PCR试剂、凝胶

回收试剂盒等购自大连宝生物工程公司；限制性核

酸内切酶购自NEB公司；高纯度质粒小提中量试剂

盒购自TIANGEN公司；脂质体 (Lipfectamine)、

TRIzol LS Reagent购于Invitrogen公司；猪抗PCV2

阳性血清和小鼠抗PCV2 ORF 2血清由本实验室制

备和保存；异硫氰酸荧光素(FITC)标记的羊抗鼠

IgG抗体均购自Sigma公司。 

1.3  引物及模板制备 

1.3.1  引物：参照文献[13-14]，选取PCV1与PCV2

全基因组序列中的保守区域，利用常用生物信息学

软件Oligo 6.0设计一对通用引物，用于鉴定病料中

是否含有 PCV。上游引物 P1为 5′-GCTGAAC 

TTTTGAAAGTGAGCGGG-3′，下游引物P2为5′-TC 

ACACAGTCTCAGTAGATCATCCCA-3′，该对引

物预计扩增片段长度为243 bp。 GenBank中发表的

猪圆环病毒2型(PCV2)全基因序列，设计两对特异

性引物，用于扩增PCV2全基因组序列。上游引物

F(PCV-EcoR Ⅰ)为 5′-GAAGAATTCGCTGGCTGAACTT 

TTGAAAG-3′， 5′端含EcoRⅠ位点；下游引物

R(PCV-Sal Ⅰ)为 5′-GCAGTCGACAAATTTCTGACAAA 

CGTTA-3′，5′端含SalⅠ位点。上游引物F(PCV-SalⅠ)为

5′-GTTGTCGACGCTGGCTGAACTTTTGAAAG-3′，

5′ 端 含 Sal Ⅰ 位 点 ； 下 游 引 物 R(PCV-Hind Ⅲ) 为

5′-GCAAAGCTTAAATTTCTGACAAACGTTA-3′，

5′端含Hind Ⅲ位点，预期的PCR产物大小均为    

1 767 bp。引物由上海生工生物工程技术服务有限

公司合成。 

1.3.2  病毒DNA提取：取50 mg淋巴结剪碎后加入

1 mL PBS研磨匀浆，将该匀浆液转移至1.5 mL的

离心管中，10 000×g离心10 min，吸取537 μL上清

至另一离心管中，加入60 μL 10% SDS (终浓度为

1%)和3 μL蛋白酶K (终浓度为100 mg/L)，颠倒混

匀，50 °C水浴60 min，用等体积的酚:氯仿抽提，

12 000 r/min离心10 min，再用等体积氯仿:异戊醇

抽提一次。吸取上清液至新离心管中，加入1/10倍

体积醋酸钠和2倍体积无水乙醇，沉淀DNA。    

12 000×g离心10 min，加入20 μL灭菌超纯水溶解

DNA，−20 °C冻存备用。 

1.4  PCR及其产物的酶切鉴定 

以1.3中提取的DNA作为PCR反应模板，以P1、

P2作为引物进行PCR鉴定。PCR反应体积为25 μL。

反应体系中含：10×PCR buffer (不含 Mg2+) 2.5 μL，

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，25 mmol/L MgCl2 1.5 μL，

上下游引物各1 μL (50 pmol/L)，模板DNA 1 μL，

rTaq酶1 μL (5 U/μL)，用灭菌超纯水补足25 μL。

PCR反应程序为：94 °C 5 min；94 °C 45 s，56 °C  

45 s，72 °C 45 s，共30次循环，72 °C 10 min。回收

PCR产物，用限制性内切酶Nco I进一步酶切鉴定。 

1.5  病毒的分离培养及免疫荧光鉴定 

1.5.1  病毒的分离培养：将经检测为PCV2阳性的

淋巴结处理上清液用氯仿反复抽提3次，去除囊膜

病毒的污染。将抽提上清液接种到汇合度达60%

的PK-15细胞表面，培养72 h后，冻融细胞，以其

作为第一代病毒液，将第1代病毒液再接种到单层

PK-15细胞瓶中培养72 h，冻融收获第2代病毒液。

按上述相同方式冻融、传代，如此做5次病毒盲目

传代后进行间接免疫荧光实验(IFA)检测。 

1.5.2  间接免疫荧光实验(IFA)检测：按常规方法

进行，简略步骤如下：将在24孔细胞培养板上培养

72 h的接毒细胞用PBS (pH 7.2)洗涤3遍，用80%冷

丙酮固定细胞10 min。每孔滴加1 mL猪抗PCV2阳

性血清(1:50倍稀释)，37 °C孵育45 min，PBS洗3

遍后，滴加1 mL FITC-羊抗猪IgG (1:500倍稀释)，

37 °C孵育45 min；最后加1 mL PBS/甘油封底，倒

置荧光显微镜下观察结果。IFA阳性的病毒命名为

PCV2-GD-zq株。 
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1.6  病毒全基因组的扩增及感染性克隆构建 

