Hospodarska zvirata

Nové genotypy prasecich
rotavird A vyskytujici se v chovech
prasat v letech 2021-2023

Mgr. Romana R. MOUTELIKOVA,' L. CZANDERLOVA,? B. SIMEK,? J. PRODELALOVA
Moutelikova, Wyzkumny ustav veterinarniho lékaf¥stvi, v. v. i., Brno

th(;D’ K 2Sevaron Poradenstvi, s. r. 0., Kufim
védecka i S .

) 3Statni veterinarni ustav Jihlava
pracovnice

SOUHRN

Moutelikové R., Czanderlova L., Simek B., Prodélalova J. Nové genotypy praseéich rotavirii A vysky-
tujici se v chovech prasat v letech 2021-2023. Veterinaistvi 2024;3(74):168-172.

Praseci rotaviry A (RVA) jsou zndmé svou slozitou epidemiologii, patogenitou a velkou genetickou
diverzitou. Z veterinarniho hlediska predstavuji RVA jednu z nejvyznamnéjsich pfic¢in akutniho prjmu
postihujici vétsinou mlada zvifata. Kromé prvnich dnd Zivota jsou selata ohrozovana rotavirovou infekci
v obdobi odstavu. Podrobnd charakterizace rotavirl pfinasi cenné informace o pfitomnosti novych
genetickych variant, které mohou uniknout stadni imunité proti pouzivanému vakcina¢nimu kmenu,
jak bylo pozorované v pfipadé lidskych RVA vakcin. V nasi studii bylo vysetieno celkem 94 vzorkd od
sajicich ¢i odstavenych selat, z nichz bylo 80,9 % vzork( pozitivnich alespon na jeden ze tii nejbéznéj-
Sich prasecich rotavirl. Nejcastéjsi RVA byl detekovany v 72,3 % vsech vysetienych vzorkul. Sekvenacni
analyza genl pro povrchové proteiny prokazala jako nejcastéjsi VP7 genotypy G9 u 46,7 % a G4
u 17,8 % typizovanych vzork(. Dalsi zjisténé genotypy byly G5, G11, G3, G6, G2 a G26. Prevladajici
genotyp VP4 byl P[13] v 48 % a P[6] v 26 % Uspésné typizovanych vzorku. DalsSimi méné castymi VP4
genotypy byly P[7], P[23], P[26], P[32], P[11] a P[27].
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SUMMARY

Moutelikové R., Czanderlova L., Simek B., Prodélalova J. New porcine rotavirus A genotypes occurr-
ing on pig farms in 2021-2023. Veterinaistvi 2024;3(74):168-172.

Porcine rotaviruses A (RVA) are known for their complex epidemiology, pathogenicity and great genet-
ic diversity. From a veterinary point of view, RVA represents one of the most important causes of acute
diarrhoea of young animals. Apart from the first days of life, piglets are at great risk of rotaviruses infec-
tion during the weaning period. Detailed characterization of rotaviruses provides valuable information
on the presence of new genetic variants that may escape vaccine-induced herd immunity, as observed
in the case of the human RVA vaccines. In our study, a total of 94 samples from sucking or weaned
piglets were examined, of which 80.9% were positive for at least one of the three most common por-
cine rotaviruses. The most common RVA was detected in 72.3% of all examined samples. Sequencing
analysis of genes coding two outer viral proteins showed that the most common VP7 genotype was G9
in 46.7% and G4 in 17.8% of the typed samples. Other genotypes detected were G5, G11, G3, G6, G2,
and G26. The predominant VP4 genotype was P[13] in 48% and P[6] in 26% of successfully typed sam-
ples. Other less frequent VP4 genotypes were P[7], P[23], P[26], P[32], P[11], and P[27].

