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Svinjski cirkovirus 2 (PCV2) pripada familiji Circoviridae i rodu 
Circovirus. Infekcija svinja izazvana ovim virusom se ispoljava u više 
različitih kliničkih formi dovodeći do značajnih ekonomskih gubitaka u 
proizvodnji svinja širom sveta. Iz navedenog razloga brza i precizna 
dijagnostika ove infekcije svinja je od izuzetnog značaja. U te svrhe 
se danas koriste molekularne metode virusološke dijagnostike kao što 
su lančana reakcija polimeraze (PCR), zatim metoda real-time PCR, 
odnosno metoda dierktnog sekvenciranja po Sanger-u.

Ključne reči: PCV2, molekularne metode

Opšte osobine virusa PCV2 / The general characteristics of viruses
Svinjski cirkovirus 2 (PCV2) pripada familiji Circoviridae i rodu Circovirus. 

Poseduje poseduju jednolančani, cirkularni molekul DNK i sferičnog je oblika. 
Ne poseduje spoljašnji omotač (Segales i sar., 2012). Kapsid virusa PCV2 
je ikosaedrične simetrije, a prečnik viriona iznosi od 17nm do 22nm. Genom 
svinjskog cirkovirusa 2 se sastoji od 1767 do 1768 nukleotida (Larochelle i sar., 
2000). On sadrži tri otvorena okvira očitavanja - ORF regiona. Region ORF1 (rep 
geni) nosi informacije za sintezu proteina koji učestvuju u procesu replikacije 
virusa, a ORF2 (cap geni) region za sintezu proteina kapsida virusa. Treći 
ORF3 region nosi informacije za sintezu proteina koji najverovatnije učestvuju 
u procesu apoptoze ćelije indukovane virusom. Na osnovu filogenetske analize 
genoma svinjskog cirkovirusa tipa 2 utvrđeno je da danas postoje četiri genotipa 
pomenutog virusa PCV2a, PCV2b, PCV2c i PCV2d (Liu i sar., 2006, Cheung i 
sar., 2007, Wang i sar., 2009). Dužina genoma PCV2a genotipa virusa iznosi 1768 
bp, a dužina genoma PCV2b genotipa iznosi 1767bp. Ovde treba napomenuti da 

Uvod / Introduction
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su kao izazivači infekcija svinja širom sveta utvrđeni različiti genotipovi svinjskog 
cirkovirusa tipa 2 (Hesse i sar., 2008, Cadar i sar., 2012).

Klinička slika / Clinical signs

Svinjski cirkovirus tipa 2 kod svinja izaziva oboljenja koja se različito 
klinički   manifestuju u zavisnosti od lokalizacije patološkog procesa i uzrasta 
svinja. Najčešće oboljevaju prasad posle zalučenja u uzrastu od 24 meseca. Na 
osnovu brojnih seroloških studija koje su ranije sprovedene ustanovljeno je da 
je infekcija svinja izazvana svinjskim cirkovirusom tipa 2 raširena širom sveta, 
dok je prevalencija kliničke slike mnogo manja (Segales i sar., 2005). Danas 
je oboljenje izazvano virusom PCV2 najpoznatije kao multisistemski sindrom 
kržljavosti prasadi posle zalučenja (PMWS-post weaning multisystemic wasting 
syndrome). Multisistemski sindrom kržljavosti prasadi posle odlučenja (PMWS) je 
prvi put opisan 1991. godine u Saskatchewanu u Kanadi kao sporadično oboljenje 
prasadi (Harding i sar., 1997). Ovo novootkriveno oboljenje se manifestovalo 
pojavom kržljavosti, bledila kože, respiratornih smetnji, a povremeno dijareje i 
žutice kod odlučene prasadi u tovu (Segales i sar., 2005). Na obdukciji obolelih 
životinja bile su zapažene karakteristične lezije u većem broju tkiva koje su najviše 
bile prisutne u limfoidnim organima (Rose i sar., 2012). Pored ovog oblika bolesti, 
infekcija svinja izazvana svinjskim cirkovirusom 2 se manifestuje i kao dermatitis 
i nefropatija, odnosno PDNS sindrom (porcine dermatitis and nephropathy 
syndrome) (Rose i sar., 2012, Allan i sar., 2000). Obolele životinje su anoreksične 
i depresivne sa blago povišenom ili normalnom telesnom temperaturom (Dupont 
i sar., 2008). Na koži zadnjih ekstremiteta i u perinealnoj regiji, a nekad i po 
celom telu mogu se uočiti crvene do ljubičaste makule i papule. Posle određenog 
vremenskog perioda ove promene na koži bivaju pokrivene tamnim krastama. 
Nakon otpadanja krasti, kožne lezije ostaju blede, ponekad sa ožiljcima (Segales 
i sar., 1998). Ovaj oblik cirkovirusne infekcije svinja se javlja kod mladih životinja, 
svinja u tovu i kod odraslih svinja.  