1.6.1  PCV2全基因组序列的扩增：提取第5代感

染细胞的基因组DNA为模板，以F(PCV-EcoR Ⅰ)、

R(PCV-SalⅠ)和F(PCV-SalⅠ)、R(PCV-Hind Ⅲ)为引物，分别扩展

PCV2全基因序列。PCR扩增条件为：94 °C 5 min；

94 °C 1 min，48 °C 1 min，72 °C 3 min，共30个循

环；72 °C 10 min，最后4 °C保存。ORF2基因的PCR

扩增条件为：94 °C 5 min；94 °C 1 min，56 °C     

1 min，72 °C 1 min，共30个循环；72 °C 10 min。

电泳观察结果，用DNA胶纯化回收试剂盒回收凝

胶中的DNA。 

1.6.2  PCV2感染性克隆的构建：用限制性核酸内

切酶EcoR Ⅰ和Sal Ⅰ酶切由F(PCV-EcoRⅠ)、R(PCV-SalⅠ)

为引物获得的PCR产物，将其按常规方法克隆进同

酶处理的pUC18质粒中，经酶切鉴定阳性的质粒命

名为 pPCV2-GD-zq。用 Sal Ⅰ和 Hind Ⅲ将由 

F(PCV-SalⅠ)、R(PCV-Hind Ⅲ)为引物获得的PCR产物酶切

处理后，克隆进同酶处理的pPCV2-GD-zq载体中，

通过酶切鉴定筛选阳性重组质粒pPCV2-2GD-zq，

并对获得的阳性克隆进行序列测定。 

1.7  序列分析和比对   

用DNAStar软件对pPCV2-2GD-zq测序结果进

行分析，将本研究中分离株的测序结果与GenBank

公布的其它5株广东分离株(GD-pz、GD-gj、GD-jm、

GD-ss和GD-sz)的核苷酸和氨基酸序列进行比对。 

1.8  质粒转染及拯救病毒的检测   

1.8.1  重组质粒转染：按照Invitrogen转染试剂盒

说明书，将pPCV2-2GD-zq质粒转染无PCV污染的

PK-15细胞，并设立空pUC18载体转染对照。在转

染后72 h进行拯救病毒检测；同时将部分拯救病毒

接种新培养的PK-15细胞并连传3代。 

1.8.2  拯救病毒的检测：参照文献[15-16]中的方

法，对PK-15转染细胞进行固定、洗涤等处理后，

用小鼠抗PCV2 ORF2阳性血清作为一抗，用FITC-

羊抗鼠IgG作为二抗，进行间接免疫荧光试验(IFA)

检测病毒抗原。 

1.9  拯救病毒的生长特性 

将来源于pPCV2-2GD-zq质粒转染拯救的病毒

第5代细胞毒做梯度稀释，接种到生长良好的K-15

细胞单层上，0.1 mL/孔，从10−2−10−8共7个稀释度，

每个稀释度接种4孔，另外设立一组对照。吸附1 h

后，弃掉病毒液，加入DMEM维持液，培养72 h，

每天注意观察并中途更换营养液一次；72 h后弃去

上清液，按1.8.2中描述的方法进行IFA检测，孔内

细胞被染成绿色的判为阳性，未被染色的判为阴

性。按照Reed-Muench法计算其TCID50。同时取第

5代细胞毒DNA，扩增与克隆拯救病毒的全基因组

序列，并与1.6.2中的测序结果进行比对。 

2  结果与分析 

2.1  PCR扩增及分型鉴定结果 

以 P1、P2作为引物，从送检淋巴结中成功扩

增出大小为 243 bp的特异性产物，PCR产物经限

制性内切酶Nco I酶切后，出现两种片段，与DL500 

marker做比较，大小分别为 168 bp和 75 bp (图 1)，

表明病料中含有 PCV2，不含 PCV1。 

2.2  组织传代病毒的间接免疫光试验结果 

将盲传 5 代的淋巴组织分离液接种于 PK-15

细胞在 24孔板中，培养 72 h后，用丙酮固定，经

PCV2阳性血清、FTTC-羊抗猪 IgG作用后，在倒 
 

 
 

