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摘要： 旨在分析华东地区猪繁殖与呼吸综合征病毒 （ＰＲＲＳＶ） 的流行特征及 ＯＲＦ５ 基因遗传演化规律。 本研究于 ２０２３—２０２４ 年从华东地区六省

一市的规模化猪场收集 ２３６ 份疑似 ＰＲＲＳＶ 感染的临床样品， 荧光定量 ＰＣＲ （ｑＰＣＲ） 检测样品显示， ＰＲＲＳＶ２ 总体阳性率为 １９􀆰 ９２％ （４７ ／ ２３６），
未检出 ＰＲＲＳＶ１； 经反转录 ＰＣＲ （ＲＴ－ＰＣＲ） 扩增与基因测序， 成功获得 ３２ 条 ＯＲＦ５ 全长基因序列。 与 ＧｅｎＢａｎｋ 常见参考毒株 ＯＲＦ５ 基因进行核

苷酸同源性分析并构建系统发育进化树， 结果显示 ３２ 条 ＯＲＦ５ 序列分布在谱系 １ （占比 ７５％）、 谱系 ５ （占比 ９􀆰 ４％） 和谱系 ８ （占比 １５􀆰 ６％） ３
个谱系中， 其与代表性毒株 ＮＡＤＣ３０ ／ ＮＡＤＣ３４ （谱系 １）、 ＶＲ２３３２ （谱系 ５） 和 ＪＸＡ１ （谱系 ８） 的核苷酸同源性范围分别为 ８４􀆰 ４％ ～ ９５􀆰 ９％、
８１􀆰 ８％～９９􀆰 ３％和 ８１􀆰 ７％～９９􀆰 ３％。 重组分析表明， ３２ 条 ＯＲＦ５ 基因序列中有 １０ 条存在不同程度的重组， 重组模式以 ＮＡＤＣ３０ （谱系 １􀆰 ８） 与

ＮＡＤＣ３４ （谱系 １􀆰 ５） 为主 （８ ／ １０）。 ＧＰ５ 蛋白氨基酸序列变异分析显示， 变异主要集中于 ２ 个高变区与诱饵表位区。 本研究结果丰富了华东地区

ＰＲＲＳＶ 的分子流行病学数据， 为该区域猪繁殖与呼吸综合征的综合防控提供了参考。
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　 　 猪繁殖与呼吸综合征 （ＰＲＲＳ） 是一种由猪繁殖

与呼吸综合征病毒 （ＰＲＲＳＶ） 引发的严重的接触性

传染病， 俗称 “蓝耳病”。 在我国， ＰＲＲＳ 被划为二

类传染病， 感染后主要表现为母猪流产、 死胎、 早产

等， 断奶后仔猪会出现呼吸困难、 生长发育迟缓等临

床症状。 据 Ｚｈａｎｇ 等［１］ 对母猪场与育肥场的调查发

现， 我国猪群 ＰＲＲＳ 暴发后带来的经济损失约为

１ ４２４ 元 ／头， 该病是影响我国生猪产业最重要的疾

病之一［２－３］。 ＰＲＲＳＶ 隶属套式病毒目、 动脉炎病毒科

（Ａｒｔｅｒｉｖｉｒｉｄａｅ）、 猪动脉炎病毒属 （Ｐｏｒａｒｔｅｒｉｖｉｒｕｓ）， 是

一种单股正链 ＲＮＡ 病毒， 全基因组长约 １５ ｋｂ， 根据

全长核苷酸序列同源性可将 ＰＲＲＳＶ 分为以 ＬＶ 株为

代表的 ＰＲＲＳＶ１ （常称欧洲型） 与以 ＶＲ２３３２ 为代表

的 ＰＲＲＳＶ２ （常称美洲型） ［４］。 我国主要以 ＰＲＲＳＶ２
的流行为主， 具有丰富的毒株多样性， 其中由 ＯＲＦ５
编码的 ＧＰ５ 蛋白是结构蛋白中变异程度最高的糖基

化蛋白， 常作为 ＰＲＲＳＶ 分子流行病学监测和遗传变

异演化分析的靶标［５］。 基于 ＮＣＢＩ 数据库中 ８２ ２３７ 条

ＯＲＦ５ 序列， 最新的研究可将 ＰＲＲＳＶ２ 分为 １１ 个谱

系 （ｌｉｎｅａｇｅ） ［６］， 而我国主要以谱系 １、 ３、 ５、 ８ 为

主， 代 表 毒 株 分 别 为 ＮＡＤＣ３０、 ＱＹＹＺ、 ＶＲ２３３２、
ＪＸＡ１［７－８］。 关于华东地区 ＰＲＲＳＶ 的分子流行病学调

查研究较少， 张杰等［９］于 ２０２１—２０２２ 年的调查发现，
２４ 个阳性样品中 １１ 个属于谱系 ８， １０ 个属于谱系 １，
２ 个属于谱系 ３， １ 个属于谱系 ５。 为了进一步了解该

