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El virus de la Diarrea viral Bovina (BVDV) es un
virus econémicamente importante siendo una
de las causas de desordenes reproductivos y
productivos en bovinos mundialmente. Se han
reconocido 2 genotipos virales: BVDV-1y BVDV-
2,y mas recientemente se ha propuesto un nue-
vo genotipo de BVDV conocido como Pestivirus
HoBi-like. En Uruguay BVDV es un problema im-
portante. Un estudio seroldogico con muestras
del 2000-2001, reveld que todos los predios son
seropositivos con una seroprevalencia prome-
dio de 67%. En el ano 2016 publicamos la pri-
mera caracterizacion genética de BVDV en Uru-

guay con muestras colectadas en 2014. BVDV-1
y BVDV-2 circulan en nuestros rodeos, y parecia
haber una supremacia de BVYDV-1a. Hemos con-
tinuado con la deteccién y caracterizacién de
BVDV durante el periodo 2015-2017, confirman-
do la predominancia de BVDV-1a en nuestro
muestreo. Nuestras cepas BVDV-1a parecen es-
tar diversificandose en nuestro territorio en un
nuevo linaje que dista de las cepas de este sub-
tipo viral usadas en la formulacion de vacunas
por lo que es interesante continuar el estudio
de estas cepas uruguayas con el fin de elabo-
rar planes de control de la enfermedad acordes
para nuestros rodeos.
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Bovine viral diarrhea virus (BVDV) is an econo-
mically important virus being one of the cau-
ses of reproductive and productive disorders
in cattle worldwide. Two viral genotypes have
been recognized: BVDV-1 and BVDV-2, and
more recently a new genotype of BVDV known
as Pestivirus HoBi-like has been proposed. In
Uruguay BVDV is a major problem. A serological
study with samples from 2000-2001, revealed
that all farms are seropositive with an average
seroprevalence of 67%. In 2016 we published
the first genetic characterization of BVDV in
Uruguay with samples collected in 2014. BVDV-
1 and BVDV-2 circulated in our herds, and the-
re seemed to be a supremacy of BVDV-1a. We
have continued with the detection and charac-
terization of BVDV during the period 2015-2017,
confirming the predominance of BVDV-1a. Our
strains BVDV-1a seem to be diversifying in our
territory in a new lineage that is far from the
strains of this viral subtype used in the formu-
lation of vaccines so it is interesting to continue
the study of these Uruguayan strains in order to
develop control plans of the disease according
to our rodeos.

Introduccién

El virus de la Diarrea viral Bovina (BVDV) es un
virus econdmicamente importante siendo una
de las causas mas importantes de desordenes
reproductivos y productivos en bovinos a nivel
mundial. Este virus se transmite de manera ho-
rizontal causando multiples afecciones clini-
cas dentro de las que se destacan problemas
reproductivos, desordenes gastrointestinales,
distrés respiratorio, e inmunodepresion. BVDV
ademas se transmite horizontalmente gene-
rando animales persistentemente infectados
(PI), excretores sanos que infectan al resto del
rodeo. Se han reconocido 2 genotipos virales:
BVDV-1 que se subdivide en 20 subtipos vira-
les BVDV-1a-t; y BVDV-2 que se subdivide en
3 subtipos, BVDV-2a-c. Recientemente se pro-
puso un nuevo genotipo de BVDV denominado
Pestivirus tipo HoBi. En la region se han de-

tectado los 3 genotipos de BVDV. En Bra-

sil se han descrito los subtipos BVDV-1a,

|

1b, 1i, 1d, BVDV-2b y Pestivirus tipo HoBi (Flores y
col,, 2002; Vilcek y col,, 2004; Cortez y col., 2006;
Weber y col,, 2014; Silveira y col.2015;, Mdsena
y col. 2016).En Argentina se ha reportado la cir-
culacion de los subtipos BVDV-1a, BVDV-1b y
BVDV-1c, y de BVDV-2ay BVDV-2b (Jones y col,,
2001; Pecora y col,, 2014). En Uruguay BVDV es
un problema importante a nivel reproductivo y
productivo, y la vacunacion ya que no es obliga-
toria. Segun datos del ano 2000 el 100% de los
predios son seropositivos a BVDV, y una sero-
prevalencia promedio de 67% los rodeos (Gua-
rino et al, 2008). En el afo 2016 realizamos la
primera caracterizacion molecular de BVDV en
nuestro pais de predios problemas reproduc-
tivos y se obtuvo una prevalencia del 4,1%, de
acuerdo a lo esperado para predios con proble-
mas reproductivos. EL genotipo BVDV-1 fue el
mayoritariamente encontrado y dentro de éste
el subtipo 1a fue el predominante (98%) (Maya
et al. 2016).

