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INTRODUCCION

La Diarrea Viral Bovina es una enfermedad infecciosa que afecta a bovinos a nivel mundial,
caracterizada principalmente por trastornos reproductivos y respiratorios, que conllevan
importantes pérdidas econémicas, debidas a disminucién en la produccion de leche, abortos,
malformaciones y mortalidad embrionaria, inmunosupresién e incremento en las infecciones
secundarias, diarreas, sindromes respiratorios, entre otros. Esta enfermedad es producida
por el virus de la Diarrea Viral Bovina (VDVB).

Titulo del proyecto: “Herramientas diagnésticas para el control de la Diarrea Viral Bovina en
rodeos lecheros de la provincia de Santa Fe”.

Instrumento: CAID.

Ao convocatoria: 2020

Organismo financiador: UNL.

Director/a: Betina Marifio
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El VDVB pertenece a la Familia Flaviviridae, clasificado dentro del Género Pestivirus, al igual
que el virus de la Peste Porcina Clasica y al de la Enfermedad de las Fronteras. En la
actualidad se conoce la existencia de 3 genotipos del VDVB: VDVB-1, VDBV-2 y el ultimo en
detectarse, el virus HoBi-Like o VDVB-3 (también llamados Pestivirus A, Pestivirus B, y
Pestivirus H, respectivamente). A su vez, dentro del genotipo 1 hay 21 sub-genotipos, los
cuales se denominan desde la “a” a la “u”. Dentro del genotipo 2 se describen cuatro
subgenotipos, denominados desde la “a” a la “d” (Yesilbag, Alpay y Becher, 2017)y dentro del
genotipo 3 o HoBi-Like se conocen 4 subgenotipos denominados de la “a” a la “d”. En Argentina
se han detectado cepas pertenecientes al genotipo 1a, 1b, 1e, 1i, 2a, 2b, 2d y HoBilLike
(genotipo 3a) (Spetter, et al., 2021; Jones, Zandomeni y Weber, 2001), pero se desconoce
cuales son los genotipos que circulan actualmente en la provincia de Santa Fe.

OBJETIVOS

El objetivo de este trabajo fue secuenciar cepas provenientes de casos clinicos hallados en la
provincia de Santa Fe con el fin de determinar a qué genotipo pertenecen mediante la
realizacion de un estudio filogenético y de esta forma establecer qué genotipos circulan con
mayor frecuencia en la provincia de Santa Fe. La importancia de dicha informacién radica en
que se ha reportado que las variaciones del virus representan una importante causa de falla
vacunal.

METODOLOGIA

Para realizar la filogenia y determinacion del genotipo se evaluaron las secuencias obtenidas
de 11 cepas del VDVB durante el periodo 2020 a 2022 (Tabla 1).

Para la realizacion del trabajo, las muestras analizadas fueron proporcionadas por productores
a la Facultad de Ciencias Veterinaria UNL, Laboratorio de Virologia. Dichas muestras fueron
tomadas de animales que presentaban signologia compatible con Diarrea Viral Bovina. Los
establecimientos de los cuales provinieron las muestras se ubican en Arteaga (Dpto. de
Caseros), Carcaraia (Dpto. San Lorenzo), Esperanza (Dpto. Las Colonias) Sarmiento (Dpto.
Las Colonias), Portugalete (Dpto. San Cristébal).

Para la caracterizacion filogenética, las muestras obtenidas se sometieron a una RT-PCR de
punto final. Se cortaron y purificaron las bandas de agarosa con un kit comercial (GE) y luego
se secuenci6 el fragmento 5’UTR de los VDVB encontrados.

Para el analisis filogenético, en un primer paso se alinearon y analizaron las secuencias con el
programa Bioedit (Hall, 1999) donde se construyd una matriz que integré secuencias de cepas
de referencia, de aislamientos locales y de otras regiones obtenidas de bancos de genes
(Genbank). Ademas, se incluyd como cepa outgroup la secuencia de un aislamiento de virus
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de la Peste Porcina Clasica (GQ898885CSFV Nchills). Una vez obtenida la matriz, se
realizaron alineamientos multiples utilizando el programa Clustal X Version 1.8.3 (Thompson,
Higgins y Gibson, 1994) y consecuentemente se realizé la matriz de distancia bajo el método
Kimura 2 parametros. Los dendrogramas se realizaron con el método Neighbor Joining
utilizando el programa Mega (Nei y Saitou, 1987), versién X y se calcularon los bootstrap con
1000 repeticiones. Las secuencias nucleotidicas obtenidas en este trabajo se cargaron a la
base de datos de GenBank.

Tabla 1. Nombre, departamento de procedencia y cuadro clinico de las cepas secuenciadas. EM:
Enfermedad de las mucosas

NOMBRE DEPARTAMENTO SIGNOS CLINICOS
18 Caseros Neumonia

84 San Lorenzo Neumonia

85 San Lorenzo Neumonia

89 Las Colonias Muerte perinatal

IC Las Colonias Natimorto

S.2 San Cristobal EM

CD22 San Cristébal Malformacién

L3 San Cristébal Infeccion inaparente
PA1 Las Colonias EM

SA1 Las Colonias EM

N.T Las Colonias Natimorto

CONCLUSION Y RESULTADOS

A partir de la secuenciacion de las cepas anteriormente hombradas se puede establecer un
arbol filogenético (Figura 1), donde se ubican las cepas secuenciadas y las cepas usadas como
referencia de cada genotipo. Los datos sobre la secuenciaciéon obtenidos fueron compartidos
en el Genbank, junto con informacién como la procedencia, fecha de toma de muestra y signos
encontrados. Como puede observarse en el arbol filogenético, 9 de las 11 cepas secuenciadas
pertenecen al genotipo 1b y las 2 restantes pertenecen al genotipo 2b y 1a. Estos resultados
son semejantes a los observados en estudios previos en la regién pampeana, donde la mayoria
de las cepas aisladas fueron del genotipo 1b (Pecora et al., 2014).

Este estudio permitié determinar qué genotipo del VDVB es el mas frecuente en la provincia de
Santa Fe. Conocer las cepas que circulan en nuestra zona es util a la hora del desarrollo de
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vacunas y métodos diagnésticos y en la toma de decisiones al momento de planificar medidas
de control de la diarrea viral bovina.
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Figura 1: Arbol filogenético que incluye cepas de los genotipos 1a, 1b, 1c, 2a, 2b y virus HoBi-Like,
nombradas con su nro. de acceso a GenBank. Los circulos negros indican las cepas que fueron
secuenciadas en el presente trabajo
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