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INTRODUCAO RESULTADOS

v O género Pestivirus pertence a familia Flaviviridae e
possul grande diversidade genética e antigénica.

v" O Brasil possui o maior rebanho comercial de bovinos v 14 isolados (56%) apresentaram homologia com o

9'0 mundo, A em sofrileo hé_ década_s ally gra”E’e HoBi-like pestivirus (BVDV-3), conforme imagem abaixo
Impacto economico e na saude animal devido a infeccao (BLASTN).

por pestivirus [1, 2].

v Existe uma caréncia de informacfes sobre a
diversidade genética dos pestivirus gque circulam em
diferentes regioes brasileiras, especialmente no Nordeste.
v O objetivo desse estudo foi conhecer a frequéncia e a Bovine viral diarrhea virus 3 RNA, complete genome, strain: D3200 ‘HoBi 279 279 89% fe-T1
diversidade genética de pestivirus detectados em
ruminantes do nordeste brasileiro.
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v’ 25 amostras positivas (0,13%).
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Bovine viral diarrhea virus 3 isolate LV/PB22487/12 5' UTR 204 2714  89% Ge-/0

Bovine viral diarrhea virus 3 isolate SV478/07 5' UTR 2014 2714 89% 6e-70

Bovine viral diarrhea virus 3 isolate Italy-68/13cp. complete genome 214 214 69% Ge-70 I
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Protei truturai W Regiao codificadorade uma
O proteina imunogénica

v  Os pestivirus estao presentes nos rebanhos do
nordeste brasileiro em uma frequéncia baixa de infeccoes

__, 19.499 amostras ‘ ativas.
de soro bovino. v O HoBi-like pestivirus representa, no minimo, metade
das deteccoes.
5 Estados: ~ :
MA RN e PB Deteccao de um  aAmostras individuais v O presente trabalho permanece em andamento, pois 0s
’ ~ fragmento de 118  apglisadas por RT-PCR HoBi-like pestivirus detectados precisam ser melhor
, Divididos em zb da regido 5 L;TR (citada anteriormente). caracterizados geneticamente. |
451 pools de O 5enhoma dos v Os demais isolados de pestivirus necessitam ser
até 45 soros Pestivirus 2] sequenciados, analisados  filogeneticamente e
cada. classificados.
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