El objetivo de este trabajo es continuar la ca-
racterizacion molecular de BVDV en Uruguay
y comparar las cepas uruguayas con las de la
region.

Materiales y Metodos

Coleccion de muestras:

Se colectaron alrededor de 928 muestras de
sangre/ suero, muestras de diversos tejidos
de animales muertos y fetos durante el perio-
do 2015-2017. La mayoria de las muestras fue-
ron remitidas por la Plataforma de Salud Animal
(PSA) de INIA, de terneros cony sin diarrea (Pro-
yecto de Diarreas neonatales); animales abor-
tados y vaquillonas (Proyecto de abortos), y de
establecimientos con animales presuntamente
positivos a BVDV.

Deteccion y caracterizacion molecular
del Virus de la diarrea Viral Bovina:

Se extrajo el ARN viral de las muestras con el kit
QlAamp viral RNA mini Kit (QIAGEN®, Germany).
EL ARN viral fue retrotranscripto con cebadores
randomicos y la enzima SuperScript Il (Invitro-
genTM, USA). Se realizd PCR en Tiempo Real
descripta por Maya et al. (2016). Para la genotipi-
ficacion se amplificod la 5'UTR y la proteasa Npro



tal como fue descripto previamente por Maya et
al. (2016). Ambas hebras de los amplicones fue-
ron secuenciadas y editadas. Las secuencias de
las5'UTRy Npro fueron concatenadas en un frag-
mento de 607 pb. La genaotipificacion de las ce-
pas Uruguayas se realizé mediante una recons-
truccion filogenética por Maxima Verosimilitud,
y el modelo de sustitucion nucleotidica GTR +
gamma, y 1000 réplicas de bootstrap usando el
software MEGA version 6. En el analisis compa-
rativo se incluyeron cepas de referencia de los
genotipos y subtipos de BVDV obtenidas de la
base de datos del Genbank.

Resultados y Discusién -

Del total de muestras analizadas por PCR en
Tiempo Real, 23 resultaron positivas a BVDV
(2.5%). Por PCR a Tiempo final se amplificaron,
secuenciaron y editaron exitosamente la 5' UTR
y la Npro de 18 muestras, que pudieron ser ge-
notipadas mediante reconstruccion filogenética
en: 16 muestras como BVDV-1ay 2 como BVDV-
2b. En las restantes 5 muestras positivas, solo
se pudo amplificar la 5' UTR, haciéndose su ge-
notipificacion mediante la herramienta BLAST
del NCBI, y se caracterizaron 3 muestras como
BVDV-1ay 2 muestras como BVDV-2b.

Sumando a las cepas publicadas previamente
por Maya et al. (2016) (n=16), las cepas uruguayas
ascienden a 39 cepas positivas. Las secuencias
de la 5' UTR y Npro concatenadas de 32 mues-
tras fueron incluidas en los analisis comparati-
vos. Estas cepas uruguayas fueron caracteriza-
das 28 como BVDV-1a, 1 BVDV-1i, y 3 BVDV-2b.
La muestra del subtipo 1i se relaciona mas es-
trechamente con la cepa de este subtipo ais-
lada en Brasil en el ano 2015 por Mosena et al.
(2017) que con las cepas de este subtipo aisla-
das en el Reino Unido donde parecia estar res-
tringido este subtipo viral.

Las cepas 1a Uruguayas se separaron en 2 gru-
pos. En el grupo que contiene a la mayoria de
las cepas 1a uruguayas (24 cepas) no se observa
un agrupamiento temporal, y si una divergencia
geografica de este subtipo en nuestro territorio
formando un nuevo linaje.

Las 3 muestras genotipadas como BVDV-2b
también se subdividieron en 2 grupos: la cepa
del ano 2014 se agrupd de manera cercana con
cepas de Brasil de este subtipo; mientras que

las cepas 2b del ano 2016 agruparon aparte
con buen soporte estadistico pudiendo deno-
tar cierta divergencia local que por falta de un
numero mayor de muestras se hace menos evi-
dente que en las cepas BVDV-1a.

Seria interesante continuar los analisis del lina-
Jje 1a uruguayo y estas cepas 1a del “linaje uru-
guayo” serian buenas candidatas para la formu-
lacion de vacunas para nuestros rodeos. Estos
resultados contribuyen a la informacién para
realizar planes de contingencia contra este vi-
rus
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