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摘要： 猪轮状病毒 （ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ， ＰｏＲＶ） 是引起仔猪消化系统疾病的主要病原之一， 感染后会引发以腹泻、 呕吐、 脱水和体重减轻为特点的

急性肠道传染病。 近年来， ＰｏＲＶ 的检出率、 流行率及发病率均呈明显上升趋势， 且毒株多样性日趋复杂， 给我国养猪生产带来了新挑战。 ＰｏＲＶ
的发生与流行不仅给养猪业造成巨大的经济损失， 也对公共安全卫生构成严重威胁。 本文综述了 ＰｏＲＶ 的基因组特征、 病毒分离与流行情况、 诊

断与防控策略以及未来的研究方向， 以期为 ＰｏＲＶ 的进一步研究与防控提供参考。
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　 　 猪轮状病毒 （ ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ， ＰｏＲＶ） 自 １９７５
年首次发现以来， 已在全球范围内普遍存在和广泛传

播， 对养猪业构成了严重威胁。 ＰｏＲＶ 主要侵害哺乳

和保育阶段的仔猪， 导致以腹泻、 脱水、 呕吐、 厌食

等为主要症状的消化系统疾病。 尽管 ＰｏＲＶ 引起的死

亡率相对较低， 但其高发病率会导致发病猪生长缓慢

和体重减轻， 在饲养条件不佳、 管理不当或与其他病

原混合感染时可造成病情加重甚至引发大比例死
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亡［１－３］， 从而严重影响养殖效益。 此外， 研究发现

ＰｏＲＶ 还可感染支气管上皮细胞， 临床和试验条件下

均可在肺组织样本中检测到病毒核酸， 表明其在呼吸

系统疾病中可能扮演重要角色［４－５］。 然而， 目前尚无

特效药物针对性治疗猪轮状病毒病， 疫苗免疫的临床

效果也较为有限［６］。 ２０１８ 年非洲猪瘟的传入使得我

国生猪产业发生了前所未有的变化， 值得注意的是，
在此背景下 ＰｏＲＶ 的检出率、 流行率及发病率均呈现

明显上升趋势， ＰｏＲＶ 在我国的流行与演化日趋复

杂， 防控形势愈加严峻。 本文针对 ＰｏＲＶ 的基因组特

征、 病毒分离与流行情况、 诊断与防控策略等进行综

述， 阐明我国 ＰｏＲＶ 的流行与防控现状， 为进一步深

入研究 ＰｏＲＶ 的遗传演化、 生物制品开发及综合防控

提供参考。
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１　 轮状病毒的分子生物学特征

１􀆰 １　 轮状病毒的病原学与基因组

ＰｏＲＶ 属于呼肠孤病毒目、 光滑呼长孤病毒科、
轮状病毒属。 ＰｏＲＶ 是一种分节段的双链 ＲＮＡ 病毒，
其全长基因组约 １８􀆰 ５ ｋｂ， 由 １１ 个双链 ＲＮＡ 片段组

成， 这些 片 段 分 别 编 码 ＶＰ１、 ＶＰ２、 ＶＰ３、 ＶＰ４、
ｎｓｐ１、 ＶＰ６、 ｎｓｐ３、 ｎｓｐ２、 ＶＰ７、 ｎｓｐ４、 ｎｓｐ５ 与 ｎｓｐ６，
共 ６ 个结构蛋白和 ６ 个非结构蛋白， 其中 ＶＰ４ 与宿

主细胞相互作用后， 可被蛋白酶水解成 Ｃ 端的 ＶＰ５
和 Ｎ 端的 ＶＰ８。 成熟的病毒粒子直径为 ６０ ～ ８０ ｎｍ，
无囊膜， 由 ＶＰ２ 及少量 ＶＰ１ 和 ＶＰ３ 组成的内层、
ＶＰ６ 中间层及 ＶＰ７ 和 ＶＰ４ 组成的外层共 ３ 层衣壳蛋

