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PRIMER ANÁLISIS DE UNA SECUENCIA 

COMPLETA DEL GEN VP2 DE UNA CEPA LOCAL 

DE PARVOVIRUS PORCINO 
Rodríguez MG1, Galetto LD 2,3, Aspitia CG 4, Colina SE 2,4, Metz GE 2,4, Cappuccio JA 2,3, 

Echeverría MG 2,4, Serena MS 2,4, Gallo Calderón MB 1

El Parvovirus Porcino (PPV) es uno de los agentes infecciosos más importantes que se asocia a

fallas reproductivas en granjas porcinas a nivel mundial. En los últ imos años se ha reportado una

variación genética entre las cepas de campo y las cepas de referencia y/o vacunales. La

variabilidad genética de los aislamientos ha sido demostrada en la proteína VP2 lo que determina

la presencia de variantes o tipos antigénicos diferentes.

OBJETIVO

Amplif icar por PCR el gen completo de la VP2 de una cepa local y analizar la secuencia respecto 

a cepas vacunales y de referencias publicadas en el Genbank.

MATERIALES Y MÉTODOS

A partir del ADN extraído de la cepa autóctona CC7 se realizó la amplificación por PCR del gen

VP2. El fragmento obtenido (1740 nt) fue purificado y clonado en el pGEM®-T Easy Vector. Luego

de la transformación de bacterias E. Coli DH5 competentes, se obtuvo el ADN plasmídico, el cual

fue secuenciado.

RESULTADOS

 Los resultados obtenidos coinciden con lo expuesto por otros autores en lo que respecta a la

alta homología detectada entre cepas de campo y vacunales.

 En este trabajo se pudo c lonar el gen completo de la VP2 y obtener por pr imera vez en

nuestro país su secuencia completa.

 Se pone en evidencia la necesidad de realizar un análisis más exhaustivo, no sólo de la

misma cepa s ino de otras nacionales e internacionales para permitir el estudio de la variabilidad

genética entre cepas y la posible asociación con los cuadros reproductivos.

CONCLUSIONES
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