Virus PCV2 kod svinja može izazvati pojavu reproduktivnih poremećaja 
praćenih abortusima i rađanjem slabo vitalne prasadi (O̕ Conor i sar., 2001, West 
i sar., 1999, Brunborg i sar., 2007), promene u vidu proliferativne i nekrotizujuće 
pneumonije (Segales i sa.r, 2004), zatim oboljenja respiratornog sistema (Kim i 
sar., 2003, Harms i sar., 2001), odnosno enteritis sa dijarejom (Kim i sar., 2002, 
West i sar., 1999). 

Molekularne metode u dijagnostici infekcije svinja izazvane virusom PCV2 / 
Molecular methods in PCV2 diagnostics

Imajući u vidu sve prethodno navedeno, kao i to da infekcija svinja izazvana 
virusom PCV2 izaziva značajne ekonomske štete u proizvodnji svinja, nameće se 
potreba za uvođenjem savremenih laboratorijskih metoda u dijagnistiku ove 
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virusne infekcije. Ovde se pre svega misli na primenu molekularnih metoda 
virusološke dijagnostike (lančane reakcije polimeraze – PCR, metode real-time 
PCR, metoda direktnog sekvenciranja) u cilju brze i pouzdane dijagnostike 
prisustva svinjskog cirkovirusa 2 u ispitujućim uzorcima. Navedene metode su 
naročito značajne imajući u vidu i biološke karakteristike virusa PCV2 koji u 
inokulisanim ćelijskim linijama ne ispoljava jasan citopatogeni efekat, zbog čega 
se danas, izuzimajući molekularne metode, njegovo prisustvo u uzorcima otkriva 
metodama imunohistohemije. Ogawa i sar. (2009) su koristili metode multiplex 
PCR i multiplex RTPCR za detekciju svinjskog cirkovirusa tipa 2, virusa Aujeckijeve 
bolesti, svinjskog parvovirusa, virusa PRRS, virusa japanskog encefalitisa, 
svinjskog rotavirusa, virusa epidemične dijareje svinja, virusa transmisibilmnog 
gastroenteritisa i getah virusa u uzorcima poreklom od svinja. Na prisustvo 
prethodno pomenutih virusa ukupno je ispitano 75 uzoraka i to 33 uzorka organa, 
16 uzoraka fecesa i 26 uzoraka pobačenih fetusa. Dobijeni rezultati ispitivanja su 
pokazali da je kod 32 uzorka utvrđeno prisustvo svinjskog cirkovirusa tipa 2, kod 
devet uzoraka prisustvo svinjskog parvovirusa i kod devet uzoraka virusa PRRS. 
Prisustvo nukleinskih kiselina virusa PPV, PRRS i PCV2 je ustanovljeno kod devet 
ispitanih uzoraka. Dobijeni rezultati ispitivanja su potvrdili opravdanost primene 
metoda multiplex PCR i multiplex RTPCR u brzoj i pouzdnoj dijagnostici virusnih 
infekcija izazvanih pojedinim DNK i RNK virusima svinja. Maldonado i sar., (2005) 
su ispitivali uzroke pojave reproduktivnih poremećaja kod svinja u pojedinim 
delovima Španije. Ispitivani su uzorci poreklom od abortiranih i mrtvorođenih 
fetusa u cilju identifikacije virusnih uzročnika koji su dovodili do ovih poremećaja. 
U ispitivanim uzorcima je vršeno otkrivanje prisustva virusa reproduktivnog i 
respiratornog sindroma svinja (PRRS), virusa Aujeckijeve bolesti (ADV), svinjskog 
parvovirusa (PPV) i svinjskog cirkovirusa tipa 2 (PCV2). Ukupno je ispitivano 293 
uzoraka poreklom od abortiranih fetusa i mrtvorođene prasadi. Primenom metode 
RTPCR, virus PRRS je ustanovljen u devet uzoraka, dok je primenom metode 
PCR prisustvo virusa PCV2 utvrđeno u jednom uzorku. Dobijeni rezultati ispitivanja 
