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Ehrlichia canis € uma bactéria gram-negativa, intracelular obrigatéria,
pertencente ao género Ehrlichia e a familia Anaplasmataceae. Responsavel
pela erliquiose monocitica canina (EMC), esta bactéria esta distribuida em



regides de clima tropical e subtropical, e sua transmisséo ocorre principalmente
pela picada do carrapato Rhipicephalus linnaei. Estudos com proteinas
imunorreativas vém sendo realizados com o intuito de avaliar a diversidade
genética. Dentre elas, a glicoproteina TRP36 & exposta na superficie bacteriana
e secretada no citoplasma do hospedeiro, fornecendo informacdes sobre a
variabilidade genética, possibilitando a identificacdo de diferentes genogrupos
de E. canis. Desta forma, o objetivo do estudo foi analisar a diversidade
genética de E. canis, utilizando o gene trp36, em caes da microrregidao de Unai,
Noroeste de Minas Gerais. Foram amostrados 386 cdes de ambos os sexos,
sem restricdo quanto a raga ou idade. A extracdo de DNA de sangue total foi
realizada utilizando o kit Wizard® Genomic DNA Purification. Apds a extragao,
foi realizada uma PCR para um fragmento do gene endégeno gapdh (400pb), e
posteriormente analises moleculares especificas para E. canis. Para a detecg¢ao
e caracterizagdo molecular, as amostras foram submetidas a amplificacdo de
um fragmento do gene p28 (843 pb). Para a amplificagdo de um fragmento do
gene trp36, as amostras previamente positivas ao gene p28 foram submetidas a
uma PCR semi-nested (800-1000pb). Das amostras analisadas, 3,1% (12/386)
apresentaram amplificacdo para o gene p28 de E. canis. Entre as amostras
positivas para p28, 66,7% (8/12) amplificaram para o gene trp36 e cinco
amostras foram realizadas para analise da diversidade genética. Na analise de
identidade das sequéncias nucleotidicas obtidas do gene trp36, as sequéncias
apresentaram identidade variando de 97% a 99% quando comparadas a
sequéncias de E. canis provenientes de diferentes regides geograficas. Quatro
sequéncias codificaram repeticobes em tandem compostas por nove
aminoacidos “TEDSVSAPA”, caracteristicas do genogrupo americano, com
numero de copias variando entre 12 e 16. Em contraste, uma sequéncia
apresentou repeticbes em tandem formadas por oito aminoacidos “ASVVPEAE”,
tipicas do genogrupo brasileiro, com 13 cépias. A analise da regiao N-terminal
revelou que todas as amostras apresentaram alta identidade (99-100%) com
sequéncias previamente descritas como hibridas no Brasil. O estudo evidencia
a diversidade genética de E. canis na microrregido de Unai-MG, possivelmente
influenciada pela pressao imunoldgica e adaptacdo ao hospedeiro. A co-
circulagdo dos genogrupos brasileiro e americano reforca a complexidade



genética do agente na regido e destaca a importancia do monitoramento
molecular continuo.
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