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Celem artykutu jest przyblizenie najnowszych da-
nych dotyczacych choréb §win wywotywanych
przez cirkowirusy oraz grypy swin prezentowanych
podczas 11. kongresu ESPHM, ktory odbyt sie w 2019 .
w Utrechcie. Podczas sesji stuchacze mieli mozliwo$¢
zapoznania z nowosciami, miedzy innymi w zakresie
zakazen cirkowirusowych oraz grypy Swin.

Cirkowirus swin typu 2
w swietle najnowszych doniesien

Cirkowirus $win typu 2 (PCV2) jest waznym ekono-
micznie patogenem $win, odpowiedzialnym za sze-
roki zakres probleméw klinicznych okre$lanych jako

choroby zwigzane z PCV (PCVAD, porcine circovirus
associated diseases). Pomimo ze cirkowirusy zosta-
ty zidentyfikowane i opisane juz jaki$ czas temu, to
caty czas odkrywane sg nowe fakty, ktdre ich doty-
cz3. W potowie pierwszej dekady XXI w. przewaza-
jacy poczatkowo genotyp PCV2a zostal zastgpiony
przez PCV2b. W ostatnich latach czesto$¢ wystepo-
wania genotypu PCV2d wzrosta w wielu regionach na
swiecie. Bonckaert i wsp. (1) zbadali dystrybucje ge-
notyp6éw PCV2 w prdbkach zebranych od osobnikow
z klinicznymi przypadkami PCVD w Regionie Fla-
mandzkim. W badaniu zsekwencjonowano genom
54 wiruséw, pochodzacych od 19 odsadzonych pro-
sigt i 35 tucznikdw z 54 réznych ferm flamandzkich.
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35 probek pochodzito z tkanki ptucnej, 16 z weztéw
chtonnych, 1 z serca, 1 ze Sledziony i 1 z mieszani-
ny tkanki ptucnej i weztéw chtonnych. Ilo$¢ wirusa
w narzadach wahata sie od 1,82E+08 do 7,56E+15 kopii
DNA/g. Wérdd 54 probek w 7 zidentyfikowano genotyp
PCV2a (13,0%), w 2 genotyp PCV-2b (3,7%), w 45 ge-
notyp PCV-2d (9 jako PCV2d-1i 36 jako PCV2d-2). Ba-
dania potwierdzity pojawienie si¢ PCV2d w Regionie
Flamandzkim oraz wykazaty, ze PCV2d moze by¢ do-
minujacym genotypem PCV zaangazowanym w kli-
niczne przypadki PCVD. Ostatnio genogrupa PCV2d
pojawita sie w Chinach i USA, gdzie stala sie juz ge-
nogrupa dominujaca.

Do niedawna typowanie genomowe PCV2 nie byto
rutynowo wykonywane we Francji, jednak od jego
wprowadzenia w 2018 r. trwajg badania retrospek-
tywne w coraz wiekszej ilo$ci stad. Leroux i wsp. (2)
zakwalifikowali do badania 7 francuskich ferm, z ktd-
rych w latach 2015-2017 pobierano prébki do geno-
typowania. W prébkach pobranych w 2015 r. ziden-
tyfikowano szczep PCV2b, we wszystkich innych
(bardziej aktualnych) zidentyfikowano szczep PCV2d.
W jednym przypadku genogrupa nie mogta by¢ okre-
$lona (prawdopodobnie przez wzajemng cyrkula-
cje dwoch szczepdw z réznych genogrup). Co warte
podkreslenia, pomimo wyraznej zmiany w domina-
cji poszczegdlnych genotypoéw PCV2, szczepionki od
lat dostepne na rynku przeciwko PCV2, zawierajace
biatko PCV2 ORF2, sa skuteczne w zapobieganiu ob-
jawom klinicznym i wiremii, zaréwno w zakazeniach
eksperymentalnych PCV2d, jak i w warunkach tere-
nowych. Te wstepne badania sugeruja, Ze genogrupa
PCV2d prawdopodobnie bedzie w niedtugim czasie
grupa dominujaca we Francji, jednak nie powinno to
wptlyna¢ na strategie szczepien, ktéra aktualnie jest
stosowana we francuskich gospodarstwach.

