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Summary

During the last decade a variety of previously unknown porcine parvoviruses (PPV) were identified. New
species were classified as PPV2, PPV3, PPV4, bocaviruses or hokoviruses. Preliminary investigations indicate
that some of the newly emerging parvoviruses are relatively widespread in the Polish pig population. These
findings suggest that the evolution and diversity of parvoviruses is much more complex than previously assumed.
Current scientific efforts focus on issues such as the prevalence, pathogenic potential, genetic and antigenic
variability, as well as the further evolution of parvoviruses. The aim of the present study was to summarize
current knowledge regarding the newly described parvovirus species.

First atypical strains of parvoviruses were detected in Asia and classified as PPV2. Latest studies have showed
that PPV2 is present in swine in Hungary. In 2008, Lau et al. described animal parvoviruses similar to the
human parvovirus PARV4. After the place of their first isolation (Hong Kong), the names “porcine hokovirus”
(PHoV) and “bovine hokovirus” (BHoV) were proposed. In 2010, Cheung et al. suggested including PHoV in
the Parvovirus genus and changing its name to “PPV3,” but this classification is still unofficial. The presence
of PPV3 genotype was confirmed in pigs in Hungary, Great Britain, and Romania, as well as in the population
of wild boars in Germany.

Another species, PPV4, was found in 2005 in North Carolina (USA). PPV4 has also been detected in China, in
both healthy and diseased pigs. In Hungary, PPV4 infection has been confirmed in 13 out of 57 herds analyzed,
which suggests a large prevalence of this virus in the swine population. The presence of bocaviruses has been
detected in pigs in Sweden, China, and Hungary, as well as in wild boars in Romania. Preliminary results suggest
that in the swine population in Poland, not only classical PPV1, but also PPV2, PPV3, and PPV4 are present.
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»Klasyczny” parwowirus Swin — PPV1

Parwowirusy nalezg do najmniejszych wirusow
zwierzecych. Wirion o $rednicy 18-26 nm zawiera
liniowy genom DNA o wielko$ci okoto 5 tys. par za-
sad, zwykle zawierajgcy dwie otwarte ramki odczytu.
Do rodziny Parvoviridae zalicza si¢ dwie podrodziny:
Densovirinae, zawierajacg wirusy zakazajgce owady,
oraz Parvovirinae, w ktorej sklasyfikowano szereg
wirusow zakazajacych ludzi 1 zwierzgta. Podrodzina
Parvovirinae zawiera rodzaje Dependovirus,
Erythrovirus, Andovirus, Bocavirus oraz Parvovirus.
Do rodzaju Parvovirus zalicza si¢ parwowirus §win
(PPV), ktory po odkryciu w ostatnich latach nowych
wariantow parwowirusow okresla si¢ jako ,.klasyczny”
parwowirus $win typu 1 (PPV1). Klasyczny PPV 1
tworzy jednolita grupe powszechnie wystepujacych
wirusow charakteryzujacych si¢ wysoka immuno-
gennoscig 1 wywotujgcych zaburzenia w rozrodzie
u swin. Zakazenie PPV1 w pierwszych 2 miesigcach
cigzy moze prowadzi¢ do nieregularnych cyklow

rujowych na skutek zamierania embrionéw, mumifi-
kacji ptodow, rodzenia si¢ prosigt martwych lub mato
zywotnych, niewielkiej liczby prosigt w miocie oraz
obnizenia skuteczno$ci krycia lub inseminacji (13).
Obecnie problemy w rozrodzie wywotywane przez
PPV1 zostaly w znacznym stopniu wyeliminowane
poprzez powszechne stosowanie profilaktyki swoistej,
jednak w zwigzku z odkryciem nowych wariantow
PPV powstaja pytania dotyczace ich udziatu w wywo-
lywaniu zaburzen zdrowia u $win, rozprzestrzenienia
nowych typow oraz poziomu odpornosci krzyzowe;j,
jaka zapewniajg obecnie stosowane szczepionki oparte
na PPV1.