图 1  病料组织的 PCR 鉴定 
Figure 1  PCR identification for the PCV2-suspected 
tissue samples 
注：1：NcoⅠ酶切的 PCR产物；2、3：PCR产物；4：DL500 

marker. 
Note: 1: PCR product digested by NcoⅠ; 2, 3: PCR products; 4: 
DL500 marker. 
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置显微镜下观察。结果视野中有 50%以上的细胞

呈现特异性荧光，对照细胞无荧光，表明分离的病

毒为猪圆环病毒 2型(图 2)。 

2.3  单拷贝和双拷贝PCV2-GD-zq株DNA克隆

的鉴定 

用限制性核酸内切酶 EcoRⅠ和 SalⅠ酶切鉴

定单拷贝质粒 pPCV2-GD-zq；用 SalⅠ和 Hind Ⅲ

酶切鉴定 pPCV2-2GD-zq质粒。结果 EcoRⅠ和 Sal

Ⅰ双酶切 pPCV2-GD-zq 质粒后获得大小分别为

2.7 kb和 1.7 kb左右的预期片段；SalⅠ和 Hind Ⅲ

双酶切 pPCV2-2GD-zq 质粒后获得大小分别为  

4.4 kb和 1.7 kb左右的预期片段(图 3)。 

 

 
 

图2  病料传代样品的间接免疫荧光试验结果(100×) 
Figure 2  The detection result for PCV2 with IFA (100×) 
注：A：接毒样品；B：未接毒的对照样品. 

Note: A: PK-15 cells infected by the isolate; B: Un-infected 
PK-15 cells. 
 

 
 
图 3  PCV2 重组质粒酶切鉴定图 
Figure 3  The restriction enzyme analysis for the 
recombinants of pPCV2- GD-zq and pPCV2-2GD-zq 
注：1：BM5000 DNA marker；2：pPCV2-2GD-zq EcoRⅠ酶切；

3：pPCV2-GD-zq EcoRⅠ酶切；4：pPCV2-GD-zq EcoRⅠ和  

SalⅠ双酶切；5：pPCV2-2GD-zq SalⅠ和Hind Ⅲ双酶切. 

Note: 1: BM5000 DNA marker; 2: pPCV2-2GD-zq digested by 
EcoRⅠ; 3: pPCV2-GD-zq digested by EcoRⅠ; 4: pPCV2-GD-zq 

digested by EcoRⅠand SalⅠ; 5: pPCV2-2GD-zq digested by SalⅠ

and Hind Ⅲ. 

2.4  序列分析与比对结果 

pPCV2-2GD-zq 质粒送上海生工生物工程技术

服务有限公司进行测序验证，结果正确。用DNAStar

软件将本研究分离和克隆 PCV2-GD-zq株全基因组

序列与 GenBank 公布的其它 5 株广东分离株

(GD-pz、GD-gj、GD-jm、GD-ss和 GD-sz)序列进行

比较。结果 GD-zq株 ORF1与 5株广东分离株核苷

酸一致性在 97.1%−99.7%，编码氨基酸一致性为

98.7%−100%，与 GD-ss株的氨基酸序列完全一致；

ORF2 核苷酸一致性为 93.2%−99.6%，编码氨基酸

一致性为 92.3%−99.1%；ORF2 的核苷酸一致性在

93.2%−99.6%，全基因的一致性在 96.0%−99.6%之

间。全基因组同源性分析结果见图 4。 

2.5  GD-zq感染性克隆转染及病毒拯救 

将pPCV2-2GD-zq质粒转染PK-15细胞72 h后，

通过 IFA 检测结果显示，多数转染细胞的胞浆和部

分转染细胞的胞浆和胞核中可观察特异性亮绿色荧

光，对照载体质粒转染样品无荧光出现(图 5)。 
 

 
 

图 4  6 株 PCV2 广东分离株全基因组序列的核苷酸同

源性比较 
Figure 4  Identity comparison of the nucleotides of 6 
PCV2 isolates 

 

 
 

图 5  PCV2 拯救病毒的 IFA 检测(400×) 
Figure 5  Identification of the infectious DNA clone of 
PCV2 by IFA (400×) 
注：A：pPCV2-2GD-zq转染拯救的病毒；B：空载体对照. 