Doniesienia o zmianach w wystepowaniu poszcze-
gblnych genotypdw prezentowane na tegorocznym
kongresie w Utrechcie pochodzity z wielu panstw.
Kars-Hendriksen i wsp. (3) dokonali identyfikacji
szczepu powodujacego przypadki kliniczne w Ho-
landii. Przedmiotem badan byly 4 wysoce pozytyw-
ne préobki weztéw chtonnych od 7 tucznikéw w wieku
0d 12 tygodni do 7 miesiecy. Probki poddano badaniu
metoda real-time PCR. Przeprowadzono petne se-
kwencjonowanie genomu PCV2, uzywajac starterow
CBB1, CBB2, CBB3 oraz CSZ2. Utozenie sekwencji DNA
ianaliza filogenetyczna zostaty przeprowadzone przy
pomocy oprogramowania MEGA 7.0. Badanie mikro-
skopowe weztéw chtonnych wykazato skupiska ma-
krofagéw w poblizu grudek chtonnych, tagodny do
umiarkowanego zanik tkankilimfoidalnej, naciek hi-
stiocytarny grudek chtonnych i przewlekty, odczyno-
wy rozrost tkanki. Po zbadaniu kompletnej sekwen-
¢cji DNA w probkach ustalono przynalezno$é¢ CPV-2 do
konkretnego genotypu na podstawie dtugosci par za-
sad kodujacych gtéwnie ORF1i ORF2 (biatka kapsydu
PCV2): prébkinr1, 2 i 3 nalezaty do PCV2d-2, a préb-
ka nr 4 do PCV2b. Bylo to pierwsze doniesienie o wy-
stgpieniu szczepu PCV2d-2 w Holandii. Jak konkludu-
ja autorzy wystapienia, niezbedne sg dalsze badania
nad prewalencja ré6znych genotyp6éw PCV-2 w Holan-
diiiich znaczeniem klinicznym.
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Swine diseases caused by circoviruses and swine influenza according to
data from the 11" European Symposium of Porcine Health Management
(ESPHM) in Utrecht
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The aim of this article was to present selected papers regarding circovirus
infections in swine and also swine influenza, raised during the 11" ESPHM in
Utrecht. Issues connected with circovirus-related diseases focus on studies of
virus genotypes distribution and determination of the dominant PCV2 genotype in
different regions of Europe. Also the prevalence of PCV2 and PCV3, the frequency
of co-infection with both genotypes and PCV3 infection related gastrointestinal
and respiratory symptoms in swine in European countries, were presented
and discussed. These works also discussed the possible interaction between
PCV2 and porcine parvovirus PPV4, assessed the pressure of PCV2 infection in
pigs of different age and the impact of vaccination protocols on virus excretion.
There were studies presented on the differences of virus circulation in vaccinated
and unvaccinated animals. Also clinical presentation of infections with different
PCV2 strains was described. Much attention was paid to assessment of oral
fluid examination in diagnostic procedure. Reports regarding swine influenza
have focused on the analysis of various diagnostic methods, the assessment
of influenza A virus (IAV), its prevalence in piglets in the early and late nursery
period and the analysis of IAV occurrence over the seasons. The diversity of
influenza A viruses obtained from outbreaks and samples collected during
epizootic monitoring in Spain and Portugal was also discussed, as well as the

first case of the HINT pandemic subtype in a herd of pigs in Belgium.
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Poza niepatogennym cirkowirusem $win typu 1 oraz
PCV2 uwazanym za przyczyne probleméow uktadowych
i rozrodczych, w 2015 r. zostat opisany nowy cirko-
wirus PCV3, ktérego znaczenie kliniczne w patologii
$win jest obecnie intensywnie badane.

Jedno z doswiadczen, ktérego wyniki prezento-
wano w Utrechcie, przeprowadzonych przez Sapori-
tiiwsp. (4), koncentrowato sie na wykrywaniu i ge-
notypowaniu PCV2 i PCV3 u tucznikéw. Przebadano
surowice pochodzace tgcznie od 624 $win (w wieku
10-24 tygodni) z 64 ferm (10 surowic/ferme) pod ka-
tem obecnos$ci materiatu genetycznego PCV2 i PCV3.
Badane fermy znajdowaty sie w Hiszpanii (11), Belgii
(10), Francji (8), Niemczech (8), Wtoszech (7), Danii (7),
Holandii (5), Irlandii (5) i Szwecji (3). DNA PCV2 obecne
byto w131z 624 analizowanych surowic (21%) pocho-
dzacych z 29 ferm (45%). Liczba probek pozytywnych
wahata sie znacznie miedzy krajami i w zmiennych
proporcjach wynosita od 6% w Holandii do 70% we
Francji. Z 58 zsekwencjonowanych probek 45 uda-
to sie poddaé genotypowaniu. Znaleziono genotypy
PCV2a, PCV2b, PCV2d wsréd wszystkich badanych
krajéw. DNA PCV3 znaleziono w 52 z 624 badanych
surowic (8%) z 30 ferm (47%) i w zmiennych propor-
cjach u tucznikéw w réznych krajach: od 4% w Irlan-
dii i Wtoszech do 14% w Holandii. Tylko 3% wszyst-
kich poddanych badaniu prébek byto pozytywnych dla
obu wiruséw. PCV2 i PCV3 zostaly wykryte w odpo-
wiednio 819 krajach europejskich, jednakze wbardzo
odmiennych proporcjach i rzadko wraz z infekcjami
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towarzyszacymi u $win. NajczeSciej wykrywanym
genotypem PCV2 byt PCV2d (4).