白及其包裹的双链 ＲＮＡ 核酸组成［３，７］。
１􀆰 ２　 轮状病毒的分群与分型

中间层衣壳蛋白 ＶＰ６ 是 ＰｏＲＶ 中含量最丰富的结

构蛋白， 基于 ＶＰ６ 蛋白的抗原特性， 轮状病毒 ＶＰ６
基因的氨基酸同源性大于 ５３％， 则被划分为同一种

群［８］。 目前， 全球范围内已发现的轮状病毒共分为 Ａ
至 Ｊ １０ 个种群， 其中 Ａ、 Ｂ、 Ｃ、 Ｅ、 Ｈ 这 ５ 种轮状病

毒能够感染猪。 猪 Ａ 群轮状病毒 （ＰｏＲＶＡ） 是最早

被发现的 ＰｏＲＶ， 自 １９７５ 年从澳大利亚的腹泻样品中

分离后， 便在全球多个养猪国家中流行， 目前世界范

围内也以 ＰｏＲＶＡ 的流行为主［２，９－１０］； 猪 Ｃ 群轮状病

毒 （ＰｏＲＶＣ） 与 Ｂ 群轮状病毒 （ＰｏＲＶＢ） 均于上世

纪八十年代从美国俄亥俄州的腹泻猪群中发现［１１－１２］。
与 ＰｏＲＶＡ 类似， ＰｏＲＶＣ 在世界范围内广泛流行， 而

ＰｏＲＶＢ 的流行则相对较为局限， 但巴西地区最新的

调查发现 ＰｏＲＶＢ 的检出率高于 ＰｏＲＶＡ 与 ＰｏＲＶＣ［１３］，
提示 ＰｏＲＶＢ 的流行情况可能正在发生变化； 猪 Ｈ 群

轮状病毒 （ＰｏＲＶＨ） 主要在日本、 巴西、 美国与欧

洲地 区 流 行［１４］， 而 非 典 型 的 猪 Ｅ 群 轮 状 病 毒

（ＰｏＲＶＥ） 的抗体仅在英国大于 １０ 周龄猪只中检测

到， 还未分离到病毒［１５］。
外层衣壳蛋白 ＶＰ７ 与 ＶＰ４ 具有诱导中和抗体的

能力， 基于两者的免疫学特性， 通过血清交叉中和试

验将轮状病毒分为 ＶＰ７ 型 （ Ｇ 型） 与 ＶＰ４ 型 （ Ｐ
型）。 随着测序技术的普及和进步， 基于序列同源性

分析的轮状病毒双重分型系统得到了广泛应用［１６］。
ＶＰ７ 与 ＶＰ４ 核苷酸同源性大于 ８０％的毒株定义为同

一 Ｇ 型和 Ｐ 型， 截至目前， 轮状病毒分类工作组已

经鉴定出 ４２ 个 Ｇ 型与 ５８ 个 Ｐ 型。 从全球范围看，
ＰｏＲＶＡ 中共发现了 １２ 个 Ｇ 型 （Ｇ１ －Ｇ６， Ｇ８ －Ｇ１２，
Ｇ２６） 与 １６ 种 Ｐ 型 （Ｐ ［１］ －Ｐ ［８］、 Ｐ ［１１］、 Ｐ
［１３］、 Ｐ ［ １９ ］、 Ｐ ［ ２３ ］、 Ｐ ［ ２６ ］、 Ｐ ［ ２７ ］、 Ｐ
［３２］、 Ｐ ［３４］ ）， 而其中 Ｇ３、 Ｇ４、 Ｇ５、 Ｇ９、 Ｇ１１

与 Ｐ ［５］、 Ｐ ［６］、 Ｐ ［７］、 Ｐ ［１３］、 Ｐ ［２８］ 最为

常见［２］； ＰｏＲＶＣ 中共发现了 １２ 种 Ｇ 型 （ Ｇ１ －Ｇ９、
Ｇ１０、 Ｇ１２、 Ｇ１３ ） 与 ７ 种 Ｐ 型 （ Ｐ ［ １ ］ － Ｐ
［７］ ） ［２］， 对于区域流行的 ＰｏＲＶＢ 与 ＰｏＲＶＨ， 文章

及序列相对较少［１４，１７］。 为了更好地对越来越多的轮

状病毒进行分型， 轮状病毒分类工作组在 ２００８ 年建

立了基于核苷酸同源性分析的全长基因组分型系统，
按照同源性 ８０％、 ８０％、 ８５％、 ８３％、 ８４％、 ８１％、
７９％、 ８５％、 ８５％、 ８５％、 ９１％将 ＶＰ７、 ＶＰ４、 ＶＰ６、
ＶＰ１、 ＶＰ２、 ＶＰ３、 ｎｓｐ１、 ｎｓｐ２、 ｎｓｐ３、 ｎｓｐ４、 ｎｓｐ５ 和

