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Objetivos 
O Circovírus Suíno tipo 3 (PCV-3) foi descrito        
recentemente em animais de diferentes países      
e sua presença tem sido associada a quadros        
de dermatite, nefropatia, distúrbios    
respiratórios, entéricos, neurológicos e falhas     
reprodutivas. A detecção do vírus por métodos       
rápidos e confiáveis, como a reação em cadeia        
pela polimerase (PCR) é de grande importância       
para estudos epidemiológicos e para o      
diagnóstico da infecção nos rebanhos     
comerciais. Os objetivos deste estudo foram: a)       
criar um controle positivo para a detecção de        
Circovírus Suíno Tipo 3; b) padronizar a reação        
em cadeia pela polimerase -PCR; c) aplicar a        
técnica na detecção do agente. 

Métodos e Procedimentos 
Foi realizada a análise dos genomas do vírus        
PCV-3 isolados no Brasil (Saraiva et al, 2019) e         
a partir desta análise foram selecionados      
primers disponíveis na literatura para detecção      
do vírus (Ku et al, 2017 e Kim et al, 2018). Um            
dos pares de primers escolhidos (Ku et al,        
2017) foi modificado em uma base nitrogenada,       
visando um pareamento mais eficiente com a       
linhagem brasileira de PCV-3. A partir desta       
alteração, foi selecionada uma sequência de      
679 pares de bases que foi sintetizada pela        
empresa gBlocks® Gene Fragments    
(Integrated DNA Technologies, Inc.). A PCR foi       
padronizada com este controle sintetizado e      
foram testadas 158 amostras de DNA de       
suabes nasais de suínos provenientes de seis       
granjas de diferentes estados do país.  
 
 

Figura 1: Genoma do PCV-3 brasileiro, primers 
selecionados em suas regiões alvo e área 

sintetizada para controle (gblock) 

Resultados 
O controle positivo criado possibilitou a      
padronização da PCR para detecção do      
PCV-3, mas as 158 amostras de DNA de trato         
respiratório dos suínos testadas foram     
negativas para detecção o vírus  

Conclusões 
Apesar do resultado negativo em amostras de       
campo, foi possível verificar que a síntese de        
fragmento de DNA possibilitou a padronização      
da PCR para o monitoramento de circulação do        
agente no país sem a necessidade e o risco de          
manipulação do agente no laboratório. 
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Objectives 
The Porcine Circovirus Type 3 (PCV-3) has       
been recently described in animals from      
different countries and its presence has been       
associated with dermatitis conditions, as well as       
with nephropathy, respiratory and enteric     
disorders, neurologic symptoms, and    
reproductive failure. The virus detection with      
rapid and reliable methods, such as the       
polymerase chain reaction (PCR), is of great       
importance for epidemiologic studies and for      
field diagnosis of commercial herds. The      
objectives of this study were to: a) create a         
positive control for Porcine Circovirus Type 3       
detection; b) standardization of the polymerase      
chain reaction (PCR); c) apply the technique for        
virus detection.  

Materials and Methods 
After the analysis of Brazilians PCV-3 genome       
sequences (Saraiva et al, 2019), the primers       
that showed the most compatibility with the       
genomes were chosen (Ku et al, 2017 and Kim         
et al, 2018). The selected primer pair (Ku et al,          
2017) were modified in one nitrogenous base to        
achieve better results in detection of Brazilian       
strains of PCV-3. Based on this adjust, a 679         
pair of bases sequence was synthesized by       
gBlocks® Gene Fragments (Integrated DNA     
Technologies, Inc.). The standardized PCR was      
performed with the synthesized positive control      
for detection of PCV-3 in 158 DNA samples        
collected from swine respiratory tracts, from six       
different commercial farms across the country.  

 
 

Figure 1: Brazilian PCV-3 genome, selected primers 
in their target region and positive control region 

(gblock). 
 

Results 
Even though the created positive control      
allowed the PCR standardization for PCV-3      
detection, all 158 tested DNA samples,      
collected from swine respiratory tracts, were      
negative for the PCV-3 virus.  

Conclusion 
Despite the negative results, it was possible to        
verify that the DNA fragment synthesized      
allowed the PCR standardization for     
surveillance of the virus circulation in the       
country, eliminating the need of manipulation      
and unnecessary exposure to the agent.  
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