Podczas kolejnego eksperymentu przeprowadzo-
nego przez ten sam zespét Saporiti i wsp. (5) szaco-
wano czesto$¢ wystepowania PCV3 u $win z zaburze-
niami ze strony przewodu pokarmowego oraz uktadu
oddechowego w poréwnaniu ze zdrowymi zwierze-
tami. W tym celu przebadano 315 surowic pobranych
od $win z r6znych ferm konwencjonalng metoda PCR
w celu wykrycia DNA PCV3. Probki pobierano od $win
wwieku od 4 tygodni do 4 miesiecy, u ktérych wysta-
pity objawy ze strony uktadu oddechowego (n=129)
i biegunka (n=126). Grupa zdrowych, dopasowanych
wiekowo $§win (n=60) stanowita grupe kontrolna.
Zwierzeta z objawami ze strony uktadu oddechowe-
go cechowaty sie ré6znorodnymi zmianami patolo-
gicznymi w obrebie ptuc, m.in. ropno-niezytowym
zapaleniem oskrzeli, Srédmigzszowym zapaleniem
ptuc, wtéknikowo-martwiczym zapaleniem ptuc i/
lub zapaleniem optucnej. U zwierzat z objawami ze
strony uktadu pokarmowego znaleziono zmiany hi-
stopatologiczne cechujace si¢ zanikiem i fuzja ko-
smkow jelitowych oraz niezytowym zapaleniem je-
lit i/lub okreznicy. Obecno$¢ DNA PCV3 potwierdzono
tylko w19 probkach z 315, co stanowi 6%. Liczba pré-
bek pozytywnych dla PCV-3 wynosita 8 ze 129 (6,2%)
w grupie z zaburzeniami oddechowymi, 7 ze 126 (5,6%)
w grupie z zaburzeniami gastrycznymii 4 z 60 (6,7%)
w grupie zwierzat zdrowych. Nie zaobserwowano
zwiazku miedzy czestotliwos$cig wystepowania za-
kazen a rodzajem zmian histopatologicznych. DNA
PCV3 zostato wykryte w surowicy we wszystkich gru-
pach z podobna czestotliwo$cia, co wskazuje, ze po-
jawienie sie PCV-3 we krwi prawdopodobnie nie ma
zwigzku z pojawieniem sie zaburzen ze strony ukta-
du oddechowego czy pokarmowego (5).

PCV2 jest jednym z czynnikéw zwigzanych z wysta-
pieniem PCVD. Dostepne dane wskazujg na potencjal-
na mozliwo$¢ interakcji pomiedzy PCV2 i PPV4. Celem
eksperymentu przeprowadzonego i zaprezentowane-
go na kongresie przez Mitek i wsp. (6) byto okreslenie
korelacji pomiedzy obecnos$cig PCV2 i PPV1-7 w suro-
wicy $win. W tym celu przebadano 740 préobek suro-
wic od 3-21-tygodniowych prosiat z 11 ferm w Pol-
sce. Z kazdej grupy wiekowej pobrano 610 probek
od losowo wybranych swin. DNA PCV i PPV1-7 iden-
tyfikowano metoda real-time PCR, wykorzystujac
wbadaniach prébki zbiorcze (3-5 surowic), a nastep-
nie przy pomocy testu chi-kwadrat okre$lano rézni-
ce w czestoSci wystepowania (p<0.05). 60,7% surowic
okazato sie negatywnych dla PCV2. Probki pozytyw-
ne podzielono na nisko, umiarkowanie i wysoko po-
zytywne. Genom PPV1-7 wykryto w 6% (PPV1) do
54,7% (PPV2) probek zbiorczych. Wszystkie szczepy
PPV, précz PPV4, czesciej wystepowaty w probkach
PCV2-pozytywnych niz negatywnych, ale roznica byta
istotna tylko dla PPV3 (33,9% vs 7,7%), PPV5 (37,3% vs
12,1%), PPV6 (49,2% vs 22,0%) i PPV7 (44,1% vs 17,6%).
Szczepy PPV 1, 5 i 7 czeSciej wystepowaty w probkach
wysoko PV2-pozytywnych w poréwnaniu z nisko
isrednio PCV2-pozytywnymi (odpowiednio 77,8% vs
56,3%; 55,6% vs 31,1%; 43,8% vs 33,3%), jednak réz-
nice nie byty statystycznie istotne. Zidentyfikowane

