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Introducédo: O Canine Morbillivirus é o agente etioldgico da cinomose canina, a
qual é transmitida através de secrecBes dispersas na forma de aerossois. O virus €
constituido por um material genético do tipo RNA fita simples de sentido negativo. A
doenca é caracterizada por seus altos indices de letalidade e facil contagio, onde os sinais
clinicos conhecidos envolvem graves distdrbios neuroldgicos e respiratorios, devido ao
tropismo celular caracteristico. Apesar de haver vacinas disponiveis no mercado, a
doenca ainda persiste responsavel por grandes surtos distribuidos em diversos locais do
mundo. Diante disto, é essencial obter um diagndstico acurado da infec¢éo, uma vez que
os sinais clinicos sdo semelhantes a outros tipos de doencas infecciosas, logo, 0s métodos
moleculares sdo estabelecidos como a melhor opcao devido sua elevada acuracia e assim
contribuem no manejo clinico. Objetivo: Detectar o0 RNA viral através da Nested-RT-
PCR em amostras biolégicas de cdes com suspeita clinica, e confirmar a identidade viral
por sequenciamento seguido de analise filogenética. Material e métodos: O protocolo
da Nested-PCR foi ajustado com o intuito de otimizar a reagdo em termos de ciclagem,
temperatura e volume dos reagentes. Apds os ajustes, foi realizada a triagem de 47
amostras provenientes de cdes com sinais clinicos sugestivos da doenca, afim de
estabelecer o diagndstico amplificando o gene da nucleoproteina viral. Posteriormente, a
sequéncia nucleotidica obtida foi confirmada por sequenciamento e analisada por
filogenia. Resultados: Dentre as amostras triadas 22 (47%) foram positivas para a
presenca da proteina N, a sequéncia nucleotidica obtida por sequenciamento foi
submetida a comparacdo com outras demais incluidas no banco de dados Genback e todas
correspondiam as encontradas na literatura. A andlise filogenética mostrou que s&o
pertencentes a cepa América do Sul 1/Europa. Conclusdo: O presente estudo
desenvolveu uma otimizacdo de Nested-RT-PCR para deteccdo do gene N do virus e com
isso, contribuiu para o diagndstico e epidemiologia molecular, através da triagem das
amostras clinicas obtidas e posterior identificacdo da cepa circulante. Adicionalmente, o
resultado deste estudo somado a outras pesquisas pode ser utilizado com o propdsito de
aumentar a prevencgdo e o controle da cinomose nestas localidades do Centro-Oeste
Brasileiro.
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