su pokazali da je virus PRRS jedan od najvažnijih infektivnih agenasa koji je 
uzročnik pobačaja i preranog prašenja u Španiji. Sprovedena ispitivanja su 
potvrdila da druge vrste virusa (PPV, PCV2 i virus Aujeckijeve bolesti) imaju manji 
uticaj na razvoj reproduktivnih poremećaja kod svinja. Jiang Y. i sar., (2010) su 
primenom metode multiplex PCR vršili simultanu detekciju virusa PCV2, virusa 
svinjske kuge, zatim svinjskog parvovirusa i virusa PRRS. Primenom navedene 
metode je ispitano sedamdeset šest uzoraka poreklom od svinja starosti od 4 do 
12 nedelja, kao i 27 abortiranih fetusa sa 11 farmi iz provincije Zhejiang u Kini. 
Uzorci za ispitivanja su bili prikupljani u periodu od juna 2006.godine do jula 2007.
godine. Dobijeni rezultati ispitivanja su potvrdili prisustvo virusa PCV2 u 7 uzoraka, 
virusa klasične svinjske kuge kod 4 uzorka, dok je prisustvo virusa PRRS i virusa 
PPV utvrđeno kod 3 uzorka. Mešovita infekcija izazvana virusom PCV2 i virusom 
PPV je ustanovljena kod dve svinje, virusom PCV2 i PRRS kod 14 svinja, dok je 
mešovita infekcija izazvana virusom PCV2 i virusom klasične svinjske kuge 
utvrđena kod 5 uzoraka. Trideset četiri uzorka poreklom od svinja bila su negativna 
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na prisustvo nukleinskih kiselina prethodno navedenih virusa. Liu i sar., (2013) su 
primenom multiplex PCR metode vršili otkrivanje prisustva nukleinskih kiselina 
nekoliko različitih vrsta virusa. Ukupno je ispitano pedeset osam uzoraka pluća, 
tonzila, limfnih čvorova i slezina, kao i 24 uzorka  abortiranih fetusa. Uzorci su bili 
poreklom sa 20 farmi svinja u provinciji Fujian u Kini a prikupljani su u periodu od 
maja 2011.godine do juna 2012.godine. Primenom prethodno pomenute metode 
kod 12.19% od ukupnog broja ispitanih uzoraka utvrđeno je prisustvo virusa 
PRRS i klasične kuge svinja, kod 21.95% uzoraka virusa PRRS i PCV2, dok je 
kod 13.41% uzoraka bilo ustanovljeno prisustvo virusa klasične kuge svinja i 
svinjskog cirkovirusa tipa 2. Prisustvo nukleinske kiseline sva tri virusa je utvrđeno 
kod 3.66% uzoraka. Na osnovu dobijenih rezultata ispitivanja, metoda multiplex 
PCR se pokazala kao brza i pouzdana u brzoj identifikaciji prethodno pomenutih 
virusa u uzorcima poreklom od svinja i potvrđeno je da se može koristiti u rutinskoj 
dijagnostici infekcija svinja izazvanih virusom PCV2, klasične kuge svinja i virusom 
PRRS. Huang i sar., (2013) su primenom multiplex PCR metode ispitali 58 uzoraka 
limfnih čvorova, tonzila i pluća svinja poreklom od prasadi starosti od 4 do 8 
nedelja sa 11 farmi. Prisustvo virusa PCV2 je utvrđeno kod 30 ispitanih uzoraka, 
virusa PCV1 kod dva uzorka, dok je prisustvo virusa Aujeckijeve bolesti 
ustanovljeno u jednom uzorku. Kod osam uzoraka utvrđeno je prisustvo nukleinskih 
kiselina virusa PCV1 i PCV2, a kod šest uzoraka virusa PCV2 i virusa Aujeckijeve 
bolesti. Kod tri ispitana uzorka je utvrđeno prisustvo nukleinskih kiselina svinjskog 
cirkovirusa tipa 2 i svinjskog parvovirusa. Lanlan Zeng i sar., (2013) su primenom 
metode duplex realtime PCR vršili otkrivanje prisustva svinjskog cirkovirusa tipa 2 
