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Cirkowirusy $win naleza do rodziny Circoviridae. Sa to mate, nieposiadajace otoczki wirusy
zbudowane z pojedynczej nici DNA. Ich charakterystyczna cecha jest duza zmienno$¢ genetyczna.
Cirkowirusy $win r6znig si¢ patogenno$cig. Typ 1, PCV1, jest niepatogenny dla §win, natomiast typ 2,
PCV2, jest glownym czynnikiem etiologicznym choroby zwigzanej z PCV2 (PCV2 associated diseases
- PCVD), obejmujacej zakazenia systemowe, objawy ze strony uktadu pokarmowego i oddechowego.
Obecnie coraz wigkszym problemem w produkcji trzody chlewnej sa powodowane przez PCV2
zakazenia subkliniczne, przebiegajace bez specyficznych objawdw. Obecnie, ze wzgledu na wzrost
znaczenia zakazen subklinicznych, ilosciowy Real Time PCR jest czeSciej stosowang metoda
diagnostyki PCVD. Cirkowirus $win typ 3 (PCV3) jest nowym patogenem wykrytym w USA, Chinach
i Polsce. Prawdopodobnie PCV3 moze przyczyniaé si¢ do wystepowania zespotu skorno-nerkowego
$win (PDNS), zaburzen w rozrodzie, chor6b uktadu oddechowego i zakazen wielonarzadowych, jednak
wirus nigdy nie byt wyizolowany in vitro i, jak do tej pory, nie zostaly przeprowadzone zadne
doswiadczalne zakazenia. Nie opracowano takze metod diagnostyki zakazen PCV3. Podczas
pilotazowych badan przeprowadzonych w Polsce, PCV3 zostat wykryty na kilku fermach bez
widocznych probleméow zdrowotnych. Wykazano takze zmienno$¢ genetyczng w obrgbie
analizowanych szczepow. Obecnie prawdziwa rola nowoodkrytego wirusa pozostaje niewyjasniona,
a dane na temat zmiennoS$ci genetycznej, prewalencji oraz krazenia PCV3 sg nieliczne.

Badania bedg zrealizowane w oparciu o istniejacg wspOlprace z laboratoriami
diagnostycznymi i lekarzami weterynarii, opiekujacymi si¢ fermami trzody chlewnej w Polsce. Badania
bedg obejmowaty cele badawcze, takie jak ocena prewalencji i cyrkulacji PCV3 na fermach §win
0 roznym statusie zdrowotnym, opracowanie metod diagnostyki zakazen PCV3, okreslenie czestosci
wystepowania koinfekcji PCV3, PCV2 i PRRSV oraz okreslenie zmienno$ci genetycznej PCV3 na
polskich fermach §win.

Badane beda archiwalne probki zebrane w latach 2013-2017. W zadaniu 1 planujemy
opracowac i zwalidowac¢ ilosciowy Real Time PCR (qPCR) do wykrywania PCV3. Zadanie 2 bedzie
obejmowac badanie krazenia PCV3 na polskich fermach $win. Zadanie 3 polega¢ bedzie na analizie
zmiennos$ci genetycznej PCV3 w Polsce. Planowane jest sekwencjonowanie catego genomu PCV3 przy
uzyciu metody Sangera oraz analiza filogenetyczna uzyskanych sekwencji.

Proponowane przez nas badania maja charakter nowatorski i dostarczag warto$ciowych
z naukowego i praktycznego punktu widzenia danych, umozliwiajacych sprawniejsze wykrywanie
zakazen PCV3 oraz ulatwiajacych interpretacje wynikow badan diagnostycznych. Poszerza naszg
wiedz¢ na temat prewalencji izmienno$ci genetycznej PCV3 w Polsce oraz dostarcza waznych
informacji na temat potencjalnej patogennosci nowoodkrytego wirusa. Wyniki tych pionierskich badan
beda mialy duze znaczenie dla Polski i $wiata, poniewaz dostarcza danych uzupehiajacych globalna
wiedzg na temat roli i ewolucji PCV3.