ｎｓｐ６ 划分为 Ｇｘ－Ｐ ［ｘ］ －Ｉｘ－Ｒｘ－Ｃｘ－Ｍｘ－Ａｘ－Ｎｘ－Ｔｘ－
Ｅｘ－Ｈｘ ［１８］。 根据该系统， 截至目前轮状病毒的不同

片段均存在超过 ２０ 种以上的基因型。
１􀆰 ３　 轮状病毒的重排与重组

轮状病毒变异与演化频繁， 不同毒株间容易发生

片段间的重排现象［１９］。 轮状病毒全长基因组分类系

统的建立推动了轮状病毒全长序列的遗传演化分析，
为分析不同毒株间片段的重排现象及潜在的跨种传播

提供了有利工具。 例如， 人源轮状病毒 Ｂ４１０６ 与兔

源轮状病毒 ３０ ／ ９６ 具有相同的 Ｇ３－Ｐ ［１４］ －Ｉ２－Ｒ２－
Ｃ２－Ｍ３－Ａ９－Ｎ２－Ｔ６－Ｅ５－Ｈ３ 基因型， 马源轮状病毒

Ｈ－１ 与猪源轮状病毒部分片段存在 Ｇ５－Ｐ ［７］ －Ｉ５－
Ａ８－Ｅ１ 相同的基因型， Ｍａｔｔｈｉｊｎｓｓｅｎｓ 等［１６］ 利用该方

法发现人、 牛、 猪源等多个物种轮状病毒存在广泛的

重排现象。 最近， Ｐａｔｈａｋ 等［２０］ 利用该方法发现了两

株蝙蝠来源的马 Ａ 群轮状病毒 ＥＲＶ４ 与 ＥＲＶ６。 Ｊｏｓｈｉ
等［２１］对人源与猪源 Ｃ 群轮状病毒 １１ 个片段的分析发

现猪可能是轮状病毒的中间宿主， 其在轮状病毒的演

化与跨种传播可能扮演了重要角色， 而 Ｗｕ 等［２２］ 也

发现猪是人源 Ａ 群轮状病毒重要的储存器。 Ａｎａｓｔａｓｉａ
等［２］ 汇总了不同国家地区猪源轮状病毒在人群中的

流行情况。 除了不同物种之间， 轮状病毒在试验室条

件及同种间也会发生重排现象。 Ｓｍａｌｌ 等［２３］ 对实验室

常用的猴源轮状病毒 ＳＡ１１ 及其衍生毒株进行分析发

现基因组存在明显的差异性， 且发生了重排活动。 猪

Ａ 群轮状病毒在野猪与家猪之间的传播及其重排事件

也屡见不鲜［２４－２５］。 此外， 基因间重组也是轮状病毒

不断变异与演化的重要机制。 Ｓｕｚｕｋｉ 等［２６］ 首次报导

了轮状病毒的重组现象， Ｐａｒｒａ 等［２７］ 发现了同基因型

不同谱系轮状病毒的重组事件。 随后， 轮状病毒不同

片段的重组活动被不断报道， Ｗｏｏｄｓ 等［２８］对 ７９７ 个 Ａ
群轮状病毒的重组情况进行了分析， 指出重组并不是

轮状病毒演化及其多样性的重要机制， 这可能与当时

的毒株数量及分析技术有关。 Ｈｏｘｉｅ 等［２９］ 对 ＮＣＢＩ 中
２３ ６２７ 条 Ａ 群轮状病毒的全基因组序列进行了分析，
结果证实了除 ｎｓｐ３ 与 ｎｓｐ５ 外， 其余 ９ 段均可发生明
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显的重组活动。 同样， 轮状病毒研究者均已发现并报

