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摘要： 野猪是多种重要动物疫病的天然宿主， 为了解 ２０２１—２０２２ 年期间南京市野猪疫病感染情况、 基因型及遗传变异特征， 为野猪疫病的防控

提供科学依据， 在江苏省南京市共采集 ３０ 头野猪的 ７６ 份样品， 其中 ３０ 份全血样品、 ３０ 份血清样品、 ６ 份粪便样品和 １０ 份组织样品 （心脏、 肝

脏、 脾脏、 肺脏和肾脏组织的混合样品） 用于开展猪瘟病毒 （ＣＳＦＶ）、 非洲猪瘟病毒 （ＡＳＦＶ）、 猪繁殖与呼吸综合征病毒 （ＰＲＲＳＶ）、 伪狂犬病

病毒 （ＰＲＶ）、 口蹄疫病毒 （ＦＭＤＶ）、 猪流行性腹泻病毒 （ＰＥＤＶ）、 猪圆环病毒 ２ 型 （ＰＣＶ２） 和猪圆环病毒 ３ 型 （ＰＣＶ３） 的病毒核酸及抗体检

测。 不同样品 ＰＣＲ 检测结果显示， ３０ 头野猪中有 １２ 头 ＰＣＶ３ 阳性， 阳性率为 ４０％； ＰＣＶ２ 阳性率为 ６􀆰 ７％； 其余病原核酸检测均为阴性。 在

ＰＣＶ２ 检测阳性的野猪样品中成功获得 ２ 条 ＰＣＶ２ 全基因组序列， 且均属于 ＰＣＶ２ｄ 基因亚型。 血清抗体检测结果显示， 野猪 ＰＣＶ３、 ＰＣＶ２、 ＰＲＶ
ｇＢ、 ＰＲＲＳＶ、 ＰＥＤＶ 和 ＦＭＤＶ Ａ 型抗体阳性率分别为 ５３％、 ３０％、 ３０％、 ３􀆰 ３％、 ３􀆰 ３％和 ６􀆰 ７％； 所有野猪 ＣＳＦＶ、 ＡＳＦＶ、 ＰＲＶ ｇＥ 抗体和 ＦＭＤＶ Ｏ
型抗体检测均为阴性。 本研究揭示了南京市野猪携带或感染过多种重要病毒， 需持续对野猪进行疫病监测， 并研究野猪与家猪间的疾病传播

规律。
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　 　 野猪 （Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ） 是全球分布最广的哺乳动物

物种之一， 早在 ２０００ 年就被我国列为国家保护的有

益的或者有重要经济、 科学研究价值的野生动物［１］。
野猪与家猪具有密切的亲缘关系， 并有可能成为多种

重要疾病的潜在宿主［２］。 有许多重要动物病毒在野

猪中流行， 包括猪瘟病毒 （ＣＳＦＶ）、 伪狂犬病病毒

（ＰＲＶ）、 非 洲 猪 瘟 病 毒 （ ＡＳＦＶ）、 口 蹄 疫 病 毒

（ＦＭＤＶ）、 猪圆环病毒 （ＰＣＶ）、 猪繁殖和呼吸综合

征病毒 （ＰＲＲＳＶ） 和猪细小病毒 （ＰＰＶ） 等［３－５］。 野

猪作为天然宿主可以直接或间接传播 ＡＳＦＶ， 是许多

国家和地区引入和暴发 ＡＳＦＶ 的重要因素［６］。 为控制

及阻断疫情传播， 许多国家都针对野猪制定了病原监

测和种群管理计划， 包括安装围栏限制野猪移动以防

止病毒的空间传播， 实施诱捕和狩猎等措施降低野猪

密度等［７－８］， 但到目前为止， 只有 ２ 个国家 （比利时

和捷克） 通过主动和被动监测重新获得无 ＡＳＦＶ 感染

状态［９］。
近年来， 随着养猪生产方式的转变和种群规模的

扩大， 我国出现了多种新发和再发传染病， 其中非洲

猪瘟、 猪繁殖与呼吸综合征、 猪流行性腹泻、 伪狂犬

病等给养猪业发展带来巨大挑战。 多项研究表明， 中

国野猪群体中存在多种猪源性疾病的流行。 ２０１１ 年，
任炜杰等［１０］对中俄边境 ２４ 头野猪的血清样品检测发

现， ＣＳＦＶ 抗体和 ＰＰＶ 抗体呈阳性； 在江西省狩猎所

得的野猪样本中利用实时荧光定量 ＰＣＲ 方法同时检

测到了 ＰＣＶ１ ／ ２ ／ ３ ／ ４ 的核酸， 表明野猪可感染多种

ＰＣＶｓ［１１－１２］； ２０１８ 年我国首次报道了野猪非洲猪瘟疫

情， ２０２０ 年在湖北省神农架林区的 ７ 头非正常死亡

野猪中检测到 ＡＳＦＶ［１３－１４］。 近年来， 由于我国野生动

物保护工作不断加强， 野猪的生存环境得到极大改

善， 加之其繁殖力强、 成活率高， 野猪群体数量逐年

上升， 局部地区存在野猪泛滥的情况［１５］。 因此加强

对野猪的疾病监测可以提供重要的流行病学信息和疫

病预警， 以便更好地制定防控措施， 切断野猪和家猪

间的疾病传播。 然而， 由于采集野猪样品需要多单

位、 多部门协作， 因此开展野猪疾病监测研究难度

大。 南京红山森林动物园野生动物收容救护中心是江

苏省和南京市两级野生动物收容救护中心， 负责全市

乃至全省的野生动物收容救护工作。 当接到有野猪迷

途、 受困等情况时， 救助中心工作人员将联合警方对

野猪进行救助。 本研究与南京红山森林动物园野生动

物收容救护中心、 国内动物疫病防控和检验检疫机构

等多家单位合作， 开展了南京市野猪疾病监测和流行

病学调查， 旨在研究南京市捕获野猪中 ＡＳＦＶ、
ＣＳＦＶ、 ＰＲＲＳＶ、 ＰＲＶ、 ＰＥＤＶ、 ＦＭＤＶ、 ＰＣＶ２ 和

ＰＣＶ３ 的感染状态和病原分子遗传特征， 扩充我国野

猪疫病监测数据， 为制定野猪疫病防控策略提供科学

支撑。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 主要试剂

ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 核酸提取试剂盒购自 ＱＩＡ⁃
ＧＥＮ 公司； 病毒基因组 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ 提取试剂盒购自

西安天隆有限公司； ＣＳＦＶ 抗体、 ＰＥＤＶ ＩｇＡ 抗体和

ＰＲＶ ｇＥ 抗体 ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购自 ＩＤＥＸＸ 公司；
ＰＲＶ ｇＢ 抗体 ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购自 ＢｉｏＣｈｅｋ 公司；
ＰＲＲＳＶ 抗体和 ＦＭＤＶ Ｏ 型抗体 ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购

自 ＭＥＤＩＡＮ 公司； ＦＭＤＶ Ａ 型抗体和 ＰＣＶ２ 抗体

ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购自北京金诺公司； ＡＳＦＶ 抗体

ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购自 ＩＮＧＥＮＡＳＡ 公司； ＰＣＶ３ 抗体

ＥＬＩＳＡ 检测试剂盒购自内蒙古金迈诗生物科技有限公

司； ２×Ｐｒｏｂｅ ｑＰＣＲ Ｍｉｘ 和 ２×ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ Ｍｉｘ 购自宝

