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O virus da cinomose canina (CDV — canine distemper virus) pertence a familia
Paramyxoviridae, género Morbillivirus. O CDV causa uma doenga caracterizada por um quadro
multissistémico que pode atingir os sistemas respiratorio, digestivo, tegumentar e nervoso de
caes. O virus possui um genoma de RNA fita simples, com cerca de 15,9 kb, que codifica seis
genes para oito proteinas virais. Devido a sua variabilidade genética, falhas vacinais tém sido
relatadas. O gene N, codificante da nucleoproteina viral, tem sido frequentemente utilizado para
comparagdes entre amostras de CDV. Em vista disso, o objetivo deste trabalho foi amplificar
segmentos do gene N de amostras de CDV obtidas de caes no municipio de Porto Alegre, RS e
compara-los com regides equivalentes disponiveis no banco de dados Genbank, através de
andlises gendmicas. Para isso, 41 amostras de urina e 19 de sangue coletadas de animais
clinicamente suspeitos foram submetidas a extragdo de RNA e posteriormente a transcricao
reversa seguida de PCR (RT-PCR) visando a amplificagdo de um fragmento de 335 pares de
bases do gene N. Do total, 22 amostras (36,66 %) permitiram a amplificagdo do segmento alvo.
Dezesseis desses segmentos gendmicos foram clonados em E. coli. O DNA plasmidial foi entdo
extraido e submetido ao sequenciamento pelo método de Sanger. As sequéncias do gene N
obtidas foram comparadas com equivelentes de cepas selvagens e vacinais disponiveis no
Genbank. A comparacdo entre os fragmentos gendmicos mostrou que as amostras possuiam de
96,25 a 100% de semelhanga nucleotidica. Quando comparadas com as amostras vacinais
classicas “Onderstepoort” e “Lederle” foi detectada similaridade entre 94,98 e 96,55% da
sequéncia de nucleotideos. Entretanto, as amostras autoctones foram agrupadas em clusters
diferentes das cepas vacinais. Quinze das dezesseis amostras clonadas foram agrupadas
juntamente com isolados norte-americanos e uruguaios, enquanto uma amostra foi agrupada com
isolados chineses e taiwaneses. Conclui-se que ao menos duas variantes patogénicas estdo em
circulagdo em cdes da regido de Porto Alegre, as quais, pelas andlises realizadas, parecem

semelhantes as amostras circulantes nos outros paises mencionados acima.
Palavras-chave: CDV, cinomose, andlise filogenética, gene nucleocapsideo

Orgfo financiador: Finep



