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摘　要：为了解中国江苏省及周边地区猪场断奶仔猪多系统衰竭综合征（ＰＭＷＳ）相关病原的流行情况，本研究采

用ＰＣＲ方法，对２０１４年１月至２０１５年５月采自江苏、安徽及浙江等地猪场的１２５份健康猪样品和２６１份发病猪

样品分别进行猪圆环病毒２型（ＰＣＶ２）、猪繁殖与呼吸综合征病毒（ＰＲＲＳＶ）、猪细小病毒（ＰＰＶ）、输血性传播病毒

（ＴＴＶ）和类猪圆环病毒Ｐ１的检测。结果显示，所有样品ＰＣＶ２、ＰＲＲＳＶ、ＰＰＶ、ＴＴＶ１、ＴＴＶ２和Ｐ１的阳性率分别

为３９．３８％、２１．７６％、３．１１％、１５．８０％、１６．３２％和１０．１０％，其中混合感染主要存在于 ＰＭＷＳ的发病猪群，以

ＰＣＶ２与ＴＴＶ２（１５．３２％）和ＰＣＶ２与ＰＲＲＳＶ（１１．８７％）的混合感染为主。结果表明，江苏省及周边地区猪场普

遍存在ＰＭＷＳ相关病原的混合感染现象，加大了ＰＭＷＳ相关病原的防控难度。
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ｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ

　　断奶仔猪多系统衰竭综合征（ｐｏｓｔ－ｗｅａｎｉｎｇ
ｍｕｌｔｉ－ｓｙｓｔｅｍｉｃ　ｗａｓｔｉｎｇ　ｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＰＭＷＳ）于１９９１
年在加拿大萨斯克切温省首次发现，随后在世界多
个国家和地区广泛流行［１］。该病主要影响６～１８周
龄的断奶仔猪，临床症状表现为渐进性消瘦、腹泻、
淋巴结肿大、皮肤苍白和黄疸及中枢神经系统紊乱
等［２］，同时患猪还会出现免疫机能障碍，造成免疫能
力下降［３］。研究结果表明，ＰＣＶ２是引发ＰＭＷＳ的
主要病原之一，仔猪单独感染ＰＣＶ２仅引起轻微的
临床或亚临床症状，当ＰＣＶ２与其他细菌或病毒混
合感染时便会引起严重的ＰＭＷＳ临床症状［４］。在
临床上，ＰＣＶ２ 常与猪繁殖与呼吸综合征病毒
（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ　ａｎｄ　ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ　ｓｙｎｄｒｏｍｅ　ｖｉ－
ｒｕｓ，ＰＲＲＳＶ）［５］、猪细小病毒（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｐａｒｖｏｖｉｒｕｓ，

ＰＰＶ）、类猪圆环病毒 Ｐ１（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ－ｌｉｋｅ
ａｇｅｎｔ）和输血性传播病毒（ｔｏｒｑｕｅ　ｔｅｎｏ　ｖｉｒｕｓ，ＴＴＶ）
等［６］发生混合感染。

ＰＲＲＳＶ属于动脉炎病毒科、动脉炎病毒属的
单股链状无囊膜ＲＮＡ病毒［７］，是猪繁殖与呼吸综
合征（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ　ａｎｄ　ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ　ｓｙｎｄｒｏｍｅ，

ＰＲＲＳ）的主要病原。研究发现ＰＣＶ２和ＰＲＲＳＶ混
合感染在国内外普遍存在，这二者的协同感染能刺
激机体发生较严重的先天性免疫反应［８］。Ｗｅｌｌｅｎ－
ｂｅｒｇ等［９］对荷兰患有ＰＭＷＳ的猪群进行ＰＣＲ检测
发现患病猪群中ＰＣＶ２与ＰＲＲＳＶ的混合感染率高
达８３％，而无ＰＭＷＳ临床症状的猪群中这两者的
混合感染率为３５％；李彬等［１０］借助ＰＣＲ方法检测

