$

DETECCAO MOLECULAR E ANALISE
FILOGENETICA DO GENE N DE AMOSTRAS DO

UFRGS yirRUS DA CINOMOSE CANINA EM PORTO

UNIVERSIDADE FEDERAL
DO RIO GRANDE DO SUL

ALEGRE, RS.

Bruno Melo Teixeira’
1- Instituto de Ciéncias Basicas da Saude/ Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre-RS

O virus da cinomose canina (CDV) pertence ao género
Morbillivirus e causa uma doenca multisistémica em caes e
outros carnivoros com sinais respiratorios, gastrointestinais,
neurologicos e cutaneos. O virus possui um genoma
composto de RNA fita simples com aproximadamente 15,9
kb, contendo 6 genes que codificam para 8 proteinas (as
estruturais N, M, F, H e as nao-estruturais P, L, V e C). O
gene N tem sido usado como um marcador molecular
epidemioldgico para comparar diferentes cepas de CDV.

O objetivo deste trabalho foi de amplificar um segmento
do gene N das amostras de CDV obtidas de caes de Porto
Alegre, RS e compara-las com sequéncias disponiveis no
banco de dados Genbank, através de analises gendmicas.

No total, 41 amostras de urina e 19 de sangue total

foram coletadas de animais clinicamente suspeitos. As
amostras foram submetidas a extracao de RNA
posteriormente a transcricao reversa seguida de PCR (RT-
PCR) visando a amplificacao de um fragmento de 335 pares
de bases do gene N. Foram utilizados para PCR o primer
senso P1CDVF: 5-ATAAAGCATGTCATTATAGTCCTAA-3" e ©
primer antisenso P2CDVR: 5-CTTGAGCTTTCGACCCTTC-3".
Os amplicons selecionados foram clonados em E. coli e
sequenciados pelo metodo de Sanger. As sequéncias do

gene N foram comparadas com cepas disponiveis no
Genbank

Quatorze amostras de urina e oito de sangue total
permitiram a amplificacao do segmento alvo. As 16
sequéncias do gene N obtidas possuiam de 96,25 a 100%
de semelhanca nucleotidica; quando comparadas com as
cepas vacinais “classicas”® Onderstepoort e Lederle, a
semelhanga nucleotidica variou de 94,98 a 96,55%.
Entretanto, as amostras autoctones foram agrupadas em
clusters diferentes das cepas vacinais. Quinze das dezesseis
amostras clonadas foram agrupadas juntamente com
iIsolados norte-americanos e uruguaios, enquanto uma
amostra (KT/792867) foi agrupada com isolados chineses e
taiwaneses (Figura 1). Portanto, assume-se que variantes de
ao menos dois cluster diferentes circulam em Porto Alegre.
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Figura 1. Cepas de CDV de Porto Alegre,RS (indicadas por €) agrupadas com
isolados disponiveis no Genbank.

A0 menos duas variantes patogénicas do CDV estao em
circulacao em caes da regiao de Porto Alegre

Nesta populacao amostrada, 93,75% das amostras
foram agrupadas com as variantes uruguaias € norte-
americanas, ao passo que uma peguena proporcao destas
amostras (6,25%) parece mais relacionada com isolados
chineses e taiwaneses. Conclui-se que estas cepas sao
semelhantes aquelas circulantes em outros paises baseado
na analise das sequéncias de nucleotideos.
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