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HPＧPRRSV 人工感染后猪血清病毒载量
和体重增长的变化规律

高国丽,官凯锋,孟向阁,王媛,周翔,刘榜

华中农业大学农业动物遗传育种与繁殖教育部重点实验室/

生猪健康养殖省部共建协同创新中心/湖北省地方猪品种改良工程技术研究中心,武汉４３００７０

摘要　为研究高致病性猪繁殖与呼吸综合征病毒(highpathogenicＧporcinereproductiveandrespiratorysynＧ

dromevirus,HPＧPRRSV)感染猪后其血清病毒载量和体重增长的变化规律,以大白猪和通城猪的高代横交群体

中７２头健康仔猪为研究对象进行 HPＧPRRSV人工感染,观察临床症状,并在感染前和感染后第４、７、１１、１４、２１、

２８、３５天进行空腹采血、体重称量、血清分离以及病毒载量检测.结果显示:在感染第０~４天体重增长速度缓

慢,第４~２１天体重一直呈负增长、第７~１１天体重减少量达最大值、第２１~３５天体重呈正增长;病毒载量在感

染第４天达到峰值并持续到第７天,第７~３５天病毒载量逐渐下降至６．６２lgcopies/mL;感染第７天出现死亡,

死亡个体主要集中在７~１４d,在第１０天出现死亡高峰,第１９天后基本稳定;依据第１４天存活与否,将试验猪

分为抗病和易感２个组,抗病组的病毒载量在第４、７、１１天均显著低于易感组(P＜０．０５),该组的体重增长量在

第４~７、７~１１、１１~１４天均显著高于易感组(P＜０．０５).上述结果表明,在感染过程中体重增长和病毒载量

２个性状可作为预测PRRS抗病性的指示性状.
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　　猪繁殖与呼吸综合征(porcinereproductiveand
respiratorysyndrome,PRRS)是由猪繁殖与呼吸综

合 征 病 毒 (porcinereproductiveandrespiratory
syndromevirus,PRRSV)引起的一种以各年龄段猪

呼吸障碍、母猪繁殖障碍、仔猪高死亡率为主要特征

的病 毒 性 疾 病[１].PRRSV 分 为 北 美 型 和 欧 洲

型[２].２００６年中国第一次暴发的高致病性 PRRS
(highpathogenicＧPRRS,HPＧPRRS)是由高致病性

PRRSV变异株引起,该毒株属于北美型毒株变异

型,与经典PRRSV 相比,HPＧPRRSV 的毒力、致病

性和对免疫器官损伤程度等均更强[３].PRRSV 基

因组的长度从１４．９kb到１５．５kb不等,有多个开放

阅读框[４],ORF３和 ORF５是易变区[５],ORF６ 和

ORF７是 保 守 区[６].由 ORF７ 编 码 的 N 蛋 白 是

PRRS 病 毒 颗 粒 中 含 量 较 高 的 结 构 蛋 白[７].

PRRSV感染后病毒基因组复制、编码的 mRNA 和

蛋白质大量表达,组装形成新的病毒;其中 ORF７
编码的结构蛋白表达量高,因此,可以通过检测

ORF７mRNA、蛋白的表达量来测定病毒的量[７].

PRRSV感染可抑制机体免疫应答,易造成其

他病 原 的 混 合 感 染 和 继 发 感 染[８].研 究 表 明,

PRRSV感染早期对机体免疫功能的抑制十分明

显[９],从而促进病毒在机体内大量繁殖;感染后期机

体免疫应答能力与病毒水平的对弈决定着机体的抗

病性和个体的存活能力,而存活个体的免疫系统将

抑制病毒增殖并使病毒载量逐渐降低,甚至完全被

清除[１０].PRRSV感染后,其结构蛋白和非结构蛋

白可能通过靶向调节宿主细胞的不同细胞组分来调

控细胞周期进程和促进病毒的增殖[１１],进而导致宿

主的生长发育阻滞.
笔者所在课题组前期研究发现通城猪与大白猪

相比具有更强的抗病力,通过 HPＧPRRSV 人工感
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染后发现两品种在临床症状、细胞因子水平、血常规

指标、组织病理损伤程度、病毒载量等方面存在较大

差异[１２].为了探究在 HPＧPRRSV感染过程中是否

存在早期抗病指示性状,本研究以大白猪和通城猪

高代横交群体为对象,进行 HPＧPRRSV 人工感染,
通过感染前后不同时间点病毒载量和体重的测定结

果来研究其变化规律,并进行PRRS抗病性与易感

性的分析,以鉴定PRRS抗病指示性状.