ＰＣＶ２和ＰＲＲＳＶ的混合感染情况，结果显示发病
猪中ＰＲＲＳＶ与ＰＣＶ２的混合感染率为２０．８２％，健
康猪中这两者的混合感染率为５．２６％［１１］。综上所
述，发病猪群更易发生这二者的混合感染，而其引发
猪群的高发病率和高死亡率一直受到国内外学者的

广泛关注。

ＴＴＶ于１９９９年首次在猪群中检测得到［１２］，该
病毒属于指环病毒科、指环病毒属，且为单股负链环
状 ＤＮＡ 病毒，基因组全长约 ２．８ｋｂ［１３］。根据

ＯＲＦ１的序列差异，可将 ＴＴＶ 分为５个基因群
（ＴＴＶ１～ＴＴＶ５）。其中，仅 ＴＴＶ１和 ＴＴＶ２在猪
群中检测到，猪源 ＴＴＶ能污染猪源疫苗及生物制
品，因此受到该行业的重视。在中国多个省份猪群
的流行病学调查结果中，ＴＴＶ也在猪群中广泛存
在，并已成为一种不容忽视的病原体［１４］。Ｋｅｋａｒａ－

ｉｎｅｎ等［１５］对西班牙猪群中ＰＭＷＳ阳性猪群、阴性
猪群进行的 ＴＴＶ 调查发现，ＰＭＷＳ阳性猪群中

ＴＴＶ的感染率明显高于ＰＭＷＳ阴性猪群。

ＰＰＶ是引起母猪繁殖障碍的主要病原之一，其
主要症状为引发妊娠母猪流产、产死胎、木乃伊胎及
母猪返情等［１６］。徐君等［１７］对四川省２１个规模化猪
场进行ＰＰＶ与ＰＣＶ２的流行病学调查结果显示，患

ＰＭＷＳ的病猪中 ＰＰＶ 与 ＰＣＶ２ 混合感染率为

１０．６２％，这说明ＰＰＶ与ＰＣＶ２猪群混合感染较普
遍，对ＰＭＷＳ疾病的发展起着重要的作用。
类猪圆环病毒Ｐ１全长６４８ｂｐ，是一种无囊膜

包裹的单股环状ＤＮＡ病毒［１８］。该病毒与ＰＣＶ２反
向互补序列的１０７—７３９位核苷酸的同源性较高，约
为９８．８９％，但Ｐ１的３７１位缺失了对应于ＰＣＶ２反
向互补序列４６１位的碱基Ａ，因此Ｐ１与ＰＣＶ２差别
较大［１９］。试验结果表明Ｐ１具有致病性，感染猪出
现类似ＰＭＷＳ的症状，能对机体造成损伤。
因此，为更好的了解猪群中ＰＭＷＳ相关病原的

混合感染情况，本研究对来自江苏、安徽、浙江３个
省份 部 分 猪 场 的 送 检 样 品 分 别 进 行 ＰＣＶ２、

ＰＲＲＳＶ、ＰＰＶ、ＴＴＶ及Ｐ１的检测，旨在从流行病学
调查的角度阐明混合感染与ＰＭＷＳ之间的关系，为
控制该病提供有效的理论指导和科学依据。

１　材料与方法
１．１　临床病料采集与处理
对２０１４年１月至２０１５年５月采自江苏、安徽

及浙江３个省份猪场的１２５份健康猪样品和２６１份
发病猪样品处理后进行编号。其中组织病料经剪碎、
研磨、制成匀浆后反复冻融３次，４℃、４　０００ｒ／ｍｉｎ离
心８ｍｉｎ，取上清至ＥＰ管中，在－７０℃冻存备用。
动物血液样品经过４　０００ｒ／ｍｉｎ离心８ｍｉｎ后取血
清，在－７０℃保存备用。