Note: A: Transfection of pPCV2-2GD-zq; B: Transfection of 
pUC18 (control). 
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2.6  拯救病毒TCID50的测定及序列分析  

拯救病毒第5代细胞毒经IFA测定后，其病毒

滴度TCID50/0.1 mL为10−5.0，表明拯救PCV2在体外

具有良好的增殖能力。序列测定结果与重组质粒

pPCV2-2GD-zq测序结果一致性为99.89%，有2个

碱基存在差异，分别位于全基因组的第164位

(C→A)和第1 148位 (A→G)，第164位碱基位于

ORF1区，该变异未导致编码氨基酸(Ser)的变化；

第1 148位碱基位于ORF2区，该变异导致相应位置

的编码氨基酸由Val突变为Ala。 

3  讨论 

断奶仔猪多系统衰竭综合症(PMWS)是最近

出现的影响世界养猪业的重要传染病之一，PCV2

是引起该病的主要致病因子之一。据报道，将PCV2

与PRV、PPV、PRRSV等同时感染仔猪，则可复制

出典型的PMWS症状 [17-18]，临床上出现的PMWS

病例，多为PCV2、PPV、PRV及PRRSV的混合感

一株PCV2病毒，并构建了其基因组单拷贝和双拷

贝的质粒克隆。 

PCV2全基因组序列中含有限制性内切酶  

NcoⅠ酶切位点而PCV1则没有[13]，PCR产物经过

酶切可出现3种情况，若病料中只含有PCV2，酶切

结果为2片段(168 bp和75 bp)；若病料中只含有

PCV1，酶切结果为1片段(大小为243 bp)；若酶切

结果为3片段(243、168、75 bp)；则表示同时含有

PCV1和PCV2。本研究中PCR产物经酶切后为2片

段(图1)，表明病料中只含有PCV2，不含PCV1。 

不同PCV2分离株核苷酸的保守性很高，基因

组一致性在94%以上，但随着其在猪群中的感染与

流行，病毒仍然不断变异而出现新的基因型，生长

特性和致病性也存在一定差异 [19-22]。在感染性

DNA克隆的构建中，扩增序列与模板序列的高度

一致性是保证拯救病毒的感染性及其复制酶功能

的关键因素。在PCR 扩增过程中，采用了高效高

保真酶，保证了病毒全基因组扩增产物与模板序列

的一致。pPCV2-2GD-zq质粒测序与GenBank公布

的其它5株广东分离株基因组序列进行比较，结果

一致性介于96.0%−99.6%之间，显示了GD-zq株与

其它5株广东分离株序列的高度同源性。进一步对

ORF1和ORF2进行序列比对发现，ORF1与其它分

离株一致性在97.1%−99.7%，ORF2的一致性在

93.2%−99.6%，表明ORF2的变异略高于ORF1。而

氨基酸同源分析结果进一步证实了分离株的ORF1

与其它5株广东分离株的一致性更高，甚至达到完

全一致(与GD-ss株)，但是OFR2在氨基酸水平上的

一致性却低于核苷酸的一致性，与GD-jm株的一致

性仅92.3%。上述研究结果充分表明，PCV2毒株间

的变异主要集中在ORF2区，为进一步研究本分离

株感染性克隆的功能确定了候选位点。 

GD-zq株拯救病毒基因组与pPCV2-2GD-zq质

粒测序结果一致性为99.89%，全长1 767个碱基中

只有2个碱基序列有差异，该差异分别存在于ORF1

和ORF2基因序列中，但仅ORF2中存在的差异导致

其编码氨基酸发生变化。由Val突变成Ala。至于该

差异是由拯救病毒自身发生的变异，还是序列测定

本身导致的变异仍不得而知，但测序结果的高度同

源性证实了拯救病毒的稳定性。 

Fenaux 等较早报道含有 PCV2 全基因组的

DNA 分子克隆对病毒的自然宿主具有感染性，由

于 PCV2 全基因组很小，PCV2感染性 DNA克隆

成为 PCV2相关研究的重要载体。构建 PCV2感染

性 DNA克隆的方法，国外主要采用双拷贝基因组

策略。双拷贝形式 PCV2 DNA克隆的感染性明显

强于单拷贝形式的 PCV2 DNA克隆，拯救病毒的

增殖滴度接近其亲本病毒[12]。双拷贝 PCV2 DNA

克隆的感染性明显强于单拷贝克隆，与 PCV2的基

因组结构特点及其独特的复制机制有关[11]。由于

PCV2 全基因组呈闭环状，而其 PCR 产物呈线性

状，将线性状的单个 PCV2全基因组产物连接到载

体上构建的 DNA分子克隆而获得的病毒全基因组

是不连续的，但将 2个 PCV2全基因组克隆产物以

顺式串联形式连接到载体上便形成了一个连续的

全基因组。由于 PCV2采用滚环复制方式，含有连

续的病毒全基因组的双拷贝 PCV2 DNA克隆更接

近自然 PCV2毒株全基因组形式，从而明显增强了
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感染性。在此背景下，本文采用将 PCV2广东分离

株 GD-zq全基因组串联克隆进 pUC18载体中，并

成功拯救出具有良好复制能力的病毒，为下一步对

其进行功能研究提供了物质基础。 
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