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O gênero Parapoxvirus (PPV), da família Poxviridae, inclui importantes patógenos de 

ruminantes, como o Parapoxvirus ovis (ORFV) e o Parapoxvirus pseudocowpox (PCPV), 

que causam infecções cutâneas em ovinos/caprinos e bovinos/bubalinos, respectivamente, e 

têm reconhecido potencial zoonótico. No Brasil, a circulação de PPV é presente, porém 

permanece pouco estudada e dados baseados em genomas completos ainda são inexistentes. 

Considerando que esses vírus são de difícil isolamento e multiplicação em laboratório, 

estudos genômicos são necessários para seu entendimento. Neste trabalho, descrevemos os 

primeiros genomas completos de ORFV e PCPV de amostras brasileiras, com o objetivo de 

caracterizar a diversidade genética dos PPV circulantes no Brasil. Três amostras PCR-

positivas de cada vírus, oriundas do estado do Pará, foram submetidas a metagenômica e 

sequenciadas na plataforma Illumina MiSeq. Obtiveram-se três sequências de PCPV e duas 

de ORFV, utilizadas como referência para análises comparativas e desenho de primers para 

PCR multiplex de sequenciamento. Outras dez sequências de ORFV foram geradas a partir 

dessa PCR multiplex na plataforma Ion Torrent, usando amostras dos estados do Pará, 

Mato Grosso, Rio Grande do Sul, Bahia e do Distrito Federal. As análises evolutivas 

mostraram que as sequências de PCPV do Brasil são significativamente diferentes de outras 

sequências disponíveis na literatura, agrupando-se em um clado distinto e apresentando 

~97% de identidade com outros isolados globais. As sequências de ORFV do Pará, Rio 

Grande do Sul e Distrito Federal agruparam-se em um clado, juntamente com duas 

sequências da Argentina, com alto suporte de bootstrap, enquanto as sequências de ORFV 

do Mato Grosso e da Bahia formaram um clado separado, mais próximo de outras 

sequências descritas na literatura, como a amostra NZ2. Em conjunto, esses achados 

indicam a circulação de linhagens distintas de ORFV no Brasil e de uma linhagem de 

PCPV consideravelmente divergente das já descritas em outras partes do mundo. 
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