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Introducao

O herpesvirus bovino tipo 6 (BoHV-6), pertencente a familia Herpesviridae, subfamilia
Gammaherpesvirinae, género Macavirus. O BoHV-6 e um virus linfotropico de bovinos, que induz
InfeccOes latentes em leucocitos. Seu papel como agente patogénico para bovinos ainda nao foi
determinado. O BoHV-6 ja fol identificado nos EUA, Canada e Europa; até o presente, 0 virus ainda
nao havia sido detectado em bovinos no Brasil.

ODbjetivo Resultados

Pesquisar a ocorréncia de infeccoes pelo
BoHV-6 em bovinos atraves da amplificacao
de segmentos genomicos pela reacao da
polimerase em cadela (PCR).

Das 19 amostras analisadas, duas deram
origem a amplicons com o tamanho esperado
(382 pares de base ou pb). Estes fragmentos
foram purificados e remetidos para
sequenciamento de nucleotideos para

Materiais e metodos confirmacéo de sua identidade.
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Figura 2. Eletroforese em gel de agarose.
1, marcador de peso molecular (100 pb),
2, 3, 4 e 6, amostras negativas. Amostras 5
§ 7 e 7 amplificacdo dos fragmentos de 382
pares de base.
Conclusao
Figura 1. Esquema descrevendo a metodologia utilizada.
DNA foi extraido do sangue total de 19 bovinos de rebanhos Uma vez confirmados estes achados, este
do Rio Grande do Sul. O resultado das extracoes foram trabalho corresponderé 20 primeiro registro
submetidos a PCR para amplificacdo de um fragmento do a . . .
gene que codifica a glicoproteina B (gB) de BoHV-6. da ocorrencia de BoHV-6 em bovinos no Rio
Posteriormente, o fol visualizado em gel de agarose corado Grande do Sul.
como brometo de etidio (Figura 2). As bandas geradas na
altura esperada (382 pares de bases; pb) foram purificadas e
enviadas a sequenciamento para confirmacao dos achados. N )
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