区域 ＰＲＲＳＶ 的流行现状及 ＯＲＦ５ 变异演化规律， 本

研究于 ２０２３—２０２４ 年共收集华东地区规模化猪场

２３６ 份疑似 ＰＲＲＳＶ 临床样品进行检测， 对其中 ４０ 条

ＯＲＦ５ 基因进行序列测定及变异分析， 以期丰富该区

域 ＰＲＲＳＶ 的分子流行病学数据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 临床样品

本实验室于 ２０２３—２０２４ 年期间在华东地区六省

一市共收集 ２３６ 份疑似 ＰＲＲＳＶ 阳性样品， 包含肺脏、
淋巴结、 血样、 睾丸处理液等， 保存在－２０ ℃ 冰箱

备用。
１􀆰 ２　 主要试剂和仪器

病毒基因组 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ 提取试剂盒 （ＤＰ３１５），

北京天根生化科技有限公司产品； ２×Ｔａｑ Ｐｌｕｓ Ｍａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ Ⅱ （Ｄｙｅ Ｐｌｕｓ）（Ｐ２１３－０１）、 ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅲ １ｓｔ Ｓｔｒａｎｄ
ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ （ ＋ ｇＤＮＡ ｗｉｐｅｒ ） （ Ｒ３１２ － ０１ ）、
ＤＬ２０００ Ｐｌｕｓ ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ （ＭＤ１０１－０１） 和 ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅲ
Ｕ＋ Ｏｎｅ Ｓｔｅｐ ｑＲＴ－ＰＣＲ Ｐｒｏｂｅ ５ × Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （Ｑ６１１），
南京诺唯赞生物科技股份有限公司产品。

主要仪器： ＰＣＲ 扩增仪 （Ａ３７８３５）， 产自美国

Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍ 公司； 实时荧光定量 ＰＣＲ （ｑＰＣＲ）
仪 （ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏＴＭ ３）， 产自美国 Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍ 公

司； 琼脂糖凝胶电泳仪 （１２２－３１４６）， 产自北京六一

仪器厂； 凝胶成像分析仪 （５２００ Ｍｕｌｔｉ）， 产自上海

天能科技有限公司； 低温高速离心机 （ Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ
５４２０）， 产自美国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公司； 核酸提取均质仪

（ＴＧｒｉｎｄｅｒ Ｈ２４）， 产自北京天根生化科技有限公司；
－８０ ℃超低温冰箱 （ＦＯＲＭＡ ９００ ＳＥＲＩＥＳ）， 产自美

国赛默飞世尔科技公司； 漩涡混合器 （ Ｖｏｒｔｅｘ －
Ｇｅｎｉｅ２）， 产自美国 Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｄｕｓｔｒｉｅｓ； 超净工作台

（ＳＪ－ＣＪ－２Ｆ）， 产自苏州正德智能科技有限公司； 恒

温水浴锅 （ＨＨ－ ２）， 产自上海力辰仪器科技有限

公司。
１􀆰 ３　 ＯＲＦ５ 引物的设计与合成

根据 ＧｅｎＢａｎｋ 中 ＰＲＲＳＶ２ 常见参考毒株 （表 １）
基因序列设计 １ 对可扩增 ＯＲＦ５ 全长基因引物，
ＯＲＦ５ － Ｆ： ５′ － ＴＧＣＴＴＣＡＴＴＴＣＡＴＧＡＣＡＣＣＴＧ － ３′；
ＯＲＦ５－Ｒ： ５′－ＡＴＡＴＣＡＴＣＡＣＴＧＧＣＧＴＧＴＡＧＧ－ ３′， 产

物长度 ７４２ ｂｐ， 引物由上海生工生物工程技术有限公

司合成。
１􀆰 ４　 样品核酸提取、 ｑＰＣＲ 检测与反转录

按照 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ 提取试剂盒说明书提取肺脏与淋

巴结组织样品研磨液、 血清、 睾丸液的基因组， 以提

取的 ＲＮＡ 为模板， 使用先前建立的 ｑＰＣＲ 方法对样

品进行检测［１０－１１］； 应用 ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅲ １ｓｔ Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ
Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ 反转录酶试剂将 ｑＰＣＲ 检测为阳性样品

的 ＲＮＡ 反转录为 ｃＤＮＡ， 用于后续 ＯＲＦ５ 扩增。
１􀆰 ５　 ＯＲＦ５ 扩增与测序

以上述得到的 ｃＤＮＡ 为模板， 进行 ＯＲＦ５ ＰＣＲ 扩

增。 反应体系： 上、 下游引物各 １􀆰 ５ μＬ ， ｃＤＮＡ
５ μＬ， ２×Ｔａｑ Ｐｌｕｓ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ Ⅱ （Ｄｙｅ Ｐｌｕｓ） ２５ μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ １７ μＬ； 反应程序： ９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎ； ９５ ℃
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变性１５ ｓ， ５６ ℃退火 ２０ ｓ， ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ， ３５ 个循

环； ７２ ℃终延伸 ５ ｍｉｎ。 同时设阴性对照。 ＰＣＲ 产物

用 １％琼脂糖凝胶电泳检测， 鉴定为阳性的 ＰＣＲ 产物

送至上海生工生物工程技术有限公司进行测序。

表 １　 参考毒株信息

毒株 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 来源 谱系 ／ 亚谱系 毒株 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 来源 谱系 ／ 亚谱系