１．２　主要试剂
柱式动物ＤＮＡｏｕｔ试剂盒和２×Ｔａｑ　ＰＣＲ　Ｍａｓｔｅｒ

Ｍｉｘ均购自北京天恩泽基因科技有限公司；病毒

ＲＮＡ提取试剂 Ｔｒｉｚｏｌ和ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ均
购自 宝 生 物 工 程 （大 连）有 限 公 司；ｑＲＴ－ＰＣＲ
ＳｕｐｅｒＭｉｘ试剂盒购自南京天为生物科技有限公司。

１．３　阳性样品的筛选

ＰＣＶ２阳性毒株为人兽共患病研究室分离鉴定
并保存；Ｐ１、ＴＴＶ、ＰＲＲＳＶ和ＰＰＶ阳性样品为实验

４８３３
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室临床检测鉴定后保存。

１．４　引物设计与合成
利用 ＧｅｎＢａｎｋ上已发表的 ＰＣＶ２、Ｐ１、ＴＴＶ、

ＰＰＶ和ＰＲＲＳＶ基因序列，设计并合成符合要求的

５对特异性引物（表１）。引物均由上海英骏生物技
术有限公司合成，纯度级别为ＰＡＧＥ。

表１　引物信息

Ｔａｂｌｅ　１　Ｐｒｉｍｅｒ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

病毒

Ｖｉｒｕｓｅｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ　ｎａｍｅ

引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

退火温度（℃）

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ　ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

