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CARACTERIZAÇÃO MOLECULAR DO CIRCOVÍRUS SUÍNO TIPO II COM VISTAS À PRODUÇÃO DE IMUNOBIOLÓGICOS. 
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Os vírus pertencentes ao gênero Circovirus, família Circoviridae, são responsáveis pela ocorrência da circovirose suína, uma importante doença com grande impacto econômico na suinocultura mundial. O circovírus suíno (PCV) é um vírus pequeno, não envelopado de 17 nm de diâmetro, sendo seu genoma composto de uma cadeia simples de DNA circular de aproximadamente 1,7 Kb. Dois tipos de PCV foram caracterizados, PCV tipo 1 (PCV1), não patogênico, e PCV tipo 2 (PCV2) que está associado à Circovirose Suína. O objetivo deste trabalho foi produzir um clone contendo todo o genoma viral para posterior utilização na produção de vacinas. Amostras de tecidos de suínos infectadas com PCV-2 foram submetidas à reação de PCR utilizando oligonucleotídeos sobrepostos na região 5’. O fragmento obtido foi clonado em vetor do Kit pGEM®-T Easy System Vector, seguindo recomendações do fabricante e o plasmídeo recombinante resultante foi utilizado na transformação de células de E. coli DH5a ultra-competentes. Os clones positivos foram selecionados e DNAs plasmidiais contendo o inserto viral foram submetidos à reação de sequenciamento pelo método da terminação de dideoxinucleotídeos. As seqüências de nucleotídeos obtidas foram comparadas com 24 seqüências de nucleotídeos de PCV2 disponíveis no GenBank. Alinhamentos múltiplos foram obtidos utilizando o programa Clustal W e a partir do alinhamento foram preparados filogramas genéticos utilizando o programa MEGA versão 3.0 pelo método de neighbour-joining. As análises estatísticas foram realizadas por bootstrap com 2000 repetições. A seqüência de nucleotídeos deste isolado apareceu em grupos diferentes de isolados já caracterizados na América, agrupando-se com seqüências de isolados europeus e asiáticos. Os resultados obtidos neste estudo auxiliarão na produção de vacinas recombinantes para o controle da infecção, uma vez que até o momento ainda não é conhecido um método eficiente no controle desta infecção. (CNPq) 