1　材料与方法

1.1　HPＧPRRSV

人工感染用病毒是高致病性的PRRSVＧWUH３
毒株(由华中农业大学农业微生物国家重点实验室

肖少波教授惠赠),病毒滴度为１０５．０TCID５０/mL.
1.2　试验猪来源及分组

在通城县云志生态养殖场选择通城猪与大白猪

杂交构建的高代横交群体中的健康断奶仔猪,５周

龄时通过前腔静脉采血并检测猪 PRRSV、圆环病

毒和伪狂犬病毒病原和抗体,所检测的３种病毒病

原和抗体均为阴性后挑选试验用猪,共７２头,分批

次进行试验.试验猪进入预试,注射抗生素进行保

健,预试期为７d,１１周龄时进入 HPＧPRRSV 感染

试验.对７２头猪全部进行感染试验并按照３mL/

１５kg的剂量接种 HPＧPRRSV(滴鼻接种１mL和

肌肉注射２mL),依据第１４天存活与否,将试验猪

分为抗病和易感２个组,其中抗病组３６头,易感组

３６头.感染第０~３５天在０８:００测量猪的直肠温

度,在不同感染时间(dayspostinfection,dpi),即感

染前(第０天)和感染后第４、７、１１、１４、２１、２８、３５天

空腹称量体重.同时通过前腔静脉进行采血,随后

分离血清,血清于－８０℃保存备用,用于病毒载量

的测定.
1.3　血清病毒载量测定

使用 病 毒 基 因 组 DNA/RNA 提 取 试 剂 盒

(Tiangen,中国)从已分离的血清中提取 RNA,用

PrimeScriptRTreagentKitWithgDNAEraser试

剂盒(TaKaRa,日 本)将 提 取 的 RNA 反 转 录 为

cDNA.抽提已构建好的 HPＧPRRSVpMD１８ＧORF７
质粒,测定浓度后进行梯度稀释,以猪cDNA 和梯

度稀 释 的 pMD１８ＧORF７ 质 粒 为 模 板,根 据 HPＧ
PRRSVORF７设计引物(上游引物:５′ＧTCAGCTＧ

GTGCCAAATGCTGGＧ３′,下 游 引 物:５′ＧAAATＧ
GGGGCTTCTCCGGGTTTTＧ３′)和探针(５′ＧFAMＧ
TCCCGGTCCCTTGCCTCTGGAＧTAMRAＧ３′),按
照 PremixExTaq试剂盒(TaKaRa,日本)说明进

行定量PCR检测.扩增程序为:９５℃预变性３０s,

４０×(９５℃５s、６０℃３０s).质粒拷贝数计算公式:
质粒分子质量＝碱基数×６６０,质粒拷贝数(copies/

mL)＝６．０２×１０１７×质粒浓度÷质粒分子质量.以

６个梯度稀释的pMD１８ＧORF７载体的Ct值和拷贝

数构 建 标 准 曲 线,并 根 据 标 准 曲 线 和 所 有 HPＧ
PRRSV感染个体cDNA的Ct值计算病毒载量.
1.4　体重增长测定

在感染前(第０天)和感染后第４、７、１１、１４、２１、

２８、３５天对７２头试验猪进行空腹称量体重,不同时

间段的体重增长为当前体重减去前一次称量的

体重.
1.5　统计分析

本研究的数据使用 R３．６．３进行分析和 GraphＧ
PadPrism７．０软件作图;采用t检验对抗病组和易

感组进行差异显著性检验,以P＜０．０５表示结果差

异显著(∗),P＜０．０１表示差异极显著(∗∗);使用

R软件计算病毒载量和体重增长与感染第１４天存

活的Pearson相关系数,进行相关分析.

