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Introducéo

A suinocultura mundial vem enfrentando a emergéncia de muitas doengas virais nos
Gltimos anos, com destaque para o circovirus suino tipo 2 (PCV-2). O PCV-2 causa infeccdo em
suinos de curso subclinico a fatal, podendo desencadear a sindrome do definhamento
multissistémico (SMD), sindrome da dermatite e nefropatia (PDNS), além de falhas reprodutivas
(abortamento, fetos mumificados e natimortos), doenca respiratéria e quadros entéricos,
conjuntamente denominados de doencas associadas ao PCV-2 (PCVD) (2).

O PCV-2 possui genoma circular de DNA, com aproximadamente 1800 pares de base (pb),
na qual a ORF2, que apresenta 699pb, codifica a proteina estrutural do capsideo viral e constitui
no principal alvo dos anticorpos neutralizantes. Principalmente a partir da analise da ORF2, oito
gendtipos (PCV-2a - PCV-2h) estdo estabelecidos e associados aos diferentes quadros clinicos,
onde os genotipos PCV-2a, PCV-2b e PCV2-d encontram-se mundialmente distribuidos (1).

Apesar do uso de vacinas contra o PCV-2, o virus continua circulando e causando doenca
clinica em rebanhos suinos. Desta forma, o conhecimento sobre os genétipos e sobre a diversidade
genética dos PCV-2 circulantes no Brasil, é fundamental para desenvolvimento e avaliacdo de
vacinas e de testes de diagndstico. Portanto, este estudo caracterizou geneticamente isolados de
PCV-2 obtidos de suinos com PCVD, em diversos estados brasileiros entre os anos de 2017-2022.

Material e métodos

Amostras de tecidos de suinos previamente diagnosticados com PCV-2 e que apresentaram
sinais clinicos sugestivos de PCVD (doenca respiratéria, SMD, PDNS e fetos mumificados) foram
utilizados neste estudo. As amostras foram coletadas em diferentes granjas nos estados de SC, PR,
RS, MT, GO e MG entre os anos de 2017-2022 (3). Um total de 60 isolados de PCV-2,
previamente testados por PCR, tiveram a ORF2 amplificada, seguido de purificacdo e
guantificacdo para sequenciamento do DNA, em duplicata, pelo método Sanger (4). A andlise
filogenética foi realizada a partir dos alinhamentos das sequéncias de DNA geradas e de isolados
de PCV-2 de referéncia de todos os genétipos, utilizando o programa MEGA 11. Para identificar
as regiGes variaveis, as sequéncias de aminoacidos foram alinhadas e analisadas no programa
Geneious.

Resultados e discusséo

Do total de 60 isolados de PCV-2, 43 isolados foram classificados em PCV-2d e 17 em
PCV-2b (tabela 1). Todos os 30 isolados coletados até 2018 foram classificados como PCV-2d e
dos 30 isolados coletados de 2019-2022, 17 foram classificados como PCV-2b e 13 como PCV-2d.
Desde a sua emergéncia, no final dos anos 90 até o inicio dos anos 2000, o PCV-2a foi o genétipo
mais prevalente em suinos no mundo. Em seguida, houve uma mudanca de predominancia, e 0
PCV-2b comegou a ser o gendtipo mais detectado. Todavia, a partir de 2015, o PCV-2d vem se
tornando o genotipo mais prevalente, e novos gendtipos vem sendo descritos, mas com
distribuicdo pontual e baixa prevaléncia.

Analisando a sequéncia de aminoacidos dos isolados obtidos neste estudo e comparando
com cepas de referéncia de cada genétipo observou-se que as regifes dos aminoacidos: 53-68,
121-136, 185-191 e 206-217 (figura 1) foram as que mais apresentaram variacOes, decorrentes de

92



Sanidade

mutacOes ocorridas em tais regides. Essas regides sdo conhecidas por serem dominios
imunorreativos, ou seja, por serem regides-alvo da resposta imune do hospedeiro. Portanto,
variagbes nessas regides podem acarretar em diminuicdo da eficacia vacinal devido ao
comprometimento da reatividade cruzada entre os isolados circulantes a campo e as cepas vacinas.
Concluséo

Neste estudo observou-se uma predominéncia do PCV-2d, seguida do PCV-2b em amostras
de suinos diagnosticados com PCVD entre os anos de 2017-2022, provenientes de varios estados
brasileiros. Os isolados brasileiros apresentaram variagdes em regides gendmicas importantes para
a avaliacdo e desenvolvimento de vacinas (Projeto financiado por FAPESC N° 27/2021).
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Tabela 1- Gendtipos de PCV-2 detectados em suinos com PCVD entre 2017-2022 em cinco
estados brasileiros.

Estado SC RS PR MG GO
Ano/Genotipo 2b 2d 2b 2d 2b 2d 2b 2d 2b 2d  Total
2017/2018 - 13 - 17 - - - - - - 30
2019/2021/2022 12 3 - 1 - 4 2 3 3 2 30
Total 12 16 - 18 - 4 2 3 3 2 60

Figura 1 — Alinhamento parcial de aminodcidos (aa) da ORF2 de isolados de PCV-2.
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Residuos de aa iguais estdo representados por ponto (.) e residuos diferentes da sequéncia
consenso pela letra correspondente do aa.
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