生物工程 （大连） 有限公司； ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 和 ２×
Ｖａｚｙｍｅ Ｌａｍｐ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 购自南京诺唯赞生物科技有

限公司； ２×Ｐｈｉｒｅ ａｎｉｍａｌ ｔｉｓｓｕｅ ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ 和 Ｐｈｉｒｅ ｈｏｔ
ｓｔａｒｔ Ⅱ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ 购自 ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ 公司。
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１􀆰 ２　 样品来源

所有样品均采集于 ２０２１ 年 ３ 月至 ２０２２ 年 ６ 月期

间在南京市红山森林动物园野生动物收容救护中心救

助的南京地区野猪， 共采集 ３０ 头野猪的 ７６ 份样品，
其中 ３０ 份全血样品、 ３０ 份血清样品、 ６ 份粪便样品

和 １０ 份组织样品 （心脏、 肝脏、 脾脏、 肺脏和肾脏

组织的混合样品）。 每只采样的野猪都记录其性别和

救助日期等信息。
１􀆰 ３　 样品处理及保存

全血样品经 ３ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １５ ｍｉｎ 后分离血清

放入－８０ ℃冰箱保存备用； 取野猪的组织混合样品或

粪便样品放入 ２ ｍＬ 离心管内， 加入 ２ 颗研磨珠， 最

后加入 ＰＢＳ 缓冲液 （０􀆰 １ ｍｏｌ ／ Ｌ， ｐＨ ＝ ７􀆰 ０） １０ 倍稀

释， 将离心管置于自动研磨仪中以 ６０ Ｈｚ 研磨 ３ 次，
每次研磨 ９０ ｓ， 然后将组织匀浆冻融 ３ 次后在 ４ ℃下

以 １２ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ， 取上清液置于－８０ ℃保

存备用。
１􀆰 ４　 核酸提取

利用普通 ＰＣＲ 方法进行抗原检测的样品 ＤＮＡ 使

用 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 核酸提取试剂盒提取； 基于

荧光定量 ＰＣＲ （ｑＰＣＲ） 方法进行抗原检测的样品核

酸利用病毒基因组 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ 提取试剂盒在全自动核

酸提取仪上提取， 并置－２０ ℃保存。
１􀆰 ５　 引物设计

引物和探针信息如表 １ 所示。 在 ＰＣＶ２ 的检测

中， 引物通过 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ 软件设计， 目标是检测

ＧｅｎＢａｎｋ 上发表的 ＰＣＶ２ 序列 ＯＲＦ２ 基因的保守区域。
所有引物和探针均由生工生物工程 （上海） 股份有

限公司合成。

表 １　 引物和探针信息

引物 ／ 探针 　 　 引物序列 （５′→３′） 参考标准 片段大小 ／ ｂｐ

ＰＣＶ２－Ｆ ＣＡＴＧＣＣＣＴＧＡＡＴＴＴＣＣＡＴＡＴ

ＰＣＶ２－Ｒ ＣＧＴＴＴＴＣＡＧＣＧＡＴＧＡＣＧＴＡＴＣＣＡＡＧＧＡ
— ７８６

ＰＣＶ３－Ｆ ＡＡＡＧＣＣＣＧＡＡＡＣＡＣＡＧＧＴＧＧＴＧＴ

ＰＣＶ３－Ｒ ＴＴＴＴＣＣＣＧＣＡＴＣＣＴＧＧＡＧＧＡＣＣＡＡＴ
参考文献 ［１６］ ５１０

ＣＳＦＶ－Ｆ ＴＡＣＡＧＧＡＣＡＧＴＣＧＴＣＡＧＴＡＧＴＴＣＧＡ

ＣＳＦＶ－Ｒ ＣＣＧＣＴＡＧＧＧＴＴＡＡＧＧＴＧＴＧＴＣＴ

ＣＳＦＶ－Ｑ ＦＡＭ－ＣＣＣＡＣＣＴＣＧＡＧＡＴＧＣＴＡＴＧＴＧＧＡＣＧＡ－ＴＡＭＲＡ

ＧＢ ／ Ｔ ２７５４—２０１１ ９６

ＰＲＲＳＶ－Ｆ （欧洲型） ＧＣＡＣＣＡＣＣＴＣＡＣＣＣＲＲＡＣ

ＰＲＲＳＶ－Ｒ （欧洲型） ＣＡＧＴＴＣＣＴＧＣＲＣＣＹＴＧＡＴ
ＷＯＡＨ ３􀆰 ９􀆰 ６ ７７

ＰＲＲＳＶ－Ｆ （美洲型） ＴＴＧＣＴＡＧＧＣＣＧＣＡＡＧＴＡＣ

ＰＲＲＳＶ－Ｒ （美洲型） ＡＣＧＣＣＧＧＡＣＧＡＣＡＡＡＴＧＣ

ＰＲＲＳＶ－Ｑ （美洲型） ＦＡＭ－ＣＴＧＧＣＣＣＣＴＧＣＣＣＡＣＣＡＣ－ＢＨＱ１

ＧＢ ／ Ｔ ３５９１２—２０１８ １０５

ＰＲＶ－Ｆ ＧＣＴＧＴＡＣＴＧＴＣＴＣＧＴＧＡＴ

ＰＲＶ－Ｒ ＴＣＡＧＣＴＣＣＴＴＧＡＴＧＡＣＣＧＴＧＡ

ＰＲＶ－Ｑ ＨＥＸ－ＣＡＣＡＡＣＧＧＣＣＡＣＧＴＣＧＣＣＡＣＣＴＧ－ＢＨＱ１

ＧＢ ／ Ｔ ３５９１１—２０１８ １０１

ＡＳＦＶ－Ｆ ＧＣＴＴＴＣＡＧＧＡＴＡＧＡＧＡＴＡＣＡＧＣＴＣＴ

ＡＳＦＶ－Ｒ ＣＣＧＴＡＧＴＧＧＡＡＧＧＧＴＡＴＧＴＡＡＧＡＧ

ＡＳＦＶ－Ｑ ＦＡＭ－ＣＣＧＴＡＡＣＴＧＣＴＣＡＴＧＧＴＡＴＣＡＡＴＣＴＴＡＴＣＧ－ＢＨＱ１

ＧＢ ／ Ｔ １８６４８—２０２０ １８１

ＰＥＤＶ－Ｆ ＡＡＣＧＣＴＡＡＣＡＣＴＣＣＴＴＡＧ

ＰＥＤＶ－Ｒ ＧＡＡＧＣＡＴＴＧＡＡＴＧＡＡＣＧＡＣ

ＰＥＤＶ－Ｑ ＦＡＭ－ＴＧＴＡＣＧＣＣＡＧＴＡＧＣＡＴＴＡＴＡＧＣＣ－ＢＨＱ１

ＳＮ ／ Ｔ １６９９—２０１７ １４７

ＰＣＶ２－ｏｖｅｒ－Ｆ ＴＴＴＣＣＧＣＧＧＧＣＴＧＧＣＴＧＡＡＣＴＴＴＴＧＡＡＡＧＴ

ＰＣＶ２－ｏｖｅｒ－Ｒ ＡＧＣＣＣＧＣＧＧＡＡＡＴＴＴＣＴＧＡＣＡＡＡＣＧＴＴＡＣＡ