ＶＲ２３３２ Ｕ８７３９２ 美国 ５ ＱＹＹＺ ＪＱ３０８７９８ 中国 ３

ＲｅｓｐＰＲＲＳ ＡＦ０６６１８３ 美国 ５ ＧＭ２ ＪＮ６６２４２４ 中国 ３

Ｒ９８ ＤＱ３５５７９６ 中国 ５ ＪＸｗｎ０６ ＥＦ６４１００８ 中国 ８

ＣＨｊｓ２０２１ ＰＰ０５３５１９ 中国 ５ ＣＨｊｓ２０２０ ＰＰ０５３５２０ 中国 ８

ＣＨ－１α ＡＹ０３２６２６ 中国 ８ ＮＡＤＣ３０ ＪＮ６５４４５９ 美国 １􀆰 ８

ＣＨ－１Ｒ ＥＵ８０７８４０ 中国 ８ ＣＨｓｘ１４０１ ＫＰ８６１６２５ 中国 １􀆰 ８

ＪＸＡ１ ＥＦ１１２４４５ 中国 ８ ＣＨａｈ２０２２ ＰＰ０５３５２１ 中国 １􀆰 ８

ＪＸＡ１－Ｐ８０ ＦＪ５４８８５３ 中国 ８ ＬＮＷＫ９６ ＭＧ８６０５１６ 中国 １􀆰 ８

ＴＪ ＥＵ８６４２３２ 中国 ８ ＬＮＷＫ１３０ ＭＧ９１３９８７ 中国 １􀆰 ５

ＴＪｂｄ１４－１ ＫＰ７４２９８６ 中国 ８ ＣＨｊｓ２０２２ ＰＰ０５３５１８ 中国 １􀆰 ５

ＨｕＮ４ ＥＦ６３５００６ 中国 ８ ＭＮ１８４Ａ ＤＱ１７６０１９ 美国 １􀆰 ５

ＨｅＮ１２０１ ＭＦ６８９０００ 中国 ８ ＮＡＤＣ３４ ＭＦ３２６９８５ 美国 １􀆰 ５

１􀆰 ６　 ＯＲＦ５ 序列分析

利用 ＤＮＡＳＴＡＲ ７􀆰 ３ 软件对样品与 ＧｅｎＢａｎｋ 参考

毒株 ＯＲＦ５ 基因进行核苷酸和氨基酸同源性分析； 应

用 Ｍｅｇａ １１ 软件中 “最大似然法” （Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉ⁃
ｈｏｏｄ） 绘制遗传进化树； 利用 ＳｉｍＰｌｏｔ ３􀆰 ５􀆰 １ 软件

（Ｗｉｎｄｏｗ： ８０ ｂｐ； Ｓｔｅｐ： １０ ｂｐ） 分析 ＯＲＦ５ 序列与不

同谱系代表毒株的重组情况。

２　 结果

２􀆰 １　 临床样品检测及 ＯＲＦ５ 基因的扩增

对 ２０２３—２０２４ 年在华东地区收集的 ２３６ 份疑似

ＰＲＲＳＶ 感染的组织样品和血清进行 ＰＲＲＳＶ１ 与

ＰＲＲＳＶ２ 的 ｑＰＣＲ 检测， 结果显示 ＰＲＲＳＶ２ 阳性率为

１９􀆰 ９２％ （４７ ／ ２３６）， 未检测到 ＰＲＲＳＶ１。 利用设计的

ＯＲＦ５ 引物进行反转录 ＰＣＲ （ＲＴ－ＰＣＲ） 扩增， ４７ 份

阳性样品中扩增出 ４０ 个与目的片段大小一致的条带，
克隆后测序获得 ３２ 条 ＯＲＦ５ 基因序列 （剔除同场区

核苷酸同源性 １００％的序列）。 ＯＲＦ５ 基因序列根据样

品来源的地点及时间命名。
２􀆰 ２　 ＯＲＦ５ 基因的核苷酸同源性分析

使用 ＤＮＡＳＴＡＲ ７􀆰 ３ 软件中 Ｍｅｇａｌｉｇｎ 比较 ３２ 条

ＯＲＦ５ 序列与国内外常见 ＯＲＦ５ 基因的核苷酸同源性。
结果显示， ３２ 条 ＯＲＦ５ 序列与 ＰＲＲＳＶ２ 不同谱系代

毒株 ＮＡＤＣ３０、 ＮＡＤＣ３４、 ＱＹＹＺ、 ＶＲ － ２３３２、 ＪＸＡ１
ＯＲＦ５ 基因的核苷酸同源性分别为 ８５􀆰 ６％ ～ ９２􀆰 ９％、
８４􀆰 ４％～ ９５􀆰 ９％、 ８０􀆰 １％ ～ ８４􀆰 ９％、 ８１􀆰 ８％ ～ ９９􀆰 ３％和

