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摘要 : 【目的】调查云南省猪繁殖与呼吸综合征病毒 (porcine  reproductive  and  respiratory  syndrome virus，
PRRSV)的流行规律和混合感染情况。【方法】采用分子生物学方法对 2013—2021年间的 3 112份血液样品进

行 PRRSV核酸检测，并进一步分析其流行和混合感染情况。【结果】检测样品中，有 801份样品为 PPRSV
阳性，阳性率为 25.74%，二重、三重和四重混合感染率分别为 41.20%、12.48%和 1.87%；不同生长阶段猪群

的 PRRSV感染程度差异较大，生长育肥猪感染最严重 (33.24%)；相对于育肥场和散养户，种猪场的感染程度

较轻，三者的感染率分别为 27.94%、28.94%和 14.29%。对不同毒株类型分析发现：高致病性毒株和经典毒

株仍是主要的流行毒株，分别占毒株数的 58.49%和 22.64%，但占比呈逐年下降趋势。于 2019年和 2021年

在云南省内分别发现了类 NADC30毒株和类 NADC34毒株，分别占毒株数的 15.09%和 3.77%，其感染率呈

逐渐上升趋势。【结论】猪繁殖与呼吸综合征仍是影响云南省生猪产业健康发展最重要的疫病之一，表现形

式以和其他疾病混合感染为主。随着新毒株的发现，云南省 PRRSV基因更加多样，防控形势愈加复杂。
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Abstract: ［Purpose］To investigate the prevalence tendency and co-infection of porcine reproduct-
ive and respiratory syndrome virus (PRRSV) in Yunnan Province. ［Methods］PRRSV nucleic acid
was detected in 3 112 blood samples from 2013 to 2021 by molecular biology methods, and the pre-
valence  and  mixed  infection  of  PRRSV  were  further  analyzed. ［ Results］Among  the  detected
samples, 801 samples were positive for PPRSV, with a positive rate of 25.74%. The double, triple and
quadruple  mixed  infection  rates  were  41.20%,  12.48%  and  1.87%,  respectively.  The  degree  of
PRRSV infection in pigs at different growth stages varied greatly, and the infection of growing fatten-
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ing pigs was the most serious (33.24%). Compared with fattening farms and backyard farmers, the in-
fection degree of pig farms was lighter, and the infection rates of the three were 27.94%, 28.94% and
14.29%, respectively. Analysis of different types of strains found that: highly pathogenic strains and
classical strains were still the main epidemic strains, accounting for 58.49% and 22.64% of the num-
ber  of  strains,  respectively,  but  the  proportion  was  decreasing  year  by  year.  In  2019  and  2021,
NADC30-like and NADC34-like strains were found in Yunnan Province, accounting for 15.09% and
3.77%  of  the  number  of  strains,  respectively,  and  their  infection  showed  a  gradual  upward  trend.
［Conclusion］Porcine reproductive  and  respiratory  syndrome  is  still  one  of  the  most  severe   dis-
eases threatening the healthy development of pig industry development in Yunnan Province, and the
manifestations  are  mainly  mixed  infections  with  other  diseases.  With  the  discovery  of  new  strains,
PRRSV genes in Yunnan Province are more diverse, and the prevention and control situation is more
complicated.

Keywords: porcine  reproductive  and  respiratory  syndrome  virus  (PRRSV);  epidemic;  co-infection;
emerging strains

 
猪繁殖与呼吸综合征 (porcine  reproductive

and respiratory syndrome，PRRS)又称猪蓝耳病，

是由猪繁殖与呼吸综合征病毒 (porcine reproduct-
ive and respiratory syndrome virus，PRRSV)引起的

一种高度传染性疾病。该病于 1987年首次在美

国发现，并逐渐蔓延至欧洲和亚洲[1-2]，中国大陆

于 1995年发现该病[3]，1996年分离到 PRRSV[4]。

PRRSV具有高度遗传多样性和快速进化的特征，

各基因型之间的抗原表位发生突变，导致疫苗免

疫效果降低。为预防 PRRSV的传播，控制 PRRS
的发生，养殖场生产一线通常采用药物预防或疫

苗免疫的方法，但效果有限，如何有效地控制

PRRS流行是当前面临的严峻挑战。2006年变异

毒株引起高致病性猪蓝耳病[5]给部分养猪企业造

成了严重损失，近年来出现的类 NADC30毒株[6-7]

