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INTRODUGAO

O parvovirus suino 1 (PPV1) tem ocorréncia mundial e € uma das principais doengas que causa perdas reprodutivas na suinocultura, aléem
de infectar javalis (1). O parvovirus suino 2 (PPV2) € um virus semelhante ao PPV1 e foi identificado acidentalmente em soro de suino em
Myanmar, mas nenhuma correlagcdo com doenca clinica foi estabelecida (2). O hokovirus suino (PHoV), membro da familia Parvoviridae,
género Partetravirus, foi primeiramente identificado na China em soro e tecidos de suinos. Esse virus também ja foi detectado em javalis;
apresenta estrita relagcdo genética com o PARV4 humano, mas nao foi encontrada nenhuma relacao entre a presenca do virus e doenca
(3). O parvovirus suino 4 (PPV4) foi detectado em suinos e javalis na China, Europa e Estados Unidos (4). Os anellovirus, torque teno sus
virus genotipo 1 e 2 (TTSuV1 e TTSuV2) estdo presentes na populacdo de suinos e javalis e foram detectados tanto em animais
saudaveis como em animais com Sindrome Multissistémica do Definhamento Suino (PMWS) (5).

OBJETIVO

O objetivo do trabalho foi verificar a presenca de parvovirus e anellovirus em pulmao de javalis em cativeiro no RS.
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Figura 1. Esquema da metodologia utilizada para deteccao de virus e fotos dos géis de

agarose mostrando os tamanhos dos fragmentos da PCR.
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* A Figura 2 demonstra a porcentagem de amostras de pulmao positivas

para cada virus - Granja 1 (31 amostras) e Granja 2 (29 amostras).

 As maiores coinfeccOes foram de 35% (21/60) de PHoV com TTSuV1 e

de 28,3% (17/60) de TTSuV 1 com TTSuV 2 (Tabela 1).
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Figura 2. Porcentagem de amostras positivas para os virus (PPV1, PPV2,
PPV4, PHoV, TTSuV1 e TTSuV2).

Tabela 1. Relagcao de co-infecgao entre os virus.
VIRUS PPV1 PPV2 PHoV TTV1 TTV2 PPV4

PPV1 - 4 8

PPV2 4 - 13

PHoV 8 13

TTV1 14 9 21

TTV2 8 13 15 17

PPV4 / 8 14 / 13

DISCUSSAO E CONCLUSOES

» Este € o primeiro relato de deteccao do PPV2 e PHoV em javalis de

———

cativeiro no Brasil.

* O PHoV foi o virus mais frequentemente detectado nas amostras de
pulmao, assim como estudos anteriores demonstraram uma alta
prevaléncia de PHoV em javalis na Europa.

* Este estudo demonstra que esses virus recém descobertos estao
circulando na populacéao local de javalis, no entanto, o papel da patogenia

desses novos virus em co-infecgdes ainda € desconhecido.
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