参考文献 ［１７］ １ ７９１

１􀆰 ６　 核酸检测

利用普通 ＰＣＲ 方法进行 ＰＣＶ２ 和 ＰＣＶ３ 检测。 其

中 ＰＣＶ３ 检测的反应体系包括： 模板 ＤＮＡ ２ μＬ， １０

μｍｏｌ ／ Ｌ 上下游引物各 １􀆰 ２ μＬ， ２×Ｐｈｉｒｅ ａｎｉｍａｌ ｔｉｓｓｕｅ
ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ １０ μＬ， Ｐｈｉｒｅ ｈｏｔ ｓｔａｒｔ ＩＩ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
０􀆰 ４ μＬ， 最后 ｄｄＨ２ Ｏ 补齐至 ２０ μＬ。 扩增程序为：
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９８ ℃ ５ ｍｉｎ； ９８ ℃ ５ ｓ， ６８ ℃ ７ ｓ， ７２ ℃ １５ ｓ， ４５ 次

循环； ７２ ℃ １ ｍｉｎ。 ＰＣＶ２ 检测的扩增体系总体积为

２５ μＬ， 包括： １ μＬ 模板 ＤＮＡ， １０ μｍｏｌ ／ Ｌ 上下游引

物各 １ μＬ， １２􀆰 ５ μＬ ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 和 ９􀆰 ５ μＬ ｄｄＨ２Ｏ。
反应条件： ９５ ℃ ３ ｍｉｎ； ９５ ℃ １５ ｓ， ４７ ℃ １５ ｓ，
７２ ℃ １ ｍｉｎ， ３５ 次循环； ７２ ℃ ５ ｍｉｎ。

利用基于 ＴａｑＭａｎ 探针的 ｑＰＣＲ 方法对 ＣＳＦＶ、
ＡＳＦＶ、 ＰＲＶ、 ＰＲＲＳＶ （美洲株） 和 ＰＥＤＶ 进行核酸

检测。 采用 ２０ μＬ 反应体系： １０ μＬ ２ ×Ｐｒｏｂｅ ＰＣＲ
Ｍｉｘ， 上下游引物 （１０ μｍｏｌ ／ Ｌ） 各 ０􀆰 ５ μＬ， ＤＮＡ 或

ｃＤＮＡ ２ μＬ， ｄｄＨ２Ｏ 补齐。 反应条件： ９５ ℃ 预变性

５ ｍｉｎ； ９５ ℃变性 １０ ｓ， ５８ ℃退火， 延伸 ２０ ｓ， ４５ 个

循环。
利用 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ 方法对欧洲株 ＰＲＲＳＶ 进

行核酸检测， 采用 ２０ μＬ 反应体系： １０ μＬ ２×ＳＹＢＲ
ｑＰＣＲ Ｍｉｘ， 上下游引物 （ １０ μｍｏｌ ／ Ｌ） 各 ０􀆰 ５ μＬ，
ｃＤＮＡ ２ μＬ， ｄｄＨ２Ｏ 补齐。 反应条件： ９５ ℃ 预变性

５ ｍｉｎ； ９５ ℃变性 １０ ｓ， ５８ ℃退火， 延伸 ２０ ｓ， ４５ 个

循环。
１􀆰 ７　 抗体检测

使用各病原对应的 ＥＬＩＳＡ 商品化检测试剂盒进

行病原抗体检测， 按照试剂盒说明书完成操作步骤和

结果判定。
１􀆰 ８　 全基因组序列扩增

对 ＰＣＲ 鉴定结果为阳性的病料进行 ＰＣＶ２ 全基

因的扩增， ＰＣＲ 反应体系为 ５０ μＬ， 包括： １ μＬ 模

板 ＤＮＡ， １０ μｍｏｌ ／ Ｌ 上下游引物各 ２ μＬ， ２５ μＬ 的２×
Ｖａｚｙｍｅ Ｌａｍｐ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 和 ２０ μＬ 的 ｄｄＨ２Ｏ。 反应条

件： ９８ ℃ ５ ｍｉｎ； ９８ ℃ ３０ ｓ， ５６ ℃ ３０ ｓ， ７２ ℃
１ ｍｉｎ， ３５ 个循环； ７２ ℃ ７ ｍｉｎ。 利用琼脂糖凝胶回

收法纯化阳性 ＰＣＲ 产物， 并送至通用生物有限公司

进行测序。
１􀆰 ９　 遗传进化分析

将获得的 ＰＣＶ２ 全基因组核苷酸序列与从 ＮＣＢＩ
的 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中下载的国内外家猪和野猪的参

考序列， 使用 Ｍｅｇａｌｉｇｎ 软件的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 算法进行多

序列 比 较， 再 在 ＭＥＧＡ Ｘ 软 件 中 采 用 邻 接 法

（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ － Ｊｏｉｎｉｎｇ） 构建系统发育树， 设置布展值

（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ） 检验为 １ ０００ 次重复。

２　 结果

２􀆰 １　 核酸检测情况

对 ３０ 份血清样品进行了 ７ 种病原的核酸检测，
其中根据国家动物疫病监测与流行病学调查计划要

求， ＦＭＤＶ 需在国家参考实验室进行检测， 所以本试

验未进行 ＦＭＤＶ 的核酸检测。 ３０ 份全血样品、 ６ 份

粪便样品和 １０ 份组织样品只通过传统 ＰＣＲ 方法进行

了 ＰＣＶ２ 和 ＰＣＶ３ 核酸检测。
检测结果如表 ２ 所示， ３０ 头野猪中 １２ 头为

ＰＣＶ３ 核酸阳性 （１１ 头全血鉴定阳性， １ 头组织鉴定

阳性）， 阳性率为 ４０％。 ７６ 份样品中全血样品检出率

为 ３６􀆰 ７％ （ １１ ／ ３０ ）， 血 清 样 品 检 出 率 为 ６􀆰 ７％
（２ ／ ３０）， 粪便样品检出率为 １６􀆰 ７％ （１ ／ ６）， 组织样

品检出率为 １０％ （１ ／ １０）。 ２ 头为 ＰＣＶ２ 核酸阳性，
其中 １ 头全血鉴定阳性， １ 头组织鉴定阳性， 阳性率

为 ６􀆰 ７％， 血清、 粪便和组织样品均未检测到 ＰＣＶ２
阳性。 另外， 血清样品 ＡＳＦＶ、 ＣＳＦＶ、 ＰＲＲＳＶ、 ＰＲＶ
和 ＰＥＤＶ 的 ｑＰＣＲ 检测结果均为阴性。