道了 Ｃ 群、 Ｂ 群及 Ｈ 群轮状病毒的重组活动［３０－３２］。

２　 我国 ＰｏＲＶ 流行现状与病毒分离

２􀆰 １　 我国 ＰｏＲＶ 的流行现状

我国对 ＰｏＲＶ 的研究最早可追溯到上世纪八十年

代， １９８３ 年， 廖德惠等［３３］ 发现乐山地区 １０８ 例仔猪

黄白痢中有 ４６ 例是由轮状病毒感染所致， 而丁再棣

等［３４］、 何家惠等［３５］ 对同时期江苏、 浙江、 上海、 安

徽、 山东等地区哺乳仔猪腹泻样品的调查发现轮状病

毒感染率极高， 且在未吃初乳的仔猪身上成功复制出

了该病， 揭示了 ＰｏＲＶ 在我国猪群中的存在和流行情

况。 通过在中国知网上以 “猪轮状病毒” 为关键词

进行搜索， 发现， 相比于其他主要的猪病毒性病原，
我国对 ＰｏＲＶ 的研究并不多， 且多集中在 ２０１０ 年以

后 （图 １）。 目前， 我国将 ＰｏＲＶ 划为三类动物疫病，
Ａ、 Ｂ、 Ｃ、 Ｈ 群 ＰｏＲＶ 在我国均有检出， 但与世界范

围内一致， 主要以 ＰｏＲＶＡ 的流行为主。 近年来， 尤

其是非洲猪瘟传入我国以后， 全国范围内整体上看

ＰｏＲＶ 的检出率、 流行率及发病率均呈明显上升趋

势， 引起了科研人员及临床生产者广泛密切的关注。
非洲猪瘟进入我国以前， 国内关于 ＰｏＲＶ 的流行

病学调查及其相关文章并不多见。 Ｗｕ 等［２２］首次对临

床健康且无任何腹泻症状猪只的轮状病毒感染带毒情

况进行了检测与分析， 其收集了 ２０１４—２０１７ 年覆盖

整个台湾地区 １５３ 个猪场的 ４ ５８８ 份粪便样品， 发现

ＰｏＲＶＡ 的 ＰＣＲ 阳性率为 ６􀆰 ３％， 流行毒株主要为

Ｇ３Ｐ ［１９］ （台湾中部地区） 与 Ｇ９Ｐ ［１９］ （台湾南

部地区）， 表明 ＰｏＲＶＡ 在健康猪群中普遍存在且具

有非常复杂的毒株多样性。 Ｘｕｅ 等［３６］ 对山东地区

２０１３—２０１４ 年间 １０ 个猪场 ２２６ 份腹泻仔猪的粪便样

品进行了检测， 发现 ６ 个猪场 （６０％） 存在 ＰｏＲＶＡ
的感染， 样品阳性率为 ２８􀆰 ７６％， Ｇ５ 与 Ｇ９ 为主要的

基因型。 Ｔａｏ 等［３７］ 使用 ＲＴ－ＰＣＲ 方法对 ２０１７—２０１９
年我国东部地区 ３５ 个猪场 ５９４ 个样品 （包括健康和

发病猪） 进行检测， 其中 １００ 份样品 （１６􀆰 ８３％） 为

ＰｏＲＶＡ 阳性， 常新见等［３８］、 徐丽华等［３９］对华东、 浙

江地区 ＰｏＲＶＡ 的调查结果与此相符； Ｔａｏ 等［３７］ 进一

步分析发现安徽地区 ＰｏＲＶＡ 检出率高达 ８２􀆰 ４％， 而

浙江地区检出率仅为 １􀆰 ５％， 表现出了 ＰｏＲＶＡ 区域流

行性的特点； 然而， 徐丽华等［３９］ 发现浙江地区

ＰｏＲＶＡ 感染在 ２０１５ 年上半年阳性率高达 ６０􀆰 ９％， 其

余年份均稳定在 ２０％左右， 这可能与两者的调查年

份与样品来源及数量有关。 张可［４０］ 发现辽宁地区

ＰｏＲＶＡ 检出率逐年上升， 由 ２０１７ 年的 ７􀆰 ８９％上升至

２０２２ 年的 ２４􀆰 ００％； 而周洪槿［４１］ 发现广西地区腹泻

样品中 ＰｏＲＶＡ 的阳性率高达 ４２􀆰 ０９％。 周群等［４２］ 对

２０１７—２０１９ 年四川省 １４ 个地区 ４０ 个猪场 ３０３ 份仔猪

腹泻样本检测发现 ＰｏＲＶＡ 猪场阳性率为 ６２􀆰 ５％， 样

品阳性率为 ３２􀆰 ３４％， Ｇ９ 与 Ｐ ［１３］ 为优势基因型，
Ｇ９Ｐ ［ ２３］ 为优势组合基因型。 何 晓 明 等［４３］ 对

２０２１—２０２２ 年来自广东、 广西、 江西、 湖南、 云南、
贵州 ６ 个省份 ６４７２ 份腹泻样品进行检测， 发现

ＰｏＲＶＡ 猪 场 阳 性 率 为 ６５􀆰 １２％， 样 品 阳 性 率 为

２７􀆰 ８９％， Ｇ９ 与 Ｐ ［１３］ 为优势基因型， 这与周群等

的结果极为相似， 但何晓明等的分析发现 Ｇ９Ｐ ［１３］
为优势组合基因型， 这可能与区域流行性及毒株发生

新的演化有关。 Ｑｉａｏ 等［４４］ 在 ２０２２ 年从全国范围 ２３
个省 ２３０ 个猪场收集了 ２５ ７６８ 份哺乳仔猪腹泻样品，
对我国当前 ＰｏＲＶＡ 的流行情况进行了系统分析， 结

果显示， 猪场阳性率高达 ８６􀆰 ５２％， 样品阳性率高达

５１􀆰 １５％， 最流行的优势基因型依然为 Ｇ９ 与 Ｐ ［１３］，
分别在 Ｇ 型与 Ｐ 型中占比 ５６􀆰 ５５％与 ４２􀆰 ２２％， 从两

者组合上看 Ｇ９Ｐ ［ ２３］、 Ｇ９Ｐ ［ １３］、 Ｇ５Ｐ ［ １３］、
Ｇ９Ｐ ［７］ 为主要的优势组合基因型； 从区域上看，
我国中部地区 ＰｏＲＶＡ 阳性率最高， 东部地区阳性率

低于其他区域。
除 ＰｏＲＶＨ 外， 我国猪群同样存在 ＰｏＲＶＣ、 ＰｏＲ⁃

ＶＢ、 ＰｏＲＶＡＨ 的感染， 尽管相关研究报道较少。 在

周洪槿［４１］ 的研究中， 对广西地区 １ ４４７ 份猪腹泻样

本 进 行 调 查 发 现， ＰｏＲＶＡ、 ＰｏＲＶＢ、 ＰｏＲＶＣ 和

ＰｏＲＶＨ 的阳性率分别为 ４２􀆰 ０９％、 ２７􀆰 ５０％、 ４４􀆰 ２３％
和 １３􀆰 １３％， 而且混合感染比单一病毒感染更为普

遍。 乔成鹏［４５］ 对东北三省多个规模化猪场采集的

１０８ 份仔猪腹泻病料和 １５ 份健康仔猪粪便样品进行

分析， 结果显示黑龙江省 ＰｏＲＶＡ 阳性率为 ４７􀆰 ４％，
未检测到 ＰｏＲＶＢ， 而 ＰｏＲＶＣ 阳性率为 ５􀆰 ３％； 辽宁

省与吉林省这 ３ 种轮状病毒的阳性率分别为 ５１􀆰 ５％、
３􀆰 ０３％、 ６􀆰 １％与 ２１􀆰 １％、 ７􀆰 １％、 ７􀆰 １％， 并发现存在

ＰｏＲＶＡ 与 ＰｏＲＶＣ 混合感染的情况。 此外， 临床上我

国 ＰｏＲＶＡ 与其他病原混合感染的情况较为常见， 尤

其与腹泻相关的猪流行性腹泻病毒 （ＰＥＤＶ） 混合感

染严重［３９，４６］。
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图 １　 我国 ＰｏＲＶ 历年发表论文数量

