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INTRODUCAO

O reovirus aviario (ARV, avian reovirus) pertence ao género Orthoreovirus da familia Reoviridae e esta associado a duas
importantes manifestacoes clinicas nas aves: artrite viral e a sindrome de ma absorcao. Ambos cenarios causam grandes
perdas econdmicas para o setor avicola, decorrentes de condenacao de carcacas nos abatedouros e conversao alimentar,
respectivamente. Os ARVs sao virus de RNA com um capsideo icosaédrico nao envelopado contendo 10 segmentos de
genoma de cadeia dupla, divididos em trés classes de tamanho com base na sua mobilidade caracteristica durante a
eletroforese em gel. O tamanho total do genoma é de aproximadamente 23.500 pares de bases e o capsideo externo é
constituido por trés proteinas mais variaveis (uB, oB e oC). A proteina sigma C (oC) tem 326 aminoacidos e € a mais
variavel no reovirus.

OBIJETIVOS

O presente estudo tem como objetivo realizar a deteccao e a analise genotipica de ARVs circulantes no Brasil.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

As amostras positivas na RT-PCR foram submetidas ao Tabela 1. Classificacao dos ARVs nos genotipos de
sequenciamento de oC. Essas amostras mostraram uma acordo com as sequéncias de aminoacidos da
similaridade de 32 a 100% entre si e agruparam-se em proteina oC.

genotipos distintos (I, I, 1l e V). As amostras do genotipo |

ot %
agruparam-se proximos a isolados da Franca e distantes das Gcnonpos - :
cepas vacinais. No genoétipo Il, as amostras agruparam-se em I 11 50:0
um ramo especifico da arvore filogenética, proximo a cepas dos I1 6 27 3
Estados Unidos, Canada e Israel. Uma amostra agrupou-se I 1 4'5
proxima a isolados dos Estados Unidos, no gendtipo Il e as ’
amostras pertencentes ao genétipo V ficaram proximas a cepas V 4 18,2
da ~Australla. Nao foi observada correlacao entre gendtipos e Total 2?2 100
lesoes.
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