表 ２　 ３０ 头野猪的潜在携带病原核酸检测结果

编号 ＣＳＦＶ
ＰＲＲＳＶ

（欧洲型）
ＰＲＲＳＶ

（美洲型）
ＰＲＶ ＡＳＦＶ ＰＥＤＶ ＰＣＶ３ ＰＣＶ２

１ － － － － － － ＋ －

２ － － － － － － － －

３ － － － － － － ＋ －

４ － － － － － － － ＋

５ － － － － － － ＋ －

６ － － － － － － ＋ －

７ － － － － － － ＋ －

８ － － － － － － ＋ －

９ － － － － － － ＋ －

１０ － － － － － － ＋ －

１１ － － － － － － － －

１２ － － － － － － － －

１３ － － － － － － ＋ －

１４ － － － － － － － －

１５ － － － － － － － －

１６ － － － － － － － －

１７ － － － － － － ＋ －

１８ － － － － － － ＋ －

１９ － － － － － － ＋ －

２０ － － － － － － － －

２１ － － － － － － － －

２２ － － － － － － － －

２３ － － － － － － － －

２４ － － － － － － － －

２５ － － － － － － － －

２６ － － － － － － － －

２７ － － － － － － － －

２８ － － － － － － － －

２９ － － － － － － － ＋

３０ － － － － － － － －

　 　 注： ＋表示结果为阳性， －表示结果为阴性， 下同。
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２􀆰 ２　 血清样品抗体检测

对 ３０ 头野猪的血清样品进行了 ８ 种病原的抗体

检测， 结果显示其中 １６ 头野猪为 ＰＣＶ３ 抗体阳性，
阳性率为 ５３􀆰 ３％； ９ 头野猪为 ＰＣＶ２ 抗体阳性， 阳性

率为 ３０％； ９ 头野猪为 ＰＲＶ ｇＢ 抗体阳性， 阳性率为

３０％； ２ 头野猪为 ＦＭＤＶ Ａ 型抗体阳性， 阳性率为

６􀆰 ７％。 此外， 各有 １ 头野猪为 ＰＲＲＳＶ 抗体阳性和

ＰＥＤＶ 抗体阳性， 阳性率均为 ３􀆰 ３％。 所有野猪 ＣＳＦＶ
和 ＡＳＦＶ 抗体均为阴性。 具体数据详见表 ３。

表 ３　 ３０ 头野猪的抗体检测结果

编号 ＣＳＦＶ ＰＲＲＳＶ ＰＲＶ－ｇＥ ＰＲＶ－ｇＢ ＦＭＤＶ－Ｏ ＦＭＤＶ－Ａ ＡＳＦＶ ＰＥＤＶ ＰＣＶ３ ＰＣＶ２

１ － － － － － － － － ＋ －

２ － － － － － － － － ＋ －

３ － － － － － － － － － －

４ － － － ＋ － － － － ＋ －

５ － － － － － － － － － －

６ － － － － － － － － － －

７ － － － － － － － － － －

８ － ＋ － ＋ － － － － ＋ ＋

９ － － － ＋ － － － － ＋ －

１０ － － － － － － － － ＋ ＋

１１ － － － ＋ － － － － ＋ －

１２ － － － ＋ － － － － ＋ －

１３ － － － － － ＋ － － ＋ －

１４ － － － － － ＋ － － ＋ ＋

１５ － － － － － － － － － －

１６ － － － ＋ － － － － ＋ －

１７ － － － ＋ － － － － ＋ ＋

１８ － － － ＋ － － － － ＋ －

１９ － － － － － － － － － ＋

２０ － － － － － － － － ＋ ＋

２１ － － － － － － － － ＋ －

２２ － － － ＋ － － － ＋ － －

２３ － － － － － － － － － －

２４ － － － － － － － － － ＋

２５ － － － － － － － － ＋ ＋

２６ － － － － － － － － － －

２７ － － － － － － － － － －

２８ － － － － － － － － － －

２９ － － － － － － － － － ＋

３０ － － － － － － － － － －

２􀆰 ３　 混合感染情况

在野猪中仅检测到 ＰＣＶ２ 和 ＰＣＶ３ 的核酸， 但未

在同一头野猪中同时检测到 ２ 种病毒核酸。 抗体检测

结果显示， ３０ 头野猪中有 ２０ 头至少有 １ 种病原抗体

检测阳性， 其中有 ６ 头野猪表现为单一病原抗体阳

性； 有 ６ 头野猪 ８ 种病原的核酸和抗体检测均为

阴性。
２􀆰 ４　 ＰＣＶ２ 全基因组遗传进化分析

共获得 ２ 条 ＰＣＶ２ 全基因组序列： ＰＣＶ２ ／ ＮＪ ／
ＷＢ ／ ２０２２ ／ １ 和 ＰＣＶ２ ／ ＮＪ ／ ＷＢ ／ ２０２２ ／ ２， 均由 １ ７６７ 个

核苷酸组成， 序列分别来自野猪的全血样本和组织样

本； 通过多序列比对发现， 获得序列的核苷酸相似性

为 ９９􀆰 ３％， 与参考序列的核苷酸同源性在 ９１􀆰 ３０％ ～
９９􀆰 ４％之间。 构建的遗传进化树如图 １ 所示， 已知目

前 ＰＣＶ２ 毒 株 分 为 ８ 个 基 因 亚 型 （ ＰＣＶ２ａ ～
ＰＣＶ２ｈ） ［１８］， 本研究获得序列的毒株均属于 ２ｄ 基因

亚型。

注： ■为本研究中获得的序列。

图 １　 ＰＣＶ２ 全基因组序列遗传进化树
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３　 讨论

本研究采集了南京地区 ３０ 头野猪的样品进行了

８ 种重要猪病病毒的核酸和抗体监测， 检测到 ＰＣＶ２
和 ＰＣＶ３ 的核酸， 其中 ＰＣＶ３ 核酸检出率最高， 为

４０％。 ＰＣＶ３ 在不同国家野猪中的阳性率存在差异，
在德国、 意大利和巴西等欧洲国家野猪中的阳性率在

２９％～７１％之间， 而在韩国野猪中的检出率相对较

低， 为 ５􀆰 ６％［１９－２２］。 ＰＣＶ３ 在国内家猪群体中也存在

广泛流行， 刘相聪等［２３］ 从华南地区的 １７７ 家规模化

猪场采 集 病 料 检 测 ＰＣＶ３， 其 中 样 品 阳 性 率 为

２９􀆰 ０４％， 猪场阳性率为 ４４􀆰 ６３％； 赵宇等［２４］在河南 ７
个地市的规模化猪场均检测出 ＰＣＶ３， 阳性率为

３０􀆰 ２６％。 本研究中的野猪主要捕获于南京市城区，
ＰＣＶ３ 核酸检出率为 ４０％， 与王小泉等［２５］ 在江苏省

规模化猪场采集组织样品的 ＰＣＶ３ 阳性率 （３７􀆰 １７％）
相近， 但高于 Ｈｕ 等［１２］ 在江西省狩猎捕获野猪的

ＰＣＶ３ 阳性率 （５􀆰 ８％） ［１２］。 虽然 ＰＣＶ３ 的传播途径尚

未完全了解， 但在城市区域活动的野猪可能会接触更

多的垃圾 （如厨余垃圾）、 环境污染物和家畜农贸市

场等， 因此极有可能是这些野猪感染该病毒的原因。
此外， 本研究结果表明南京地区野猪中还存在 ＰＣＶ２
流行， 从野猪 ＰＣＶ２ 阳性样品获得了 ２ 条 ＰＣＶ２ 全基

