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En el marco de un estudio sobre la diversidad viral y la circulacion de
protoparvovirus en carnivoros silvestres de Argentina, se reporta la
primera deteccion y caracterizacion genomica completa de un
protoparvovirus de la especie Carnivore protoparvovirus 1 en un ejemplar
de aguara popé (Procyon cancrivorus). El animal, una hembra de

El analisis manual de |la secuencia revelo que, en base a los
aminoacidos presentes en la proteina de la capside VP2, el virus
identificado presentaba caracteristicas del tipo Feline panleukopenia

virus (FPV-like) (Tabla 1).

" " VP2 aa residue 80 87 93 103 297 300 305 323 426 564 568
aprOXImadamente Se|,S meses y 8 kg’ fue rescatado y traSIadadO a un nt position 3024-3026 | 3045-3047 | 3063—3065 | 3093-3095 | 3675-3677 | 3684—-3686 | 3699-3701 | 3753—-3755 | 4062-4064 | 4476-4478 | 4488-4490
centro de rehabilitacion de fauna silvestre en Corrientes. Previamente, AAA (Lys) AAT (Asn)

- - - f - I - AAA (Lys) | ATG (Met) | AAC(Asn) | GUA (Val) | TCT (Ser) GCT (Ala) | GAT (Asp) | GAC (Asp) | GAT (Asp) | AAT (Asn) | GCT (Ala)

EStUVO CInCO meses en CaUtlverIO Con una aml Ia en Monte CaStr01 Codon observed | AGA (Arg) | TTG (Leu) | AAT (Asn) | GCA (Ala) | GCT (Ala) | GGT (Gly) | TAT(Tyr) | AAC(Asn) | GAA (Glu) | AGT (Ser) | GGT (Gly)
4 : FPV Lys Ser Ala As As Asn Asn Ala
tras la muerte de su madre. Durante este periodo, fue cuidada por la v . e [ENEEE) ser | Am ] Aw foAe | Ano ) A [ AR
perra de la familia, y convivio con gatos, sin mostrar signos de CPV-22 A | lew ) A ] Al Ser | oy | Ty | Am AN ser | Gly
., , . PR , . CPV-2b Arg Leu Asn Ala Ser Gly Tyr Asn Asp Ser Gly
enfermedad al momento de su evaluacion clinica. Los analisis clinicos New CPV-2a Arg Leu Asn Ala Ala Gly Tyr Asn Asn Ser Gly
- e, . ;. New CPV-2b Ar Leu Asn Ala Ala Gl Tyr Asn As Ser Gl
revelaron una condicidon corporal de 3/5, ausencia de ectoparasitos y g y y on 22) y
_ ] ) Asp-300 (2a/2b) Arg Leu Asn Ala Ala Asp Tyr Asn Asp (2b) Ser Gly
comportamiento acorde a su edad. Los estudios de sangre (hematologia, =TT Arg - e Al Al iy e e o o aiy
Aguara popé PV _ Lys _ Ser Ala Asp Asp Asn Asn Ala

bioquimica y frotis periférico) mostraron valores dentro de rangos
normales.

Tabla 1. Aminoacidos relevantes de VP2. Adaptado de Bucafusco et. al. 2019

Para el analisis filogenético se construyd un dataset de 72 secuencias
representativas de diferentes miembros de Carnivore protoparvovirus 1.
Se Incluyeron todas las secuencias disponibles de genomas obtenidos en
animales silvestres, asi como de perros y gatos de Sudamerica,
priorizando las mas recientes y dos genomas de referencia (CPV-2). Con
ellas se elabord un arbol de maxima verosimilitud utilizado IQTREEZ2 +
ModelFinder (HKY+F+1+G4, BIC) y 1000 replicas boostrap.
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- PV955934/Italy/badger/2022

+ OP7435049/China/lion/2019

100 P e F]ﬂﬁIQDFESFTICh|naﬁ|gerf2O19
%5 I MN451652IF|nIandffox;’1983 — : »
Te I 17 A " " " = 51 jMNBIF:‘;2?’-‘-15ﬁGan:ajdaar‘n’iljarta-:.tr"|!’20[’lq?’r‘II
La deteccion del virus se realizo mediante PCR a partir de un hisopado "B231332/Usairaccoon202 R ——
rectal, amplificando dos regiones independientes del genoma viral, . O kot N
- - 78 - EU659114/Usa/mountain lion/1989
confirmando su presencia en ambas. El genoma completo se obtuvo  orcozriamaporepnezozs o e rassoon201e CLADE
mediante una estrategia de amplicones solapados de ~250 pb. Esta J | g ﬁ% O e aloersbs o
. , . . ., i , _ ) _ * OR264206/China/giant panda/2020
combind PCR multiplex con secuenciacion masiva por tecnologia lllumina e P SRa3Chinachestanzots
(MiSeq) (figura 1). Luego las lecturas mapearon contra un genoma de e — Kxemsaycnatgerzote
referencia de Carnivore protoparvovirus 1 (M38245). Se obtuvo una ' | vosrdc7ichina/gan parcarz01e
secuencia consenso con una profundidad de cobertura media de 1735x y ﬂgﬁgﬁ?ﬂﬁ?ﬂﬁ@?S"‘“”
’ . -, . o - PQB07006/China/raccoon dog/2016
una cobertura gendmica del 95.4%, abarcando toda la region codificante R —
E. Condon et al Journal of Virological Methods 325 (2024) 114870 | 21 h %
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Pool 1 + 2 purification and quantification
- Genotipos: CPV-2 CPV-2a CPV-2c FPV MEV
| El genoma Aguara Pope 2023 se agrupo filogeneticamente dentro del
e duar i R o clado FPV-Like, mostrando una estrecha relacidon con un aislamiento
\‘;: mdexes (PCR round 2) felino doméstico de Argentina del afio 2009. Este subclado presentd un
- & alto valor de soporte (bootstrap 98), lo que respalda con solidez la
N cercania genética entre ambas secuencias.
7t T Este hallazgo constituye el primer reporte de infeccion por parvovirus
J en esta especie de canido silvestre. La generacion de esta evidencia
llumina Library and sequencing Figura 1. aporta informacidn novedosa para comprender la dindmica de circulacion

de Condon et. al. 2024

Bioinformatics workflow

de parvovirus en la interfase entre fauna domeéstica vy silvestre.
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