和类 NADC34毒株 [8]正逐步成为新的流行毒株，

然而有关云南省内新发毒株的流行情况鲜有报

道。本研究通过分子生物学方法检测 2013—2021
年间云南省部分地区收集到的血液样品，旨在调

查云南省 PRRS的流行规律和混合感染情况以及

PRRSV不同基因型的流行情况，以期为 PRRS的

防控提供参考。 

1   材料与方法
 

1.1    材料 

1.1.1   样品来源

于 2013—2021年采集云南省各地区不同养

殖场、不同生长阶段猪群的血液样品 3 112份

(表 1)。其中，在 3种不同类型养殖场进行样品采

集：种猪场 567份，育肥场 1 650份，散养户 895
份；对 5个不同生长阶段的猪群进行样品采集：哺

乳仔猪 556份，保育猪 943份，生长育肥猪 1 089
份，种公猪 71份，种母猪 453份。
 
 

表 1    供试样品来源

Tab. 1    Source of test samples
 

来源

source
年份 year 总计

total2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021

昆明 Kunming 15 89 69 38 31 39 35 49 41 406

曲靖 Qujing 10 75 57 34 24 34 25 34 34 327

楚雄 Chuxiong 13 69 54 32 28 29 27 44 31 327

大理 Dali 11 76 51 41 21 31 30 38 27 326

红河 Honghe 9 69 52 28 18 28 18 25 28 275

临沧 Lincang 8 57 55 34 24 34 24 34 34 304

德宏 Dehong 9 73 59 29 29 26 21 29 29 304

普洱 Pu'er 7 65 54 35 17 27 19 27 26 277

丽江 Lijiang 13 59 46 25 23 25 26 25 25 267
西双版纳

Xishuangbanna 5 78 51 36 27 29 23 28 22 299

总计 total 100 710 548 332 242 302 248 333 297 3 112

  
1.1.2   试验材料

病毒 RNA提取试剂 RNAiso Plus、6×Load-
ing Buffer、DL500 DNA Marker、pMD19-T 载体

和大肠杆菌 DH5α 感受态细胞购自宝生物工程有

限公司；病毒 DNA提取试剂盒购自济凡生物科

技有限公司；EasyScript First-Strand cDNA Synth-
esis  Super  Mix和 2×Trans  Taq  High  Fidelity  (HI-
FI) PCR SuperMix Ⅱ购自北京全式金生物技术有
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限公司；异丙醇、氯仿和无水乙醇均购自国药集

团化学试剂有限公司。 

1.2    试验方法 

1.2.1   PRRSV阳性样品筛选

取血液样品200 μL放入离心管，加入RNAiso Pl-
us细胞裂解液 1 mL，4 ℃ 静置 10 min，12 000 r/min
离心 10 min；取上清后加入一半体积的氯仿，4 ℃
静置 10 min，12 000 r/min离心 10 min；取上清后加

入等体积异丙醇，4 ℃ 静置 10 min，12 000 r/min
离心 10 min；弃去管中液体后加入 75%乙醇 1 mL，
12 000  r/min离心 5  min，弃去液体后室温放置

5~10 min，最后将沉淀溶于无 RNA酶水 20 μL中，

获得血液样品的基因组 RNA。参考毕峻龙[9]的 PR-
RSV RT-PCR检测方法对总 RNA进行 PCR扩增，

扩增得到的 RT-PCR产物用 1.5%琼脂糖凝胶电

泳进行鉴定，用 DL500 DNA Marker确定目的条

带大小，在凝胶成像系统中观察结果并拍照。 

1.2.2   PRRSV感染情况调查

为进一步分析 PRRSV和其他病毒混合感染

的情况，使用病毒 DNA提取试剂盒，按照相关

说明书提取得到血液样品的基因组 DNA。使用

PCR/RT-PCR方法进一步对 PRRSV核酸阳性样

品进行猪瘟病毒 (classical swine fever virus，CS-
FV)、猪伪狂犬病病毒 (pseudorabies virus，PRV)
和猪圆环病毒 2型病毒 (porcine circovirus type 2
virus，PCV2)检测，检测引物和方法参考毕峻