８１􀆰 ７％～９９􀆰 ３％ （表 ２）， 表明华东地区 ＰＲＲＳＶ２ 变异

程度较大。 福建省不同地区的 ２ 个样品 ＦＪｇｈ－２４－２
与 ＦＪｎａｘｗｔ－２４ 同源性为 １００％， 表明该毒株可能为该

区域流行的优势毒株且存在交叉传播； 山东地区同一

个场区不同时间测序样品 ＳＤｄｅｚ－２３１０ 与 ＳＤｄｅｚ－２４０３
同源性为 ９９％， 表明该毒株可在场区持续循环传播；
江苏地区同一个猪场同时间测序样品ＪＳｄｓ－２３１０－１ 与

ＪＳｄｓ－２３１０－２ 同源性仅为 ８８􀆰 １％， 表明同一个猪场可

能存在完全不同的 ２ 个毒株。 以上结果表明华东地区

猪场仍面临较大的 ＰＲＲＳ 防控压力。

表 ２　 ＰＲＲＳＶ２ ＯＲＦ５ 基因核苷酸及氨基酸同源性分析 ％

序列名称 地区
参考毒株

ＶＲ－２３３２ ＮＡＤＣ３０ ＮＡＤＣ３４ ＱＹＹＺ ＪＸＡ１

ＪＳｄｓ－２３１０－１ 江苏 ８４􀆰 ２ ／ ８３􀆰 １ ９２􀆰 ９ ／ ９４􀆰 ５ ８６􀆰 ２ ／ ９０􀆰 ０ ８２􀆰 ３ ／ ８２􀆰 １ ８３􀆰 ９ ／ ８５􀆰 １

ＪＳｄｓ－２３１０－２ 江苏 ８２􀆰 ８ ／ ７９􀆰 １ ９０􀆰 ５ ／ ９０􀆰 ０ ８５􀆰 ７ ／ ８５􀆰 ６ ８０􀆰 １ ／ ７８􀆰 ６ ８１􀆰 ６ ／ ８１􀆰 １

ＪＳｘｄ－２３１０ 江苏 ８９􀆰 １ ／ ８７􀆰 ６ ８５􀆰 ７ ／ ８６􀆰 １ ８７􀆰 １ ／ ８７􀆰 １ ８３􀆰 ４ ／ ８２􀆰 ６ ９９􀆰 ３ ／ ９９􀆰 ５

ＪＳｈａ－２３１１－１ 江苏 ８７􀆰 ４ ／ ８６􀆰 ６ ８７􀆰 ６ ／ ９１􀆰 ０ ９５􀆰 ２ ／ ９４􀆰 ５ ８４􀆰 ２ ／ ８３􀆰 ６ ８６􀆰 ６ ／ ８９􀆰 １

ＪＳｈａ－２３１１－２ 江苏 ８６􀆰 ９ ／ ８５􀆰 ６ ８７􀆰 ２ ／ ９０􀆰 ０ ９５􀆰 ５ ／ ９４􀆰 ５ ８３􀆰 ９ ／ ８３􀆰 １ ８６􀆰 １ ／ ８８􀆰 １
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续表 ２ ％

序列名称 地区
参考毒株

ＶＲ－２３３２ ＮＡＤＣ３０ ＮＡＤＣ３４ ＱＹＹＺ ＪＸＡ１

ＪＳｇｍ－２３０６－１ 江苏 ８４􀆰 ６ ／ ８２􀆰 ６ ９２􀆰 ２ ／ ９１􀆰 ０ ８６􀆰 ９ ／ ８９􀆰 １ ８３􀆰 ３ ／ ８０􀆰 ６ ８４􀆰 ４ ／ ８５􀆰 １

ＪＳｇｍ－２３０６－４ 江苏 ８６􀆰 ２ ／ ８５􀆰 ６ ９１􀆰 ４ ／ ９３􀆰 ０ ９２􀆰 ０ ／ ９４􀆰 ０ ８４􀆰 ９ ／ ８５􀆰 １ ８６􀆰 ２ ／ ８６􀆰 ６

ＳＤｋｚ－２３１２－１ 山东 ８６􀆰 ７ ／ ８５􀆰 ５ ８８􀆰 ８ ／ ９２􀆰 ０ ８７􀆰 ７ ／ ９１􀆰 ５ ８３􀆰 ２ ／ ８３􀆰 ５ ９０􀆰 ５ ／ ８９􀆰 ０

ＳＤｈｚ－２３１２ 山东 ８４􀆰 ９ ／ ８１􀆰 ６ ９２􀆰 ０ ／ ９２􀆰 ５ ８６􀆰 ２ ／ ８８􀆰 ６ ８３􀆰 ４ ／ ８２􀆰 ６ ８４􀆰 １ ／ ８３􀆰 １

ＳＤｄｚｅ－２３１０ 山东 ８７􀆰 ６ ／ ８６􀆰 ６ ８７􀆰 ９ ／ ９０􀆰 ０ ９５􀆰 ５ ／ ９４􀆰 ５ ８４􀆰 ４ ／ ８３􀆰 ６ ８６􀆰 ７ ／ ８９􀆰 １