Parwowirus $win typu 2 - PPV2

Pierwsze nietypowe szczepy parwowirusOw zostaly
wykryte przypadkowo podczas badan dotyczacych
wirusa zapalenia watroby typu E (HEV) w Azji (9).
Mimo Ze wyizolowany wirus nalezal bez watpienia
do parwowirusow, analiza filogenetyczna wykazala,
1z tworzyt odrgbng grupe znacznie r6znigcg si¢ od kla-
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sycznych szczepéw PPV 1. Do niedawna pojawienie si¢
nowego typu parwowirusa uwazano za jednorazowy
przypadek, jednak w ostatnich latach pojawit si¢ szereg
doniesien na temat nowych wariantow parwowirusow.
W latach 2006-2007 w Chinach stwierdzono wy-
stepowanie tzw. ,,wysokiej gorgczki” swin. Objawy
kliniczne pojawialy si¢ we wszystkich grupach wie-
kowych i1 wigzaty si¢ z bardzo wysoka $miertelnoscia
siggajaca 60%. Badania wykazaty, ze choroba byta
wywotywana przez nowe szczepy wirusa zespolu
rozrodczo-oddechowego §win o wysokiej patogen-
nosci, przy wspotudziale cirkowirusa §win typu 2
(PCV2) i zwigzanego z nim poodsadzeniowego wie-
lonarzadowego zespotu wyniszczajacego (PMWS).
Jednoczes$nie, w trakcie poszukiwania czynnika etiolo-
gicznego, wykryto nietypowe szczepy parwowirusow,
o wysokim stopniu podobienstwa genetycznego do
stwierdzonych w 2001 r. w Azji (16). Nowa grupe par-
wowirusow sklasyfikowano jako PPV2. Nie jest jasne,
czy wirusy te miaty zwigzek z wystapieniem wysokiej
gorgczki $win 1 czy moga wywotywaé objawy choro-
bowe. Nadal niewiele jest dostgpnych danych na temat
wystepowania PPV2. Najnowsze badania wykazaty, ze
zakazenia PPV2 wystepuja u §win na Wegrzech (8).

Parwowirus $win typu 3 - PPV3

W 2008 r. Lau 1 wsp. opisali badania dotyczace
oceny parwowirusow zwierzecych pod wzgledem
podobienstwa do ludzkiego parwowirusa PARV4
(11). Badania doprowadzily do identyfikacji nowe;j
grupy parwowiruséw §win i bydta o znacznym stopniu
podobienstwa genetycznego do ludzkich parwowiru-
sOw PARV4 i PARVS. Od miejsca pierwszej izolacji
wirusa (Hongkong) odkrywcy zaproponowali nazwe
hokowirusy $win (porcine hokovirus — PHoV) 1 bydta
(BHoV). W 2010 r. Cheung i wsp. (7) zaproponowali
wlaczenie PHoV do rodzaju Parvovirus pod nazwa
PPV3, jednak ta klasyfikacja ma nadal charakter nie-
oficjalny. Inni autorzy proponuja stworzenie osobnego
rodzaju hokowirusow, do ktérego nalezatyby PPV3,
a takze PARV4 1 PARVS oraz BPV4 (7).

Obecnos¢ PPV3 stwierdzono w najwigkszej ilosci
w weztach chtonnych, ale takze w $ledzionie, ptucach,
surowicy krwi oraz w probkach katu (8, 11), co sugeru-
je, ze wirus moze zakazac€ r6zne rodzaje tkanek. PPV3
1zolowano zaréwno od §win klinicznie zdrowych, jak
1 od §win z objawami chorobowymi. Podobnie jak
w przypadku PPV2 nie mozna w chwili obecnej ocenic,
czy wirusy z tej grupy moga by¢ patogenne dla swin.

