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INTRODUCCION

El Parvovirus Porcino (PPV) es uno de los agentes infecciosos mas importantes que se asocia a
fallas reproductivas en granjas porcinas a nivel mundial. En los ultimos afios se ha reportado una
variacion 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 proteina VP2 lo que determina
la presencia de variantes o tipos antigénicos diferentes.

OBJETIVO

Amplificar 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 METODOS

A partir del ADN extraido de la cepa autéctona CC7 se realizd la amplificacion por PCR del gen
VP2. El fragmento obtenido (1740 nt) fue purificado y clonado en el pPGEM®-T Easy Vector. Luego
de la transformacion de bacterias E. Coli DH5 competentes, se obtuvo el ADN plas midico, el cual
fue secuenciado.
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CONCLUSIONES

v" Los resultados obtenidos coinciden con lo expuesto por otros autores en lo que respecta a la
alta homologia detectada entre cepas de campo y vacunales.

v' En este trabajo se pudo clonar el gen completo de la VP2 y obtener por primera vez en
nuestro pais su secuencia completa.

v/ Se pone en evidencia la necesidad de realizar un analisis mas exhaustivo, no sdlo de la
mis ma cepa sino de otras nacionales e internacionales para permitir el estudio de la variabilidad
genética entre cepas y la posible asociacion con los cuadros reproductivos.



