Caracterizagdo molecular da infegcdo por parvovirus canino e pelo virus da
panleucopenia felina em cées e gatos da area metropolitana de Lisboa:
Resultados preliminares
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Objetivos: O género Protoparvovirus compreende varias espécies, incluindo o
parvovirus canino do tipo 2 (CPV2) e o virus da panleucopenia felina (FPV).
Adicionalmente, o CPV2 apresenta uma taxa de mutagéo nucleotidica frequente,
levando a alteracbes aminoacidicas na proteina VP2, responsaveis pela
transmissao, infecdo e propriedades antigénicas deste virus, traduzindo-se na
existéncia de subtipos (CPV2a, CPV2b, CPV2c). O objetivo deste estudo foi
caracterizar o CPV2 e o FPV de caes e gatos infectados na area metropolitana
de Lisboa (AML).

Material e Métodos: Procedeu-se a extracdo de DNA presente em amostras de
fezes (caes: n=13; gatos: n=14) e sangue (caes: n=3; gatos: n=3) de animais
com sinais clinicos compativeis com infecdo por CPV2 e FPV. Seguidamente,
procedeu-se a amplificacdo por PCR do gene vp2 e sequencia¢ado dos produtos
de amplificacdo. As sequéncias obtidas foram alinhadas com o programa MAFFT
e a subtipificacdo viral com o programa Aliview. A diversidade genética e as
relacbes filogenéticas foram exploradas através dos programas PopART e
IQTree.

Resultados: Na analise do perfil aminoacidico a variante mais prevalente na
populacao-alvo foi CPV2c (48%, n=11). Nos gatos (n=14), detetou-se FPV (93%,
n=13) e CPV2c (7%, n=1). Na populacao canina (n=13), o0 subtipo predominante
foi o CPV2c (77%, n=10), seguido do subtipo CPV2b (23%, n=3). A presenca de
intragrupos nos clusters referentes a FPV e CPV2 foi observada na arvore
filogenética; porém, nenhum destes refletiu monofilia para os subtipos CPV2a-c.
A analise de haplotipos néo revelou diferencas entre os virus identificados em
sangue e fezes do mesmo individuo.

Conclusédo: E de extrema importancia a identificagdo e monitorizacdo dos
subtipos do CPV2 em circulacdo nas populacbes caninas e felinas para a
compreensao da evolugédo do virus, a sua epidemiologia e o seu impacto na
saude dos hospedeiros.
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