２􀆰 ２　 我国 ＰｏＲＶ 的分离及致病性

病毒的分离与体外培养是病毒研究的关键环节，
轮状病毒的分离曾一度困难， １９７７ 年 Ｔｈｅｉｌ 等［４７］ 用

猪肾原代细胞成功分离并培养了轮状病毒， 随后，
Ｂｏｈｌ 等［４８］则利用非洲绿猴肾细胞 ＭＡ１０４ 成功分离了

轮状病毒， 使得轮状病毒的分离更加高效和可靠。 我

国的丁再棣等［３４］参照以上方法， 在 １９８５ 年首次成功

分离了 ４ 株 ＰｏＲＶ。 然而， 直至 ２０１０ 年前， 国内关于

ＰｏＲＶ 的病毒分离与全基因组分析的文章仍然较少。
我们对国内外期刊及博硕士论文发表的有关 ＰｏＲＶ 的

文献进行了分析， 共发现 ３３ 项相关研究成功共分离

了 ３７ 株 ＰｏＲＶＡ、 １ 株 ＰｏＲＶＢ 与 １ 株 ＰｏＲＶＣ。 值得注

意的是， 超过三分之二的分离株均产生于 ２０１８ 年以

后， 由此可见我国 ＰｏＲＶ 近年来的流行程度和活跃

度。 在分离毒株的分型方面， 主要的 Ｇ 型为 Ｇ９ （１６
株）、 Ｇ５ （９ 株）、 Ｇ４ （ （５ 株） ）， 而主要的 Ｐ 型为

Ｐ ［２３］ （１１ 株）、 Ｐ ［１３］ （５ 株）、 Ｐ ［６］ （５ 株）、
Ｐ ［７］ （５ 株）， Ｇ９Ｐ ［２３］ 为最主要的优势组合型。
有趣的是， ３６ 个 ＰｏＲＶＡ 分离株中仅有 １ 株 （ＡＹ０１）
的基因组未发生任何重排活动， 而其余毒株的片段来

源于 ２～４ 个物种， 其中猪源与人源占比最高， 这提

示需要加大对 ＰｏＲＶ 潜在的公共安全卫生风险的关

注。 此外， 除了 ＰｏＲＶＡ， 我们也应加大对其他群轮

状病毒的监测。 各分离株详细信息见表 １。

表 １　 我国 ３３ 项研究中 ＰｏＲＶ 的分离情况

年份ａ 省 ／ 市 分离株 基因型 片段来源 单位 参考文献

２００８ 哈尔滨 ＮＭＴＬ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 哈尔滨兽医研究所 ［４９］

２００８ 卢龙 ＬＬＰ４８ Ｇ９Ｐ ［６］ 猪、 人 宁夏医科大学 ［５０］

２０１２ 武汉 ＴＭ－ａ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 华中农业大学 ［５１］

２０１３ 北京 Ｌ１ｂ Ｇ５ ／ 中国兽医药品监察所 ［５２］

２０１３ 辽宁 ＬＮ－０１ Ｇ９Ｐ ［７］ 猪、 人 华威特 （北京） 生物科技有限公司 ［５３］

２０１５ 北京 ＢＪ Ｇ４Ｐ ［６］ 猪、 人 中国农业大学 ［５４］

２０１５ 广东 ＧＤ－０１－２０１５ Ｇ５ ［Ｐ７］ 猪、 牛 扬州大学 ［５５］

２０１５ 河南 ＨＮ０３ｂ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 国家兽用药品工程技术研究中心 ［５６］

２０１６ 哈尔滨 ＬＮＣＹ Ｇ３Ｐ ［１３］ 猪、 人 哈尔滨兽医研究所 ［５７］
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续表１

年份ａ 省 ／ 市 分离株 基因型 片段来源 单位 参考文献

２０１６ 黑龙江 ＨＪｂ Ｇ５Ｐ ［７］ 猪、 牛 黑龙江八一农垦大学 ［５８］

２０１７ 四川 ＳＣ１１ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 四川大学 ［５９］

２０１７ 四川 ＳＣＪＹ－１３ｂ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 华南农业大学 ［６０］