w trakcie badan duze réznice w aspekcie koinfek-
cji badanymi czynnikami etiologicznym i wymaga-
ja dalszych badan, w tym okres$lenia roli takich in-
fekcji w patologii $win (6).

Krejci i wsp. (7) w swoich badaniach okreslili pre-
walencje PCV-2 oraz model infekcji ze zwrdceniem
uwagi na wczesne zakazenia u mtodych prosiat. Do
badan zakwalifikowano 20 ferm we Francji, 13 w Hisz-
paniiil8wDanii. Wymazy z krtani od macior i 3-ty-
godniowych prosiat oraz ptyn ustny od prosigt w wie-
ku 6, 8,12, 16, 20, 24 tygodni badane byty metoda PCR,
surowica natomiast testem ELISA. Wykazano istot-
ne réznice miedzy badanymi krajami. Prewalencja
PCV-2 we Francji i Danii byta najwyzsza u $win w wie-
ku od 16 do 20 tygodni zycia, w Hiszpanii natomiast
ilo$¢ wirusa w badanych prébkach byta podobna u $win
w wieku od 8 do 24 tygodni. Réznice dotyczyty tak-
ze liczby macior PCV2-pozytywnych, PCV2-pozy-
tywnych prosiat odsadzonych i poziomu przeciwciat
matczynych u prosiat. Ponadto obserwowano istotne
ré6znice w badanych parametrach w réznych fermach.
Powyzsze sugeruje potrzebe wprowadzenia witasci-
wych metod diagnostycznych oraz ustalenia skutecz-
nych Srodkéw zapobiegawczych i kontrolnych, dobie-
ranych indywidualnie do potrzeb gospodarstwa (7).

Kontrola PCVAD jest aktualnie oparta na strate-
giach zarzadzania, kontroli zakazen towarzyszacych
oraz szczepieniach. Dostepnych jest wiele szczepionek
oraz protokoléw szczepien dla loszek, loch i prosiat,
ktore sg wprowadzane na catym $wiecie w celu re-
dukcji transmisji poziomej i pionowej patogenu. Bril-
land i wsp. (8) wbadaniach zaprezentowanych uczest-
nikom konferencji w Utrechcie skupili sie na ocenie
presji zakazenia PCV2 w r6znych grupach wiekowych
$win oraz wptywu réznych protokotéw szczepien na
stopien siewstwa PCV-2. Badacze zakwalifikowali do
oceny 20 ferm z zachodniej Francji (prébki pobiera-
no od grudnia 2017 do marca 2018 r.). W trakcie jed-
nej wizyty na fermie pobierano wymazy z krtani od
10 loch i 2 prosiat z kazdego miotu tuz przez odsa-
dzeniem oraz pie¢ probek ptynu ustnego na kojec od
prosiat w okresie poodsadzeniowym i w okresie tu-
czu ($winie w wieku od 6 do 24 tygodni). Kazda prob-
ka byta poddana indywidualnym testom qPCR pod ka-
tem obecno$ci DNA PCV2.