因组序列。 ＰＣＶ２ 毒株分为 ２ａ ～ ２ｈ 共 ８ 种基因亚型，
自 ２０１３ 年后中国主要流行的 ＰＣＶ２ 基因亚型由 ２ｂ 转

变为 ２ｄ［２６］。 本研究在野猪中获得的 ＰＣＶ２ 全基因组

序列均属于 ２ｄ 亚型， 提示南京市野猪群体流行的

ＰＣＶ２ｄ 基因亚型与我国家猪中流行的主要基因亚型

一致， 进一步证明了 ＰＣＶ２ｄ 基因型在我国的广泛流

行。 意大利、 葡萄牙、 罗马尼亚、 乌拉圭、 马来西

亚、 韩国、 波兰等多个国家均有报道 ＰＣＶ２ 在野猪中

存在， 主要流行亚型为 ＰＣＶ２ａ、 ＰＣＶ２ｄ 和 ＰＣＶ２ｂ。
此外， 马来西亚和韩国均发现野猪中存在 ＰＣＶ２ｂ 到

ＰＣＶ２ｄ 的基因亚型转变， 与家猪中的变化趋势一

致［２７－２８］， 且从野猪中获得的分离毒株序列与家猪具

有高度同源性。 以上证据均表明野猪与家猪之间可能

存在流行病学关联。
由于从活体野猪身上获取血清样本较为困难， 当

前有关野猪疾病血清学监测的研究较少。 Ｗａｎｇ 等［２９］

基于间接 ＥＬＩＳＡ 方法对国内 ６０ 头野猪进行了 ＰＣＶ３
抗体检测， 结果显示阳性率为 １８􀆰 ３％； 本研究在 １６
头野猪中检测到 ＰＣＶ３ Ｃａｐ 蛋白 ＩｇＧ 抗体， 阳性率为

５３􀆰 ３％， 高于先前的研究， 表明南京地区野猪中的

ＰＣＶ３ 感染暴露较高。 此外， 本研究在 ９ 头野猪中检

测到 ＰＣＶ２ 抗体， 其中 １ 头野猪的组织样品同时表现

为 ＰＣＶ２ 核酸阳性。 ＰＣＶ２ ＩｇＧ 抗体一般在病原感染

后第 １５ 天开始检测到［３０］， 此时机体还处于带毒状

态， 因此可以同时检测核酸和抗体。 有研究发现，
ＰＣＶ２ 感染不会引起野猪相关临床症状和组织病

变［３１］， 但本研究未对野猪的组织样品进行病理检查，
因此还需要进一步的试验评估野猪中 ＰＣＶ２ 感染与致

病性的关系。
本次调查还在野猪中检测到 ＰＲＶ 抗体， 阳性率

与 ＰＣＶ２ 相同， 为 ３０％。 ＰＲＶ 包含 １１ 种糖蛋白， 其

中 ｇＢ 蛋白是主要的保护性抗原， 能刺激猪产生中和

抗体和病毒特异性细胞免疫应答； ｇＥ 蛋白是毒力和

病毒传播的重要抗原， ｇＥ 基因缺失疫苗在预防 ＰＲＶ
方面发挥着关键作用。 然而自 ２０１１ 年底以来， 变异

型 ＰＲＶ 在我国接种疫苗的猪场中广泛流行， 因此可

以利用 ｇＥ 抗体检测来区分野毒株和疫苗株感染［３２］。
我们在 ＰＲＶ 血清阳性野猪中检测到的均为 ｇＢ 抗体，
ｇＥ 抗体为阴性， 说明野猪可能曾感染过 ＰＲＶ ｇＥ 基

因缺失疫苗株， 提示 ＰＲＶ 疫苗毒株有从家猪或环境

中传播至野猪的风险。 野猪感染 ＰＲＶ 疫苗毒后潜在

风险尚不清楚， 如果 ＰＲＶ 疫苗毒在野猪种群中传播，
可能会对其他野生动物或家畜造成潜在健康风险。 因

此， 未来 ＰＲＶ 减毒活疫苗的研发和使用应该考虑该

疫苗对野生动物及其生存环境带来的直接或者间接

影响。
ＦＭＤＶ 有 Ａ、 Ｏ、 Ｃ、 Ａｓｉａ１、 ＳＡＴ１、 ＳＡＴ２ 和

ＳＡＴ３ 这 ７ 种血清型， 目前主要在非洲、 亚洲国家或

地区呈散发或地方性流行， 其中 Ｏ、 Ａ、 Ｃ 和 Ａｓｉａ１
型是亚洲地区流行的主要血清型［３３］。 有研究利用从

家猪中分离到的毒株对野猪进行试验感染， 结果显示

野猪对 ＦＭＤＶ 高度敏感， 排毒量与家猪相似， 可将

病毒传播给其他野猪和家猪， 存在疾病传播风险； 此

外与家猪相比， 野猪表现出延迟或较弱的临床症状，
并且病变难以识别， 因此早期监测计划对于控制疫情

传播尤为重要［３４－３５］。 本研究中有 ２ 头野猪表现为

ＦＭＤＶ 抗体阳性且血清型均为 Ａ 型， 说明该地区野猪

中也存在 ＦＭＤＶ 暴露感染。 然而， 近年来国内 Ａ 型

田间疫情逐年减少， 口蹄疫疫情以 Ｏ 型为主［３６］。 根

据 ２０２２ 年国家动物疫病免疫技术指南可知， 我国连

续 ３ 年未发生 Ａ 型口蹄疫疫情， 但 ２０２１ 年在边境地

区监测到 Ａ 型的境外分支病毒， 提示境外毒株传入

我国的风险依然存在。 本次调查在野猪中检测到的均

为 Ａ 型抗体， 提示野猪可能感染了 Ａ 型 ＦＭＤＶ 毒株，
野猪可能是我国 Ａ 型 ＦＭＤＶ 的潜在储存宿主， 存在

Ａ 型 ＦＭＤＶ 从野猪到家猪传播风险。
ＰＥＤＶ 引起的猪流行性腹泻是对全球养猪业最具

破坏性的疾病之一， 临床症状包括严重的腹泻、 脱水

和呕吐， 会引起哺乳仔猪高死亡率［３７］。 ２０１６ 年， Ｌｅｅ
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等［３８］首次在韩国的野猪粪便样本中检测到 ＰＥＤＶ 核

