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摘　要：为了解猪流行性腹泻 （ＰＥＤ）在福建省的流行和流行毒株Ｓ基因的变异情况，对２０１１－２０１４年采自

１１７个规模猪场的２９５份疑似ＰＥＤ的病料进行检测，对１４株具有代表性的ＰＥＤＶ毒株进行Ｓ基因序列分析。结

果显示，２０１１－２０１４年病料阳性率分别为８７．３０％、７５．００％、４０．９１％和３４．１５％，总阳性率为６９．４９％，虽然

ＰＥＤ阳性率在福建省有下降趋势，但仍较高。基因序列分析表明福建省１４株ＰＥＤＶ分离株Ｓ基因核苷酸之间的

同源性分别为９８．５％～１００．０％，与国内其他毒株之间的同源性为９３．３％～９９．５％，其中与国内２００９年以前流

行的ＰＥＤＶ毒株的同源性较低；与２００８年泰国 ＮＰＰＥＤ２００８＿２株的同源性分别为９５．８％～９６．１％；与ＣＶ７７７

标准株的同源性为９３．８％～９４．１％。分离毒株的Ｓ基因片段氨基酸存在多个位点突变、插入和缺失现象。遗传

进化树表明１４株 ＰＥＤＶ 分离株与２００８年泰国 ＮＰＰＥＤ２００８＿２毒株和２００９年韩国毒株亲缘关系较近，与

ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３弱毒株及ＣＶ７７７标准株亲缘关系比较远。１４株ＰＥＤＶ的Ｓ基因序列已登陆Ｇｅｎｂａｎｋ。
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　　猪流行性腹泻 （Ｐｏｒｃｉｎｅｅｐｉｄｅｍｉｃｄｉａｒｒｈｅａ，

ＰＥＤ）是由猪流行性腹泻病毒 （Ｐｏｒｃｉｎｅｅｐｉｄｅｍｉｃ

ｄｉａｒｒｈｅａＶｉｒｕｓ，ＰＥＤＶ）引起猪的一种高度接触性

肠道传染病，发病特征主要表现为感染猪群腹泻、

呕吐、脱水和消瘦死亡。ＰＥＤＶ与猪传染性胃肠炎

病毒 （Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｂｌｅｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｉｔｉｓｖｉｒｕｓ，ＴＧＥＶ）