Siewstwo wirusa miato miejsce u 5 z 400 badanych
tuz przed odsadzeniem prosiat (1,2%) pochodzacych
z 4 ferm. W 7 stadach zarodowych wyniki dodatnie po-
twierdzono u macior (5,5%). W parach maciora-prosie
siewstwo nie bylo regula. Szczepienie loszek ograni-
czato pojawianie sie pozytywnych loch na porodéw-
ce (p=0,04), natomiast szczepienie zar6wno loszek,
jakiloch redukowato siewstwo u odsadzanych przez
nie prosiat (p=0,12; p=0,275). Szczepienie stad zaro-
dowych zmniejszato takze ryzyko siewstwa u prosiat
w okresie poodsadzeniowym (p=0,09; p=0,27). Infekcje
PCV2 moga dtugo utrzymywac sie¢ w stadzie w zwiagz-
ku z cyrkulacja wirusa na porodéwce poprzez siew-
stwo przez loszki i mtode lochy. W badaniach Brilland
i wsp. (8) czesto$¢ wystepowania siejgcych PCV2 od-
sadzanych prosiat byta niska, a szczepienie stad za-
rodowych uznano za kluczowe dla kontroli dynami-
ki infekcji PCV2.
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Znajomos$¢ chorobotworczosci roznych genotypow/
szczepOw wirusa PCV2 jest wazna w ocenie efektyw-
nosci szczepien. Najnowsze badania Palya i wsp. (9)
wykazaty, Zze w Europie wystepuja genotypy PCV2a,
PCV2b i PCV2d. Celem pracy byta ocena i poréwna-
nie cech infekcji wymienionymi szczepami pocho-
dzacymi od $win z Belgii i Wegier. W tym celu 8-ty-
godniowe, nieszczepione Swinie poddane zostaty
donosowej inokulacji szczepami PCV2a, PCV2b (ni-
skiego i wysokiego pasazu), PCV2d-1, PCV2d-2. Przez
4 tygodnie raz w tygodniu badano poziom wiremii,
siewstwo z katem i odpowiedZ humoralna. Po wy-
konaniu badan sekcyjnych ilo$¢ wirusa okresla-
no w weztach chtonnych $rédpiersiowych i krezko-
wych. Tydzien przed eksperymentem badane swinie
nie miaty lub miaty bardzo niski poziom przeciwciat
przeciwko PCV-2. Poziom IgM byl mierzalny 2 tygo-
dnie po inokulacji dla PCV2a, PCV2b niskiego pasa-
zu i PCV-2d-1, natomiast poziom IgG mierzalny byt
od trzeciego tygodnia po inokulacji dla wszystkich
szczep6w. Wiremia i siewstwo z katem wystepo-
wato juz tydzien po eksperymentalnym zakazeniu
u 20% zwierzat w kazdej z grup. Ilo$¢ kopii wirusa
PCV2 wydalanych z katem, a takze we krwi wzrastata
wraz z czasem trwania eksperymentu. Przed euta-
nazja grupa zakazona PCV2b wysokiego pasazu ce-
chowata sie znacznie nizszym siewstwem i mniejsza
ilo$cig wirusa w weztach chtonnych w poréwnaniu do
innych badanych grup, co byto szczegélnie widoczne
w przypadku weztéw chtonnych krezkowych. Podsu-
mowujac, wszystkie badane izolaty wzbudzaty od-
porno$¢ humoralng, powodowaty wiremie i siewstwo.
Najwyzsze wartoSci obserwowano w przypadku in-
okulacji z uzyciem szczepéw PCV2a, PCV2b niskie-
go pasazu i PCv2d (9).

TIlo$ciowa ocena wiremii PCV2 jest obecnie ztotym
standardem w monitoringu zakazen PCV2 u $win.
Ostatnio jednak duzo uwagi poSwiecono pobieraniu
ptynu ustnego, poniewaz jest to metoda mniej inwa-
zyjnaipozwalajgca pobraé wiecej probek od wigkszej
liczby zwierzat na raz. Cvjetkovi i wsp. (10) dokona-
li pomiaru ilo$ci PCV2 w probkach ptynu ustnego i,
jesli byto to mozliwe, sklasyfikowali gldwne genotypy
wirusa. Do eksperymentu zakwalifikowano 20 ferm
odchowujacych tuczniki. Dwa sznurki umieszczono
w 2 réznych kojcach na okoto 30 minut. Sznurki nie
miaty bezposredniego kontaktu z jedzeniem, woda
i odchodami. Ptyn ustny z obu sznurkéw byt pulo-
wany przed analiza. Ilo§ciowego pomiaru PCV2 do-
konano, wykorzystujac metode real-time PCR, a na-
stepnie zsekwencjonowano genom PCV2 w prébkach
pozytywnych i dokonano analizy filogenetyczne;j.
Z 20 probek 14 okazato sie pozytywnych, ze $red-
nig zawartoscig 9,14E+06 kopii DNA PCV2/ml. Bada-
cze zsekwencjonowali 4 probki nalezace do genoty-
pu PCV2-a (3 stada zaszczepione, 1 niezaszczepione)
i jedna prébke nalezacg do genotypu PCV2-b. Jedna
z probek wykazywata sekwencje nukleotydow i dtu-
gos¢ fragmentéw DNA podobna zaréwno do szczepu
PCV2-d, jakido PCV2-eiwzwigzku z tym nie mogta
by¢ ostatecznie zakwalifikowana. Cvjetkovi i wsp. (10)
wykazali, ze pobieranie ptynu ustnego jest skuteczng
metoda monitoringu krazenia PCV2 w stadzie, dzieki
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ktdrej mozna okresli¢ obecnosé, ilos¢, aw niektérych
przypadkach i genotyp cirkowirusa $win. Wysoka za-
warto$¢ DNA PCV2 w ptynie ustnym musi by¢ zawsze
poréwnywana z objawami klinicznymi (podklinicz-
nymi) i moze otwiera¢ droge do dalszych krokéw dia-
gnostycznych, wlaczajac w to badania serologiczne,
wirusologiczne i patomorfologiczne.