产物大小（ｂｐ）

Ｐｒｏｄｕｃｔ　ｓｉｚｅ

ＰＲＲＳＶ　 ＰＲＲＳＶ－Ｆ　 ＴＧＧＧＣＧＡＣＡＡＴＧＡＡＣ　 ５４　 ４７８
ＰＲＲＳＶ－Ｒ　 ＧＣＴＧＡＧＴＡＴＴＧＣＧＴＧＴＧ

ＰＣＶ２ ＰＣＶ２－Ｆ　 ＴＴＣＧＧＴＡＣＣＡＧＣＴＡＴＧＡＣＧＴＡＴＣＣＡＡＧ　 ５２　 ４９３
ＰＣＶ２－Ｒ　 ＧＣＣＡＡＧＣＴＴＴＣＡＣＴＴＣＧＴＡＡＴＧＧＴＴＴＴ

ＴＴＶ１ ＴＴＶ１－Ｆ　 ＣＧＧＧＴＴＣＡＧＧＡＧＧＣＴＣＡＡＴ　 ５４　 ３１４
ＴＴＶ１－Ｒ　 ＧＣＣＡＴＴＣＧＧＡＡＣＴＧＣＡＣＴＴＡＣＴ

ＴＴＶ２ ＴＴＶ２－Ｆ　 ＴＣＡＴＧＡＣＡＧＧＧＴＴＣＡＣＣＧＧＡＡ　 ５６　 ２５２
ＴＴＶ２－Ｒ　 ＣＧＴＣＴＧＣＧＣＡＣＴＴＡＣＴＴＡＴＡＴＡＣＴＣＴＡ

ＰＰＶ　 ＰＰＶ－Ｆ　 ＣＧＧＡＡＴＴＣＡＣＡＧＧＡＧＡＴＧＡＡＴＴＣＴＣＣＡＣＡＧＧ　 ５６　 ７７４
ＰＰＶ－Ｒ　 ＣＧＡＣＴＣＧＡＧＡＴＣＴＡＧＧＴＴＧＴＴＧＡＧＧＡＧＡＧＴＣＡＧ

Ｐ１ Ｐ１－Ｆ　 ＣＣＣＧＧＧＧＧＡＡＣＡＡＡＧＴＣＧＴＣＡ　 ５８　 ６６０
Ｐ１－Ｒ　 ＧＧＧＧＧＧＡＣＣＡＡＣＡＡＡＡＴＣＴＣＴ

１．５　ＰＣＲ检测

１．５．１　病毒ＲＮＡ提取及ｃＤＮＡ合成　　按病毒

ＲＮＡ提取试剂说明书提取样品中的总ＲＮＡ，并用
提取的 ＲＮＡ 为模板进行反转录。反转录体系

１０μＬ：５×ｑＲＴ－ＰＣＲ　ＳｕｐｅｒＭｉｘ　２μＬ、模板 ＲＮＡ
４μＬ及ＲＮａｓｅ－ｆｒｅｅ　ｄｄＨ２Ｏ　４μＬ，在ＰＣＲ仪中２５℃
１０ｍｉｎ、４２℃３０ｍｉｎ和８５℃５ｍｉｎ的条件下反转
录为ｃＤＮＡ，并用ＰＲＲＳＶ的引物进行ＰＣＲ扩增。

１．５．２　病毒ＤＮＡ提取　　按照柱式动物ＤＮＡｏｕｔ

试剂盒明书提取病料和血清中的病毒 ＤＮＡ，于

－２０℃保存，以提取的病毒ＤＮＡ为模板用于５对
不同引物的检测。

１．５．３　病毒ＰＣＲ扩增　　ＰＣＲ反应体系均为２５μＬ：

２×Ｍｉｘ　１２．５μＬ，上、下游引物（浓度１０ｐｍｏｌ／μＬ）
各１μＬ，ＤＮＡ模板１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ　９．５μＬ。各病毒

ＰＣＲ反应条件见表２。所有反应结束后将ＰＣＲ产
物于４ ℃保存，并用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测
观察。

表２　病毒ＰＣＲ反应条件

Ｔａｂｌｅ　２　Ｖｉｒｕｓ　ＰＣＲ　ｒｅａｃｔｉｏｎ　ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

病毒

Ｖｉｒｕｓｅｓ

预变性

Ｐｒｅｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ

变性

Ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ

退火

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ

延伸

Ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ

循环数（个）

Ｃｙｃｌｅｓ

延伸

Ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ

ＰＲＲＳＶ　 ９５℃５ｍｉｎ　 ９４℃１ｍｉｎ　 ５５℃３０ｓ ７２℃１ｍｉｎ　 ３８　 ７２℃１０ｍｉｎ
ＰＣＶ２　 ５２℃３０ｓ ７２℃４２ｓ ３０
ＴＴＶ１　 ５４℃３０ｓ ７２℃３０ｓ ３５
ＴＴＶ２　 ５６℃３０ｓ ７２℃３４ｓ ３５
ＰＰＶ　 ５６℃３０ｓ ７２℃５０ｓ ３８
Ｐ１　 ５５℃３０ｓ ７２℃４０ｓ ３８
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１．６　数据处理
健康猪、发病猪单一病原感染及多病原混合感

染的数据结果采用Ｅｘｃｅｌ进行统计分析。

２　结果与分析
２．１　所有临床样品单一病原检测结果

２．１．１　ＰＣＶ２的检测结果　　对３８６份样品进行

ＰＣＶ２的检测结果显示，ＰＣＶ２总阳性率为３９．３８％
（１５２／３８６），健康猪和发病猪的检测率分别为

３１．２０％（３９／１２５）和４３．２９％（１１３／２６１），说明ＰＣＶ２
在发病猪群中的感染率很高，同时在健康猪体内的

隐性感染现象也较严重，部分ＰＣＶ２的ＰＣＲ检测结
果见图１。

２．１．２　ＰＲＲＳＶ的检测结果　　对３８６份样品进
行的ＰＲＲＳＶ检测结果显示，总阳性率为２１．７６％
（８４／３８６），其中健康猪样品的检测率为１９．２％（２４／

１２５），发病猪中的检测率为 ２２．９８％ （６０／２６１）。

ＰＲＲＳＶ并没有出现类似于ＰＣＶ２的高发病率，这
一结果也与猪场的疫苗免疫情况相关，但该病毒的
感染率仍处于较高水平，在发病猪中的感染率同样
高于在健康猪中的感染率，部分ＰＲＲＳＶ的ＰＣＲ检
测结果见图２。

