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O Brasil exerce papel de destaque no cenario mundial na criacdo e producdo de carne e leite
de origem bovina, sendo o rebanho brasileiro o segundo maior do mundo. A agropecuéria
gera grande quantidade de empregos, desempenhando assim uma importante fonte de geracao
de renda nacional. As doencas causadas por virus sdo uma constante preocupacao por parte
dos programas de sanidade animal e dos produtores, uma vez que podem acarretar em grandes
perdas econémicas. Nesse contexto, o virus da diarreia viral bovina (BVDV) que pertence ao
género Pestivirus da familia Flaviviridae representa um importante agente infeccioso que
pode causar perdas econémicas resultantes da queda da produtividade ocasionada por retardo
no ganho de peso e problemas reprodutivos. Com isso, este trabalho tem como objetivo testar
para BVDV amostras recebidas no Laboratério de Virologia. Desta forma, entre janeiro de
2018 e maio de 2019, o laboratoério recebeu 78 amostras com suspeita de animais infectados
pelo BVDV que incluiram soro, érgdos linfoides e fetos abortados. O RNA das amostras foi
extraido utilizando Trizol® LS Reagent (Life Technologies) conforme as instrugcdes do
fabricante. A sintese do cDNA foi realizada usando o kit Transcriptase Reversa GoScript ™
(Promega Corporation) com primers randomicos e a PCR foi realizada com a utilizagdo dos
primers 324/326 descritos na literatura, que amplificam um amplicon de 288 pares de bases
(pb) da regido 5’ ndo traduzida (5'UTR). Durante o periodo citado, 8,97% (7/78) das amostras
foram positivas. Futuramente, essas amostras serdo sequenciadas pelo método de Sanger para
analise filogenética, o que permitira definir a espécie e subtipo viral que servirdo de dados
para estudos de epidemiologia molecular do BVDV no Pais e embasardo programas de
controle do BVDV.