Niewiele wiadomo o rozprzestrzenianiu PPV3.
W Europie stwierdzono wystepowanie tego genotypu
na Wegrzech, w Wielkiej Brytanii i w Rumunii, a takze
w populacji dzikéw w Niemczech (1, 5, 8, 15). Starsze
sekwencje hokowirusow $win wykazywaly wyzsze
podobienstwo do PARV4 w poréwnaniu do izolowa-
nych w latach p6zniejszych, co moze wskazywac, ze
wirus ten znajduje si¢ nadal w okresie adaptacji do
organizmu gospodarza (15).
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Badania 156 probek surowicy i watroby od dzikow
z réznych regionéw Niemiec wykazaly wysoki od-
setek zakazen PPV3, siegajacy 32,7% (1). Autorzy
zaobserwowali, ze poziom wiremii byl w wiekszos$ci
przypadkow wyzszy u dzikow ponizej 2. roku zycia,
jednak odsetek zakazonych dzikow wzrastat z wie-
kiem. Wyniki te sugeruja, ze PPV3 moze, podobnie
jak ludzkie parwowirusy PARV4 1 PARVS, wywolywaé
zakazenia przetrwale i przez dlugi okres utrzymywac
si¢ w tkance watroby. Podobny wzrost czestosci za-
kazen PPV3 wraz z wiekiem stwierdzono takze u dzi-
kéw w Rumunii (5). Ponadto autorzy zaobserwowali
wzrost rozprzestrzenia PPV3 w kolejnych sezonach
towieckich. Odsetek dzikow, u ktorych stwierdzo-
no zakazenie PPV3 w sezonie 2006/2007, wynosit
22,76%, natomiast w sezonie 2010/2011 zakazonych
bylo juz 50,54% dzikow. W chwil obecnej brak in-
formacji o rozprzestrzenieniu PPV3 w populacji s$win
w Europie.

Parwowrus $win typu 4 - PPV4

Kolejny gatunek PPV4 zostal zidentyfikowany
w 2005 r. w Karolinie Poélnocnej w USA, w plynie
poptuczynowym z drég oddechowych $win z cir-
kowiroza (7). PPV4 wykryto takze w Chinach (10),
zaré6wno u $win klinicznie zdrowych, jak 1 z objawami
klinicznymi. Badaniom poddano probki z lat 2006-
2010, jednak PPV4 stwierdzono jedynie w probkach
z lat 2009-2010. Autorzy sugeruja, ze w tym okresie
wirus zostat zawleczony do Chin z Karoliny Pétnocnej
(USA) razem z importowanymi $winiami, wskazujac,
ze 2 z ferm, w ktorych wykryto PPV4, sprowadzaly
$winie z Karoliny Péinocnej. Ponadto stwierdzono
wysoki stopien podobienstwa nukleotydowego po-
miedzy szczepami z Karoliny Péinocnej a chinskimi,
wynoszacy 98,5-100%.

Na Wegrzech zakazenia PPV4 zidentyfikowano
w 13 z 57 analizowanych stad, co sugeruje znaczace
rozprzestrzenienie wirusa w populacji $win (8). Wirusy
tego genotypu wykrywano gléwnie w probkach katu,
ale takze we krwi i nasieniu. Stwierdzono rowniez
zakazenie PPV4 w przypadku 3 z 4 poronionych
ptodow, u ktérych nie wykryto Zadnego innego pato-
genu zwigzanego z zaburzeniami reprodukcyjnymi.
W przypadku badan przeprowadzonych w Chinach 10
z 13 probek dodatnich na PPV4 pochodzito od loch
wykazujacych zaburzenia rozrodcze (10). Moze to
sugerowac zwigzek PPV4 z zaburzeniami w rozrodzie,
jednak w celu potwierdzenia tej hipotezy konieczne
jest przeprowadzenie dalszych badan.

Ze wzgledu na pewne podobienstwa genetyczne
PPV4 do bocawiruséw (dodatkowa otwarta ramka
odczytu ORF3) niektorzy autorzy proponuja wiaczenie
go do rodzaju Bocavirus (17), jednak biatko kodowane
przez ORF3 u PPV4 r6zni si¢ w znacznym stopniu od
bocawiruséw (6). Dalsze badania mogg prowadzi¢ do
zmian pozycji systematycznej PPV4.
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Bocawirusy

Pierwsze wirusy tego typu wyizolowano w latach
1961-1970 od bydta (bovine parvovirus — BPV)
1 pséw (minute virus of canine — MVC) z przypadkow
zaburzen uktadu pokarmowego i oddechowego oraz
zaburzen rozrodczych. Od innych wiruséw z rodziny
Parvoviridae wyroznia je dodatkowa ramka odczytu
ORF3 pomigdzy dwiema gtdownymi ORF1 i OFR2
kodujacymi biatka NS1 i VP1. W 2005 r. opisano
odkrycie podobnego wirusa u dzieci z ostrg infekcja
drog oddechowych. Ze wzglgdu na podobiefistwo do
BPV i MCV nazwano go ludzkim bocawirusem (hu-
man bocavirus — HBoV), taczac poczatek angielskich
okreslen ,,bydlecy” i ,,psi” (bovine i canine). W ciggu
kilku ostatnich lat zidentyfikowano 3 nowe typy HBoV
-2, 3,4 zwigzane z wystepowaniem zaburzen ukltadu
oddechowego oraz pokarmowego u ludzi (6).