Z kolei Wozniak i wsp. (11) poréwnali obecnos$é
DNA PCV2 w surowicy, kale i ptynie ustnym od $win
210 ferm w Polsce, gdzie zaszczepiono zwierzeta prze-
ciwko PCV2. Probki pobierano z ferm, na ktorych uzy-
wane byty rdzne szczepionki i r6zne protokoty szcze-
pien. PCV2 wykryto w ptynie ustnym w 9 na 10 ferm.
Okoto 56,8% poddanych badaniu prébek byto pozy-
tywnych, a czesto$¢ wystepowania wahata sie od 0%
i do 100%. Wirus w kale obecny byt w 8 na 10 ferm.
37,9% probek katu byto pozytywnych dla PCV2, a pre-
walencja wahata sie od 0 do 75%. Obecno$¢ PCV2 w su-
rowicy wykryto tylko na 4 fermach z 10. Populacje
$win szczepionych przeciwko PCV2 charakteryzu-
ja sie réznym krazeniem wirusa zar6wno w surowi-
cy, kale, jaki ptynie ustnym. Wykazano, Ze zwierzeta
bez wiremii moga wydala¢ PCV2 w katem. Ptyn ustny
jest przez autorow rekomendowany jako dobra ma-
tryca do monitoringu i eliminacji PCV2 ze stada (11).

Gass-Cofré i wsp. (12) przebadali stado liczace
600 macior pod katem réznic w krgzeniu wirusa
u szczepionych i nieszczepionych zwierzat. Indy-
widualne prébki krwi i §liny pobrano od 20 zwierzat
z réznych grup wiekowych przed i po wprowadzeniu
szczepionki Porcilis PCV ID. Prébki Sliny byty pobrane
indywidualnie od tych samych zwierzat, ktérym jed-
noczesnie pobrano krew, dodatkowo z badanych koj-
cOw pobrano zbiorcze prébki ptynu ustnego. Wszyst-
kie probki przebadano za pomocg qPCR. Wykazano,
ze w $linie i ptynie ustnym ilo§¢ wirusa byta poréw-
nywalna. Jednakze w $linie ilo§¢ PCV-2 byta istotnie
wyzsza i wykrywanie materiatu genetycznego moz-
liwe byto wczesniej i dtuzej niz we krwi. 95% probek
$liny pobranej od odsadzonych prosiat byto pozytyw-
nych, a ilo§¢ wirusa malata wolniej w poréwnaniu do
krwi, gdzie szczyt wiremii przypadat na 10 tydzien
zycia prosiat. Probki od grup szczepionych cecho-
waty sie statystycznie nizsza iloscig wirusa prawie
we wszystkich typach prébek i grupach wiekowych
w poréwnaniu do zwierzat z grup nieszczepionych.
Slina okazala sie medium latwym do pobrania, mo-
gacym zastapi¢ sznury wykorzystywane do pobie-
rania ptynu ustnego, zawlaszcza u mtodszych zwie-
rzat. Rézne dane potwierdzaja, ze ilos¢ wirusa w $linie
jest wyzsza, ijest on dtuzej wykrywalny niz we krwi,
wiec pobieranie §liny moze by¢ praktycznym sposo-
bem monitorowania krazenia wirusa. Wyniki badan
potwierdzaja ponadto, ze szczepionki sg efektywnym
narzedziem do ograniczenia krazenia wirusa (12).

Grypa swin w Swietle doniesien z Utrechtu

Wirus grypy $win typu A (influenza A virus — IAV)
wywotuje chorobe uktadu oddechowego u $win, ktd-
r3 cechuje wysoka zachorowalnos¢, ale niska $mier-
telnos¢. Typ A wirusa dzieli sie na podtypy klasy-
fikowane na podstawie kombinacji glikoprotein
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powierzchniowych: hemaglutyniny (18 HA) i neu-
raminidazy (11 NA). NajczeSciej wystepujace w Euro-
pie podtypy to HIN1 pochodzenia ptasiego (H1lavN1),
HIN2 pochodzenia ludzkiego (H1huN2), H3N2, pande-
miczny HIN1 (HlpdmN1) i (ostatnio) HipdmN2 z moz-
liwymi reasortantami.

