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RESUMEN

La parvovirosis canina es una de las principales enfermedades virales que afectan a la
poblacién canina del mundo. El agente causal de esta enfermedad es el Parvovirus canino tipo
2 (CPV-2), el cual tiene como tejido blanco células con alta actividad mitética, como lo son las
del epitelio intestinal y tejido linfoide, lo que deriva en la destruccion de estos tejidos y la
aparicion de signos clinicos como la diarrea hemorragica caracteristica de la enfermedad.

Se han descrito tres variantes antigénicas de CPV-2 (CPV-2a, CPV-2b y CPV-2c) con base en
mutaciones puntuales en la proteina de capside VP2. En Colombia, en el afio 2016, se
describi6 la presencia de las variantes antigénicas CPV-2a y CPV-2b por medio de la
secuenciacion parcial del gen que codifica para VP2. Adicionalmente el analisis filogenético de
ese trabajo permiti6 identificar que secuencias pertenecientes a CPV-2a, presentaban una
agrupacion particular en un clado monofilético y las cuales presentaban la mutacion Ala514Ser.
Se sugirié la aparicion de una posible subvariante CPV- a colombiana.

El presente trabajo para la tesis en maestria en microbiologia, constituye una continuacién y un
andlisis méas a profundidad de lo realizado anteriormente en la identificacion de variantes CPV-
2 en Colombia. Se realizé la recoleccion de muestras de materia fecal de pacientes con
diagnostico presuntivo de parvovirosis en el valle de Aburrg; se obtuvieron secuencias del gen
VP2 completo que permitieron la identificacion de las variantes CPV-2a y CPV-2b; el andlisis
filogenético evidencié una distribucién de las variantes, en las cuales las secuencias 2a
conforman un clado monofilético diferenciado y las secuencias 2b relacionadas con secuencias
de Asia y Uruguay. Se realiz6 un analisis evolutivo que permitié identificar el origen de las
variantes antigénicas halladas en el estudio; La variante 2a tiene origen suramericano
perteneciendo al clado Suramérica |, la variante 2b tiene origen asiatico perteneciendo al clado
Asia l.

Se realiz6 un andlisis estructural de VP2 con el objetivo de identificar la ubicacién en la
proteian de las mutaciones halladas en las variantes 2a y 2b. Se identificé que las mutaciones
de CPV-2a y CPV-2b se encuentran en dominios de interaccién con receptor celular o de
interacciéon con anticuerpos, por lo que podrian representar mutaciones que favorecen la
interaccion virus-receptor y/o evasion de neutralizacién por anticuerpos.
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