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Introduccion

El virus distemper canino (CDV), un Morbillivirus de la familia Paramyxoviridae, causa una enfermedad
multisistémica en canidos con alta morbilidad y mortalidad a nivel mundial®- 2.

CDV es el agente causal de una de las enfermedades infecciosas mas relevante de los canes, a pesar de existir
vacunas como estrategia de prevencién y control, como la vacuna viva atenuada cepa Onderstepoort 3.

Se trata de un virus ARN; monocatenario, con amplio rango de huéspedes 4, cuyo genoma codifica para seis
proteinas estructurales y dos no estructurales °.
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El grupo de investigacion de Genética de Microorganismos
desarrolld un sistema basado en multiplex-PCR-NGS para
obtener genomas completos directamente de la muestra
bioldgica 7. La robustez del sistema y su bajo costo, esta
permitiendo realizar vigilancia epidemiologica en tiempo
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evolucion del virus y optimizar las medidas de prevenciony _ o ,
Figura 1. Morfologia y organizacion del genomay las proteinas de la
control. particula virién del CDV. Tomado de Rivera-Martinez et al., 20248.

OBJETIVO

Obtener y analizar genomas completos de CDV en Ameérica
Latina para caracterizar su variabilidad genomica vy
comprender su epidemiologia regional.

Metodologia

Las muestras se diagnosticaron utilizando un ensayo de gPCR. Los genomas se obtuvieron mediante
secuenciacidon masiva previo enriquecimiento del virus utilizando un panel de cebadores con adaptadores de
[llumina que cubren todo el genoma en fragmentos solapantes. Las secuencias obtenidas se ensamblaron sobre
un genoma de referencia usando el software Geneious (Figura 2). Se realizd un alineamiento de secuencias
usando el MAFFT y la reconstruccion filogenética usando el FigTree en el software Geneious (Figura 3).
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Figura 2. Flujo de trabajo para el procesamiento de muestras del Virus Distemper Canino (CDV) mediante el disenio multiplex-PCR-NGS para la
obtencidon de genoma completo del virus’.
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Figura 3. Analisis filogenético molecular basado en las secuencias de nucledtidos del genoma completo de CDV con sus correspondientes linajes.

* Se obtuvieron los primeros genomas completos de CDV de Peruy Ecuadory el primer genoma aislado de
un huésped silvestre en Argentina y aumentamos el numero de genomas de CDV de Uruguay de uno a 19
genomas.

* Las cepas caracterizadas pertenecen a los linajes Sudamérica-2 (Argentina y Uruguay), América-2 (Peru,
Ecuador), Europa-1/Sudameérica-1 (Uruguay)

 La mayoria de las cepas provenientes de Uruguay se asocian con el linaje Europa-1/Sudamerica-1, siendo
predominante, también en Brasil®. Se identificé por primera vez una cepa que circula en el pais
perteneciente al linaje Sudamerica-2, linaje hasta ahora predominante y exclusivo de Argentina °.

* La similitud de las cepas de CDV de las poblaciones domeésticas y salvajes en Argentina indican un flujo
genico entre estas dos poblaciones.

Conclusiones

La estrategia de multiplex-PCR-NGS demostré alta eficacia al obtener genomas completos de cepas
vacunales y de campo de 4 paises, pertenecientes a diversos linajes.

Desde el punto de vista epidemioldgico, los primeros genomas completos de CDV en Peru y Ecuador
junto con los nuevos datos de Argentina y Uruguay revelan la diversidad de linajes circulantes en
Ameérica Latina, con implicaciones para la seleccion de vacunas y el control de la enfermedad.

Los estudios confirman la circulacion transfronteriza entre Argentina, Brasil y Uruguay.

La existencia de flujo genético entre poblaciones domésticas y silvestres, realzan la importancia del
monitoreo continuo.

La colaboracidn regional es clave para monitorear la circulacion transfronteriza del virus.

Esta vigilancia genomica en tiempo real, aplicable mediante nuestro meétodo, brinda la
identificacidon y caracterizacidon precisas del virus y su impacto, permitiendo disenar medidas
preventivas mas efectivas y comprender la epidemioldgica y evolucion de CDV en la region.
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