A SEGES Innovation

sekvensanalyse af PRRS -
hvorfor er det vigtigt?

Sekvensanalyse: En sekvensanalyse kan fortaelle, om det er et PRRS-virus,
som tidligere er fundet i besatningen, eller det er en ny variant, som har smittet
besaetningen. Sekvensanalysen er gratis.
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Der er flere gode grunde til at
tage imod tilbuddet om gra-
tis sekvensanalyse af PRRS-vi-
rus. Pd verdensplan findes der
mange forskellige varianter af
PRRS-virus, og nogle er langt
mere sygdomsfremkalden-
de end andre. Nogle varianter
af PRRS-virus er sa anderle-
des, at de vacciner, der anven-
des i Danmark, har begraenset
effekt. Det er derfor vigtigt, at
vilebende overvager hvilke va-
rianter, der cirkulerer i danske
grisebesatninger. 'Horsens’-
stammen er et eksempel p3, at
der pludselig kan opstd nye va-
rianter, der hurtigt spreder sig.
I forbindelse med PRRS-reduk-
tionsprogrammet vil en gene-
tisk analyse af PRRS-virus ogsd
have stor veerdi. I takt med, at
omrader saneres for PRRS, vil
der veere tilfeelde, hvor besaet-
ninger smittes igen eller der
kan vare besaetninger, der ved-
bliver med at veere positive pd
trods af saneringstiltag. I dis-
se tilfaelde kan en sekvensana-
lyse af et virus sammenlignes
med det tidligere paviste virus,
og det vil kunne sandsynligge-
re, om der er tale om nysmit-
te udefra, eller om det skyldes,
at virus ikke er blevet helt ud-
ryddet. Habet er, at vi med ti-
den vil fa et deekkende billede
af de varianter af PRRS-virus,
der findes i de positive beset-
ninger i Danmark, og at det vil
kunne udbygge vores viden om
smitteveje.

PRRS
Virus

I USA er genetiske analyser af
PRRS-viruside senere ar blevet
standard. Resultater af den ge-
netisk karakterisering af PRRS-
virus i USA er tilgeengelig pa
https://prrsvvdl.iastate.edu/.

Sekventering er et

godt veaerktaj

Der er bred enighed om, at ef-
fekten af PRRS-vacciner af-
heenger af graden af lighed
mellem den virusstamme,
der er i vaccinen og den virus-
stamme, der er i besaetningen.
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Der kan laves sekvensanalyse

pa PRRS-virus, der er isoleret
fra blodpraver, spytpraver eller
processing fluids fra testikler.
Det er dyrleegen, der star for
indsendelse af prover til sekven-
tering. Dyrlaegen skal kontakte
elin@seges.dk for at aftale, at
analysen laves uden beregning.
Det tager omkring en uge at lave
analysen.
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Sekventering af et nyt PRRS
udbrud kan vise, om det nye udbrud
er med samme stamme, som der
tidligere er pavist i besaetningen.

En genetisk analyse kan ikke
direkte fortzelle, om en vaccine
virker mod en specifik variant
af PRRS-virus, fordi vacciners
effekt kun pavirkes negativt af
endringer i specifikke omra-
der af'virus, og de omrader der
har betydning for PRRS-virus
er ikke klarlagt. De genetiske
underspgelser kan dog give
vardifuld information i nogle
situationer, for eksempel hvor
besatninger oplever nedsat ef-
fekt af vaccination, er sekven-
tering et godt vaerktgj til at
opklare sddanne sager, da pro-
blemer med manglende vacci-
neeffekt kan skyldes introduk-
tion af et nyt, anderledes virus.

Dyrlaegen indsender
prover til sekventering
Der kan laves sekvensanalyse

Tidligere pavist
virus stamme

pd PRRS-virus, der er isole-
ret fra blodprever, spytprover
eller processing fluids fra te-
stikler. Der skal vere en vis
mengde virus i proven, for at
analysen kan foretages, sd hvis
der ikke er tilstreekkeligt med
virus, vil laboratoriet bede om
ekstra prover. Det er dyrle-
gen, der star for indsendelse
af prover til sekventering eller
som anmoder SSI eller Veteri-
nart Laboratorium om at vi-
deresende prover til Keben-
havns Universitet. Dyrlegen
skal kontakte SEGES (elin@
seges.dk) for at aftale, at analy-
sen laves uden beregning. Det
tager normalt en uge at lave
analysen fra provematerialet
er modtaget pd Kebenhavns
Universitet. PRRS sekvensda-
ta anvendes anonymt til sam-
menligning med andre PRRS-
virus i Danmark, i en form sd
besatningen ikke kan identifi-
ceres. Enhver anden anvendel-
se af data kraever skriftlig til-
ladelse fra indsender.