W trakcie badan majacych na celu identyfikacje
czynnikoéw stymulujacych wystepowanie PMWS
w Szwecji Blomstrom 1 wsp. (3) wykryli u §win wi-
rusa podobnego do bocawiruséw ludzkich (porcine
boca-like virus — PBo-likeV lub PoBoLV). U dwoch
swin z PMWS w weztach chtonnych stwierdzono
poza PCV21PBo-likeV takze obecno$¢ wirusa torque
teno (TTV). W celu oceny wystepowania koinfekcji
PCV2, TTV-1, TTV-2 oraz PBo-likeV przeprowadzono
dalsze badania, ktére objety 34 §winie z PMWS oraz
24 $winie wolne od syndromu (2). Nie stwierdzono
roéznic w czestosci zakazen TTV-1 w obydwu grupach.
Nieznacznie wigcej §wih z PMWS w porownaniu do
$win bez objawow klinicznych bylo zakazonych TTV-2.
Istotng roznice stwierdzono natomiast w przypadku
PBo-likeV. W grupie $win z PMWS wirus ten wyste-
powat u 88%, natomiast w grupie kontrolnej u 46%
zwierzat. 77% $win z grupy PMWS wykazywato
zakazenie wszystkimi 4 patogenami, natomiast w gru-
pie kontrolnej odsetek ten wynosit 33%. Obserwacje
te wskazujg, ze w przebiegu PMWS duze znaczenie
moga odgrywac zakazenia wieloczynnikowe i w chwili
obecnej nie mozna wykluczy¢ udziatu TTV 1 PBo-
-likeV w patogenezie syndromu.

Poza Szwecja wystepowanie PBo-likeV stwier-
dzono u §win w Chinach (17) i na Wegrzech (8) oraz
u dzikow w Rumunii (5). Badania przeprowadzone
w Chinach obejmowaty 191 probek od §win z obja-
wami klinicznymi ze strony uktadu oddechowego lub
zaburzeniami rozrodczymi oraz 41 probek od $win bez
objawow klinicznych. Czgsto$¢ zakazen PBo-likeV
byla statystycznie istotnie wyzsza u §win z objawami
klinicznymi 1 wynosita 38,7%, podczas gdy w grupie
kontrolnej stwierdzono zakazenie na poziomie 7,3%.
Czestos¢ zakazen byta wyzsza u odsadzonych prosiat
w porownaniu do starszych grup wiekowych. Znacznie
mniej zakazen stwierdzono na Wegrzech — jedynie
6 probek (1,5%) z 6 r6znych stad dato wynik dodatni
(8). Badania probek od 842 dzikoéw pobranych w latach
2006-2011 w Rumunii wykazaty, ze 12,9% z nich bylo
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zakazonych PBo-likeV (4). Czestos¢ zakazen wzrastala
w kolejnych latach, co moze wskazywac¢ na ekspan-
sywny charakter zakazen. Zakazenia wystgpowaly
gtownie u miodych zwierzat, do 12. miesigca zycia
(77% wszystkich zakazen).

Cztery kolejne gatunki bocawirusow swin PBoV1
1PBoV2 oraz 6V i 7V wykryto metoda SISPA (sequen-
ce-independent single primer amplification) w Chinach
w probkach katu pobranych od zdrowych §win ponize;j
15. dnia zycia (6). Kolejne badania wykazaty stosunko-
wo wysoki poziom zakazenia stad w Chinach wirusami
z grupy PBoV1 1 PBoV2, wahajacy si¢ w roznych pro-
wincjach, odpowiednio, od 45 do 75% 1 0d 55 do 70%
(14). Wystepowanie wszystkich czterech powyzszych
gatunkdéw potwierdzono u §win na Wegrzech, jednak
czestos¢ zakazen nie przekraczata 4,8% (8).