Tschentscher i wsp. (13) przenalizowali r6zne me-
tody diagnostyczne wykorzystywane w diagnosty-
ce grypy $win, takie jak ELISA i test hamowania he-
maglutynacji (HI) oraz RT-PCR. W pierwszej potowie
2018 r. poddali badaniu 4566 probek surowic kompe-
tycyjnym testem ELISA, 9874 probek surowic przy po-
mocy HIi5453 probek (66,0% wymazow z nosa, 19,1%
probek ptynu ustnego, 10,4% probek tkanki ptucnej)
metodg PCR. Kolejne 816 prébek poddano subtypo-
waniu metodg RT-PCR, koncentrujac sie na réznych
genach dla HA i NA. Rdzne szczepy 5 najczesciej wy-
stepujgcych w Europie podtypow uzyte byty jako anty-
geny dla testu HI. Dane analizowano zgodnie z przy-
naleznos$cig do grupy wiekowej i kraju pochodzenia.
Liczba préobek pozytywnych wahata sie od 26,3% (HI)
do 56,9% (ELISA). Wigkszo$¢ probek wykorzystanych
do testu HI pochodzita od macior (64,7%), a podda-
nych ELISA od tucznikow (50,3%). Wigkszo$¢ probek
poddanych testom PCR pochodzita od prosiat (40,6%)
itucznikéw (31,1%). Rozmieszczenie podtypow réznito
sie w zalezno$ci od metody diagnostycznej (PCR/HI)
ikraju pochodzenia.

Biorac pod uwage wyniki testu HI, najczesciej
wystepujacym w Niemczech podtypem okazat
sie HlavN1 i H3N2, natomiast zgodnie z wynika-
mi testu PCR najczesciej wystepujacymi podtypa-
miw Niemczech, Francji i Holandii byty HlavN1 oraz
H1huN2 i HlavN2 we Francji i Niemczech. Przyczyny
zrdznicowania rozmieszczenia podtypow powinny
by¢ dalej analizowane, biorac pod uwage kraj, status
szczepienia, wielotorowo$c¢ infekcji oraz wiek zwie-
rzat (13).

Wirus grypy $win typu A (IAV-S) wystepuje w za-
sadzie na calym $wiecie. Najnowsze badania dowo-
dza, ze IAV-S stale krazy wérdd prosiat w okresie po-
odsadzeniowym, szczegdlnie w wieku 4—5 tygodni,
kiedy zanika odporno$¢ matczyna. Vangroenweghe
(14) ocenit prewalencje IAV-S na podstawie badania
probek wymazoéw tchawiczo-oskrzelowych (tracheo-
-branchial swabs-TBS) od prosiat we wczesnej i p6z-
nej fazie odchowu oraz rdznice w wystepowaniu IAV-S
na przestrzeni por roku.

W ramach eksperymentu, trwajacego od stycznia
2011 do grudnia 2015 r., przebadano 878 stad z Belgii
iDanii, w ktérych $winie wykazywaty zaburzenia ze
strony uktadu oddechowego w okresie poodsadzenio-
wym. TBS zostaty pobrane od przynajmniej 15 kasz-
lacych prosiat z kazdej grupy wiekowej w trakcie od-
chowu (3-5 tygodnii 6-11 tygodni). Nastepnie badano
probki metoda PCR pod katem obecnosci IAV-S, a re-
zultaty byty analizowane i kategoryzowane w zalez-
nosci od sezonu, w ktérym pobrano proby.

Srednia prewalencja IAV-s w badanym okresie
wynosita 21,9%. W grupie 3-5 tygodniowych prosiat
prewalencja wynosita 28,4%, a w grupie 6-11 tygo-
dniowych byta nizsza i wynosita 20,5%. IAV-S czes$-
ciej stwierdzano jesienia (33,9%) i wiosna (33,8%)

niz w innych sezonach w grupie 6-11-tygodniowych
prosiat (24,8%). Stwierdzono wiec, Ze IAV-S moze by¢
jedna z przyczyn probleméw oddechowych w okresie
poodsadzeniowym odchowu prosiat oraz zaobser-
wowano znaczne réznice sezonowe w czestos$ci wy-
stepowania IAV-S w opisywanych warunkach geo-
graficznych (14).