龙[9]的研究。对阳性样品的检出率进行不同年份、

不同类型养殖场、不同年龄阶段和混合感染情况

分析。 

1.2.3   PRRSV基因型分析

选取保存较为完好 (均为 2017—2021年的样

品)且具有较强毒力的 PRRSV阳性样品共 53份，

将产物纯化回收后与 pMD19-T载体连接，转化

入 DH5α中，均匀涂板后放入 37 ℃ 恒温培养箱

培养 16~22 h，挑取单个菌落进行富集，于恒温

培养摇床 (220 r/min，37 ℃)振荡过夜培养后提取

质粒，并送至生工生物工程上海 (股份)有限公司

进行测序，得到 PRRSV的 nsp2基因序列，再进

行基因型分析。 

2   结果与分析
 

2.1    PRRSV检测结果

样品经 RT-PCR扩增和琼脂糖凝胶电泳检

测，得到约为 330 bp的特异性条带 (图 1)，表明

部分样品 PRRSV核酸检测呈阳性。经统计，在

2013—2021年收集的 3 112份样品中，PPRSV核

酸阳性样品有 801份，阳性率为 25.74%。
 
 

500 bp

M 1 2 3 4 5 6

400 bp

300 bp
200 bp
150 bp

100 bp

50 bp

 
注：M. DNA分子质量标准 DL500；1. 阴性对照；2. 阳性对照；3~6.
PRRSV样品。
Note:  M.  DL500  DNA  Marker;  1.  negative  control;  2.  positive  control;
3-6. PRRSV samples.

图 1    PRRSV 核酸检测电泳图

Fig. 1    Electrophoretic detection picture of PRRSV
  
2.2    不同年份 PRRSV核酸检测结果

由表 2可知：2013—2018年，PRRSV检出

率呈上升趋势；2019—2021年，PRRSV检出率

有一定下降，但仍在 20%以上。
 
 

表 2    2013—2021 年送检样品 PRRSV 核酸阳性率

Tab. 2    Positive rate of PRRSV in samples sent for testing
from 2013 to 2021

 

年份

year

样品数

number of
samples

阳性样品数

number of
positive samples

阳性率/%
positive rate

2013 100 22 22.00

2014 710 156 21.97

2015 548 140 25.55

2016 332 70 21.08

2017 242 80 33.06

2018 302 126 41.72

2019 248 59 23.79

2020 333 81 24.32

2021 297 67 22.56

合计 total 3 112 801 25.74

  
2.3    PRRSV与其他病原的双重、多重感染情况

对 801份 PRRSV核酸阳性样品进行其他疫

病检测，出现双重混合感染的样品有 330份，混

合感染率为 41.20%。其中，检出 CSFV阳性样品

78份，阳性率 9.74%；PCV2阳性样品 198份，阳

性率 24.72%；PRV阳性样品 54份，阳性率 6.74%
(表 3)。
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有 100份 PRRSV核酸阳性样品出现三重混

合感染，混合感染率为 12.48%；15份样品出现

PRRSV、CSFV、PRV和 PCV2四重混合感染，

混合感染率为 1.87%。其中，18份样品检出 PR-

RSV、CSFV和 PRV三重混合感染；50份样品检

出 PRRSV、CSFV和 PCV2三重混合感染；32份

样品检出 PRRSV、PCV2和 PRV三重混合感染

(表 4)。 

2.4    不同类型养殖场 PRRSV感染情况

801份 PRRSV阳性样品中，种猪场阳性样

品 81份，检出率为 14.29% (81/567)；育肥场阳性

样品 461份，检出率为 27.94% (461/1 650)；散养户

阳性样品 259份，检出率为 28.94% (259/895)。可

见，相对于育肥场和散养户，种猪场 PRRSV感染

程度较轻。 

2.5    不同生长发育阶段猪群 PRRSV感染情况

801份 PRRSV阳性样品中，哺乳仔猪阳性样

品 93份，检出率为 16.73% (93/556)；保育猪阳性

样品 271份，检出率为 28.74% (271/943)；生长育肥

猪阳性样品 362份，检出率为 33.24% (362/1 089)；
种公猪阳性样品 6份，检出率为 8.45% (6/71)；
种母猪阳性样品 69份，检出率为 15.23% (69/453)。
可见，不同生长阶段猪群的 PRRSV感染程度差

