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Introduccion.

El PCV2 es el agente causal del sindrome del desmedro
multisistémico posdestete y afectaciones reproductivas en
hembras. El ORF2 codifica la proteina de la capside que estd
involucrada en la respuesta inmune del cerdo. Debido a su tasa
de mutaciony a la presidn selectiva ejercida por la inmunidad del
cerdo y las estrategias de control, el ORF2 ha mostrado una gran
diversidad en el tiempo permitiendo la aparicion de diferentes
genotipos predominantes en distintos periodos y regiones [1]. El
analisis filogenético del ORF2 es clave en la vigilancia
epidemioldgica del virus y monitoreo de su evolucion. El objetivo
del presente estudio fue analizar la variabilidad genética de PCV2
en granjas de Jalisco, México, como parte de un esfuerzo por
correlacionar su diversidad con la productividad.

Materiales y métodos.

En Jalisco, 80 granjas comerciales participaron en el estudio,
distribuidas en cuatro regiones conforme a la densidad animal,
estas granjas pertenecen al programa “Sanidad Jalisco” de la
URPJ. Un total de 4,207 muestras de suero fueron tomadas,
3,802 de cerdos sin signos clinicos y 405 con signos relacionados
al virus. Por granja se obtuvieron 60 muestras, distribuidas por
etapa productiva; cerdos en lactancia, destete, crecimiento,
desarrollo, finalizacion y hembras gestantes. Las muestras se
agruparon en pools de 5 (12 pools/granjas). De cada pool (n=844)
se realiz6 la extraccion de DNA mediante columnas con el kit
QlAwave® DNA Blood & Tissue Kit (QIAGEN, Cat. No. 69556). Los
DNAs se analizaron por qPCR para detectar el ORF2 empleando
el kit QuantiTect® Probe PCR Kit (QIAGEN, Cat. No. 204345), con
la finalidad de identificar las muestras positivas, consideradas asi
aquellas con un Ct <35. Las muestras que presentaron un Ct<30,
fueron seleccionadas para la amplificacién del ORF2 (765 pb) por
PCR punto final con el kit GoTaq Green® (PROMEGA, Cat. No.
M7122). Se utilizaron oligos y sondas reportadas previamente [2]
adaptando la metodologia. Las muestras amplificadas fueron
purificadas mediante el kit QIAquick® PCR Purification (QIAGEN,
Cat. No. 28106) y secuenciadas por el método Sanger. Las
secuencias fueron ensambladas y analizadas con el software
MEGA version 11.

Resultados.

La frecuencia relativa de positivos (Ct<35) fue: para cerdos en
lactancia 15.4%, destete 24.8%, crecimiento 37.3%, desarrollo
39.5%, finalizacion 31.7% y cerdas lactantes 14.3%. Por region,
de 39.9% para B2, 37.7% B1, 24% A, y 18.39% en B3. La region

con la mayor densidad animal es la B2 y la de menor la A (261.65
y 9.46 cerdos/km?). Se obtuvieron 72 secuencias del ORF2.

Figura 4 Analisis filogenético del ORF2 del PCV2 de las secuencias obtenidas, construido
mediante el método de Neighbor-Joining con 1000 bootstrap. Las distancias evolutivas
se calcularon con MEGA 11 utilizando el método de Tamura de 3 parametros con una
distribucién gamma (0.45).

Discusion

Del total de secuencias obtenidas, el 29% correspondié al
genotipo A y el 71% al genotipo D. Dentro de este ultimo, se
identificaron variantes con alta similitud a cepas patdgenas
reportadas [3], ademds se destaca el caracter emergente y la
prevalencia creciente de este genotipo tiene en estados como
Puebla, Querétaro, Michoacan y Morelos [4]. Estos hallazgos
refuerzan la relevancia de la vigilancia genética y epidemioldgica
como herramienta clave para ajustar las estrategias de control en
las granjas.

Conclusiones.

Se confirma el predominio del genotipo D; sin embargo, es
necesario correlacionar los genotipos detectados con el historial
clinico de cada granja para dimensionar su impacto sanitario.
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