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Introduccion

El parvovirus canino (CPV-2) pertenece a la familia Parvoviridae, es un virus de ADN monocatenario de aproximadamente 5.2 Kb. CPV-2
surgio en 1978 y ha evolucionado dando lugar a tres variantes genéticas/antigénicas (2a, 2b y 2c). CPV-2 es el principal causante de
gastroenteritis severa en cachorros, su alta contagiosidad y persistencia ambiental hacen fundamental su continuo relevamiento.

En este trabajo se realizé la vigilancia gendmica del CPV en el marco del proyecto “Vigilancia genOmica en tiempo real de parvovirus y

distemper canino”.
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Conclusiones:

Se logro detectar CPV-2 en las muestras analizadas mediante gPCR, confirmando la presencia viral. La multiplex-PCR
mostro amplificacion en 4 de las 5 muestras analizadas. La ausencia de amplificacion en M2 puede explicarse por su

baja carga viral. Mediante el nuevo método de preparacion de librerias y secuenciacion lllumina se obtuvieron cuatro
genomas completos (Figs. 3-6), y las variantes identificadas (Tabla 3), aportando informacion relevante para la

vigilancia molecular en la region.