酸， 说明 ＰＥＤＶ 可以在野猪中传播。 在本研究中， 只

有 １ 头野猪的体内检测出 ＰＥＤＶ 抗体， 表明该地区野

猪曾感染过 ＰＥＤＶ， 但感染率相对较低。 猪繁殖与呼

吸综合征 （ＰＲＲＳ） 是以妊娠母猪繁殖障碍和呼吸道

疾病为特征的重要猪源性疾病。 西班牙、 德国和日本

等国家检测野猪群体的 ＰＲＲＳＶ 抗体阳性率和病毒载

量较低［３９－４１］； 然而， 研究表明 ＰＲＲＳＶ 阳性野猪倾向

于出现在家猪密度较高的地区， 尽管这种相关性并没

有统计学意义［４０］； 此外， 韩国野猪中的 ＰＲＲＳＶ 核苷

酸序列与家猪序列相似。 这些发现表明家猪和野猪之

间可能存在 ＰＲＲＳＶ 传播［４２］。 本研究仅在 １ 头野猪体

内检测到 ＰＲＲＳＶ 抗体， 说明南京地区野猪 ＰＲＲＳＶ 感

染率较低， 但考虑到样本数量和研究区域的限制， 未

来还需进一步研究来评估中国野猪中 ＰＲＲＳＶ 的流行

情况。 本次调查在 ３０ 头救助野猪中未检测到 ＡＳＦＶ
和 ＣＳＦＶ 的核酸和抗体， 暂未发现南京地区野猪中

ＡＳＦＶ 和 ＣＳＦＶ 流行的证据。
本次研究结果提示， 野猪可以携带并传播多种病

原， 野猪与家猪之间也存在潜在的互动风险， 因此需

要制定相关的生物安全措施以控制疫病传播， 保障畜

禽健康养殖。 一方面， 考虑到许多猪场建设在城市郊

区或农村， 与野猪接触的风险较大， 因此可以安装监

控和围栏等设备防止野猪与家猪互动； 另一方面可以

考虑对野猪群体进行重要病原的免疫。 目前对野生动

物进行疫苗免疫已经在多个物种中得到了成功实践，
例如欧洲多个国家已经利用口服疫苗在野生动物

（包括狐狸和浣熊犬等） 中成功控制住了狂犬病［４３］。
疫苗可以有效控制疾病在野生动物与家畜之间的传

播， 保障农业生产和公共卫生。 然而， 野生动物疫苗

的应用面临着多方面的挑战。 首先， 疫苗的研发和生

产成本较高， 限制了其大规模应用； 其次， 野生动物

种群数量和分布范围广泛， 疫苗的投放和管理也面临

一定困难； 此外， 疫苗应用可能会对一些野生动物种

群带来潜在的风险和不确定性。 因此未来需要在国内

各省份定期开展野猪疫病监测计划， 了解野猪群体中

的病原流行情况， 以便及时制定相应的防控策略。
综上， 本文通过对南京地区野猪进行重要动物病

原的分子生物学和血清学筛查， 证明了野猪群体中感

染过多种病毒， 包括 ＰＣＶ２、 ＰＣＶ３、 ＰＲＶ、 ＰＥＤＶ 和

ＰＲＲＳＶ。 野猪是多种重大动物传染病潜在的传播媒

介， 其种群在国内多个省市均有分布。 因此， 有针对

性地制定和实施野猪疾病监测网络， 对于家猪疾病预

警、 保障生猪养殖和维护公共卫生具有重要意义。

参考文献：

［１］ 　 中华人民共和国中央人民政府． 国家保护的有益的或者有重要

经济、 科学研究价值的陆生野生动物名录 ［ＥＢ ／ ＯＬ］． （２０００－

０８－０１）．ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｏｖ．ｃｎ ／ ｚｈｅｎｇｃｅ ／ ２０１７－０３ ／ １５ ／
ｃｏｎｔｅｎｔ＿５７１８７５６􀆰 ｈｔｍ．

［２］ 　 ＮＩＳＡＶＩＣ Ｊ， ＲＡＤＡＬＪ Ａ， ＭＩＬＩＣ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｓｏｍｅ ｉｍｐｏｒ⁃
ｔａｎｔ ｖｉｒａｌ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｉｎ Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓ⁃
ｂａｎｄｒｙ， ２０２１， ３７ （４）： ２３５－２５４．

［３］ 　 ＡＭＯＲＯＳＯ Ｍ Ｇ， ＳＥＲＲＡ Ｆ， ＥＳＰＯＳＩＴＯ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ｏｆ ｉｎ⁃
ｆｅｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅｓ ２ ａｎｄ ３ ｉｎ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｐｏｐｕｌａ⁃
ｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｃａｍｐａｎｉａ ｒｅｇｉｏｎ （Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｉｔａｌｙ） ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２１，
１１ （１１）： ３２１５．

［４］ 　 ＫＡＲＮＩＥＬＹ Ｓ， ＨＡＭＥＤ Ｆ， ＧＥＬＭＡＮ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｆｉｒｓｔ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｏｔ
ａｎｄ ｍｏｕｔｈ ｄｉｓｅａｓｅ ｖｉｒｕｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｉｄｄｌｅ Ｅａｓｔ ［ Ｊ］ ．
Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０２０， ６７ （ ４ ）： １７２５－

１７２９． 　
［５］ 　 ＭＥＮＧ Ｘ Ｊ， ＬＩＮＤＳＡＹ Ｄ Ｓ， ＳＲＩＲＡＮＧＡＮＡＴＨＡＮ Ｎ． Ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ａｓ

ｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｉｎ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ａｎｄ ｈｕｍａｎｓ ［ Ｊ］ ． Ｐｈｉｌｏ⁃
ｓｏｐｈｉｃａｌ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｙａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ Ｂ： Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，
２００９， ３６４ （１５３０）： ２６９７－２７０７．

［６］ 　 ＳＡＵＴＥＲ－ＬＯＵＩＳ Ｃ， ＣＯＮＲＡＴＨＳ Ｆ Ｊ， ＰＲＯＢＳＴ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ａｆｒｉｃａｎ
ｓｗｉｎｅ ｆｅｖｅｒ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅ： ａ ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］ ． Ｖｉｒｕｓｅｓ， ２０２１，
１３ （９）： １７１７．

［７］ 　 ＳＡＵＴＥＲ － ＬＯＵＩＳ Ｃ， ＳＣＨＵＬＺ Ｋ， ＲＩＣＨＴＥＲ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｆｒｉｃａｎ
ｓｗｉｎｅ ｆｅｖｅｒ： ｗｈｙ ｔｈｅ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｉｎ Ｇｅｒｍａｎｙ ｉｓ ｎｏｔ ｃｏｍｐａｒａｂｌｅ ｔｏ ｔｈａｔ
ｉｎ ｔｈｅ Ｃｚｅｃｈ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｒ Ｂｅｌｇｉｕｍ ［ Ｊ ］ ． Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ
Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０２２， ６９ （４）： ２２０１－２２０８．

［８］ 　 ＪＯ Ｙ－Ｓ， ＧＯＲＴÁＺＡＲ Ｃ． Ａｆｒｉｃａｎ ｓｗｉｎｅ ｆｅｖｅｒ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ： ａｓｓｅｓｓｉｎｇ
ｉｎｔｅｒｖｅｎｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｋｏｒｅａ ［Ｊ］ ． Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓ⁃
ｅａｓｅｓ， ２０２１， ６８ （５）： ２８７８－２８８９．

［９］ 　 ＧＵＢＥＲＴＩ Ｖ， ＫＨＯＭＥＮＫＯ Ｓ， ＭＡＳＩＵＬＩＳ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｆｒｉｃａｎ ｓｗｉｎｅ
ｆｅｖｅｒ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ： ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｂｉｏｓｅｃｕｒｉｔｙ ［Ｍ］． Ｒｏｍｅ ： Ｆｏｏｄ ａｎｄ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ， ２０２２．