１，阳性对照；２，阴性对照；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；３～９，检测样品
１，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；２，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；３－９，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ
图１　ＰＣＶ２ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．１　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ＰＣＶ２

１～５，检测样品；６，阳性对照；７，阴性对照；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ
１－５，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ；６，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；７，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ
图２　ＰＲＲＳＶ　ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．２　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ＰＲＲＳＶ

２．１．３　ＴＴＶ的检测结果　　所有样品中 ＴＴＶ１
和ＴＴＶ２的感染率分别为 １５．８０％（６１／３８６）和

１６．３２％ （６３／３８６）。其中健康猪ＴＴＶ１的感染率为

４．００％（５／１２５），ＴＴＶ２ 的感染率为 ４．８０％ （６／

１２５）；发病猪中 ＴＴＶ１和 ＴＴＶ２的感染率分别为

２１．４５％（５６／２６１）和２１．８３％（５７／２６１）。ＴＴＶ１和

ＴＴＶ２的感染率相近，表明 ＴＴＶ这两种亚型在江
苏、安徽和浙江等地猪群中的流行性相似。部分

ＴＴＶ１和ＴＴＶ２的ＰＣＲ检测结果见图３、４。
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Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１～８，检测样品；９，阳性对照；１０，阴性对照
Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１－８，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ；９，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；１０，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ
图３　ＴＴＶ１ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．３　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ＴＴＶ１

１～６，检测样品；７，阴性对照；８，阳性对照；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ
１－６，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ；７，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；８，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ
图４　ＴＴＶ２ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．４　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ＴＴＶ２

２．１．４　ＰＰＶ的检测结果　　对３８６份样品进行

ＰＰＶ检测，结果显示 ＰＰＶ 的总感染率为３．１１％
（１２／３８６），健康猪和发病猪感染率分别为０（０／１２５）
和４．５９％（１２／２６１），说明ＰＰＶ主要感染ＰＭＷＳ的
患病猪群，部分ＰＰＶ的ＰＣＲ检测结果见图５。

２．１．５　Ｐ１的检测结果　　检测的３８６份样品中

Ｐ１阳性的为３９份，其中健康猪的感染率为４．００％
（５／１２５），发病猪的感染率为１３．０２％（３４／２６１），与
近年来Ｐ１的检测情况相比，猪群中Ｐ１的感染较稳
定，部分Ｐ１的ＰＣＲ检测结果见图６。

１～１２，检测样品；１３，阳性对照；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１４，阴性对照
１－１２，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ；１３，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１４，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ
图５　ＰＰＶ　ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．５　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ＰＰＶ
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１～１０，检测样品；１１，阴性对照；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１２，阳性对照
１－１０，Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ；１１，Ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｍ，ＤＬ２０００ＤＮＡ　Ｍａｒｋｅｒ；１２，Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ
图６　Ｐ１ＰＣＲ检测电泳图
Ｆｉｇ．６　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　Ｐ１

２．２　所有样品单一病原感染的统计结果
应用上述ＰＣＲ扩增方法对２０１４年１月至２０１５

年５月来自江苏、浙江、安徽等地送检的１２５份健康
猪样品和 ２６１ 份发病猪样品分别进行 ＰＣＶ２、

ＰＲＲＳＶ、ＰＰＶ、ＴＴＶ 及Ｐ１的检测，统计结果见表

３。由表３可知，所有病原中ＰＣＶ２的感染率最高，
达到 ３９．３８％，其他病原的感染率为 ３．１１％ ～
２１．７６％。健康猪中 ＰＣＶ２的感染率为３１．２０％，

ＰＲＲＳＶ、ＴＴＶ和Ｐ１的感染率为４．００％～１９．２０％，
说明该地区大部分猪群存在以ＰＣＶ２隐性感染为
主，同时也伴随着少量的Ｐ１、ＰＲＲＳＶ、ＴＴＶ隐性感
染状况，其中健康猪中ＰＰＶ的感染率为０；而发病
猪群中所有病原的感染率均高于健康猪群中的感染