ＳＤｄｚｅ－２４０３ 山东 ８７􀆰 ２ ／ ８６􀆰 １ ８８􀆰 １ ／ ９０􀆰 ０ ９６􀆰 ０ ／ ９４􀆰 ５ ８４􀆰 １ ／ ８３􀆰 １ ８６􀆰 ６ ／ ８８􀆰 １

ＳＤｈｚ－２４０１ 山东 ８５􀆰 １ ／ ８２􀆰 １ ９２􀆰 ２ ／ ９２􀆰 ５ ８６􀆰 １ ／ ８８􀆰 ６ ８３􀆰 ３ ／ ８２􀆰 １ ８４􀆰 ２ ／ ８３􀆰 ６

ＳＨｓｊ－２４０４ 上海 ８８􀆰 ４ ／ ８６􀆰 １ ８５􀆰 ９ ／ ８５􀆰 ６ ８６􀆰 ９ ／ ８６􀆰 ６ ８３􀆰 ４ ／ ８２􀆰 １ ９９􀆰 ３ ／ ９８􀆰 ０

ＡＨｃｍ－２３１０ 安徽 ８９􀆰 １ ／ ８７􀆰 １ ８５􀆰 ７ ／ ８６􀆰 １ ８７􀆰 １ ／ ８７􀆰 １ ８３􀆰 ６ ／ ８２􀆰 １ ９８􀆰 ５ ／ ９８􀆰 ０

ＡＨｂｚｂｙ－２４０５－１ 安徽 ９８􀆰 ２ ／ ９６􀆰 ５ ８５􀆰 ６ ／ ８３􀆰 １ ８７􀆰 ９ ／ ８５􀆰 １ ８３􀆰 ６ ／ ８０􀆰 １ ８９􀆰 １ ／ ８６􀆰 １

ＡＨｂｚｂｙ－２４０５－２ 安徽 ８５􀆰 １ ／ ８３􀆰 ６ ９１􀆰 ２ ／ ９１􀆰 ５ ８７􀆰 ２ ／ ８９􀆰 ６ ８２􀆰 ９ ／ ８２􀆰 １ ８４􀆰 ７ ／ ８５􀆰 １

ＡＨｄｃ－２４０１ 安徽 ８４􀆰 ９ ／ ８４􀆰 １ ８６􀆰 ６ ／ ８９􀆰 ６ ９４􀆰 ５ ／ ９４􀆰 ５ ８３􀆰 １ ／ ８２􀆰 １ ８５􀆰 １ ／ ８５􀆰 ６

ＡＨｆｃ－２４０２ 安徽 ８８􀆰 ９ ／ ８７􀆰 ６ ８５􀆰 ６ ／ ８６􀆰 １ ８６􀆰 ９ ／ ８７􀆰 １ ８３􀆰 ３ ／ ８２􀆰 ６ ９９􀆰 ２ ／ ９９􀆰 ５

ＡＨｘｄ－２４０２ 安徽 ８６􀆰 １ ／ ８６􀆰 １ ８７􀆰 ７ ／ ９０􀆰 ５ ９５􀆰 ９ ／ ９５􀆰 ０ ８３􀆰 ６ ／ ８３􀆰 １ ８５􀆰 ６ ／ ８８􀆰 １

ＪＸｗｎ－２４０５ 江西 ８６􀆰 ２ ／ ８５􀆰 １ ８７􀆰 ４ ／ ９０􀆰 ０ ９４􀆰 ０ ／ ９３􀆰 ５ ８３􀆰 ９ ／ ８３􀆰 １ ８５􀆰 ４ ／ ８６􀆰 ６

ＪＸｗｎ－２４０４－１ 江西 ８５􀆰 ７ ／ ８５􀆰 １ ８７􀆰 ２ ／ ９０􀆰 ５ ９３􀆰 ５ ／ ９３􀆰 ０ ８３􀆰 ７ ／ ８３􀆰 １ ８５􀆰 １ ／ ８６􀆰 ６

ＪＸｗｎ－２４０４－２ 江西 ８１􀆰 ８ ／ ７８􀆰 １ ９１􀆰 ７ ／ ８９􀆰 ６ ８４􀆰 ４ ／ ８５􀆰 １ ８１􀆰 ９ ／ ７８􀆰 １ ８２􀆰 ８ ／ ８１􀆰 ６

ＦＪｂ４－２４０４ 福建 ８４􀆰 ２ ／ ８４􀆰 ６ ９２􀆰 ０ ／ ９３􀆰 ０ ８６􀆰 ７ ／ ９１􀆰 ０ ８４􀆰 ４ ／ ８４􀆰 １ ８４􀆰 ９ ／ ８６􀆰 １

ＦＪｓｃｘｓ－２４ 福建 ８４􀆰 ７ ／ ８１􀆰 １ ９１􀆰 ９ ／ ８９􀆰 ６ ８５􀆰 ７ ／ ８５􀆰 １ ８１􀆰 ８ ／ ７９􀆰 １ ８４􀆰 ４ ／ ８２􀆰 ６