异较大，生长育肥猪感染最严重，其余依次是保

育猪、哺乳仔猪、种母猪和种公猪。 

2.6    不同毒株类型分析

由表 5可知：2017—2021年间，高致病性毒

株占 58.49% (31/53)，检出数量呈逐年下降趋势；

 

表 3   双重混合感染情况

Tab. 3    Situation of double mixed infection
 

年份 year PRRSV+CSFV PRRSV+PCV2 PRRSV+PRV

2013 9.09 (2/22) 18.18 (4/22) 9.09 (2/22)

2014 8.97 (14/156) 14.10 (22/156) 6.41 (10/156)

2015 7.14 (10/140) 15.71 (22/140) 10.00 (14/140)

2016 8.57 (6/70) 25.71 (18/70) 8.57 (6/70)

2017 10.00 (8/80) 32.50 (26/80) 2.50 (2/80)

2018 11.11 (14/126) 34.92 (44/126) 4.76 (6/126)

2019 11.86 (7/59) 37.29 (22/59) 11.86 (7/59)

2020 9.88 (8/81) 23.46 (19/81) 4.94 (4/81)

2021 13.43 (9/67) 31.34 (21/67) 4.48 (3/67)

合计 total 9.74 (78/801) 24.72 (198/801) 6.74 (54/801)
注：PRRSV. 猪繁殖与呼吸综合征病毒，CSFV. 猪瘟病毒，PCV2. 猪圆环病毒2型病毒，PRV. 猪伪狂犬病病毒；括号前数据为感染率 (单
位：%)，括号内数据为阳性样品数/检测数；下同。

Note: PRRSV. porcine reproductive and respiratory syndrome virus, CSFV. classical swine fever virus, PCV2. porcine circovirus type 2 virus, PRV.
pseudorabies virus; the data before brackets are infection rate (unit: %), the data in brackets are number of positive samples/number of test samples; the
same as below.

 

表 4   多重混合感染情况

Tab. 4    Situation of multiple mixed infection
 

年份 year PRRSV+CSFV+PCV2 PRRSV+PCV2+PRV PRRSV+PRV+CSFV PRRSV+PRV+CSFV+PCV2

2013 9.09 (2/22) 9.09 (2/22) 0.00 (0/22) 0.00 (0/22)

2014 3.85 (6/156) 3.21 (5/156) 0.00 (0/156) 0.00 (0/156)

2015 5.71 (8/140) 2.86 (4/140) 1.43 (2/140) 0.00 (0/140)

2016 8.57 (6/70) 5.71 (4/70) 2.86 (2/70) 2.86 (2/70)

2017 5.00 (4/80) 2.50 (2/80) 2.50 (2/80) 2.50 (2/80)

2018 7.94 (10/126) 3.17 (4/126) 3.17 (4/126) 3.17 (4/126)

2019 8.47 (5/59) 6.78 (4/59) 5.08 (3/59) 3.39 (2/59)

2020 6.17 (5/81) 4.94 (4/81) 3.70 (3/81) 3.70 (3/81)

2021 5.97 (4/67) 4.48 (3/67) 2.99 (2/67) 2.99 (2/67)

合计 total 6.24 (50/801) 4.00 (32/801) 2.25 (18/801) 1.87 (15/801)
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经典毒株占 22.64% (12/53)，检出数量呈逐年下