率，其中ＰＣＶ２的感染率达到４３．２９％，其他病原的
感染率为４．５９％～２２．９８％，这表明ＰＭＷＳ的患病
猪群因免疫能力降低而更易感染其他病原体。

表３　所有临床样品单一病原ＰＣＲ检测结果（％）

Ｔａｂｌｅ　３　Ｓｉｎｇｌｅ　ｐａｔｈｏｇｅｎ　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔ　ｏｆ　ａｌｌ　ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｓａｍｐｌｅｓ

样品背景

Ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ　ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ

ＰＣＶ２ ＴＴＶ１ ＴＴＶ２ ＰＰＶ　 Ｐ１ ＰＲＲＳＶ

所有样品 ３９．３８　 １５．８０　 １６．３２　 ３．１１　 １０．１０　 ２１．７６
Ａｌｌ　ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｓａｍｐｌｅｓ （１５２／３８６） （６１／３８６） （６３／３８６） （１２／３８６） （３９／３８６） （８４／３８６）

临床健康猪样品 ３１．２０　 ４．００　 ４．８０　 ０　 ４．００　 １９．２０
Ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｈｅａｌｔｈｙ　ｓｗｉｎｅ　ｓａｍｐｌｅｓ （３９／１２５） （５／１２５） （６／１２５） （０／１２５） （５／１２５） （２４／１２５）

临床发病猪样品 ４３．２９　 ２１．４５　 ２１．８３　 ４．５９　 １３．０２　 ２２．９８
Ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｄｉｓｅａｓｅｄ　ｓｗｉｎｅ　ｓａｍｐｌｅｓ （１１３／２６１） （５６／２６１） （５７／２６１） （１２／２６１） （３４／２６１） （６０／２６１）

２．３　混合感染统计结果
由表 ４ 可知，健康猪中 ＰＣＶ２ 与 ＰＲＲＳＶ、

ＴＴＶ１、ＴＴＶ２、ＰＰＶ 和 Ｐ１ 混合 感 染 率 分 别 为

３．２０％、２．４０％、１．５６％、０和０，ＰＣＶ２与 ＴＴＶ１、

ＴＴＶ２三者的混合感染率为 １．６０％，ＴＴＶ１ 与

ＴＴＶ２的混合感染率为１．６０％。健康猪中ＰＣＶ２
与各病原体的混合感染率很低，均不高于３．２０％，
说明在健康猪群中混合感染情况不常见。
由表 ５ 可知，发病猪中 ＰＣＶ２ 与 ＰＲＲＳＶ、

ＴＴＶ１、ＴＴＶ２、ＰＰＶ 和 Ｐ１ 混合 感 染 率 分 别 为

１１．８７％、１１．１１％、１５．３２％、２．２９％ 和 １０．３４％，

ＰＣＶ２ 与 ＴＴＶ１、ＴＴＶ２ 三 者 的 混 合 感 染 率 为

６．１３％，ＴＴＶ１与ＴＴＶ２的混合感染率为１２．６４％，

５种病原的混合感染率为０．７６％。发病猪群ＰＣＶ２
与其他各病原混合感染率较高，同时存在多种病原
混合感染的复杂情况，由此推测混合感染是ＰＭＷＳ
的主要致病因素。
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表４　临床健康猪样品混合多病原ＰＣＲ检测结果

Ｔａｂｌｅ　４　Ｃｏ－ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｈｅａｌｔｈｙ　ｓｗｉｎｅ　ｓａｍｐｌｅｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

