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A bronquite infecciosa é causada pelo VBI, que é classificado no género Gammacoronavirus
da Familia Coronaviridae. Essa enfermidade esta distribuida mundialmente e destaca-se como um dos
mais importantes problemas sanitarios para o plantel avicola industrial. Recentemente tem sido
identificado no Brasil um nimero elevado de variantes do VBI, diferindo na andlise filogenética com
base no gene S1 de estirpes Americanas, Europeias, Asiaticas e Australianas. No entanto, pouco tem
sido investigado com relacdo a outros genes codificadores de proteinas importantes como a
nucleoproteina (N), que é fator chave nos processos de replicacdo e montagem de novas particulas
virais, e contém epitopos importantes para interacdo com as células T e B. O objetivo do presente
estudo foi determinar as seqiiéncias 3’-terminal do gene da proteina N de isolados do VBI no Brasil e
compara-las com as de estirpes do VBI de outras regides do mundo. Para tanto, foram submetidos a
analise molecular, 15 isolados do VBI obtidos durante o periodo de 1988 a 2000, de surtos a campo da
Bronquite Infecciosa (Bl), em aves de corte ou de postura das regiGes Sul e Sudeste do Brasil. A
andlise filogenética de sequéncias parciais do gene N resultou na segregacdo dos 15 isolados
brasileiros do VBI em cinco grupos diferentes, sendo que trés desses grupos sdo relacionados a
estirpes do gen6tipos Massachusetts, enquanto que os outros dois grupos sdo associados aos genotipos
Connecticut ou Variante Brasileira. Esses grupos genotipicos coincidiram na sua maior parte com 0s
que foram previamente determinados pela andlise filogenética com base no gene S1. Concluindo, a
analise filogenética do gene N é capaz de diferenciar estirpes brasileiras do VBI e avaliar a sua
evolucgdo, especialmente nos casos em que a amplificacdo do gene S1 é mais dificil por causa da sua

variabilidade entre estirpes muito diferentes do VBI.
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