i parvovirusa svinja u ispitivanim uzorcima. Mešovita infekcija svinja izazvana 
delovanjem prethodno navedenih virusa je ustanovljena u 18 ispitanih uzoraka. 
Od ukupno 72 uzorka semena nerastova, 37 je bilo pozitivno na prisustvo virusa 
PPV, dok je 35 uzoraka bilo pozitivno na prisustvo virusa PCV2. McKillen J. i sar., 
(2007) su ispitali četrnaest uzoraka tkiva i organa svinja poreklom iz Severene 
Irske na prisustvo virusa Aujeckijeve bolesti, virusa afričke svinjske kuge, svinjskog 
cirkovirusa 2 i svinjskog parvovirusa. Na osnovu dobijenih rezultata ispitivanja je 
potvrđeno da je metoda realtime PCR posebno pogodna za primenu u cilju brzog 
i preciznog otkrivanja prisustva nukleinskih kiselina prethodno navedenih virusa u 
uzorcima krvi, seruma, a posebno pojedinih tkiva. U poređenju sa konvencionalnim 
PCR, ova metoda se pokazala kao osetljivija i specifičnija. Wilhelm S. i sar. (2006) 
su koristili metodu realtime PCR metodu za detekciju prisustva nukleinske kiseline 
svinjskog parvovirusa, virusa PCV2, virusa Aujeckijeve bolesti i virusa PRRS u 
ispitivanim uzorcima. Ispitani su supernatanti ćelija prethodno inokulisanih 
ispitivanim uzorcima, zatim deset različitih organa prevremeno rođene prasadi i 
mumificiranih fetusa i to uzorci srčanog mišića, bubrega, pluća, slezine, 
duodenuma, jejunuma, timusa i limfnih čvorova. Primenom navedene metode je 
utvrđeno prisustvo nukleinske kisleine svinjskog parvovirusa u svim uzorcima u 
kojima je prethodno primenom konvencionale PCR metode ustanovljeno prisustvo 
pomenutog virusa. Dobijeni rezultati ispitivanja su potvrdili opravdanost primene 
metode realtime PCR u brzoj i pouzdanoj rutinskoj dijagnostici parvovirusne 
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infekcije kod svinja, ali i infekcija izazvanih drugim virusa kod svinja. Ramos i sar., 
(2013) su izvršili molekularnu karakterizaciju sojeva svinjskog cirkovirusa tipa 2 
poreklom od svinja sa teritorije Urugvaja. Analizirana je nukleotidna sekvenca cap 
gena virusa i ustanovljeno je da postoji visok stepen sličnosti između nukleotidnih 
sekvenci sojeva virusa PCV2 identifikovanih u Urugvaju, odnosno visok stepen 
sličnosti između urugvajskih sojeva virusa i brazilskih sojeva virusa PCV2. Ispitane 
nukleotidne sekvence urugvajskih sojeva virusa PCV2 su imale visok stepen 
sličnosti sa sekvencama argentinskih sojeva virusa koja je iznosila od 99,1 do 
99,5%. Argentinski sojevi virusa PCV2 su istovremeno pokazivali visok stepen 
sličnosti sa sojevima svinjskog cirkovirusa tipa 2 poreklom iz Francuske, Kube, 
Kanade i SAD. Filogenetska analiza urugvajskih sojeva virusa je pokazala da 
pripadaju genotipu 2a virusa PCV2. Molekularna karakterizacija sojeva svinjskog 
cirkovirusa tipa 2 identifikovanih kod svinja na teritoriji Južne Koreje je izvršena od 
strane Chanhee Chae i sar., (2012). Od ukupno 21 soja virusa, sedamnaest 
sojeva je pripadalo genotipu PCV2b virusa. Ostali sojevi virusa identifikovani na 
teritoriji Južne Koreje su pripadali genotipovima PCV2a i PCV2c. Molekularna 
karakterizacija sojeva virusa PCV2 koji su pripadali genotipu PCV2b je pokazala 