［１０］ 任炜杰， 刘春菊， 张永强， 等． 黑龙江省绥芬河市野猪血清常

见疾病抗体监测 ［Ｊ］ ． 中国动物检疫， ２０１５ （２）： １１－１３．
［１１］ ＷＵ Ｈ， ＨＯＵ Ｃ， ＷＡＮＧ Ｚ， ｅｔ ａｌ． Ｆｉｒｓｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅ ４ （ ＰＣＶ４） ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ［ Ｊ］ ．
Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２２， ２７３： １０９５４７．

［１２］ ＨＵ Ｘ， ＣＨＥＮ Ｚ， ＬＩ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ １ ／ ２ ／ ３
ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ２ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｆｒｏｍ Ｊｉａｎｇｘｉ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２２， １２ （１６）： ２０２１．

［１３］ 中华人民共和国农业农村部． 吉林省白山市浑江区发生野猪非

洲猪瘟疫情 ［ＥＢ ／ ＯＬ］． （２０１８－１１－１６）． ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｏａ．ｇｏｖ．ｃｎ ／
ｇｋ ／ ｙｊｇｌ＿１ ／ ｙｑｆｂ ／ ２０１８１１ ／ ｔ２０１８１１１６＿６１６３２２９􀆰 ｈｔｍ．

［１４］ 中华人民共和国农业农村部． 湖北省神农架林区发生野猪非洲

猪瘟疫情［ＥＢ ／ ＯＬ］．（２０２０－０３－０３）．ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｏａ．ｇｏｖ．ｃｎ ／ ｇｋ ／
ｙｊｇｌ＿１ ／ ｙｑｆｂ ／ ２０２００３ ／ ｔ２０２００３０３＿６３３８１１３􀆰 ｈｔｍ．

［１５］ 邴睿， 胡小东， 冯小飞， 等． 浅谈当前我国野猪非洲猪瘟概况

及防控对策 ［Ｊ］ ． 云南畜牧兽医， ２０２１ （５）： ３３－３５．
［１６］ ＦＲＡＮＺＯ Ｇ， ＬＥＧＮＡＲＤＩ Ｍ， ＣＥＮＴＥＬＬＥＧＨＥＣ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ａｎｄ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｒｅｃｔ ＰＣＲ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒａｐ⁃
ｉｄ， ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ， ａｎｄ ｅｃｏｎｏｍｉｃａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ３ ［Ｊ］ ．

·３１１·畜牧与兽医　 ２０２４ 年　 第 ５６ 卷　 第 １ 期



Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ， ２０１８， ３０ （ ４ ）：
５３８－５４４．

［１７］ ＺＨＡＯ Ｓ， ＬＩＮ Ｈ， ＣＨＥＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒ⁃
ｃｏｖｉｒｕｓ－２ ｂｙ ｄｒｏｐｌｅｔ ｄｉｇｉｔａｌ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ， ２０１５， ２７ （６）： ７８４－７８８．

［１８］ ＦＲＡＮＺＯ Ｇ， ＳＥＧＡＬＥＳＪ． Ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ２ （ＰＣＶ－２） ｇｅｎｏｔｙｐｅ
ｕｐｄａｔｅ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｓａｌ ｏｆ ａ ｎｅｗ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｙ ［ Ｊ］ ． ＰＬｏＳ
Ｏｎｅ， ２０１８， １３ （１２）： ｅ０２０８５８５．

［１９］ ＤＨＡＮＤＡＰＡＮＩ Ｇ， ＹＯＯＮ Ｓ Ｗ， ＮＯＨ ＪＹ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ３ ｆｒｏｍ ｃａｐｔｕｒｅｄ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ｉｎ Ｋｏｒｅａ ［ Ｊ］ ． Ｖｅｔｅｒｉ⁃
ｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ａｎｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０２１， ７ （５）： １８０７－１８１４．

［２０］ ＦＲＡＮＺＯ Ｇ， ＴＵＣＣＩＡＲＯＮＥ Ｃ Ｍ， ＤＲＩＧＯＭ， ｅｔ ａｌ． Ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ
ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅ ３： ｈｉｇｈ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ
ｉｎ ｔｈｅ Ｃｏｌｌｉ Ｅｕｇａｎｅｉ Ｒｅｇｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ （Ｉｔａｌｙ） ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｃｌｉｎｉｃａｌ
ｓｉｇｎｓ ［Ｊ］ ． Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０１８， ６５ （４）：
９５７－９６２．

［２１］ ＰＲＩＮＺ Ｃ， ＳＴＩＬＬＦＲＩＥＤ Ｍ， ＮＥＵＢＥＲＴ ＬＫ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ＰＣＶ３ ｉｎ Ｇｅｒｍａｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ［Ｊ］ ． Ｖｉｒｏｌｏｇｙ ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１９， １６ （１）：
１－７．

［２２］ ＳＯＵＺＡ Ｔ， ＧＡＶＡ Ｄ， ＳＣＨＡＥＦＥＲＲ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ３ａ
ｆｉｅｌｄ ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ ｆｒｅｅ－ｌｉｖｉｎｇ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ｉｎ Ｐａｒａｎａ Ｓｔａｔｅ， Ｂｒａｚｉｌ ［ Ｊ］ ．
Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２１， １１ （６）： １６３４．

［２３］ 刘相聪， 申翰钦， 张鹏飞， 等． 华南地区猪圆环病毒 ３ 型感染

的分子流行病学调查与分析 ［ Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０１８， ５０
（６）： ９５－１００．

［２４］ 赵宇， 韩昊莹， 郑慧华， 等． 河南地区猪圆环病毒 ３ 型的 ＰＣＲ
检测 ［Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０１８， ５０ （８）： ７８－８１．

［２５］ 王小泉， 刘晓东， 董友富， 等． ２０１９—２０２１ 年江苏地区 ＰＣＶ３
感染情况调查及其 Ｃａｐ 基因的遗传演化分析 ［ Ｊ］ ． 畜牧与兽

医， ２０２２， ５４ （１０）： １１１－１１５．
［２６］ ＺＨＡＩ Ｓ Ｌ， ＣＨＥＮ Ｓ Ｎ， ＸＵ Ｚ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｔｙｐｅ ２ ｉｎ

Ｃｈｉｎａ： ａｎ ｕｐｄａｔｅ ｏｎ ａｎｄ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｔｏ ｉｔｓ ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ［Ｊ］ ．
Ｖｉｒｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１４， １１ （１）： １－１３．

［２７］ ＴＡＮ Ｃ Ｙ， ＴＨＡＮＡＷＯＮＧＮＵＷＥＣＨ Ｒ， ＡＲＳＨＡＤ Ｓ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏ⁃
ｔｙｐｅ ｓｈｉｆｔ ｏｆ ｍａｌａｙｓｉａｎ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ２ （ＰＣＶ２） ｆｒｏｍ ＰＣＶ２ｂ ｔｏ
ＰＣＶ２ｄ ｗｉｔｈｉｎ ａ ｄｅｃａｄｅ ［Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌｓ， ２０２２， １２ （１４）： １８４９．

［２８］ ＳＯＮＧ Ｓ， ＰＡＲＫ Ｇ Ｎ， ＣＨＯＥＳ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ
ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｋｏｒｅａｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ［Ｊ］ ． Ｐａｔｈｏｇｅｎｓ， ２０２０， ９
（６）： ４５７．