２０１８ 江苏 ＰｏＲＶＣ ／ ＪＳ０２ Ｇ６Ｐ ［６］ 猪 哈尔滨兽医研究所 ［６１］

２０１８ 四川 ＳＣＬＳ－Ｒ３ Ｇ３Ｐ ［１３］ 猪、 人 西南民族大学 ［６２］

２０１８ 四川 ＳＷＵ－１Ｃ Ｇ９Ｐ ［１３］ 猪、 人、 鼠 西南民族大学 ［６３］

２０１８ 贵港 １８ＧＸＧＧ Ｇ９Ｐ ［７］ 猪、 人 广西大学 ［６４］

２０１９ 武汉 ＨＢ－１ Ｇ９Ｐ ［８］ 猪、 人 华中农业大学 ［６５］

２０１９ 武汉 ＨＢ－７ Ｇ９Ｐ ［８］ 猪、 人 华中农业大学 ［６５］

２０１９ 河南 ＨＮ２０１９－０１ ／ 猪、 人 南阳师范学院 ［６６］

２０２０ 武汉 ＨｕＢ２０２０ Ｇ９Ｐ ［Ｘ］ 猪、 人 湖北省畜牧兽医研究所 ［６７］

２０２０ 安顺 ＧＺＡＳ２０２０ Ｇ５Ｐ ［１３］ 猪、 人、 熊猫 贵州大学 ［６８］

２０２０ 山东 ＣＮ１２７ｂ Ｇ１２Ｐ ［７］ 猪、 人 哈尔滨兽医研究所 ［６９］

２０２０ 南阳 ＨＮＮＹ２０２００１ ／ 猪、 人 南阳师范学院 ［７０］

２０２０ 绵阳 ＳＣＭＹ－１ Ｇ３Ｐ ［１３］ 猪、 人、 熊猫 西南民族大学 ［７１］

２０２１ 福建 ＦＪＳＨ０１ Ｇ２６Ｐ ［２３］ 猪、 人 龙岩学院 ［７２］

２０２２ 洛阳 ＰｏＲＶＢ ／ ＨＮＬＹ Ｇ６Ｐ ［６］ 猪、 牛、 羊、 马 吉林大学 ［７３］

２０２２ 江门 ＧＤＪＭ１ Ｇ９Ｐ ［１９］ 猪、 人 佛山科学技术学院 ［７４］

２０２２ 广东 ＧＤ２０２２ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人、 犬 佛山科学技术学院 ［７５］

２０２２ 四川 ＪＣ－３ Ｇ４Ｐ ［Ｘ］ 猪、 人 成都农业科技职业学院 ［７６］

２０２２ 阜阳 ＡＨＦＹ２０２２ｂ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 江苏省农业科学院兽医研究所 ［７７］

２０２２ 南昌 ＡＹ０１ｂ Ｇ５Ｐ ［２３］ 猪 江西农业大学 ［７８］

２０２２ 山东 ＬＹＸＨ２ Ｇ４Ｐ ［６］ 猪、 人 南京农业大学 ［４４］

２０２３ 江苏 ＪＳｂ Ｇ５Ｐ ［２３］ 猪、 人 华南农业大学 ［７９］

２０２３ 广西 ＧＸ９５７９ｂ Ｇ９Ｐ ［２３］ 猪、 人 华中农业大学 ［８０］

２０２３ 湖北 ＰｏＲＶ－９ Ｇ４ 猪、 人 华中农业大学 ［８１］

２０２３ 湖北 ＰｏＲＶ－３２ Ｇ５ 猪、 人 华中农业大学 ［８１］

２０２３ 湖北 ＰｏＲＶ－９７ Ｇ２６ 猪、 人 华中农业大学 ［８１］

２０２３ 湖北 ＰｏＲＶ－１２ Ｇ５ 猪、 人 华中农业大学 ［８１］

２０２３ 湖北 ＰｏＲＶ－３８ Ｇ４ 猪、 人 华中农业大学 ［８１］

　 　 注： ａ 代表样品收集年份； ｂ 代表表明该毒株开展过动物致病试验； ／ 代表无有效信息。

　 　 我国 ＰｏＲＶ 致病性的研究相对较少。 Ｗａｎｇ 等［５６］

使用毒价为 １０７􀆰 ６ＴＣＩＤ５０ ／ ｍＬ 的第 ６ 代 ＨＮ０３ 毒株以 ２
ｍＬ ／头对 ３ 日龄仔猪进行攻毒， 结果显示， ２４ ｈ 后攻

毒组猪只均表现出明显的腹泻症状， 但在 ７２ ｈ 后逐

渐康复； Ｗａｎｇ 等［７７］使用毒价为 １０６．５ＴＣＩＤ５０ ／ ｍＬ 的第

１０ 代 ＡＨＦＹ２０２２ 毒株以 ２ ｍＬ ／头分别对 ５ 日龄和 ２７
日龄仔猪进行致病性试验， ５ 日龄和 ２７ 日龄仔猪均

出现腹泻症状， 分别持续 １ ｄ 或 ３ ｄ， 但未有死亡病

例， 并逐渐康复； 林正丹［８０］ 对 １ 日龄的仔猪进行致

病性试验， 发现感染 １２０ ｈ 后死亡率为 ６６􀆰 ６７％； 陈

小飞等［６０］的攻毒试验结果显示发病率 １００％， 病死率

２８􀆰 ５７％。 Ｇａｏ 等［７９］ 对 １５ 日龄仔猪攻毒 １ ｍＬ Ｇ５Ｐ
［２３］ 型毒株 ＪＳ （１０６ ＴＣＩＤ５０ ／ ｍＬ）， 感染猪的死亡率

为 ３７􀆰 ５％。 这些表明 ＰｏＲＶＡ 可导致哺乳仔猪 １００％
发病与排毒， 以水样腹泻、 脱水、 呕吐为典型症状，
严重影响猪只的生长， 然而致死率的差异可能由猪只