ＦＪｇｈ－２４－２ 福建 ８３􀆰 ４ ／ ８３􀆰 ６ ９１􀆰 ５ ／ ９０􀆰 ０ ８６􀆰 ４ ／ ８９􀆰 ６ ８２􀆰 ６ ／ ８２􀆰 ６ ８２􀆰 ８ ／ ８４􀆰 １

ＦＪｗｙｘｍ－２４ 福建 ８３􀆰 ３ ／ ８３􀆰 ６ ９１􀆰 ４ ／ ９０􀆰 ０ ８６􀆰 ２ ／ ８９􀆰 ６ ８２􀆰 ４ ／ ８２􀆰 ６ ８２􀆰 ６ ／ ８４􀆰 １

ＦＪｎａｘｗｔ－２４ 福建 ８３􀆰 ４ ／ ８３􀆰 ６ ９１􀆰 ５ ／ ９０􀆰 ０ ８６􀆰 ４ ／ ８９􀆰 ６ ８２􀆰 ６ ／ ８２􀆰 ６ ８２􀆰 ８ ／ ８４􀆰 １

ＺＪｚｇｌ－２４ 浙江 ８２􀆰 ４ ／ ８２􀆰 １ ９０􀆰 ４ ／ ８８􀆰 ６ ８５􀆰 ４ ／ ８８􀆰 １ ８１􀆰 ４ ／ ８１􀆰 １ ８１􀆰 ６ ／ ８２􀆰 ６

ＺＪｎｂｃｈ－２４ 浙江 ８５􀆰 ６ ／ ８２􀆰 １ ８６􀆰 １ ／ ８８􀆰 ６ ９４􀆰 ２ ／ ８８􀆰 １ ８３􀆰 ４ ／ ８１􀆰 １ ８４􀆰 ６ ／ ８４􀆰 ６

ＺＪｌｊｄｘ－２４ 浙江 ８６􀆰 ２ ／ ８４􀆰 ６ ８７􀆰 ４ ／ ９０􀆰 ５ ９５􀆰 ７ ／ ９４􀆰 ０ ８４􀆰 ２ ／ ８５􀆰 ６ ８５􀆰 ６ ／ ８７􀆰 ６

ＺＪｄｔ－２４ 浙江 ９９􀆰 ０ ／ ９８􀆰 ０ ８５􀆰 ９ ／ ８３􀆰 ６ ８７􀆰 ９ ／ ８６􀆰 １ ８３􀆰 ７ ／ ８１􀆰 １ ８８􀆰 ７ ／ ８７􀆰 １

ＺＪｔｆ－２４ 浙江 ９９􀆰 ３ ／ ９８􀆰 ５ ８６􀆰 ２ ／ ８４􀆰 １ ８８􀆰 ２ ／ ８６􀆰 １ ８４􀆰 １ ／ ８１􀆰 ６ ８８􀆰 ９ ／ ８７􀆰 １

　 　 注： 表中数据， 分子为核苷酸序列同源性， 分母为氨基酸序列同源性。

２􀆰 ３　 ＯＲＦ５ 基因的遗传演化分析

将获得的 ３２ 条序列与常见 ＰＲＲＳＶ２ 毒株的 ＯＲＦ５
基因进行比对， 使用 Ｍｅｇａ 软件构建遗传进化树。 结

果如图 １ 所示， ３２ 条 ＯＲＦ５ 序列被划分至 ３ 个谱系：
谱系 １ （ＮＡＤＣ３４－ｌｉｋｅ １１ 条， ＮＡＤＣ３０－ｌｉｋｅ １３ 条），
谱系 ５ （３ 条） 和谱系 ８ （５ 条）， 分别占比 ７５％、
９􀆰 ４％ 和 １５􀆰 ６％， 表 明 ２０２３—２０２４ 年 华 东 地 区

ＰＲＲＳＶ 的流行以谱系 １ 毒株为主。 福建地区获得的 ５
条 ＯＲＦ５ 基因序列均属于谱系 １， 表明该区域需加强

做好 ＰＲＲＳＶ 谱系 １ 流行毒株的防控； 谱系 ８ 中 ４ 条

ＯＲＦ５ 序列与疫苗演化毒株 ＴＪｂｄ１４－１ 处于同一个分

支， 谱系 ５ 中 ３ 条 ＯＲＦ５ 序列与经典毒株 ＶＲ２３３２ 及

其疫苗毒株ＲｅｓｐＰＲＲＳ处于同一分支， 表明谱系 ８、

谱系 ５ 分离毒株可能均与 ＰＲＲＳＶ 减毒活疫苗的使用

有关。
２􀆰 ４　 ＯＲＦ５ 基因的重组分析

将获得的 ３２ 条序列与 ＰＲＲＳＶ ２ 不同谱系代表毒

株 （ ＮＡＤＣ３０、 ＮＡＤＣ３４、 ＱＹＹＺ、 ＶＲ２３３２、 ＪＸＡ１ ）
的 ＯＲＦ５ 基因比对， 使用 ＳｉｍＰｌｏｔ 软件进行重组分析。
结果如图 ２ 所示， １０ 条 ＯＲＦ５ 基因序列发生了重组活