Klicova slova: RVA, genotypes, sequencing, VP7, VP4

Uvod kédujicich sest strukturnich proteint (VP1-VP4,

Rotaviry (RV) jsou neobalené dvouvldknové VP6 a VP7) a pét nestrukturnich protein (NSP1-
RNA viry patfici do rodu Rotavirus v celedi NSP5/6). Na zédkladé nukleotidové sekvence genu
Sedoreoviridae. Genom RV je velky pfiblizné pro VP6 protein tvofici stfedni vrstvu kapsidy
18 500 bp a sklada se z 11 segmentld dsRNA jsou rotaviry zafazovany do druhl (skupin).
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V soucasné dobé je znamo devét druh rotavird (ozna-
¢enych pismeny abecedy A-D, F-J).! Dalsi virové protei-
ny ve svrchni vrstvé kapsidy (VP7 a VP4) nezdvisle
indukuji tvorbu neutraliza¢nich a ochrannych protila-
tek, proto maji z hlediska charakterizace rotavir( zasad-
ni vyznam. Na zakladé sekvence genl pro tyto dva
strukturni proteiny byl vytvoren binarni klasifika¢ni
systém zarazujici rotaviry do G-genotypU (podle sek-
vence genu pro VP7) a P-genotypl (podle VP4).2
Genotypizace rotavird neni v rdmci bézné veterinarni
diagnostiky provadéna, nicméné podrobnéjsi charak-
terizace rotavirll umoznuje sledovat zastoupeni jednot-
livych genotypl rotavirG v populaci a zmény v jejich
pomérech at uz na zakladé introdukce novych kment
¢i nasledkem vakcinace.

U prasat byly doposud prokazany rotaviry skupin A, B,
C a H; vSechny tyto druhy rotavird mohou zpUsobit
u prasat prajmy. Rotavirus B (RVB) byva castéji prokazo-
van u starsich zvifat a jeho ekonomicky a klinicky vyznam
je mensi. V soucasné dobé s rozvojem modernich mole-
kuldrné-biologickych diagnostickych metod je stale cas-
téji detekovan Rotavirus C (RVC), ktery v nékterych stu-
diich byvéa uvadén jako hlavni jedind pfic¢ina neonatal-
nich prajmua selat.?

Rotavirus H byl ojedinéle detekovan u lidi, prasat
a netopyrl, nicméné poznatky o jeho patogenité jsou
doposud nedostatecné.*

Klinicky nejvyznamnéjsim z rotavir v chovech prasat
stale zGstava Rotavirus A (RVA). Nékteré jeho genotypy
jsou typické pro prasata (napf. G4, G9 a G11 v rlznych
kombinacich s P6, P7, P13 a P23), jiné genotypy se vysky-
tuji casto i u dalsich zivocisnych druhl (G3 a G5 také
u skotu ¢i koni).®* RVA primarné postihuje selata, coz vede
k téZzkym prdjmim a dehydrataci s naslednou vysokou umrt-
nosti. Kromé prvnich dnl Zivota selat je dalsSim kritickym
obdobim z hlediska RV infekci obdobi odstavu. Virus se
rychle sifi mezi vnimavymi zvitaty, zpUsobuje vyrazné ekono-
mické ztraty a ovliviiuje celkové zdravi stada. Ke konci roku
2022 bylo v CR chovano téméf 1,33 milionu prasat,
z toho bylo pfes 77 000 prasnic s 29,2 kusu odchovanych
selat na jednu prasnici za rok (Udaje za rok 2022).°
Ekonomické ztraty zplsobené neonatalnimi prajmy pra-
sat jsou pomérné zasadni (v pfipadé 10% mortality byly
vycisleny na 134 EUR/prasnici/rok)’, tudiz téma rotaviro-
vych infekci zlstava stale aktualni.

Eradikace RV ze stad prasat neni v praxi dosaZitelnd, proto
se chovatelé zaméfuji predevsim na minimalizaci vlivu RV
infekci na produkci snizenim vyskytu prijmd a Uumrtnosti.
U prasat béhem brezosti nedochazi k intrauterinnimu priicho-
du protilatek, proto jsou novorozena selata vysoce citliva vici
RV infekci. V soucasnosti je jedinym zplsobem ochrany selat
proti RV infekci posileni laktogenni imunity u prasnic pomoci
vakcin a pfirozené planované expozice (tzv. feedback).?