日龄、 攻毒剂量及毒株类型等因素造成。

３　 ＰｏＲＶ 的诊断

ＰｏＲＶ 的诊断需从流行病学、 临床症状、 剖检病

变、 实验室检测等多个方面进行综合判断。 ＰｏＲＶ 主

要引起 １～８ 周龄的仔猪发病， 而中大猪及母猪多呈
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隐性感染状态。 张子微［８２］ 发现 ０ ～ ２８、 ２９ ～ ６０、 ６１ ～
１００ 日龄猪只及母猪的拭子样品中 ＰｏＲＶＡ 的阳性率

分别为 ２１􀆰 ５７％、 ２７􀆰 ９８％、 １４􀆰 ３１％、 ５􀆰 １０％。 谢秀

艳等［８３］对规模化猪场粪便样品进行 ＰｏＲＶＡ 检测， 结

果显示断奶仔猪的阳性率最高为 ４２􀆰 ０９％， ２４ ～ ３５ 日

龄仔猪的阳性率高达 ６０％以上， 而母猪阳性率仅为

１􀆰 ５％。 因此， 从流行病学诊断上看， ＰｏＲＶＡ 主要感

染断奶前后的仔猪， 这可能与母源抗体的不断衰减有

关。 从临床症状与剖检病变上， 感染 ＰｏＲＶ 发病猪与

感染其他常见的可引起腹泻的病原， 如温和型猪流行

性腹泻病毒、 猪德尔塔冠状病毒、 大肠杆菌、 仔猪球

虫等， 症状与病变极其相似， 无特异性的显著差异。
总体而言， ＰｏＲＶ 感染后的发病率与死亡率明显低于

猪流行性腹泻病毒强毒株引起的仔猪腹泻， 多呈一过

性， 但叠加仔猪日龄、 生产管理、 营养、 气温季节、
混合感染等因素后， 也可引发高发病率与高死亡率。
目前常用的 ＰｏＲＶ 检测与鉴定方法主要为电镜观察、
病毒分离、 ＲＴ－ＰＣＲ、 ｑＰＣＲ、 胶体金、 免疫组织化

学染色及间接免疫荧光等， 其中 ｑＰＣＲ 因其敏感性

高、 操作便利等优点被广泛应用于临床诊断， 然而谢

秀艳等［８３］ 发现无腹泻症状仔猪 ＰｏＲＶＡ 的阳性率

（５５􀆰 ０８％） 高于有腹泻症状的仔猪 （３６％）， 作为一

种环境常在病原， ＰｏＲＶＡ 的检出阳性率与临床感染

发病之间可能无明显相关性， 但检测 Ｃｔ 值 （病毒载

量） 高低可能是判断轮状病毒是否有影响的重要

指标。

４　 展望

ＰｏＲＶ 作为一种老病新发的病原， 其导致的临床

案例日益增多， 病毒多样性也变得愈加复杂。 这不仅

给我国养猪生产带来了严重困扰， 而且由于其潜在的

人畜共患风险， 对公共安全卫生构成了严重威胁。 虽

然近年来高校科研院所及临床生产者对 ＰｏＲＶ 的关注

度逐渐升高， 但对该病毒的认识仍然相当匮乏， 许多

关键性问题亟待解决。 首先， 应加强对 ＰｏＲＶ 的分子

流行病学调查， 深入了解不同地区、 不同猪群病毒传

播与流行的规律， 探究分析疾病发生的致病因素及暴

发后的经济损失， 及时准确把握病毒的流行趋势及现

状， 为制定有效的防控策略提供科学依据。 其次， 通

过研究 ＰｏＲＶ 的病毒基因组序列， 分析病毒遗传变

异、 演化及重排、 重组情况， 探究病毒与宿主之间的

相互作用， 深入研究病毒的致病与免疫逃逸机制， 为

研发安全、 高效且广谱的疫苗及特定靶点的药物提供

理论依据。 在检测技术方面， 不断优化和改进现有的

检测方法， 以满足临床生产中快速、 准确检测的需

求。 面对 ＰｏＲＶ 带来的新挑战， 相信通过不断加强科

研攻关， 深化对该病毒的认识， 不断完善技术手段和

防控策略， 一定能够有效地控制 ＰｏＲＶ 的传播和流

行， 保障猪群的健康安全生产， 维护公共卫生安全。
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［１８］ ＭＡＴＴＨＩＪＮＳＳＥＮＳ Ｊ， ＣＩＡＲＬＥＴ Ｍ， ＲＡＨＭＡＮ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｃｏｍ⁃
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１６２９． 　
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２０１１， ６ （９）： １０４９－１０６５．

［２０］ ＰＡＴＨＡＫ Ａ， ＧＵＬＡＴＩ Ｂ Ｒ， ＭＡＡＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｕｎｕｓｕａｌ ｅｑｕｉｎｅ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ Ａ ｏｆ ｂａｔ ｏｒｉｇｉｎ ｆｒｏｍ Ｉｎｄｉａ
［Ｊ］ ． Ｊ Ｖｉｒｏｌ， ２０２２， ９６ （２０）： ｅ０１４０８２２．