动， 其中 ８ 条序列来源于谱系 １ 内毒株 ＮＡＤＣ３０ 与

ＮＡＤＣ３４ 的重组； ＪＸｗｎ－２４０４－１ 重组于 ＮＡＤＣ３４ （谱
系 １）、 ＱＹＹＺ （谱系 ３）、 ＪＸＡ１ （谱系 ８）， 而 ＳＤｋｚ－
２３１２－１ 由 ＮＡＤＣ３０ （谱系 １）、 ＮＡＤＣ３４ （谱系 １）、
ＪＸＡ１ （谱系 ８） ３ 个毒株重组而来。

·８８· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２６　 Ｖｏｌ􀆰 ５８　 Ｎｏ􀆰 １０



注： 不同颜色符号标记表示本试验获得的不同谱系序列。

图 １　 ＰＲＲＳＶ ＯＲＦ５ 遗传进化分析
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图 ２　 ＯＲＦ５ 基因的重组分析

２􀆰 ５　 ＯＲＦ５ 基因推导的氨基酸同源性及变异分析

ＯＲＦ５ 基因编码 ＧＰ５ 蛋白， 其由 ２００ 个氨基酸组

成。 将 ３２ 条 ＯＲＦ５ 基因推导的氨基酸序列 （ＧＰ５ 蛋

白） 与常见参考毒株进行比对， 结果如表 ２ 所示。
与 ＰＲＲＳＶ２ 不 同 谱 系 代 表 株 ＮＡＤＣ３０、 ＮＡＤＣ３４、
ＱＹＹＺ、 ＶＲ － ２３３２、 ＪＸＡ１ 的氨基酸同源性分别为

８３􀆰 １％ ～ ９４􀆰 ５％、 ８５􀆰 １％ ～ ９５􀆰 ０％、 ７８􀆰 １％ ～ ８５􀆰 ６％、
７８􀆰 １％～ ９８􀆰 ５％和 ８１􀆰 １％ ～ ９９􀆰 ５％。 参照李松倍等［１２］

的分析方法， 对该区域主要流行的谱系 １ 毒株与

ＮＡＤＣ３０、 ＮＡＤＣ３４ 进一步比对分析， 结果如图 ３ 所

示。 ２４ 个 ＧＰ５ 蛋白中有 ２１ 和 １７ 个分别在高变区 １
（ＨＶＲ１， ３２～ ３５ 位氨基酸处） 与高变区 ２ （ＨＶＲ２，
５７～６１ 位氨基酸处） 发生不同程度的变异， １５ 个蛋

白在诱饵表位区域 （Ｄｅｃｏｙ， ２７ＡＬＶＮ３０ ） 发生变异，
而中和表位区域 （ＮＥ， ３７ ～ ４５ 位氨基酸处） 则变异

较小 （３ 个 Ｌ４１Ｓ 的突变， １ 个 Ｎ４４Ｋ 的突变）。
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图 ３　 谱系 １ 毒株 ＯＲＦ５ 基因推导的氨基酸序列比对分析