Vakciny proti RVA jsou dostupné jak pro lidi, tak pro zvifata.
Kromé vakcin k imunizaci bfezich prasnic jsou komeréné
dostupné i obdobné vakciny pro skot ¢i koné.>™ Vakcinace
spolu s nalezitymi opatfenimi biosekurity mGze vyznamné
snizit dopad praseciho rotaviru, zlepsit zdravi a welfare selat
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a také celkovou produktivitu chovu. V ¢eskych chovech prasat
je téméf vylu¢né pouzivand inaktivovana vakcina proti
rotavirovym a enteralnim koliinfekcim urcena k aktivni
imunizaci bfezich prasnic a prasni¢ek. Nasledné vytvorena
protektivni kolostralni a laktogenni imunita vede
k ochrané selat pred infekci po dobu jejich sani od vakci-
nované matky.

Tato vakcina obsahuje jeden inaktivovany kmen prase-
¢iho RVA (OSU), ktery je adaptovany k rlstu na bunéc-
nych liniich, byl izolovdn v USA v roce 1975 a geny pro
jeho hlavni povrchové antigeny jsou zafazeny do geno-
typl G5P[7]."

Cilem probihajiciho projektu je mimo jiné zjistit
aktudlni epidemiologickou situaci v chovech prasat
z hlediska infekce rotaviry a vyhodnotit vyskytujici se
RVA genotypy.

Material

V pribéhu studie bylo vysetfeno celkem 94 vzorkd
trusu prasete domaciho (Sus scrofa f. domestica) rdznych
vékovych kategorii odebranych v pribéhu druhé polovi-
ny roku 2023. Vétsina vzorkl pochéazela od zvifat bez
pfiznakd gastrointestindlniho onemocnéni. Dale byly
vysetfovany archivované vzorky rotavirové RNA poskyt-
nuté SVU Jihlava, které pochazely z RVA-pozitivnich
trust prasat odebranych v pribéhu let 2021-2022.
Vzorky byly odebirdny jak od zvitat bez pfiznaku klinic-
kého onemocnéni v rdmci preventivniho screeningu, tak
od kusU s ptiznaky onemocnéni GIT. Genotyp jednoho ¢i
obou genl pro povrchové antigeny byl u téchto archiv-
nich vzork( Uspésné zjistén v 62 pripadech.

Metody

Vysetfované vzorky trusu byly po dodéani do labora-
tofe zpracovany podle dfive popsané metodiky.'?
Z pfipravené komplementarni DNA (cDNA) byly za
pouziti PCR v redlném case s hydrolyza¢ni sondou
(qPCR) detekovany genomy RVA (vlastni modifikace)',
RVB a RVC. Drtive publikované primery a sonda pro
detekci humannich kmend RVA byly modifikovany pro
pouziti k detekci porcinnich genotypl podle sekvenci
uloZzenych v databazi GenBank. U vybranych pozitiv-
nich vzorkd byl amplifikovan cely usek genu kodujici-
ho povrchovy antigen VP7 a variabilni ¢ast genu kédu-
jiciho VP4 podle dfive publikovanych postup@.''® Tyto
PCR produkty byly sekvenovany (Eurofins Genomics,
Némecko) a sekvence byly analyzovany v programu
Blast, ktery dané sekvence porovnava s ostatnimi RVA
sekvencemi ulozenymi v GenBank. Na zdkladé nukleo-
tidové podobnosti sekvenci byl uréen genotyp VP7
(G-typ) a VP4 (P-typ).