W 2011 r. opisano dwa kolejne gatunki: bocawirusy
PBoV3 i PBoV4 wyizolowane od $win z fermy do-
tknigtej PMWS w Irlandii Potnocnej (12), brak jednak
jakichkolwiek dalszych doniesien na ten temat. Zhang
1wsp. (17) zaproponowali podziat systematyczny r6z-
nigcy si¢ od podanego powyzej, grupujac bocawirusy
w cztery gatunki lacznie z PPV4: PoBoV1 (porcine
boca-like virus, PBo-likeV), PoBoV2 (PPV4), PoBoV3
(PBoV1/PBoV2) oraz PoBoV4 (6V/7V). Nalezy
jednak podkresli¢, ze ze wzgledu na niewielkg ilos¢
danych i pojawiajace si¢ w ostatnim okresie nowe in-
formacje podane w tej publikacji sposoby klasyfikacji
parwowiruséw nalezy uzna¢ za tymczasowe.

Wystepowanie nowych parwowiruséw Swin w Polsce

Wstepne badania przeprowadzone przez Zaklad
Chorob Swin PIWet-PIB we wspotpracy z Szent [stvan
University (Wegry) wskazuja, ze poza zakazeniami
klasycznym PPV 1 w populacji $win w Polsce wystegpu-
ja takze zakazenia PPV2, PPV3 1 PPV4 (Cadar i wsp.,
publikacja w przygotowaniu). Badania przeprowadzo-
now 12 losowo wybranych fermach z 10 wojewodztw.
W sumie analizie testem PCR poddano 185 probek
pobranych w 2011 r. W 7 fermach stwierdzono jed-
noczesne krazenie PPV2, PPV3 i PPV4, w kolejnych
wystepowaly PPV2 i PPV4, w jednej fermie wystg-
powaty zakazenia PPV2. Podobny, wysoki poziom
koinfekcji roznymi gatunkami parwowirusow $win
stwierdzono w szczegotowych badaniach przeprowa-
dzonych na Wegrzech (8). Jedynie w jednej probce
wykryto PPV 1, co §wiadczy o wysokiej skutecznosci
profilaktyki swoistej w ograniczaniu zakazen tym pato-
genem. Jednoczesnie wyniki te wskazuja, ze odpornosc
krzyzowa nie zabezpiecza przed zakazeniami nowymi
gatunkami parwowirusow.

Podsumowanie

Szereg odkrytych w ostatnich latach nowych genoty-
pOW parowirusow §win wskazuje na znacznie wyzsze
zréznicowanie tej grupy wiruséw niz dotychczas sg-
dzono. Niewiele wiadomo na temat rozprzestrzenie-
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nia nowych genotypdow, brak rowniez bezposrednich
danych na temat ich patogennosci. Podobienstwo nie-
ktérych wirusow (np. hokowiruséw) do parwowirusow
ludzkich moze wskazywac na potencjalnie zoonotycz-
ny charakter zakazen PPV. Nie ma w chwili obecnej
zadnych danych dotyczacych poziomu odpornosci
krzyzowej szczepionek opartych na PPV1 w stosunku
do nowo odkrytych parwowirusow.

Wszystkie wykryte dotad szczepy PPV4 1 PBo-likeV
sa w znacznym stopniu jednorodne genetycznie, co
$wiadczy o wysokim stopniu adaptacji tych wirusow
do organizmu gospodarza (8). Wyzszy stopien zr6z-
nicowania genetycznego stwierdzono jednak w przy-
padku PPV2, PPV3, PBoV oraz 6V i 7V. Szczegdlnie
w przypadku PBoV wystepujace w genomie delecje,
insercje oraz wysoki stopien zmiennos$ci genetycznej
wskazuja na trwajacy proces adaptacji wirusa do or-
ganizmu gospodarza. Z pewnoscig, biorgc pod uwage
fakt szybkiej ewolucji wirusow, konieczne jest mo-
nitorowanie populacji $win w zakresie zakazen PPV,
zmienno$ci genetycznej 1 antygenowej tych wirusow,
a takze ich ewentualnych wlasciwosci patogennych.
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