da postoji visok stepen sličnosti između genoma navedenih sojeva virusa koji se 
kretao od 94.6% do 99.6%. Wei i sar., (2013) su ispitivali prevalenciju različitih 
genotipova svinjskog cirkovirusa tipa 2 na području južne Kine u periodu od 2011. 
godine do 2012.godine. Tokom ispitivanja je izvršena molekularna karakterizacija 
i filogenetska analiza ukupno 66 sojeva navedenog virusa. Dobijeni rezultati 
ispitivanja su pokazali da su identifikovani sojevi virusa PCV2 pripadali genotipu 
PCV2a i genotipu PCV2b virusa. Na osnovu dobijenih rezultata može se zaključiti 
da je genotip PCV2b virusa dominantan na području južne Kine. Pored ovoga 
molekularna karakterizacija identifikovanih sojeva virusa je potvrdila da je postoji 
značajan stepen sličnosti između nukleotidnih sekvenci ORF2 regiona genoma 
virusa između sojeva virusa PCV2 koji se kretao od 89.3% do 100%. Vlaskova i 
sar., (2011) su izvršili molekularnu karakterizaciju sojeva svinjskog cirkovirusa 
tipa 2 identifikovanih kod svinja na teritoriji Slovačke. Dobijeni rezultati ispitivanja 
su potvrdili da identifikovani sojevi svinjskog cirkovirusa tipa 2 kod svinja na 
teritoriji Slovačke pripadaju genotipovima PCV2a i PCV2b navedenog virusa. Na 
osnovu dobijenih rezultata zaključeno je da su izolati virusa identifikovani na 
teritoriji Slovačke veoma slični sa izolatima virusa PCV2 identifikovanih u drugim 
delovima Centralne i Zapadne Evrope. Larochelle i sar., (2002) su izvršili 
molekularnu karakterizaciju i filogenetsku analizu 34 soja svinjskog cirkovirusa 
tipa 2 identifikovanih u uzorcima svinja poreklom iz istočnih delova Kanade u 
periodu od 1990.godine do 2001.godine. Nukleotidne sekvence navedenih sojeva 
virusa su upoređivane sa analognim sekvencama 36 sojeva virusa PCV2 
objavljenih u genskoj bazi podataka. Tokom ispitivanja je utvrđeno da se stepen 
sličnosti između nukleotidnih sekvenci 34 soja virusa PCV2 identifikovanih kod 
svinja u Istočnoj Kanadi međusobno kretao od 96% do 100%. Istovremeno, 
navedeni sojevi virusa su bili slični sa sojevima virusa identifikovanih na području 
Zapadne Kanade, SAD, Evrope i Azije. Dobijeni rezultati ispitvanja su potvrdili da 
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je ORF1 region genoma virusa visoko konzerviran kod svih ispitanih sojeva virusa 
PCV2, odnosno da se stepen sličnosti između navedenog regiona kod 
identifikovanih sojeva virusa kretao od 97% do 100%. Analizirajući stepen sličnosti 
nukleotidnih sekvenci ORF2 regiona genoma identifikovanih sojeva virusa PCV2 
ustanovljeno je da se isti kod svih ispitanih sojeva navedenog virusa kretao od 
91% do 100%. Tokom opsežnih ispitivanja sprovedenih od strane Lukač i sar., 
(2016) ispitano je četrdeset uzoraka organa poreklom od nevakcinisanih svinja sa 
teritorije Republike Srpske. Prisustvo virusa PCV2 je utvrđeno kod šest uzoraka. 
Metodom sekvenciranja po Sanger-u i filogenetskom analizom je ustanovljeno da 
virusi PCV2 identifikovani kod svinja u Republici Srpskoj pripadaju genotipu 
PCV2c i da imaju visok stepen sličnosti sa italijanskim, nemačkim i kineskim 
sojevima navedenog virusa. 

