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Introducao

O Canine parvovirus (CPV-2) € um virus da Familia Parvoviridade gue possui DNA de fita simples nao envelopado, podendo
manter sua infectibilidade por meses em determinadas condicoes. Esse patdgeno viral ultrapassou obstaculos evolutivos e ao
associar a transmissao cruzada entre espécies se disseminou e alcancou maior numero de espécies hospedeiras. Devido a sua
semelhanca antigénica com o Feline panleukopenia virus (FPV), pressup0e-se gque o CPV-2 seja um mutante de uma linhagem
de campo do virus felino que se transmitiu e se adaptou para hospedeiros da ordem carnivora. Sua circulacao pandémica
ocorre ha mais de 40 anos e, apesar da evolucao do virus, todas as variantes de CPV-2 sao aproximadamente 99% idénticas
na seguéncia de nucleotideos. A literatura descreve linhagens genéticas e antigénicas do CPV-2a, identificados como “CPV-2b”,
“CPV-2¢” ou “new CPV-2a”. Porem, essas linhagens sao baseadas na substituicAo de um ou dois aminoacidos especificos,
Insuficientes para caracterizar a heterogeneidade, porque nao representa a complexidade e a multiplicidade das mudancas

iInternas do genoma viral.
Objetivos

O presente trabalho tem como objetivo elucidar caracteristicas evolutivas, temporais e espaciais das seqguéncias completas de

Parvovirus atraves de ferramentas in silico.

Metodologia

Foram utilizadas 180 sequéncias de genomas A arvore filogenética de méxima verossimilhanca foi A arvores filogenéticas em escala de tempo, taxas de evolugdo e histérias
completos do Parvovirus com pais e ano de inferida de acordo com o modelo de melhor ajuste demograficas de sequéncias de genomas de Parvovirus foram avaliadas
amostragem disponiveis no GenBank. usando o software 1Q-TER. usando a estrutura coalescente bayesiana implementada no BEAST v2.6.2.

Resultados

A taxa evolutiva do CPV-2 foi de 2,04E-4 substituicoes de nucleotideos
por ano (HPD95%: 1,39E-4 — 3,06E-4). A analise filogenética demonstrou
gue o ancestral comum do CPV-2 remeteu ao ano de 1976 (HPD95%:
1945 — 1985). Além disso, as sequéncias do CPV-2 das amostras
brasileiras da linhagem CPV-2c sdo muito semelhantes as que ocorrem
na Ameérica do Norte (Estados Unidos e Canada) e do Urugual
apresentando um ancestral comum de 1994 (HPD95%: 1977 — 1999). A
linhagem CPV-2b brasileiro demonstrou duas introducoes, primeiro em
1991 (HPD95%: 1981 — 1996) e posteriormente em 2003 (HPD95%:
1985 — 2007) com possiveis origens na America do Norte (Figura 1). As
infeccdes por CPV-2 aumentaram significativamente na década de 1980
com estabilidade até meados dos anos 2000. Em 2005,
aproximadamente, ocorreu uma nova onda de aumento de infeccoes, a
gual apresentou posterior estabilidade e gueda em 2015 (Figura 2).
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Figura 2: Skyline, descricdo do panorama infeccées de CPV-2 durante os ultimos 40 anos.

Conclusoes finais

Através dos resultados obtidos nesse estudo, pode se concluir qgue o CPV-2 teve
sua entrada na década de 1990 no Brasil, periodo da ocorréncia de grande
disseminacao desta infeccao.
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Figura 1: Arvores filogenéticas em escala de tempo, taxas de evolucao
e historias demograficas de sequéncias de genomas de Parvovirus
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