Vysledky

Vzorky vysetifené v pribéhu druhé poloviny roku 2023
bylo mozné rozdélit podle vékovych kategorii (viz tabul-
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ka 1). Pres 60 % vzork( (n = 58) pochazelo od sajicich
selat, zbytek vzorkd byl odebran od selat po odstaveni.
Nejcastéji byl zjistén rotavirus A, ktery se bud sam ¢i
v koinfekci s dalsimi druhy RV vyskytoval u 72,3 %
vsech vysetifenych vzorkl a u 89,5 % vsech vzorkd pozi-
tivnich na rotavirus. V kategorii selat po odstaveni byla
detekovana vysokda mira koinfekci rotavird — 88,9 %
z pozitivnich vzorkl. Rotaviry B a C byly castéji deteko-
vany v kombinaci s dalSimi RV, pouze u sedmi vzork{
byla zjisténa infekce jen jednim z téchto rotavira.
V kategorii sajicich selat byl u 69 % vysetfenych vzork
zjistén alespon jeden ze tii sledovanych rotavira. U star-
Sich selat po odstavu bylo 100 % vzorkd pozitivnich na
RV, které se v této vékové kategorii vyskytovaly vétsi-
nou v koinfekci (88,9 % vzorkd obsahovalo dva ¢i tfi
druhy rotavir().

Vzorky odebrané v letech 2021-2022, u kterych byly
zjistovany genotypy, nebylo mozné zpétné zaradit do
veékovych kategorii. G-typ bylo mozné urc¢it celkem u 107
vzorkd a P-typ u 98 vzorkl odebranych v letech 2021 az
2023, z toho u 94 vzorkl byla genotypizace Uspésné
provedena u obou genl pro povrchové antigeny.
Nejcastéji byly zjistény RVA s genotypy G9P[13] (n = 23)
a G4P[13] (n = 11). Celkovy pfehled zastoupeni jednotli-
vych genotypt VP7 (G-typ) zjisténych u vzorkd v uplynu-
lych trech letech je uveden v grafu na obr. 1. Témér
polovina z typizovanych vzork( RVA nesla VP7 genotyp
G9 (46,7 %), dale byly relativné ¢asto detekovany G4
(17,8 %), G5 (13,1 %) a G11 (11,2 %). Ostatni genotypy
byly detekovany jen sporadicky. Nej¢astéjsim genoty-
pem VP4 (P-typ) byl P[13], ktery byl zjistén v 47 pfipa-

Genotypy VP7

BG2 mG3 EG4 mG5 mGH mGY mG11l mG26

Obr. 1 - Zastoupeni G-typu rotaviru A v trusu prasat v letech
2021-2023

Genotypy VP4

50 47

mP[6] mP[7] mP[11] mP[13] mP[23] mP[26] mP[27] mP[32)

Obr. 2 - Zastoupeni P-typ( rotaviru A
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Rotaviry v riznych vékovych kategoriich zjisténé v pribéhu
obdobi cervenec—prosinec 2023

Sajici sele | Po odstavu Celkem
RVA+ 16 0 16
RVB+ 3 2 5
RVC+ 0 2 2
RVA+B+C+ 3 17 20
RVA+B+ 10 14 24
RVA+C+ 8 0 8
RVB+C+ 0 1 1
Negativni 18 0 18
Celkem 58 36 94

dech (48 %), a P[6] (26 %). Celkovy vyskyt genotypl VP4
(P-typ) je graficky znazornén na obr. 2.

Diskuse

Prajmy spojené s infekcemi RVA, RVB a RVC u prasat
jsou dulezZitou pficinou zvysené mortality, zhorseni
rastu a ekonomickych ztrat. Prjem je multifaktorialni
a multietiologické onemocnéni a u selat vznika prede-
vsim dusledkem kombinace Spatné ochrany mateisky-
mi protilatkami a vysokym infek¢nim tlakem enteral-
nich patogen(. Ve vétsiné zemi s produkci veprového
masa byvaji RV uvadény na celnich mistech mezi pavod-
ci prajmu sajicich i odstavenych selat.’* V nasem soubo-
ru 94 vzorkd trusu z r. 2023 bylo 80,9 % (n=76) pozitiv-
nich na jeden ¢i vice druhl RV. Podobné v soused-
nim Némecku bylo 61,2 % testovanych vzork( prasat
pozitivnich na néktery z rotavird A, B ¢i C.'7 Ve studii
provadéné ve Svycarsku bylo v souboru 95 vzorki
(ztoho 69 vzorkl od prasat s prajmem) 89 % pozitivnich
alespon na jeden z testovanych RV.'® Shodné s nasimi
vysledky, Baumann a kol. zjistili, Ze infekce pouze RVA se
vyskytovala jen u sajicich selat. Po odstavu pfibyvalo
smésnych infekci vice druhy rotavirQ. V nasi studii bylo
témér 90 % vzorkl odstavenych selat pozitivnich na
vice druht rotavirll, kdezto u sajicich selat to bylo pou-
hych 36,2 % vzork(. RVC byl detekovan castéji ve skupi-
né selat po odstavu (57,1 % vzork( pozitivnhich na RVC)
nez u sajicich selat (19 % vzork( RVC-pozitivnich), coz je
ve shodé se studii Svycarskych autor(.’”® Oproti tomu
v USA ¢i Némecku byl RVC detekovan nejc¢astéji ve vzor-
cich novorozenych selat (1-3 dny) a poté u selat po
odstavu.>"”