［２１］ ＪＯＳＨＩ Ｍ Ｓ， ＷＡＬＩＭＢＥ Ａ Ｍ， ＡＲＹＡ Ｓ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎａｌ⁃
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１８６： １０７８５４．

［２２］ ＷＵ Ｆ Ｔ， ＬＩＵ Ｌ Ｔ， ＪＩＡＮＧ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｖａｌｅｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｏｔａ⁃
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［２３］ ＳＭＡＬＬ Ｃ， ＢＡＲＲＯ Ｍ， ＢＲＯＷＮ Ｔ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ
ｏｆ ＳＡ１１ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ ｄｕｅ ｔｏ ｒｅａｓｓｏｒｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ＂ Ｏ＂ ａｇｅｎｔ ［Ｊ］ ． Ｖｉｒｏｌｏ⁃
ｇｙ， ２００７， ３５９ （２）： ４１５－４２４．

［２４］ ＢＲＮＩＣ＇ Ｄ，Ｃˇ ＯＬＩＣ＇ Ｄ， ＫＵＮＩＣ＇ Ｖ， ｅｔ ａｌ． Ｒｏｔａｖｉｒｕｓ Ａ ｉｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｐｉｇｓ
ａｎｄ ｗｉｌｄ ｂｏａｒｓ： ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｖｉｒｕｓｅｓ， ２０２２， １４ （９）： ２０２８．

［２５］ ＯＫＡＤＥＲＡ Ｋ， ＡＢＥ Ｍ， ＩＴＯ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｔｒａｎｓｍｉｓ⁃
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［２７］ ＰＡＲＲＡ Ｇ Ｉ， ＢＯＫ Ｋ， ＭＡＲＴÍＮＥＺ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ
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［２８］ ＷＯＯＤＳ Ｒ Ｊ． Ｉｎｔｒａｓｅｇｍｅｎｔａｌ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ ｔｈｅ
ｌｏｎｇ－ ｔｅｒｍ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｕｐ Ａ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ ［ Ｊ］ ． Ｉｎｆｅｃｔ Ｇｅｎｅｔ Ｅｖｏｌ，
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Ｇｅｎ Ｖｉｒｏｌ， ２０１８， ９９ （１２）： １５８２－１５８９．

［３３］ 廖德惠， 谢镜怀， 张敏， 等． 仔猪轮状病毒性腹泻的研究

［Ｊ］ ． 家畜传染病， １９８５ （２）： １４－１７．
［３４］ 丁再棣， 林继煌， 何家惠， 等． 猪轮状病毒的分离鉴定及致病

性的研究 ［Ｊ］ ． 中国人兽共患病杂志， １９８５ （２）： １－５．
［３５］ 何家惠， 林继煌， 丁再棣， 等． 仔猪轮状病毒感染的流行病学

调查 ［Ｊ］ ． 江苏农业科学， １９８６ （２）： ３４－３５．
［３６］ ＸＵＥ Ｒ， ＴＩＡＮ Ｙ， ＺＨＡＮＧ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｒｏｕｐ Ａ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ ｏｆ

ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｓｈａｎｄｏｎｇ ｐｒｏｖｉｎｃｅ Ｃｈｉｎａ ［ Ｊ］ ． Ａｃｔａ Ｖｉｒｏｌ，
２０１８， ６２ （３）： ２２９－２３４．

［３７］ ＴＡＯ Ｒ， ＣＨＡＮＧ Ｘ， ＺＨＯＵ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎ⁃
ｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｕｐ Ａ ｐｏｒｃｉｎｅ ｒｏｔａｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｖｅｔ
Ｓｃｉ， ２０２３， １０： １１３８４１９．

［３８］ 常新见， 周金柱， 鲁天弈， 等． 华东地区猪 Ａ 群轮状病毒的

ＶＰ７ 和 ＶＰ４ 基因序列分析 ［ Ｊ］ ． 中国兽医杂志， ２０１９， ５５
（１０）： ３－７．

［３９］ 徐丽华， 李军星， 苏菲， 等． ２０１１—２０１７ 年浙江省猪病毒性腹

泻病的流行病学调查 ［ Ｊ］ ． 中国兽医科学， ２０１８， ４８ （ ５）：
６２５－６３０．

［４０］ 张可． 辽宁地区哺乳仔猪病毒性腹泻流行病学调查及轮状病毒

ＶＰ７ 基因扩增和序列分析 ［Ｄ］． 沈阳： 沈阳农业大学， ２０２３．
［４１］ 周洪槿． 猪重要腹泻病毒多重 ｑＲＴ － ＰＣＲ 鉴别检测方法及

ＰＥＤＶ、 ＰＤＣｏＶ 分 子 流 行 病 学 研 究 ［ Ｄ ］． 南 宁： 广 西 大

学， ２０２３．
［４２］ 周群， 陈小飞， 阚蕊慈， 等． ２０１７—２０１９ 年四川地区猪 Ａ 群轮

状病毒的分子流行病学调查 ［ Ｊ］ ． 中国农业科学， ２０２１， ５４
（５）： １０６３－１０７２．
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