均为冠状科病毒，它们引发的临床症状和致病机理

非常相似［１］。该病于１９７１年英国首次报道，我国

在１９８０年发现该病以后
［２］，全国各地陆续有ＰＥＤ

发生的报道。随着ＰＥＤＶ疫苗的问世和应用，ＰＥＤ

在一定程度上得到较好控制。过去的３０多年，

ＰＥＤＶ主要是感染保育猪和育肥猪，且病死率不是

很高。但近年来，包括韩国、泰国、日本在内的亚

洲国家纷纷报道严重ＰＥＤ疫情，出现７日龄以内

哺乳仔猪发病后死亡率可达到１００％，对养殖场造

成严重损失，这说明ＰＥＤ在亚洲区域猪群中的流

行形势十分严峻。近年欧美均有 ＰＥＤ 的报道，

２０１３年美国ＰＥＤ发病情况严重。

从２０１０年下半年开始ＰＥＤ在我国再次爆发并

流行，也造成大量哺乳仔猪发病死亡，致死率最高

可达１００％。如蔡汝健等
［３］于２０１０－２０１３年对华

南地区６０个规模猪场的粪便进行ＰＥＤＶ检测，发

现猪场的阳性率高达１００％，猪群平均死亡率为

７６．８７％。杜晓莉等
［４］于２０１０－２０１３年对浙江省

３４２份疑似腹泻病料样品进行检测，病料阳性率达

到６９．３０％。由此，ＰＥＤ在我国发病比较严重，并

再次成为大家的共同研究探讨的热点。为了解

２０１１年以来ＰＥＤ在福建省的流行情况和ＰＥＤＶ的

主要结构蛋白－Ｓ蛋白的变异规律，较系统获得

ＰＥＤ流行病学数据，本研究对２０１１－２０１４年采自

１１７个规模猪场的２９５份疑似ＰＥＤ的病料进行检

测，并对１４株具有代表性的ＰＥＤＶ毒株进行Ｓ蛋

白基因序列比对分析。

１　材料与方法

１１　试验材料

１１１　病料来源　２０１１－２０１４年采自全省各地疑

似发生ＰＥＤ规模猪场的病料。病料均来源于发病

哺乳仔猪的小肠及肠道内容物。

１１２　主要试剂　病毒ＤＮＡ／ＲＮＡ提取试剂盒购

自ＴＡＮＧＥＮ公司，ＰＣＲ扩增试剂盒购自北京全式

金生物科技有限公司，犈狓犜犪狇 酶、ＡＭＶ 酶、

ＲｎａｓｅＩｎｈｉｔｉｏｎ、ｄＮＴＰ和ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ２０００、大

肠杆菌感受态ＤＨ５α购自ＴａＫａＲａ公司，ＰＭＤ１８

Ｔ Ｖｅｃｔｏｒ购 自 大 连 宝 生 生 物 工 程 有 限 公 司，

ＮｕｃｌｅａｎｓｅＦｒｅｅＷａｔｅｒ购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司，胶回收

试剂盒和质粒提取试剂盒购自ＯＭＥＧＡ公司。

１２　试验方法

１２１　ＰＥＤＶ检测

（１）引物设计与合成 根据 Ｇｅｎｂａｎｋ登录的

ＣＶ７７７标准毒株Ｅ基因的保守序列，设计合成了１

对扩增片段的引物，引物由宝生物工程 （大连）有

限公司合成。其引物序列如下 （表１）。

表１　基因序列扩增引物情况

犜犪犫犾犲１　犃犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狆狉犻犿犲狉狊狅犳犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲

片段 引物 引物序列
退火温

度／℃

片段

长度

Ｅ Ｆ３ ５′ＴＧＧＣＧＡＣＣＡＴＴＡＣＡＴＣＡＣＴ３′ ５２
２５２３５～

２５６９８

Ｒ３ ５′ＴＣＡＣＣＴＣＡＴＣＡＡＣＧＧＧＡＡ３′

（２）核酸提取及 ＲＴＰＣＲ 反应 提取核酸

ＲＮＡ：按照ＴｒａｎｓＧｅｎ病毒ＲＮＡ／ＤＮＡ提取试剂

盒说明书进行。ＲＴ反应：２５μＬ的反转录反应体

系中先加６μＬＲＮＡ与１μＬ下游引物７０℃水浴１０

ｍｉｎ，冰浴２ｍｉｎ，之后按顺序加入 ＤＥＰＣ水７．０

μＬ，５×ＡＭＶＢｕｆｆｅｒ５．０μＬ，ｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ４．０

μＬ，ＲｎａｓｅＩｎｈｉｔｉｏｎ１．０μＬ，ＡＭＶ１．０μＬ；反应条

件为４２℃６０ｍｉｎ，４℃保存。ＰＣＲ反应：犜犪犓犪犚犪

犈狓犜犪狇 （５ｕｎｉｔｓ·μＬ
－１）０．２５μＬ，１０×犈狓犜犪狇

Ｂｕｆｆｅｒ５．０μＬ，ｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ （２．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１

ｅａｃｈ）４．０μＬ，上游引物０．５μＬ，下游引物０．５

μＬ，反转录产物３．０μＬ，ＤＥＰＣ水３６．２５μＬ，扩

增条件为９５℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性１ｍｉｎ，

５２℃复性１ｍｉｎ，７２℃延伸２ｍｉｎ，３５个循环；

７２℃终延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。反应结束后，取７

μＬ扩增产物进行１％琼脂糖凝胶电泳，观察结果。

１２２　１４株ＰＥＤＶ的Ｓ基因的扩增

（１）引物设计与合成：根据ＣＶ７７７标准毒株

的Ｓ基因序列，设计合成２对扩增Ｓ基因片段的引

物，由宝生物工程 （大连）有限公司合成。其引物

序列如表２所示。

表２　基因序列扩增引物情况

犜犪犫犾犲２　犃犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狆狉犻犿犲狉狊狅犳犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲

片段 引物 引物序列
退火温

度／℃

片段

长度

Ｓ１ Ｆ１ ５′ＣＡＴＴＴＧＴＧＧＣＴＴＴＴＣＴＡＡＴＣ３′ ５０ ２０５９８～

２２７０７
Ｒ１５′ＡＧＣＡＣＣＡＣＴＡＧＴＧＡＣＡＴＴＣＴＴ３′

Ｓ２ Ｆ２ ５′ＧＡＴＴＣＴＧＧＡＣＡＧＴＴＧＴＴＡＧＣ３′ ４８ ２２６６２～

２４８４５
Ｆ２５′ＣＴＴＣＧＡＧＡＣＡＴＣＴＴＴＧＡＣＡＡＣ３′
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（２）核酸提取及 ＲＴＰＣＲ反应：参照１．２．１

（２），ＰＣＲ复性温度为４８～５０℃。

（３） 按 照 ＯＭＥＧＡ 公 司 的 Ｇｅｌ ＤＮＡ

Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｋｉｔ２００的说明书进行目的片段回收，回

收产物连接到ＰＭＤ１８Ｔ转化到感受态细胞，提取

阳性质粒送送至生工生物工程 （上海）有限公司进

行序列测定。

（４）利用ＤＮＡＭＡＮ软件将所测定的Ｓ１基因

和Ｓ２ 基因进行序列拼接。利用 ＤＮＡＭＡＮ 和

ＤＮＡＳｔａｒ软件对所得到的Ｓ基因与ＧｅｎＢａｎｋ上已

登录的参考毒株进行序列比对，分析其同源性，构

建遗传进化树。

２　结果与分析

２１　ＰＥＤＶ检测结果

通过对２０１１－２０１４年采集的临床疑似ＰＥＤＶ

病料采用ＲＴＰＣＲ方法进行检测发现，ＰＥＤ一年

四季都可发生，但主要在较寒冷的冬春季节，规模

较小的猪场由于饲养管理等技术比较薄弱及疫苗免

不到位的情况下，发病较为严重，病死率可高达

９０％以上。数据统计分析表明 ２０１１－２０１４ 年

ＰＥＤＶ的阳性率逐年有所下降，其中以２０１１年猪

场阳性率和病料阳性率最高，分别为８５．７１％和

８７．３％，以２０１４年猪场阳性率和病料阳性率最低，

分别为３９．１３％和３４．１５％；２０１１－２０１４年猪场阳

性率和病料阳性率分别为６４．５７％和６９．９４％，具

体情况如表３所示。由此可见，虽然近年来ＰＥＤＶ

在福建省发病率有所下降，仍然比较流行，防控压

力依旧十分严峻。

表３　２０１１－２０１４年福建省ＰＥＤＶ检测情况

犜犪犫犾犲３　犆犾犻狀犻犮犪犾犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犘犈犇狏犻狉狌狊犲狊，２０１１－２０１４