V neddvné dobé byly publikovany vysledky vyzkumu
genotypl RVA u prasat v nékterych evropskych zemich.
V Némecku byly stejné jako v nasi studii nej¢astéji dete-
kovanymi genotypy G9, G4, G5 a G11." Stejné zastoupe-
ni G-typu bylo zjisténo i u vzorkd trusu ¢i tenkého streva
v praci $vycarskych autord a ve Spanélsku, kde byl G9
nejcastéji zjisténym genotypem u novorozenych selat
s prdjmovym onemocnénim.'®2° Oproti tomu v soused-
nim Slovensku byly u prasat zjistény pouze ctyfi VP7
genotypy — G4, G5, G11 a G3. Genotyp G9 nebyl vibec
zjistén, coz by mohlo byt zpdsobeno nizsim poctem cha-
rakterizovanych vzorkd (n = 21) a také tim, ze soubor
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charakterizovanych vzorka byl jiz starsi (2014-2017).2
Prevalence jednotlivych genotypd RVA je promeénliva
v Case, mUze dochazet k introdukci novych kment vznik-
lych at uz preskupenim segmentd a rekombinaci ¢i diky
evoluci vyplyvajici ze selekcnich tlakéi pochazejicich
z prostiedi a hostitelskych organism.22 V dive publiko-
vané praci byly mezi nejcastéjsimi RVA genotypy v ces-
kych chovech prasat zastoupeny G5 a G4 predevsim
v kombinaci s genotypem P[6].* Podobné byl zjistén
v Jizni Koreji posun od dfive pfevazujiciho genotypu G5
(64,3 % vsech RVA-pozitivnich vzorkl) k nyni ¢astéjsim
genotypim G9 a G4 (kazdy 39,6 % vsech pozitivnich
vzork().2* V ptipadé lidskych kmend RVA byl prokazan
posun v prevalenci detekovanych genotypt po zavedeni
vakcinace, kdy nejbéznéjsi genotyp G1P[8] obsazeny ve
vakciné Rotarix byl postupné vytlac¢en a nahrazen napfi-
klad genotypy G9P[8] ¢i G3P[8].> Tuto tendenci je mozné
pozorovat i v Ceskych chovech prasat, kde sledujeme
postupné ubyvani genotypu G5 (vakcina¢ni kmen)
a prabézny nardst poctu vzorkd s genotypem G9.

Zaveér

V souvislosti s rostouci globalizaci, kterd zasahuje
i obchod se zvifaty a masem, je nezbytné sledovat
a prabézné aktualizovat epidemiologické udaje
z chovl uzitkovych zvifat. Epidemiologie prasecich
rotavird je velmi slozitd a vysoce dynamicka, coz potvr-
zuji objevy novych prasecich RV druhl stejné jako
prikazy vysoké prevalence a genetické diverzity rota-
virG. Sekvenacni analyzy zjisténych rotavird umoznuji
ovéfit uc¢innost a kompletnost pouzivanych diagnos-
tickych metod. Genotypizace RVA také pfindsi cenné
informace o pfitomnosti kmen0 rotavird, které diky
vétsi odliSnosti od vakcina¢niho kmene mohou unikat
ochrannému pUsobeni vytvorenych neutraliza¢nich
protilatek.
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