Sosa i wsp. (15) w swoich badaniach okre§lili r6z-
norodnos¢ wirus6w grypy typu A (IAV) pochodzacych
z ognisk w Hiszpanii i Portugalii, jak réwniez z probek
pobranych w zwigzku z monitoringiem epizootycz-
nym. Badacze pobrali wymazy z nosa ze 141 ognisk
grypy (od 10-20 zwierzat). Dodatkowo w ramach
monitoringu pobrano 20 wymazoéw od prosiat ssa-
cych, odsadzanych i tucznikéw z 17 ferm. Obecno$¢
IAV potwierdzono metodg RT-PCR w 93 ze 141 ognisk
(65,9%), z czego w 48 ogniskach choroba dotyczyta
prosiat odsadzanych. Monitoring ujawnit obecnosé¢
IAVw 14 z 17 gospodarstw (82,3%), co wskazuje, ze AV
moze powodowac zardwno wybuchy choroby, jak i za-
kazenia podkliniczne. Najcze$ciej wykrywano spo-
krewnione z ptasimi typami szczepy HlavN2 (28,03%)
i HlavN1av (15,89%). Biorac pod uwage fakt, ze szczep
H1avN2 nie byt obecny w Hiszpanii do 2013 r., jego
nastepne rozprzestrzenianie si¢ w tym kraju nalezy
uznac za stosunkowo szybkie. Podtypy H1i N1 pocho-
dzace zlinii pandemicznej z 2009 roku zostaty wykry-
te po raz pierwszy w 3 przypadkach w ciggu ostatnich
2 lat (poczynajac od pazdziernika 2018) r. Do tej pory
zidentyfikowano 6 réznych genotyp6éw wirusa: A, B,
C, D, MiN. Niemniej jednak w 4 przypadkach wirusa
nie udato sie zaklasyfikowac zgodnie z europejskim
systemem klasyfikacji, poniewaz materiat genetycz-
ny zawierat 1lub wiecej gendw o rodowodzie ludzkim.
Ponowne pojawienie sie podtypéw H1i N1 z linii pan-
demicznej z 2009 r. i wykrycie dzieki genotypowa-
niu znacznej obecnosci w IAV genéw o rodowodzie
ludzkim wskazuje na bliskg relacje pomiedzy wiru-
sami grypy ludzi i $win. Warto wspomnie¢ takze, ze
genotypowanie jest podstawa dla zrozumienia réz-
nic i dynamiki cyrkulacji wéréd wiruséw grypy ata-
kujacych §winie (15).

Podtypy HIN1, HIN2 i H3N2 kraza takzZe w populacji
$win w Belgii. Po powstaniu podtypu pandemiczne-
go HIN1 w 2009 r. (H1lpdmN1(2009)), rézne warianty
tego szczepu pojawiaty sie u $win na catym $wiecie.
Libbrecht i wsp. (16) opisali pierwszy przypadek wy-
stapienia HipdmN1(2009) w stadzie §win w Belgii.
W marcu w 2018 r., w nieszczepionym przeciwko IAV
stadzie Swin liczagcym 1200 osobnikéw, zaobserwo-
wano lekki kaszel i kichanie u prosiagt krétko po od-
sadzeniu. Objawy mogty trwac podczas catego okresu
odchowu, zanikaty podczas okresu tuczu. Nie obser-
wowano ich u loszek i loch. Wymazy z nosa od 17 na
20 prosiat byly pozytywne dla IAV (RT-PCR). Wykaza-
no obecnos¢ podtypu HipdmN1w 7 wymazach. Zgod-
nie z opublikowanymi danymi lochy, loszki i prosieta
ssace sg takze podatne na zakazenie ludzkimi pan-
demicznymi szczepami IAV i ich reasortantami. Ko-
mercyjnie dostepne w Europie szczepionki przeciwko
niepandemicznym szczepom nie zapewniajg wy-
starczajacej ochrony krzyzowej przeciwko szczepom
pandemicznym IAV, ostatnio jednak w IDT Biologika
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wyprodukowano szczepionke Respiporc®FLUpan
HI1N1, ktéra chroni trzode chlewna przed grypa pan-
demiczng. Podsumowujac, autorzy stwierdzaja, ze
szczepy HIN1 i H3N2 sa szczepami IAV najczesciej
krazacymi w Belgii, jednakze HlpdmN1(2009) tak-
ze moze stanowi¢ Zrédto problemoéw. Jak wykazano,
byt on zwigzany z problemami oddechowymi u od-
sadzonych prosiat (16).
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