Genome sequence of Border disease virus genotype 8 from chamois by next generation sequencing

Riassunto
Border disease virus (BDV) è diffuso a livello mondiale sia in piccoli ruminanti domestici che in quelli selvatici. In questo lavoro si riporta la sequenza del genoma di BDV genotipo 8 da un camoscio (ceppo Italy-58987), ottenuta mediante NGS, e il confronto della stessa con i genomi di altri pestivirus. La sequenza di 12,245 bp è stata allineata a 22 genomi di pestivirus e ha mostrato una identità di sequenza nt/aa del 81.3/89.4% con altri genotipi di BDV, e del 65.9/67.8% con gli altri pestivirus. Il genoma ha mostrato una identità media nt/aa del 91.2/95.0%  con tre genomi svizzeri, strettamente corerelati con le sequenze delle porzioni di 5’-UTR e Npro di BDV-8.
L’identificazione di isolati divergenti di BDV-8 nel nordovest dell’Italia e in Svizzera duggerisce che questo genotipo possa aver circolato in un’area più ampia di quella inizialmente ipotizzata, e che possa avere una elevata adattabilità a ospiti diversi.