样品数量（份）

Ｓａｍｐｌｅ　Ｎｏ．

感染样品数量（份）

Ｎｏ．ｏｆ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ

感染率（％）

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｒａｔｅ

ＰＣＶ２＋ＰＲＲＳＶ　 １２５　 ４　 ３．２０
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ１ － ３　 ２．４０
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ２ － ２　 １．５６
ＰＣＶ２＋ＰＰＶ － ０　 ０
ＰＣＶ２＋Ｐ１ － ０　 ０
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ１＋ＴＴＶ２ － ２　 １．６０
ＴＴＶ１＋ＴＴＶ２ － ２　 １．６０

表５　临床发病猪样品混合多病原ＰＣＲ检测结果

Ｔａｂｌｅ　５　Ｃｏ－ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ＰＣＲ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｄｉｓｅａｓｅｄ　ｓｗｉｎｅ　ｓａｍｐｌｅｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

样品数（份）

Ｓａｍｐｌｅ　Ｎｏ．

感染样品数量（份）

Ｎｏ．ｏｆ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｓａｍｐｌｅｓ

感染率（％）

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ｒａｔｅ

ＰＣＶ２＋ＰＲＲＳＶ　 ２６１　 ３１　 １１．８７
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ１ － ２９　 １１．１１
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ２ － ４０　 １５．３２
ＰＣＶ２＋ＰＰＶ － ６　 ２．２９
ＰＣＶ２＋Ｐ１ － ２７　 １０．３４
ＰＣＶ２＋ＴＴＶ１＋ＴＴＶ２ － １６　 ６．１３
ＴＴＶ１＋ＴＴＶ２ － ３３　 １２．６４
ＰＣＶ２＋ＰＲＲＳＶ＋ＰＰＶ＋ＴＴＶ＋Ｐ１ － ２　 ０．７６

３　讨　论
ＰＣＶ２能引起ＰＭＷＳ［２０］、猪呼吸道疾病综合征

（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ　ｄｉｓｅａｓｅ　ｃｏｍｐｌｅｘ，ＰＲＤＣ）、猪皮
炎与肾病综合征（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｄｅｒｍａｔｉｔｉｓ　ａｎｄ　ｎｅｐｈｒｏｐａ－
ｔｈｙ　ｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＰＤＮＳ）、先天性震颤及繁殖障碍等多
种疾病［２１］，其中以ＰＭＷＳ对养猪业的损害最为严
重。研究结果表明，ＣＤ４＋／ＣＤ８＋及ＣＤ８＋在ＰＭＷＳ
发病过程中也发挥着重要的作用，成熟的 ＣＤ４＋／

ＣＤ８＋淋巴细胞具有免疫效应和免疫记忆功能，而
ＣＤ８＋细胞主要参与细胞的免疫应答，这两者的减
少便会刺激机体的免疫应答机制，造成免疫抑制等
现象［２２］，因此ＰＭＷＳ的发病猪群更易感染其他病
原体。近年来各国学者在ＰＭＷＳ相关病原的流行
病学调查中发现ＰＣＶ２与ＰＲＲＳＶ、ＴＴＶ、ＰＰＶ等多
种病原都存在较普遍的混合感染现象，并给ＰＭＷＳ
相关疾病的防制工作带来了极大的挑战［２３］。
本研究对采集于江苏、安徽、浙江及周边等地猪

场的１２５份健康猪样品及２６１份发病猪样品分别进
行ＰＣＶ２与ＰＲＲＳＶ、ＰＰＶ、ＴＴＶ和Ｐ１混合感染及
单独感染的流行病学调查，结果显示所有样品

ＰＣＶ２、ＰＲＲＳＶ、ＰＰＶ、ＴＴＶ１、ＴＴＶ２和Ｐ１的感染
率分 别 为 ３９．３８％、２１．７６％、３．１１％、１５．８０％、

１６．３２％和１０．１０％。其中ＰＣＶ２感染率最高，其次
为ＰＲＲＳＶ，而 ＴＴＶ１和 ＴＴＶ２的感染率相似，Ｐ１
和ＰＰＶ的感染较稳定。
对临床发病样品和健康样品的检测结果显示，