Dobijeni rezultati ispitivanja više autora su potvrdili opravdanost primene 
molekularnih metoda (PCR, real-time PCR, metoda sekvenciranja) u brzoj i 
pouzdanoj dijagnostici infekcije svinja izazvane svinjskim cirkovirusom 2. Pored 
identifikacije sojeva virusa PCV2 prisutnih u ispitujućim uzorcima, primenom 
navedenih metoda omogućena je i molekularna karakterizacija sojeva navedenog 
virusa, odnosno određivanje njihove pripadnosti određenom genotipu virusa 
PCV2.
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THE APPLICATION OF MOLECULAR METHODS IN THE DIAGNOSTICS OF 
INFECTION OF SWINE CAUSED BY PORCINE CIRCOVIRUS 2

Nišavić Jakov, Zorić Andrea, Milić Nenad

Porcine circovirus 2 (PCV2) belongs to the family Circoviridae, genus Circovirus. In-
fection of swine caused by this virus is manifested in several different clinical forms, lead-
ing to significant economic losses in swine production worldwide. For this reason, prompt 
and precise diagnostics of this swine infection is of great importance. For this purpose to-
day there are used molecular methods of virological diagnostics such as polymerase chain 
reaction (PCR), and real-time method PCR, that is direct sequencing method by Sanger.

Key words: PCV2, molecular methods
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ИСПОЛЬЗОВАНИЕ МОЛЕКУЛЯРНЫХ МЕТОДОВ В ДИАГНОСТИКЕ 
ИНФЕКЦИИ СВИНЕЙ, ВЫЗВАННОЙ СВИНЫМ ЦИРКОВИРУСОМ 2 ТИПА

Нишавич Яков, Зорич Андреа, Милич Ненад

Свиной цирковирус 2 типа (PCV2) относится к семейству Circoviridae и 
роду Circovirus. Инфекционное заболевание свиней, вызываемое этим вирусом, 
проявляется в различных клинических формах, последствием чего является 
существенный экономический ущерб, наносимый свиноводству во всем мире. По этой 
причине быстрая и точная диагностика этой инфекции свиней имеет исключительно 
важное значение. Для этой цели сегодня используются молекулярные методы 
вирусологической диагностики, такие как полимеразная цепная реакция (ПЦР/PCR), 
затем метод ПЦР в режиме реального времени, и метод прямого секвенирования по 
Сэнгеру.

Ключевые слова: PCV2, молекулярные методы
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