年份
猪场数

／个

样本数

／份

猪场阳性率

／％

病料阳性率

／％

２０１１ ４２ １２６ ８５．７１（３６／４２） ８７．３（１１０／１２６）

２０１２ ３８ ８４ ７１．０５（２７／３８） ７５．００（６３／８４）

２０１３ ２４ ４４ ４１．６７（１０／２４） ４０．９１（１８／４４）

２０１４ ２３ ４１ ３９．１３（９／２３） ３４．１５（１４／４１）

合计 １２７ ２９５ ６４．５７（８２／１２７） ６９．４９（２０５／２９５）

２２　ＰＥＤＶＳ基因序列分析

根据样品采集时间和地点对选取的１４株克隆

毒株分别命名为 ＦＪＦＱ１２０１２ （福清）、ＦＪＦＱ２

２０１２（福清）、ＦＪＬＹ２０１２ （龙岩）、ＦＪＮＤ２０１２

（宁德）、ＦＪＣＬ２０１３ （长乐）、ＦＪＱＫ２０１３ （青

口）、ＦＪＬＹ２０１３ （龙岩）、ＦＪＮＤ２０１３ （宁德）、

ＦＪＱＺ２０１３ （泉州）、ＦＪＰＴ２０１３ （莆田）、ＦＪＹＸ

２０１３ （云霄）、ＦＪＺＰ２０１３ （漳浦）、ＦＪＦＱ２０１４

（福清）、ＦＪＺＰ２０１４ （漳浦），最终将测定的基因

序列分别提交到ＧｅｎＢａｎｋ上，并获得登录号 （表

４）。通过应用软件进行Ｓ基因序列比对分析，发现

１４株ＰＥＤＶ 的Ｓ基因中有２株 （ＦＪＦＱ２２０１２、

ＦＪＺＰ２０１３）是由４１５８个核苷酸组成，剩下的１２

株 （ＦＪＦＱ１２０１２等）由４１６１个核苷酸组成。它

们分别编码１３８５和１３８６个氨基酸。通过与参考毒

株 （表５）比对分析，发现１４株克隆株氨基酸存

在６４个点突变、５个插入和２个缺失现象，变异

情况与２０１４年王隆柏
［５］报道的基本一致。表明近

年来在福建省流行的ＰＥＤＶ毒株在Ｓ基因片段变

异程度较大。

表４　ＰＥＤＶ的Ｓ基因登录号

犜犪犫犾犲４　犃犮犮犲狊狊犻狅狀狀狌犿犫犲狉狅犳犛犵犲狀犲

ｖｉｒｕｓ 登录号 年份 ｖｉｒｕｓ 登录号 年份

ＦＪＦＱ１２０１２ ＫＪ６４６５８１ ２０１２ ＦＪＦＱ２２０１２ ＫＪ６４６５８２ ２０１２

ＦＪＬＹ２０１２ ＫＪ６４６５８３ ２０１２ ＦＪＮＤ２０１２ ＫＪ６４６５８５ ２０１２

ＦＪＣＬ２０１３ ＫＪ６４６５７９ ２０１３ ＦＪＬＹ２０１３ ＫＪ６４６５８４ ２０１３

ＦＪＮＤ２０１３ ＫＪ６４６５８６ ２０１３ ＦＪＰＴ２０１３ ＫＪ６４６５８７ ２０１３

ＦＪＱＫ２０１３ ＫＪ６４６５８８ ２０１３ ＦＪＱＺ２０１３ ＫＪ６４６５８９ ２０１３

ＦＪＹＸ２０１３ ＫＪ６４６５９０ ２０１３ ＦＪＺＰ２０１３ ＫＪ６４６５７８ ２０１３

ＦＪＦＱ２０１４ ＫＪ６４６５８０ ２０１４ ＦＪＺＰ２０１４ ＫＪ６４６５９１ ２０１４

表５　ＰＥＤＶ的Ｓ基因序列比较的参考毒株

犜犪犫犾犲５　犚犲犳犲狉犲狀犮犲狊狋狉犪犻狀犳狅狉犛犵犲狀犲狊狅犳犘犈犇狏犻狉狌狊

ｖｉｒｕｓ 登录号 分离地 年份

ＣＶ７７７ ＡＦ３５３５１１ Ｅｎｇｌａｎｄ １９９３

ＫＮＵ０９０１ ＧＵ１８０１４４ Ｋｏｒｅａ ２００９

ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３ ＪＱ０２３１６２ Ｋｏｒｅａ ２０１１

ＳＭ９８ ＧＵ９３７７９７ Ｋｏｒｅａ ２０１２

ＮＫ ＡＢ５４８６２３ Ｊａｐａｎ ２０１０

８３Ｐ５ ＡＢ５４８６１８ Ｊａｐａｎ ２０１０

ＮＰＰＥＤ２００８＿２ ＫＣ７６４５９２ Ｔｈａｉｌａｎｄ ２００８

ＭＮ ＫＦ４６８７５２ ＵＳＡ ２０１３

ＩＡ１ ＫＦ４６８７５３ ＵＳＡ ２０１３

ＧＤＢ ＪＸ０８８６９５ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ ２０１２

ＳＤＭ ＪＸ５６０７６１ Ｓｈａｎｄｏｎｇ ２０１２

ＢＪ２０１１１ ＪＮ８２５７１２ Ｂｅｉｊｉｎｇ ２０１１

ＬＺＣ ＥＦ１８５９９２ Ｌａｎｚｈｏｕ ２００６

ＪＳ２００４２ ＡＹ６５３２０４ ＪｉａｎｇＳｕ ２００４
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２３　１４株ＰＥＤＶ的Ｓ基因核苷酸、推导的氨基酸

