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INTRODUCCION

El virus de la Diarrea Viral Bovina (VDVB) pertenece a la Familia Flaviviridae, clasificado
dentro del Género Pestivirus, junto al virus de la Peste Porcina Clasica y al de la
Enfermedad de las Fronteras. Actualmente se conocen 3 genotipos del VDVB: VDVB 1,
VDVB 2 y virus HoBi-Like (también llamados Pestivirus A, Pestivirus B'y Pestivirus H,
respectivamente). Dentro del genotipo 1, se han descripto 21 sub-genotipos (denominados
de la“a” ala “u”) y dentro del genotipo 2, existen cuatro subgenotipos (denominados desde
la “a” a la “d”) (Yesilbag et al., 2017). En Argentina se han detectado previamente cepas
pertenecientes al genotipo 1a, 1b y 2 y HoBi-Like (Jones et al., 2001), pero no se conocen
cudles son los genotipos que circulan actualmente en nuestra provincia.

OBJETIVOS

Secuenciar cepas provenientes de casos clinicos hallados en la provincia de Santa Fe y
determinar a qué genotipo pertenecen mediante la realizacion de estudios filogenéticos.

Titulo del proyecto: Monitoreo y Saneamiento del Virus de la Diarrea Viral Bovina en rodeos lecheros de la
provincia de Santa Fe

Instrumento: CAl+D
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METODOLOGIA

Para este estudio se evaluaron las secuencias obtenidas de 7 cepas del VDVB obtenidas a
partir de casos clinicos encontrados en las localidades de Arteaga (1), Carcarana (3),
Esperanza (1), Sarmiento (1) y Portugalete (1). Para la caracterizacion filogenética, las
muestras obtenidas se sometieron a una RT-PCR de punto final, estandarizada previamente
por el laboratorio de biologia molecular del Instituto de Virologia del CICVyA INTA Castelar.
Se cortaron y purificaron las bandas de agarosa con un kit comercial (GE) y luego se
secuencio la regién 5" no codificante (5°'UTR) de los VDVB encontrados (Unidad de Gendémica
del CICVyA). Para el andlisis filogenético, en un primer paso se alinearon y analizaron las
secuencias con el programa Bioedit donde se construyd una matriz que integré secuencias
de cepas de referencia, de aislamientos argentinos y de otras regiones obtenidas de bancos
de genes (Genbank). Una vez obtenida la matriz, se realizaron alineamientos multiples
utilizando el programa Clustal X Versién 1.8.3 (Thompson et al., 1994) y consecuentemente
se realiz6 la matriz de distancia bajo el método Kimura 2 parametros. Los dendrogramas se
realizaron con el método Neighbor Joining (Nei and Saitou, 1987) utilizando el programa
Mega, version X y se calcularon los bootstrap con 1000 repeticiones.

RESULTADOS Y CONCLUSIONES

El arbol filogenético obtenido a partir de las cepas secuenciadas se muestra en la Figura
1. Las secuencias nucleotidicas obtenidas en este estudio se compartieron en la base de
datos de GenBank. Los numeros de acceso, procedencia, fecha de toma de muestra y
signos encontrados figuran en la tabla 1. Como puede observarse en el arbol filogenético,
6 de las 7 cepas secuenciadas pertenecen al genotipo 1b y la restante pertenece al
genotipo 1a. Estos resultados son semejantes a los observados en estudios previos en la
region pampeana, donde la mayoria de las cepas aisladas fueron del genotipo 1b (Pecora
et al., 2014).

Tabla 1. Nombre, afio de toma de muestra, procedencia, signos, genotipo y numero de acceso al
GenBank para las 7 cepas secuenciadas.

Nombre Ao Procedencia Signos Genotipo Ge';lmg:nk
18/2019 2019 Arteaga (Dpto. Caseros) Neumonia 1b MW316591
84/2015 2015 Carcarana (Dpto. San Lorenzo) Neumonia 1b MW316592
85/2015 2015 Carcarana (Dpto. San Lorenzo) Neumonia 1a MW316593
89/2015 2015 Carcarana (Dpto. San Lorenzo) Neumonia 1b MW316594
IC 2020 Esperanza (Dpto. Las Colonias) Muerte perinatal 1b MW290532
N.T-2020 2020 Sarmiento (Dpto. Las Colonias) Natimorto 1b MW290533
$2:2020 2020  Portugalete (Dpto. San Cristébal) ~ C"ermedaddelas oy, MW290534
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AF417987-1b
AF417990-1b
@ MW290534
AF244966-1b
AF244953-1b
AF298060-1b
@ MW316594
AJ318594-1b
® MW316592
FJ895327-1b
AF244971-1b
JQ920224-1b
AF244970-1b
@ MW316591
U97422-1b
EU555288-1b
GU120256-1b
M96687-Osloss-1b
AF417993-1b
AF417992-1b
FJ387232-NY1-1b
AB042706-1b
AB266464-1b
@® MW290532
@ MW290533
AB040132-1c
U97462-1c
AJ293594-1c
AF244954-1c¢
AF244957-1c¢
JQ920162-1a
AF244955-1a
AY443030-1a
AJ312931-1a
AB019666-1a
AB266455-1a
U94916-1a
AB266465-1a
DQ088995-Singer-1a
AF244961-1a
M31182-NADL-1a
AY443029-1a
U97442-1a
AJ312916-1a
AJ312924-1a
@® MW316593
AF298061-1a
AJ312921-1a
AF244952-2b
AY443026-2b
AF417996-2b
AY379547-2b
AB567658-2b
AF244959-2b
AY944277-2b
U94914-Soldan-2b
EU747875-2b
MH074881-2b
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Figura 1. a y b (continuacion). Arbol filogenético. Los puntos rojos indican las cepas analizadas en
este trabajo

Conocer las cepas virales que circulan a campo en las distintas regiones es de especial
importancia a la hora de formular vacunas que sean eficaces contra las cepas que se
encuentran actualmente en circulacion.
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