３　 讨论

疫病是制约生猪产业健康发展的主要障碍。 自

１９９６ 年郭宝清等首次分离到 ＣＨ － １ａ 毒株以来，
ＰＲＲＳＶ 在我国不断变异与演化， 至今仍是影响我国

生猪产业最为棘手的问题之一［１３］。 分子流行病学调

查有助于及时跟踪了解 ＰＲＲＳＶ 的流行动态， 为制定

针对性的综合防控策略提供依据。
我国 ＰＲＲＳＶ 的 流 行 以 ＰＲＲＳＶ２ 为 主， 偶 有

ＰＲＲＳＶ１ 的出现［４，１３］。 李松倍等［１２］ 对华南地区 ２０２３
年采集的 ３２８ 份样品检测发现， ＰＲＲＳＶ 感染率高达

５４􀆰 ２７％； 而赵婵娟等［１４］ 发现， 西南地区健康猪群中

ＰＲＲＳＶ 的检出率不足 ０􀆰 ３％， 这表明 ＰＲＲＳＶ 的流行

具有明显的地域差异。 本研究对 ２０２３—２０２４ 年在华

东地区猪场收集的 ２３７ 份临床样品进行 ｑＰＣＲ 检测，
结果 显 示 ＰＲＲＳＶ２ 阳 性 样 品 ４７ 份， 阳 性 率 为

１９􀆰 ９２％， 该结果与黄文琳等［１５］ 在福建地区的调查结

果 （ １８􀆰 ８％， ４５ ／ ２４０ ） 相 近， 但 后 者 同 时 检 出

ＰＲＲＳＶ １ （６ ／ ２４０）， 差异可能与样品收集的时间、 数

量及来源有关。 与张杰等［９］ 报道的 ２０２１—２０２２ 年华

东地区 ３８􀆰 ８９％ （１７５ ／ ４８０） 的 ＰＲＲＳＶ 阳性率相比，
本研究检出率呈下降趋势， 表明近年来该地区

ＰＲＲＳＶ 的防控工作取得一定成效。 ＯＲＦ５ 编码的 ＧＰ５
是 ＰＲＲＳＶ 基因组中变异最大的结构蛋白， 研究表明

其可诱导产生中和抗体， 与 ＰＲＲＳＶ 的保护性免疫应

答有关， 常被用作分子流行病学调查的靶标。 本研究

共获得 ３２ 条 ＯＲＦ５ 基因序列， 遗传进化树分析显示

２４ 条序列 （７５％） 与 ＮＡＤＣ３０ ／ ＮＡＤＣ３４ 聚类于同一

大分支， 属于谱系 １， 相较于张杰等［９］２０２１—２０２２ 年

的调查结果， 该区域的流行毒株已发生变化， 谱系 ８
的流行显著减弱， 谱系 １ 成为主要的流行谱系， 这与

全国范围内目前流行的 ＰＲＲＳＶ 毒株一致。 值得注意

的是， 近期云南发生了高致病毒株疫苗返强株引起双

阴群体暴发 ＰＲＲＳ 的案例［１６］， 本研究中被划分至谱

系 ５ 和谱系 ８ 的 ８ 条序列均与疫苗演化毒株距离最

近， 提示临床上需合理使用减毒活疫苗， 避免疫苗毒

的广泛传播、 流行甚至毒力返强的风险。 此外， 本调

查还发现同一个猪场存在 ２ 种核苷酸同源性差异显著

的毒株 （ＪＳｄｓ－２３１０－１ 与 ＪＳｄｓ－２３１０－２）， 以及同一

个毒株在猪场内持续性存在 （ＳＤｄｅｚ－２３１０ 与 ＳＤｄｅｚ－
２４０３）， 这提示降低猪群 ＰＲＲＳＶ 毒株的多样性并尽

快清除病毒是临床防控的关键［１７］。
重组是 ＰＲＲＳＶ 变异与演化的重要机制［１８］。 刘建

奎等［１９］ 对 ２０１７—２０２１ 年 福 建 地 区 分 离 的 ３２ 株

ＰＲＲＳＶ 进行全基因组分析， 发现 ２７ 株病毒发生了 ９
种不同模式的重组； 李晓冰等［２０］ 对 ２０１９—２０２３ 年期

间获得的 １５４ 条 ＰＲＲＳＶ２ 全基因组序列分析亦表明，
４ 个谱系均发生了重组事件。 本研究利用 ＳｉｍＰｌｏｔ 软
件对获得的 ３２ 条 ＯＲＦ５ 序列进行重组分析， 发现 １０
条序列出现了不同程度的重组活动， 重组序列占比

３１􀆰 ２５％， ＰＲＲＳＶ 的频繁重组对现有疫苗及其免疫策

略的保护效果及下一代疫苗的研发均提出了严峻挑

战。 重 组 模 式 主 要 以 ＮＡＤＣ３０ （ 谱 系 １􀆰 ８ ） 与

ＮＡＤＣ３４ （谱系 １􀆰 ５） 为主 （ ８ ／ １０）， 其中 ＪＸｗｎ －
２４０４－ １ 的重组来源于 ＮＡＤＣ３４ （谱系 １）、 ＱＹＹＺ
（谱系 ３）、 ＪＸＡ１ （谱系 ８） 这 ３ 个谱系， 提示需加强
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对谱 系 ３ 毒 株 的 监 测。 ＰＲＲＳＶ 全 长 基 因 组 约

１５􀆰 ４ ｋｂ， ＯＲＦ５ 基因仅 ６０３ ｂｐ， 刘建奎等［１９］ 研究发

现， 基于 ＰＲＲＳＶ 全基因组与基于 ＯＲＦ５ 基因构建的

遗传进化树对 ３２ 株 ＰＲＲＳＶ 分型的符合率为 ７５％
（２４ ／ ３２）。 因此， 鉴于当前 ＰＲＲＳＶ 重组毒株的普遍

性与复杂性， 对 ＰＲＲＳＶ 进行准确分型应当以全基因

组分析结果为准， ＯＲＦ５ 基因测序分析在临床应用中

应谨慎解读［２１］。 此外， 与既往大量研究结果一

致［９，１２，１５］， 本研究发现 ＯＲＦ５ 编码的 ＧＰ５ 蛋白氨基酸

序列变异主要集中在 ２ 个高变区与诱饵表位区域， 但

其在毒株致病性、 免疫逃逸等生物学特性中的具体功

能并不明确， 值得后续进一步研究。

４　 结论

对华东地区 ＰＲＲＳＶ 的分子流行病学调查表明，
该区域当前以谱系 １ 毒株为主要流行毒株， 同时存在

谱系 ５ 与谱系 ８ 疫苗演化毒株。 临床防控中， 应持续

加强 ＰＲＲＳＶ 的流行病学监测， 尤其关注重组毒株及

疫苗演化毒株的流行动态， 根据流行毒株及时制定并

优化综合防控措施， 积极推进以种猪场为核心的

ＰＲＲＳ 区域净化计划。
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