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Contexto

En diciembre de 2017, el Parque Nacional
El Palmar (Entre Rios, Argentina) registro
una drastica disminucion en la poblacion
de Cerdocyon thous, con signos
neuroldgicos compatibles con infeccidn por
virus del distemper canino (CDV).

Resultados

El genoma argentino (Argentina/crab-eating fox/2018) se agrupo
como par cercano de MN365662 (Argentina/dog/2005), en un clado con
alto soporte indicando afinidad con linajes caninos locales y distante
de otras secuencias de CDV halladas en zorros.

Otros genomas de zorros (p. ej., MH426/7/39/crab eating
fox/Brazil/2014) se asoclaron estrechamente a linajes caninos de
Brasil-Uruguay, evidenciando multiples introducciones independientes
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nueva generacion (NGS, plataforma lllumina). El ensamblado de las
lecturas contra un genoma de referencia permitio la recuperacion de un
genoma con una cobertura del 98,3% (15.248 nucledtidos), con una
profundidad promedio de 9931 conteniendo todas las regiones
codificantes de mismo.
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Conclusion

Este es el primer genoma completo de CDV obtenido de fauna
silvestre en Argentina, constituyendo un punto de referencia para
estudios epidemioldgicos y evolutivos.

La secuenciacion de genomas virales en diversas especies es
esencilal para:

Data set y analisis filogenético
Se confecciond un data set con 66 genomas completos de CDV

obtenidos de GenBank, representando distintos origenes geograficos,
especies hospedadoras y linajes, con énfasis en aislamientos

sudamericanos y de canidos silvestres. .
Las secuencias se alinearon con MAFFT v7. * rastrear el origen de brotes

La filogenia se reconstruyo con IQ-TREEZ2 + ModelFinder fnoonr]lli:i:)erggreZ:g\r;\ebri]f)(;seillilirt)il\lllggeclr,e VIrus con impacto en salud animal
(GTR+F+1+G4, BIC), con 1.000 réplicas bootstrap. P y

conservacion.
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