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Diarreia Viral Bovina (BVDV) é um membro do gênero 
Pestivirus dentro da família Flaviviridae. O vírus pode ser 
transmitido horizontalmente para embriões e fetos, o que 
pode resultar em reabsorção fetal, aborto, hipoplasia 
cerebelar, teratogenicidade ou nascimento de animais 
persistentemente infectados (PI). Infecções persistentes 
desempenham um papel fundamental na perpetuação do 
vírus, uma vez que os bezerros podem espalhar o vírus em 
secreções e excreções e serem os principais disseminadores 
da infecção. Consequentemente, a identificação de animais 
PI é um dos principais objetivos na tentativa de controlar a 
infecção pelo BVDV em bovinos infectados endemicamente. 

O objetivo deste estudo foi verificar se os animais PI por 
BVDV, positivos para ELISA-antigen, foram em portadores de 
BVDV verdade, com a ajuda da reação de transcrição reversa 
em cadeia da polimerase (RT-PCR) e sequenciamento de 
nucleotídeos. 

Todas as dez amostras de ELISA-antigen positivas foram 
confirmadas para conter os genomas de BVDV através de RT-
PCR. Nenhuma infecção foi detectada em sua prole. O 
sequenciamento de um fragmento de 296 pb na região não-
codificante 5’ do genoma viral revelou que todos os 
genomas eram de BVDV tipo 1, subtipo b (. Fig 1).  

A RT-PCR confirmou os resultados do teste ELISA-antigen na 
identificação de animais PI. Além disso, os animais 
examinados, neste estudo em particular, mostraram-se 
infectados com o BVDV tipo 1, subtipo b. 
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Fig. 1 - Análise filogenética das sequências nucleotídicas dos segmentos do 
genoma do BVDV detectadas no presente estudo. A árvore é baseada na 
sequência de um fragmento amplificado de 296 pb a partir da região não-
codificante 5’ do genoma de BVDV. Amostras referenciais incluídas para 
comparação. 
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