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INTRODUÇÃO
O circovírus suíno tipo 2 (PCV2), do gênero Circovirus e da família
Circoviridae, é endêmico no Brasil e de grande importância, uma vez
que, quando sintomático, pode causar infecção sistêmica, alterações no
sistema respiratório, enterite, síndrome da dermatite e nefropatia suína,
falhas reprodutivas e a síndrome de emagrecimento multissistêmico
pós-desmame². Trata-se de um vírus icosaédrico, não envelopado, com
genoma DNA circular de fita simples e ubíquo, podendo ser transmitido
de forma direta (principalmente via oro-nasal) e por fômites.³,⁴ De caráter
enzoótico e com alta taxa de mutação, possui oito genótipos identificados
(PCV2a a PCV2h), sendo o PCV2a, PCV2b e PCV2d os de maior
relevância e patogenicidade. Ao longo do tempo, houve uma mudança
nos padrões dos genótipos: por volta dos anos 2000, o PCV2a era o mais
prevalente nas granjas, sendo substituído pelo PCV2b, e, nos últimos
anos, observa-se um aumento de PCV2d⁵. Existem várias vacinas
comerciais disponíveis que utilizam, principalmente, o genótipo PCV2a
e, apesar de não impedirem a infecção, reduzem os sinais clínicos e
melhoram o desempenho do animal. Entretanto, a proteção cruzada entre
os genótipos não é esclarecida e a vacinação pode predispor à pressão de
seleção do vírus⁶. A natureza ubíqua e enzoótica do agente, bem como o
impacto econômico que este causa nas granjas e a ausência de dados de
prevalência no Brasil, tornam o monitoramento do PCV2 e seus
genótipos de suma importância. Dessa forma, o objetivo do presente
estudo é avaliar, através do diagnóstico molecular, os genótipos de PCV2
circulantes nas amostras recebidas pelo Laboratório de Pesquisa em
Virologia Animal/UFMG (LPVA), de janeiro de 2022 a agosto de 2023.

METODOLOGIA
O LPVA recebeu amostras de prestação de serviço das regiões Sul,
Sudeste e Centro-Oeste e os soros ou tecidos foram processados pela
técnica de extração de DNA com kit comercial (Kasvi Mini Spin; Kasvi,
Brasil), conforme protocolo do fabricante. O DNA extraído foi submetido
ao teste de PCR em tempo real, com primers e sondas específicos, para
detectar e quantificar as cópias genômicas de PCV2. Amostras positivas,
quando solicitado pelo requerente, foram genotipadas através de PCR
convencional e os amplicons analisados por eletroforese em gel de
agarose.

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Durante o período, um total de 2.477 amostras chegaram ao LPVA, sendo
1.961 positivas (79,17%) e 516 (20,80%) negativas (Fig. 1). Destas, 335
foram genotipadas: 0 (0,00%) positivas para PCV2a , 128 (38,21%) para
PCV2b e 43 (12,84%) para PCV2d , ocorrendo co-infecção entre PCV2b
e PCV2d em 119 (35,52%) amostras e 45 (13,43%) que foram negativas
para os três genótipos (Fig. 2). Em relação à evolução temporal, entre
2022 e 2023, o genótipo PCV2b não apresentou variação significativa
(38% para 33%). Houve redução de prevalência nos casos de co-infecção
entre PCV2b e PCV2b (44% para 6%) e dos negativos (16% para 6%).
PCV2d apresentou aumento significativo (2% para 56%) (Fig. 3).

Figura 1: Porcentagem de amostras positivas e negativas para PCV2 em
teste de PCR em tempo real

Figura 2: Resultados da genotipagem das amostras positivas para PCV2
em teste de PCR convencional

Figura 3: Comparação do resultado da genotipagem entre os anos de
2022 e 2023

Os resultados demonstram a alteração de prevalência entre os genótipos,
o que pode estar relacionado a falhas vacinais, bem como ao
comportamento do agente, e isso pode favorecer a ocorrência de surtos.
Corroborando com os dados encontrados neste trabalho, Miotto e
colaboradores (2023) analisaram 333 amostras, de 2021 e 2022,
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provenientes das regiões Sul, Sudeste e Centro-Oeste, através de biologia
molecular. O genótipo mais frequente foi PCV2b (56,77%), entretanto
33,10% foram positivas para PCV2d e em 9,20% houve co-infecção entre
PCV2b e PCV2d⁹. Em relação à co-infecção, há relatos de ocorrência nas
províncias chinesas⁷ e em javalis e suínos domésticos da Ucrânia⁸,
entretanto são necessários mais estudos desta dinâmica de infecção. Para
redução da disseminação e gravidade da doença a utilização de medidas
de controle de risco e a vacinação são as ações mais eficazes. Entretanto,
para atualização vacinal, bem como para monitoramento do agente, que
apresenta elevada evolução genética e variação sintomática, estudos mais
robustos relacionados à prevalência dos genótipos de PCV2 circulante
nas granjas são de suma importância.

CONSIDERAÇÕES FINAIS
É evidente que o vírus está evoluindo e, por isso, ações de diagnóstico
constantes são essenciais para o monitoramento dos genótipos circulantes
de modo a fornecer base para o embasamento para tomada de decisões,
prevenir e controlar o agente.
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