
INTRODUÇÃO 
 

O vírus da bronquite infecciosa (VBI) causa uma doença 

aguda e altamente contagiosa que provoca perdas 

econômicas. Este patógeno apresenta uma grande 

diversidade genética e, no Brasil, existem dois genótipos 

principais: Massachusetts (Mass) e “variantes brasileiras 

de campo” (BR). Estes genótipos de VBI podem infectar 

diferentes células do organismo das aves, apresentando 

tropismo por determinado órgão e/ou sistema específico.  

 

OBJETIVO 
  

Identificar os genótipos de VBI presentes em lotes de 

produção avícola (matrizes e frangos de corte) com 

bronquite infecciosa no Brasil e avaliar os genótipos mais 

prevalentes nos órgãos de diferentes sistemas fisiológicos. 

 

MATERIAIS E MÉTODOS 
 

Foram coletadas amostras de órgãos de três diferentes 

sistemas (digestório, respiratório e urogenital) de 79 lotes 

de aves positivos para o VBI. O RNA foi extraído e 

amplificado por RT-nestedPCR. Os produtos amplificados 

foram sequenciados e os genótipos identificados. 

 

RESULTADOS 
  

Os resultados mostraram que 23 (29,1%) amostras 

pertenciam ao genótipo Mass e 56 (70,9%) ao genótipo 

BR. Os genótipos (Mass e BR) foram encontrados nos 

sistemas fisiológicos estudados de 61 destas amostras. 

Mass foi significativamente mais encontrado no sistema 

respiratório (11 amostras - 84,6%) e apenas em 1 amostra 

de cada um dos outros sistemas (7,7% no digestório e 

7,7% no urogenital). BR foi encontrado principalmente em 

amostras dos sistemas respiratório (19 amostras - 39,6%) 

e digestório (17 amostras - 35,4%) e em menor frequência 

em amostras do trato urogenital (12 amostras - 25%).  
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CONCLUSÃO 
  

Foi possível observar a disseminação dos genótipos Mass 

e BR nos lotes de produção avícola do Brasil. Além disso, 

foi demonstrado que estes genótipos podem ser 

encontrados nos três sistemas fisiológicos preferenciais 

de replicação do VBI (respiratório, digestório e urogenital). 
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