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DETECÇÃO DE PESTIVÍRUS EM 

RUMINANTES 

DO NORDESTE BRASILEIRO

INTRODUÇÃO

 O gênero Pestivirus pertence à família Flaviviridae e

possui grande diversidade genética e antigênica.

 O Brasil possui o maior rebanho comercial de bovinos

do mundo, esse tem sofrido há décadas um grande

impacto econômico e na saúde animal devido a infecção

por pestivírus [1, 2].

 Existe uma carência de informações sobre a

diversidade genética dos pestivírus que circulam em

diferentes regiões brasileiras, especialmente no Nordeste.

 O objetivo desse estudo foi conhecer a frequência e a

diversidade genética de pestivírus detectados em
ruminantes do nordeste brasileiro.

 25 amostras positivas (0,13%).

 14 isolados (56%) apresentaram homologia com o

HoBi-like pestivírus (BVDV-3), conforme imagem abaixo
(BLASTn).
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Apoio:

 Os pestivírus estão presentes nos rebanhos do

nordeste brasileiro em uma frequência baixa de infecções

ativas.

 O HoBi-like pestivírus representa, no mínimo, metade

das detecções.

 O presente trabalho permanece em andamento, pois os

HoBi-like pestivírus detectados precisam ser melhor

caracterizados geneticamente.

 Os demais isolados de pestivírus necessitam ser

sequenciados, analisados filogeneticamente e

classificados.
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