2　结果与分析

2.1　HPＧPRRSV 感染后临床症状

HPＧPRRSV人工感染前猪的精神状态良好,采
食、饮水正常.HPＧPRRSV 感染后,第３天开始陆

续出现流鼻涕、咳嗽、打喷嚏、腹式呼吸、呼吸困难、
腹泻、卧地不起、抽搐、眼睑水肿、皮肤发绀等临床

症状.
感染前所有个体体温正常,感染第１天出现体

温升高,体温持续升高到感染后第６天,平均体温

(４１．２±１．１)℃,有些个体最高体温达４３．９℃,之后

体温略有下降但仍高于正常体温,第１０天后以锯齿

形式逐渐降低,第２１天后体温恢复正常(图１).

HPＧPRRSV感染后第７天出现死亡,第１０天

为死亡高峰期,第 １４ 天后平缓,第 １９ 天后稳定

(图２).死亡猪剖检的大体病理变化主要是:肺呈

暗红色、水肿、肉样病变、肺间隔增宽;心脏质地柔

软、心包有积液;淋巴结肿大,呈大理石样外观等.

７５
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图１　HPＧPRRSV感染后群体体温变化

Fig．１　ThechangeoftemperatureafterHPＧPRRSVinfection

图２　HPＧPRRSV感染后个体存活数量变化

Fig．２　ThenumberofsurvivingindividualsafterHPＧPRRSVinfection
2.2　病毒载量

HPＧPRRSV感染后病毒开始在宿主体内复制

增殖,在所有个体内第４天的病毒载量升高到最高

值,一直持续到第７天,峰值约为９．７１lgcopies/

mL,相当于每毫升中约有１０１０个病毒;个体间存在

较大差异,最高值达到１０．８４lgcopies/mL,相当于

每毫升中约有１０１１个病毒,最低值为８．６５lgcopies/

mL,相当于每毫升中约有１０９个病毒,最高值和最

低值个体间相差１００倍;第７~３５天病毒载量逐渐

降低至６．６２lgcopies/mL左右,相当于每毫升中约

有１０７个病毒(图３A).在感染后不同时间点个体

间的病毒载量都存在着差异(图３B),这种差异反映

出不同个体中病毒增殖能力及机体清除病毒能力的

差异.

　A:感染 HPＧPRRSV后所有个体在不同时间点病毒载量变化 ViremiaofallindividualsatdifferenttimepointsafterHPＧPRRSVinfection;

B:感染 HPＧPRRSV后群体在不同时间点病毒载量变化 ViremiaofgroupatdifferenttimepointsafterHPＧPRRSVinfection．

图３　感染HPＧPRRSV后猪病毒载量变化

Fig．３　ViremiaafterHPＧPRRSVinfection

８５
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2.3　HPＧPRRSV 感染对体重增长的影响

HPＧPRRSV感染严重影响了猪的生长速度,并
且在感染的不同时期对体重增长的影响也有所不

同.感染第０~４天猪的采食量减少,体重增长速度

缓慢;第４~２１天猪的食欲降低,体重呈负增长;第
７~１１天持续负增长且体重减少量达到最大;第

２１~３５天猪的采食量逐渐增加,体重呈正增长且增

长量逐渐增加(图４).

　A:HPＧPRRSV感染后所有个体在不同时间段体重增长 WeightgainofallindividualsatdifferenttimeperiodsafterHPＧPRRSVinfection;

B:HPＧPRRSV感染后群体在不同时间段体重增长 WeightgainofgroupatdifferenttimeperiodsafterHPＧPRRSVinfection．
图４　HPＧPRRSV感染后猪在不同时间段体重增长量

Fig．４　WeightgainatdifferenttimeperiodsafterHPＧPRRSVinfection
2.4　抗病组与易感组间病毒载量和体重增长的

差异

　　比较易感组和抗病组在同一时间点的病毒载量

和体重增长,结果显示:在 HPＧPRRSV感染第４、７、
１１天抗病组的病毒载量显著低于易感组的病毒载

量(P＜０．０５)(图５A).在 HPＧPRRSV感染第０~４
天抗病 组 和 易 感 组 体 重 呈 正 增 长,而 第 ４~７、
７~１１、１１~１４天抗病组和易感组的体重呈负增长,
第４~７、７~１１、１１~１４天抗病组的体重增长都显著

高于易感组(P＜０．０５)(图５B).