［２９］ ＷＡＮＧ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｇ， ＤＵＡＮ Ｗ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｓｅｌｆ－ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎｔｏ ｖｉｒｕｓ－

ｌｉｋｅ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｃａｐｓｉｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ
ｔｙｐｅ ３ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ａｎｔｉｂｏｄｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ［ Ｊ ］ ． ＡＭＢ
Ｅｘｐｒｅｓｓ， ２０２０， １０ （１）： ３．

［３０］ ＫＥＫＡＲＡＩＮＥＮ Ｔ， ＭＣＣＵＬＬＯＵＧＨ Ｋ， ＦＯＲＴ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｍｕｎｅ ｒｅ⁃
ｓｐｏｎｓｅｓ ａｎｄ ｖａｃｃｉｎｅ － ｉｎｄｕｃｅｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ａｇａｉｎｓｔ ｐｏｒｃｉｎｅ ｃｉｒｃｏｖｉｒｕｓ

ｔｙｐｅ ２ ［ Ｊ］ ． Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｉｍｍｕｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｉｍｍｕｎｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ， ２０１０，
１３６ （３）： １８５－１９３．

［３１］ ＳＥＶＥＲＯ Ｄ Ｒ Ｔ， ＷＥＲＬＡＮＧ Ｒ Ａ， ＭＯＲＩ Ａ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｈｅａｌｔｈ ｐｒｏｆｉｌｅ
ｏｆ ｆｒｅｅ－ｒａｎｇｅ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ （Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ） ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｈｕｎｔｅｄ ｉｎ Ｓａｎｔａ
Ｃａｔａｒｉｎａ Ｓｔａｔｅ， Ｂｒａｚｉｌ ［ Ｊ］ ． Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓｅａｓｅｓ，
２０２１， ６８ （２）： ８５７－８６９．

［３２］ ＺＨＡＮＧ Ｃ， ＣＵＩ Ｈ， ＺＨＡＮＧ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ
ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｐｓｅｕｄｏｒａｂｉｅｓ ｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｈｅｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ， ２０１７－２０１８
［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０２２， ９： ９３０８７１．

［３３］ ＤＩＡＺ－ＳＡＮ ＳＥＧＵＮＤＯ Ｆ， ＭＥＤＩＮＡ Ｇ Ｎ， ＳＴＥＮＦＥＬＤＴＣ， ｅｔ ａｌ．
Ｆｏｏｔ － ａｎｄ － ｍｏｕｔｈ ｄｉｓｅａｓｅ ｖａｃｃｉｎｅｓ ［ Ｊ ］ ． Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，
２０１７， ２０６： １０２－１１２．

［３４］ ＦＵＫＡＩ Ｋ， ＫＡＷＡＧＵＣＨＩ Ｒ， ＮＩＳＨＩ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｒｉｓｋ ｏｆ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｏｆ
ｆｏｏｔ－ａｎｄ－ｍｏｕｔｈ ｄｉｓｅａｓｅ ｂｙ ｗｉｌｄ ａｎｉｍａｌｓ： ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ Ｊａｐ⁃
ａｎｅｓｅ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｄｉｒｅｃｔ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｒ ｃｏｎｔａｃｔ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ［Ｊ］ ．
Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２２， ５３ （１）： ８６．

［３５］ ＭＯＨＡＭＥＤ Ｆ， ＳＷＡＦＦＯＲＤ Ｓ， ＰＥＴＲＯＷＳＫＩＨ， ｅｔ ａｌ． Ｆｏｏｔ－ａｎｄ－

ｍｏｕｔｈ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎ ｆｅｒａｌ ｓｗｉｎｅ： ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ［ Ｊ］ ．
Ｔｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙ ａｎｄ Ｅｍｅｒｇｉｎｇ Ｄｉｓｅａｓｅｓ， ２０１１， ５８ （４）： ３５８－３７１．

［３６］ 孙映雪， 朱琳， 陈伟， 等． ２０１８ 年全球口蹄疫流行状况分析

［Ｊ］ ． 中国动物检疫， ２０１９ （６）： ４９－５５．
［３７］ ＳＣＨＵＬＺ Ｌ Ｌ， ＴＯＮＳＯＲ Ｇ Ｔ． Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｉｍｐａｃｔｓ

ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｄｉａｒｒｈｅａ ｖｉｒｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１５， ９３ （１１）： ５１１１－５１１８．

［３８］ ＬＥＥ Ｄ Ｕ， ＫＷＯＮ Ｔ， ＪＥ Ｓ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ ｈａｒｂｏｒｉｎｇ ｐｏｒｃｉｎｅ
ｅｐｉｄｅｍｉｃ ｄｉａｒｒｈｅａ ｖｉｒｕｓ （ ＰＥＤＶ） ｍａｙ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ａｓ ａ
ＰＥＤＶ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ［Ｊ］ ． Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２０１６， １９２： ９０－９４．

［３９］ ＫＩＴＡＭＵＲＡ Ｙ， ＳＡＩＴＯ Ｔ， ＴＡＮＡＫＡ Ｅ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｓｅｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｕｒｖｅｙ
ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｖｉｒｕｓ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｉｎ
Ｇｉｆｕ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ， Ｊａｐａｎ ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２０２２， ８４ （１０）： １４０６－１４０９．

［４０］ ＲＥＩＮＥＲ Ｇ， ＦＲＥＳＥＮ Ｃ， ＢＲＯＮＮＥＲＴ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ
ａｎｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ｖｉｒｕｓ （ ＰＲＲＳＶ） ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ
［Ｊ］ ． Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２００９， １３６ （３ ／ ４）： ２５０－２５８．

［４１］ ＲＯＤＲÍＧＵＥＺ－ＰＲＩＥＴＯ Ｖ， ＫＵＫＩＥＬＫＡ Ｄ， ＭＡＲＴÍＮＥＺ－ＬÓＰＥＺ Ｂ，
ｅｔ ａｌ． Ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ （ＰＲＲＳ） ｖｉｒｕｓ
ｉｎ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ａｎｄ Ｉｂｅｒｉａｎ ｐｉｇｓ ｉｎ ｓｏｕｔｈ－ｃｅｎｔｒａｌ Ｓｐａｉｎ ［Ｊ］ ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗｉｌｄｌｉｆｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１３， ５９ （６）： ８５９－８６７．

［４２］ ＣＨＯＩ Ｅ Ｊ， ＬＥＥ Ｃ Ｈ， ＨＹＵＮＢ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ａ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｅｐｒｏ⁃
ｄｕｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ ｓｙｎｄｒｏｍｅ ａｍｏｎｇ ｗｉｌｄ ｂｏａｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｋｏ⁃
ｒｅａ ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１２， １３ （４）： ３７７－３８３．

［４３］ ＭÄＨＬ Ｐ， ＣＬＩＱＵＥＴ Ｆ， ＧＵＩＯＴ Ａ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｔｗｅｎｔｙ ｙｅａｒ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｏｒａｌ ｒａｂｉｅｓ ｖａｃｃｉｎｅ ＳＡＧ２ ｉｎ ｗｉｌｄｌｉｆｅ： ａ ｇｌｏｂａｌ ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］ ．
Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， ４５ （１）： ７７．

·４１１· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 １


