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Intfrodugdo: O Parvovirus Suino (PPV1) é um virus pertencente a familia Parvoviridae, causador de problemas
reprodutivos em fémeas prenhes, como morte embriondria, fetos mumificados e natimortos, resultando em
diminuicdo das leitegadas. O genoma do PPV é constituido por uma fita simples de DNA que apresenta 5.075
nucleotideos. As proteinas VP1/VP2 estdo associadas com a inducdo de anticorpos neutralizantes e pequenas
diferencas podem determinar o tropismo por diferentes tecidos e hospedeiros. O virus tem sido isolado em todo o
mundo e classificado em quatro subtipos (PPV1a-d). As vacinas existentes sdo inativadas e baseadas no subtipo
PPV-1c (NADL-2). Apesar de a vacinagdo ser aplicada amplamente no Brasil, o virus ainda circula nos rebanhos,
causando problemas reprodutivos. Deste modo, conhecer a ocorréncia e a diversidade genética dos PPVI1s
circulantes no Pais, associadas com perdas reprodutivas, é importante a fim de reavaliar as medidas de controle da
doenga. Objetivo: Este estudo avaliou a ocorréncia e caracterizou geneticamente isolados de PPV1 em fetos
suinos mumificados, provenientes de granjas brasileiras, entre os anos de 2021-2024. Método: Um total de 356
amostras de fetos suinos mumificados ou natimortos, oriundos de granjas localizadas em diferentes estados
brasileiros foram avaliadas no estudo. Para deteccdo de PPV1, os pools de érgdos foram macerados, seguidos por
extracdo de DNA e PCR para deteccdo de um fragmento da NS1. Para o sequenciamento viral, foram utilizados 3
pares de primers que amplificam a regido que codifica as proteinas VP1 e VP2 que formam o capsideo viral. Os
produtos de PCR foram purificados, quantificados e sequenciados pelo método de Sanger. Para construcdo da
drvore filogenética as sequéncias foram alinhadas com sequéncias de referéncia dos quatros subtipos de PPV-1.
Resultados: Vinte e cinco amostras (7%) testaram positivas para PPV 1. Destas amostras, apenas duas foram positivas
nas frés PCRs e foram submetidas ao sequenciamento. As amostras sequenciadas parcialmente foram detectadas
em pools em leitdes mumificados provenientes de uma granja localizada no meio-oeste catarinense no ano de
2021. Ambas as amostras apresentaram identidade de 99.9% entre elas e identidade de 99.5-99.6% com a cepa
chinesa BQ/CHN/2006 (EU790641.1) e a cepa Kresse (U44978.1). Dessa forma, as amostras foram classificadas como
PPV1d. Conclusao: O PPV circula na suinocultura brasileira, no entanto, em uma frequéncia baixa. O subtipo
sequenciado pertence a cepa virulenta Kresse. Possivelmente esta ocorréncia esteja associada a falhas vacinais e
boas praticas de vacinacdo, uma vez que as vacinas disponiveis atualmente tém se mostrado efetivas frente ao
subtipo detectado.
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