　A:HPＧPRRSV感染后抗病组和易感组不同时间点病毒载量 ViremiaofresistanceandsusceptibilityatdifferenttimepointsafterHPＧ
PRRSVinfection;B:HPＧPRRSV感染后抗病组和易感组不同时间段体重增长 Weightgainofresistanceandsusceptibilityatdifferenttime

periodsafterHPＧPRRSVinfection．
图５　HPＧPRRSV感染后抗病组和易感组的病毒载量和体重增长的差异分析

Fig．５　ThedifferentalanalyseofresistanceandsusceptibilityonviremiaandweightgainafterHPＧPRRSVinfection
2.5　病毒载量和体重增长与感染第 14 天存活的相

关分析

　　将不同时间点的病毒载量与１４d存活情况进

行相关分析,结果显示:感染第７天病毒载量与１４d
存活之间呈中度负相关(r＝－０．４３),亦即感染第７
天的病毒载量愈高的个体存活到第１４天的可能性

愈低;而对不同时间段的体重增长与１４d存活结果

进行相关分析,发现第７~１１天的体重增长与１４d
存活之间呈中等正相关(r＝０．５５),亦即在感染后

７~１１d体重下降愈少的个体存活１４d的可能性

愈高.

3　讨　论

自２００６年 HPＧPRRS暴发至今,通城猪无一例

因 HPＧPRRSV感染而死亡(跟踪调查结果),笔者

所在课题组前期通过 HPＧPRRSV 人工感染试验证

明通城猪与大白猪相比具有较强的抗病力[１２].本

研究在课题组前期利用抗病的通城猪和易感的大白

９５



　　 华 中 农 业 大 学 学 报 第３９卷　

猪杂交再连续多代横交建立的高代横交群体基础

上,进一步进行 HPＧPRRSV 人工感染试验,该群体

在人工感染后个体间在存活力、病毒载量和体重增

长等反映抗病力的性状上均表现出很大的变异;一
些个体在感染后１~２周死亡,一些个体能够抗过病

毒感染而存活下来.试验猪能否抗过病毒感染而存

活下来是对抗病性最直接的评价,存活的是抗病者,
死亡的是易感者.但以感染后什么时间的存活和死

亡来进行判断到目前尚未有标准和依据,本研究根

据PRRSV 感染后病毒载量的变化、试验猪死亡高

峰出现的时间以及病毒感染后引起的继发感染时间

等综合分析,将感染第１４天存活与否作为抗病性判

断标准,亦即 HPＧPRRSV 感染第１４天存活个体为

抗病个体,１４d前死亡个体为易感个体.
病毒载量是病毒感染后宿主与病毒相互斗争进

而影响疾病进程的一个指标[１３].本研究中感染第４
天血清病毒载量达到高峰,峰值一直持续到第７天,
第７天后病毒载量逐渐下降.PRRSV 病毒感染后

血清中病毒载量的变化规律在不同毒株间具有相似

性,本研究的结果与美国 PRRS宿主遗传联合会

(PRRS HostGeneticsConsortium,PHGC)采 用

PRRSV经典毒株(北美型 NVSL９７Ｇ７９８５)进行的人

工感染试验结果一致[１４].PRRSV 进入宿主后首先

与肺泡巨噬细胞表面特异性受体结合,随后通过胞

吞作用进入肺泡巨噬细胞后进行增殖[１５],造成肺泡

巨噬细胞破裂、释放病毒粒子,病毒粒子进入血液循

环导致病毒血症的出现,第４~７天形成高滴度的病

毒载量,第７天后病毒载量开始下降,但在第３５天

仍然存在病毒,病毒要完全被清除则需要更长的时

间[１６].机体对疾病的抗性体现在机体对疾病的防

御能力和免疫应答能力[１７].本研究中感染第１天

至第４天,抗病组中PRRSV 的复制速度比易感组

慢;第７~１１天抗病组的病毒载量下降速度高于易

感组,这可能是由于抗病组抵抗病毒增殖和清除病

毒的能力较强的缘故.
HPＧPRRSV感染会严重影响到猪的生长性能,

一方面由于病毒感染后引起猪食欲减退或废绝使进

食的食物大量减少而影响到生长;另一方面是由于

机体与病毒斗争需要消耗大量的能量而使体重出现

负增长;同时病毒感染后可扰乱宿主细胞周期的正

常进程[１８],进而对机体的生长发育产生影响.本研

究结果显示 HPＧPRRSV感染后猪体重增长缓慢甚至

呈负增长,此结果与美国PHGC的研究结果相似[１４].
本研究中以感染后第１４天存活与否来划分抗

病组和易感组,对病毒载量和体重增长２个性状分

析的结果表明感染第７天病毒载量和第７~１１天体

重增长都与感染第１４天存活呈中度相关,根据这种

相关性可通过早期的病毒载量高低和体重增长量来

判断个体能否抗过病毒感染而存活下来,因此,早期

