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Introduccidn t

La ehrlichiosis monocitica canina (EMC) es causada por la bacteria Ehrlichia canis de
importancia zoonotica. El vector es la garrapata Rhipicephalus sanguineus s.l. El diagnostico
es un desafio debido a las diferentes fases y multiples manifestaciones clinicas de la

enfermedad.

El objetivo del trabajo fue identificar por diagndstico molecular y posterior secuenciacion del gen
dsb la presencia de Ehrlichia canis. :

Metodologia

Se recolectaron muestras de sangre anticoagulada con EDTA de perros con sintomatologia de EMC de Corrientes y Resistencia,
Argentina. Se realiz6 PCR convencional utilizando un sebador para el gen dsb 330/728 del género Ehrlichia spp. Para la
deteccion de las bandas de amplificacion se realizo electroforesis en gel de agarosa al 1.5%. Se accedidé al BLASTn GenBank® de
la base de datos NCBI (National Center for Biotechnology Information) y los alineamientos se analizaron en formato FASTA.
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Resultados

Se proceso un total de 73 muestras en el periodo comprendido entre junio de 2018 vy julio de 2020, de las cuales 6 fueron
diagnosticadas como positivas por PCR a Ehrlichia spp., 3 muestras positivas fueron seleccionadas para secuenciacion. Estas
secuencias se compararon con secuencias depositadas en el GenBank del NCBI. El analisis realizado muestra que las secuencias

encontradas se corresponden en un 100% con secuencias de dsb de E. canis aisladas de perros en Argentina, Brasil, Estados
Unidos y Colombia (N2 Genbank: KU253450, GU586135, CP000107, MK783026).

Conclusiones

No fue posible observar diferencias entre las secuencias del gen dsb, el cual es apropiado para el diagndstico, pero su caracter
conservado no permite la diferenciacion genética de las diferentes cepas dentro de |la especie. La busqueda de variaciones
genéticas asociada a la presentacion clinica de los pacientes es util para evaluar la virulencia de la cepa infectante de E. canis en |a
region. La PCR vy posterior secuenciacion del amplicon son la mejor estrategia para caracterizar a la bacteria y su asociacion en el
futuro con el cuadro clinico de los perros.a
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