降趋势；类 NADC30毒株自 2019年检出后呈逐

年上升趋势，占比为 15.09% (8/53)；类NADC34毒

株于 2021年在云南省内首次发现，占比为 3.77%
(2/53)。 

3   讨论

1995年在中国大陆发现了 PRRS[3]；1996年

郭宝清等[4]在国内暴发 PRRS的猪群中首次分离

到 PRRSV；1997—1998年对 PRRSV的血清流行

病学调查发现：PRRS在华东地区广泛存在 [10]；

2006年，1种新型 PRRSV变异毒株在中国引起

非典型 PRRS的暴发，其特点是所有年龄段的猪

都出现高热症状，且发病率和死亡率高，这种新

型的 PRRSV被定名为高致病性猪蓝耳病[5]；2006
年下半年，云南省部分地区也发生了高致病性猪

蓝耳病疫情，随后分离到了 PRRSV云南毒株[11]；

之后，在云南省内不断检测出 PRRSV，经深入

研究，证实了云南省内广泛存在 PRRS，并呈现

出一定的流行趋势[12-13]。本研究检测了 2013—2021
年间收集的 3 112份血液样品，发现有 801份样品

为 PPRSV阳性，总阳性率为 25.74%。在 2013—
2018年间，PRRSV检出率呈上升趋势，阳性率在

21.08%~41.72%之间；近 3年来，PRRSV检出率

在 22.56%~24.32%之间，虽有一定下降但仍高

于 20%，提示 PRRSV仍在云南省的部分养殖场

中广泛流行。

近年来，临床上出现多种病原混合感染和持

续性感染的现象，且呈上升趋势[14]。在云南省的

部分养殖场中，繁殖障碍病毒性疾病常以 PRR-
SV和 PCV2的混合感染为主 [15]，这 2种病毒均

能够破坏宿主的免疫过程，并进一步加重混合感

染的程度[16-17]。本研究进一步对 801份 PRRSV核

酸阳性样品进行其他疫病检测，发现其在不同程

度上与 CSFV、PRV、PCV2等病原发生混合感

染。经检测，共有 330份 PRRSV核酸阳性样品

出现双重混合感染，混合感染率为 41.20%，且

PRRSV和 PCV2双重混合感染最为常见；共有

100份 PRRSV核酸阳性样品出现三重混合感

染，混合感染率为 12.48%；共有 15份样品检出

PRRSV、CSFV、PRV和 PCV2 四重混合感染，

混合感染率为 1.87%。结果提示当前规模养殖场

发生疫病的主要临床表现为 PRRSV和其他疫病

混合感染，且相对于育肥场和散养户，种猪场的

PRRSV感染程度较轻；不同生长阶段猪群中，

以生长育肥猪感染最严重。

PRRSV具有基因遗传多样的特性，且不断

出现新的变异毒株，尤其是近年来新发现的类 N-
ADC30新毒株，目前已在中国多地流行[6-7]；2017
年，中国新出现了类 NADC34毒株，并逐步在全

国范围内流行[8]；现阶段，中国主要流行的毒株

仍为类 JXA1和类 NADC30毒株[18]。本研究选取

53份 PRRSV阳性样品进行测序，并进行基因型

分析，结果发现：2017—2021年间，高致病性毒

株和经典毒株占比呈逐年下降趋势，类 NADC-
30毒株自 2019年检出后占比呈逐年上升趋势，

类 NADC34毒株于 2021年在云南省首次发现。提

示类 NADC30毒株和类 NADC34毒株等新型变

异毒株已在云南省内流行，并可能会逐渐取代高

致病性毒株和经典毒株成为云南省的优势毒株。 

4   结论

2013—2021年间，PRRSV仍是对云南省生

猪养殖危害最大的疫病之一，当前规模养殖场发

 

表 5   阳性样品中的不同毒株数量

Tab. 5    Number of different strains in positive samples
 

年份

year
测序样品

sequencing samples
经典毒株

classical strains
高致病性毒株

highly pathogenic strains
类NADC30毒株

NADC30-like strains
类NADC34毒株

NADC34-like strains
2017 13 5 8 0 0

2018 10 3 7 0 0

2019 8 2 5 1 0

2020 10 1 6 3 0

2021 12 1 5 4 2

合计 total 53 12 31 8 2

占比/% proportion — 22.64 58.49 15.09 3.77
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生疫病的主要临床表现为 PRRSV和其他疫病混

合感染，相对于育肥场和散养户，种猪场感染程

度较轻，生长育肥猪感染最严重。类 NADC30毒

株和类 NADC34毒株等新发毒株可能会成为云南

省优势毒株。本研究为 PRRS的防控提供了理论

参考依据。
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