病毒载量和体重增长可作为PRRS抗病指示性状.
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Changesofviremiaandweightgaininpigsafter
HPＧPRRSVartificialinfection

GAOGuoli,GUANKaifeng,MENGXiangge,WANGYuan,ZHOUXiang,LIUBang

KeyLaboratoryofAgriculturalAnimalGenetics,BreedingandReproduction,MinistryofEducation,
HuazhongAgriculturalUniversity/TheCooperativeInnovationCenterforSustainable

PigProduction,Wuhan４３００７０,China

Abstract　HighpathogenicＧporcinereproductiveandrespiratorysyndrome(HPＧPRRS)hascaused
greateconomiclossestopigindustryinChina．Inordertostudythechangesofserumviremiaandbody
weightgaininpigsafterHPＧPRRSV (HPＧPRRSVirus)infection,７２healthypigletsfromalargewhite
pigsandTongchengpigscrossedpopulationwereselectedandinfectedwithHPＧPRRSV．Theclinical
symptomswereobserved,weightwasmeasured,bloodsampleswerecollected,serum wasseparatedand
viremiawasmeasuredon０,４,７,１１,１４,２１,２８,３５dpi(dayspostinfection)．Theresultsshowedthatthe
growthrateofbodyweightwasslowat４dpi,thebodyweightincreasednegativelyfrom４to２１dpi,the
lossofweightreachedthemaximumfrom７to１１dpi,thebodyweightincreasedpositivelyandthe
growthincreasedgraduallyfrom２１to３５dpi．Viremiapeakedon４dpiandlasteduntil７dpi,anddeＧ
creasedto６．６２log１０copies/mLfrom７dpito３５dpi．Deathoccurredfrom７dpi,andthedeadindividuals
weremainlyconcentratedfrom７to１４dpi．Thedeathpeakappearedon１０dpi,andthenumberofdead
individualswasbasicallystableafter１９dpi．Accordingtothesurvivalon１４dpi,thepigsweredividedinＧ
totwogroups:diseaseＧresistantandsusceptiblegroup．TheviremiaofthediseaseＧresistantgroupwas
significantlylowerthanthatinthesusceptiblegroupon４,７,１１dpi(P＜０．０５),andtheweightgainof
thediseaseＧresistantgroupwassignificantlyhigherthanthatofthesusceptiblegroupon４Ｇ７dpi,７Ｇ１１
dpi,and１１Ｇ１４dpi(P＜０．０５)．Theaboveresultssuggestedthatbodyweightgainandviremiacouldbe
usedasindicatorstopredicttheresistanceofPRRS．

Keywords　Tongchengpig;Largewhitepig;HPＧPRRSV;artificialinfection;viremia;PRRSdisＧ
easeresistance;indicativetrait
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