同源性分析

１４株ＰＥＤＶ分离株Ｓ基因核苷酸和推导的氨

基酸序列的同源性分别为９８．５％～１００．０％和

９８．１％～１００．０％。它们与中国 （ＢＪ２０１１１、ＧＤ

Ｂ、ＬＺＣ、ＪＳ２００４２、ＳＤＭ）株之间核苷酸和推

导的氨基酸序列的同源性分别为９３．３％～９９．５％

和９１．７％～９９．３％，其中与中国２００４年和２００６

年发生的其他ＰＥＤＶ毒株的同源性较低，与２０１１

和２０１２年流行的其他ＰＥＤＶ同源性较高；与韩国

（ＫＮＵ０９０１、ＳＭ９８）株的同源性分别为９３．５％～

９５．１％和９２．１％～９５．０％；与日本 （８３Ｐ５、ＮＫ）

株的同源性分别为９４．０～９４．９％和９３．１～９４．２％；

与美国 （ＩＡ１、ＭＮ）株的同源性分别为９８．７％～

９９．４％和９８．４％～９９．４％；与泰国ＮＰＰＥＤ２００８＿

２株的同源性分别为９５．８％～９６．１％和９４．３～

９５．３％；与ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３弱毒株的同源性分别

为９３．８％～９４．１％和９２．４％～９３．３％，与ＣＶ７７７

标准株的同源性分别为９３．８％～９４．１％和９２．８％

～９３．７％ （图１）。

图１　ＰＥＤＶ的Ｓ基因核苷酸同源性比较

犉犻犵．１　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲犺狅犿狅犾狅犵狔狅狀犛犵犲狀犲狅犳犘犈犇狏犻狉狌狊

２４　１４株ＰＥＤＶ的Ｓ基因的遗传进化树分析

遗传进化树结果表明：ＰＥＤＶ 可分为２个群

（Ｇ１、Ｇ２），第Ⅰ群由２个亚群组成，１４株ＰＥＤＶ

福建分离株分属于第Ⅰ１亚群中，第Ⅰ１亚群由

ＦＪＦＱ２２０１２、ＦＪＺＰ２０１２、ＦＪＹＸ２０１３、ＦＪＮＤ

２０１３、ＦＪＦＱ１２０１２、ＦＪＺＰ２０１４、ＦＪＱＺ２０１３、

ＦＪＬＹ２０１２、ＦＪＣＬ２０１３、ＦＪＱＫ２０１３、ＦＪＰＴ

２０１３ 、ＦＪＮＤ２０１２、ＦＪＦＱ２０１４、ＦＪＬＹ２０１３、

中国 （ＢＪ２０１１１、ＧＤＢ）株、美国 （ＩＡ１、ＭＮ）

株和泰国 ＮＰＰＥＤ２００８＿２株组成；第Ⅰ－２亚群

由日本 ＮＫ株和韩国 ＫＮＵ０９０１株组成。第Ⅱ群

由２个亚群组成，第Ⅱ１亚群由ＣＶ７７７标准株、

韩国 （ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３、ＳＭ９８）株、中国 （ＳＤ

Ｍ、ＬＺＣ）株和日本８３Ｐ５株组成；中国江苏ＪＳ

２００４２株独立为第Ⅱ２亚群。１４株福建克隆株与

２０１３年美国 （ＩＡ１、ＭＮ）株、２０１１ 年北京 ＢＪ

２０１１１株、２０１２年广东 ＧＤＢ 株、２００９年韩国

ＫＮＵ０９０１株、２００８年泰国 ＮＰＰＥＤ２００８＿２株亲

缘关系较近，与ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３弱毒株及ＣＶ７７７

标准株亲缘关系比较远 （图２）。
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图２　ＰＥＤＶ的Ｓ基因核苷酸遗传进化树

犉犻犵．２　 犆狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀 狅犳 狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犳狅狉 犛 犵犲狀犲

狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犘犈犇狏犻狉狌狊

３　讨　论

ＰＥＤ是由ＰＥＤＶ引起猪的一种急性、高度接

触性肠道传染病，带毒猪和病猪是主要传染源，母

猪的乳汁也是哺乳仔猪感染ＰＥＤ病毒垂直传播的

途径［６］。该病能致各种年龄的猪群感染发病，但主

要发生在冬季和春季的寒冷潮湿的季节。福建地处

亚热带地区，冬春季低温多雨的天气持续时间较

长，对仔猪的保温不利，因此为ＰＥＤ的流行创造

有利的条件。根据２０１１－２０１４年临床检测样品分

析，猪群发病主要集中在冬春季节，少部分在炎热

的夏季也有发生。在被检测的１１７个规模猪场的

２９５份病料中，ＰＥＤＶ 猪场总阳性率为６４．５７％，

病料总阳性率为６９．４９％。，其中ＰＥＤ刚开始流行

不久的２０１１年猪场阳性率和病料阳性率最高，均

在８５．０％以上，以后逐年开始下降，以２０１４年猪

场阳性率和病料阳性率为最低。究其原因，笔者认

为自从２０１０年大规模发病以来，养殖企业一是更

加重视种猪群各种疫苗免疫，尤其是对ＰＥＤＶ疫

苗；二是更加注重猪群的营养、饲养管理及生物安

全措施，尤其是对那些规模较小的猪场；三是历经

了ＰＥＤ之后，养殖户对ＰＥＤ有更多的了解和防控

经验等综合因素。

ＰＥＤＶ属于冠状病毒科，冠状病毒属，病毒

粒子呈多形性，其基因组为单股正链ＲＮＡ。编码

Ｓ、Ｅ、Ｍ和 Ｎ结构蛋白，其中Ｓ蛋白由１３８３个

氨基酸组成，是病毒的囊膜蛋白，根据其他冠状病

毒Ｓ蛋白序列可以将ＰＥＤＶＳ蛋白划分为Ｓ１区

（１～７８９位氨基酸）和Ｓ２区 （７９０～１３８３位氨基

酸）［７］，Ｓ蛋白在受体细胞结合吸附、膜融合等方

面发挥重要作用；也是诱导机体产生保护性中和抗

体的主要免疫蛋白［８－９］。由于受到宿主免疫选择的

压力，Ｓ蛋白易发生变异，同时作为 ＲＮＡ病毒，

在不同的猪群环境、免疫压力和药物作用条件下极

有可能发生变异［１０］，因此常被用来研究不同年代

和地点发生的病毒亲缘关系。另外，研究发现与

ＰＥＤＶ相近的猪传染性胃肠炎病毒Ｓ蛋白的变异会

导致其宿主范围，组织细胞培养及毒力发生改

变［１１－１２］。陈建飞等［１３］发现不同地区的病毒毒株已

发现明显的差异。刘孝珍［１４］等对８个省２个直辖

市的多份病料分离的ＰＥＤＶ进行Ｓ基因变异分析，

发现Ｓ基因变异程度较大。本课题组的研究结果也

表明，近年临床检测到的ＰＥＤＶＳ基因片段存在

多个 氨基 酸突变、插入 或缺 失的 现 象，且 以

ａｔｔｅｎｕａｔｅｄＤＲ１３弱毒株、ＣＶ７７７疫苗毒株和２０１０

年以前国内流行的ＰＥＤＶ毒株的同源性较低，与

近年来东南亚其他国家 （如泰国）流行的ＰＥＤＶ

和２０１０以后国内流行的其他毒株有较高的同源性，

且隶属于同一分支，有较近的亲缘关系。由此可以

推断表明，２０１１年以来福建流行ＰＥＤＶ毒株的Ｓ

基因片段较以往流行毒株发生了较大程度的变异，

可能致传统疫苗毒株对猪群的保护率有所下降，病

死率增多。

根据２０１１－２０１４年福建省ＰＥＤＶ检测和对毒

株的Ｓ基因片段变异情况可知，ＰＥＤ在福建省的

发病情况仍然比较严重，且流行毒株较以往和疫苗

毒株出现的较大的变异，导致养猪企业防控压力依

旧十分严峻，尤其对哪些规模较小，技术含量比较

低的小型猪场，发病后能致初生仔猪９０％以上发

病死亡，造成重大的经济损失。因此，在做好猪群

的饲养管理、其他疫苗免疫和生物安全的同时，应

根据猪场的实际情况，在做好生物安全措施的同

时，选用当前上市新型的ＰＥＤＶ疫苗，对更有效

防控ＰＥＤ发生和流行，具有重要意义。
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