发病猪群所有病原的感染率均高于健康猪群中的感

染率，表明ＰＭＷＳ患病猪免疫能力降低，易感染其
他病原体。其中健康猪中 ＰＣＶ２ 的 感 染 率 为

３１．２０％，ＰＲＲＳＶ的感染率为１９．２０％，Ｐ１的感染
率为 ４．００％，ＴＴＶ１ 和 ＴＴＶ２ 的感染率分别为

４．００％和４．８０％，表明该地区大部分猪群存在以

ＰＣＶ２隐性感染为主，同时也伴随着少量的 Ｐ１、

ＰＲＲＳＶ、ＴＴＶ隐性感染状况。ＰＰＶ在健康猪中的
感染率为０，而在发病猪的感染率为４．５９％，说明

ＰＰＶ主要存在于患病猪群中。

ＴＴＶ是一种在发病猪尤其是在患ＰＭＷＳ的病
猪中检测率较高的病原，本研究中健康猪ＰＣＶ２与

ＴＴＶ１、ＴＴＶ２ 的混合感染率分别为 ２．４０％ 和

１．５６％，发病猪ＰＣＶ２与ＴＴＶ１和ＴＴＶ２的混合感
染率分别为１１．１１％和１５．３２％，证实了ＰＭＷＳ感
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染猪群更易发生 ＰＣＶ２和 ＴＴＶ 的混合感染，而

ＰＣＶ２与ＴＴＶ２混合感染的感染率略高于与ＴＴＶ１
的混合感染，这与王礞礞等［２４］研究结果相一致。健
康猪和发病猪中ＰＣＶ２与ＰＲＲＳＶ的混合感染率分
别为３．２０％和１１．８７％，表明发病猪群更易出现

ＰＲＲＳＶ和 ＰＣＶ２的混合感染，同时该结果也与

Ｗｅｌｌｅｎｂｅｒｇ等［９］和李彬等［１０］的研究结论一致。与
此同时，本研究发现了ＰＣＶ２与ＴＴＶ１和ＴＴＶ２的
三重感染及在发病猪群中ＰＣＶ２与ＰＰＶ、ＰＲＲＳＶ、

ＴＴＶ１、ＴＴＶ２和Ｐ１这５种病原的多重感染，这暗
示着ＰＭＷＳ患病猪中存在多病原混合感染的复杂
情况。王小敏等［２５］在２０１３年对江苏省等地的送检
病料 检 测 发 现 ＰＣＶ２ 与 Ｐ１ 的 混 合 感 染 率 为

７．４１％，本研究中ＰＣＶ２与Ｐ１的混合感染在发病
猪中达到１０．３４％，因此临床上ＰＣＶ２与Ｐ１的混合
感染也不容忽视。在健康猪和 ＰＭＷＳ发病猪中

ＰＣＶ２与ＰＰＶ混合感染率分别为０和２．２９％，这两
种病原的混合感染现象并不严重，但在发病猪群中
仍然更易发生混合感染现象。
近年来，ＰＭＷＳ相关病原的混合感染现象愈加

复杂，加大了ＰＭＷＳ的防控难度。本研究反映了中
国江苏、安徽、浙江等地ＰＣＶ２、ＰＲＲＳＶ、ＴＴＶ、ＰＰＶ
和Ｐ１单独感染和混合感染情况，同时对这５种相关
病原的感染情况进行了系统分析，结果表明ＰＭＷＳ
病料中ＴＴＶ和Ｐ１感染率较高，主要以与ＰＣＶ２协
同感染的方式存在，而发病猪群中存在ＰＣＶ２与多
种病原的混合感染现象。因此，应加强ＰＭＷＳ相关
病原的防控，防止多重病原混合感染所引发的猪圆
环病毒相关疾病（ｐｏｒｃｉｎｅ　ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ｄｉｓ－
ｅａｓｅ，ＰＣＶＡＤ）的全面暴发。
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