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Introduccion.

El virus del PRRS (VPRRS) es uno de los principales agentes
infecciosos que genera problemas sanitarios y pérdidas en la
porcicultura. Identificar su diversidad genética es imprescindible.
El ORF5 de este virus ha sido ampliamente utilizado para su
clasificacidn filogenética en linajes debido a su alta variabilidad y
relevancia en la respuesta inmune [1, 2]. Aunque se han explorado
otros enfoques para la caracterizacién del virus, la secuenciacion
de ORF5 sigue siendo una herramienta fundamental en la vigilancia
epidemioldgica y el monitoreo de la diversidad genética de este
virus [2]. El enfoque de esta investigacion pretende sentar la base
para relacionar la diversidad genética con distintas condiciones de
produccién. El objetivo del presente estudio fue caracterizar
filogenéticamente el virus del PRRS en granjas de Jalisco, México.

Materiales y métodos.

80 granjas comerciales de Jalisco participaron en el estudio,
distribuidas en cuatro regiones conforme a la densidad animal,
estas granjas participan en el programa “Sanidad Jalisco” de la
URPJ. Un total de 4,207 muestras de suero fueron colectadas, 3,802
de cerdos sin signos clinicos y 405 con signos relacionados al
VPRRS. Por granja se obtuvieron 60 muestras, distribuidas por
etapa productiva; cerdos en lactancia, destete, crecimiento,
desarrollo, finalizacién y hembras gestantes. Las muestras se
agruparon en pools de 5 (12 pools/granjas). De cada pool (n=844)
se realizd la extraccion de RNA mediante columnas con el kit
QlAamp® Viral RNA Mini Kit (QIAGEN, Cat. No. 52906). EI RNA fue
analizado con una qRT-PCR para detectar el ORF7 empleando el kit
QuantiTect® Probe RT-PCR Kit (QIAGEN, Cat. No. 204445), con la
finalidad de identificar las muestras positivas, consideradas asi,
aquellas con un Ct <35. Se utilizaron iniciadores y sondas
reportados previamente [3] y se adaptd la metodologia en el
laboratorio de virologia del INIFAP, palo alto. Las muestras que
presentaron un Ct<30, fueron seleccionadas para la amplificacion
del ORF5 mediante una PCR punto final (898 pb) con el kit
OneStep® RT-PCR (QIAGEN, Cat. No. 210215). Las muestras
amplificadas fueron purificadas con el kit QlAquick® PCR
Purification (QIAGEN, Cat. No. 28106) y secuenciadas por el
método de Sanger. Las secuencias obtenidas fueron ensambladas
y analizadas con el software MEGA version 11. Se determinaron in
silico los RFLP [1].

Resultados.

La frecuencia relativa de positivos (Ct<35) fue: para cerdos en
lactancia 38.2%, destete 61.1%, crecimiento 40.4%, desarrollo
27.6%, finalizacion 27% y cerdas lactantes 19.5%. Por region, fue

de 44.6% para B2, 35.1% B3, 34.5% A, y 30.7% en B1. Se obtuvieron
39 secuencias del ORF5: 21 seq. L1A; 1 seq. L1C; 7 seq. L1l; 1 seq.
L2; 5 seq. L5A; 1 seq. L8C; y 3 seq. L8D.

Figura 5. Andlisis filogenético del ORF5 del vPRRS 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 Kimura de
2 parametros con una distribucion gamma (1.42).

Discusion

El 53.8% de las secuencias en Jalisco pertenecen al sublinaje L1A,
coincidiendo con su predominio en EE.UU. y otros paises [4]. Su
baja distancia genética (3.6%) sugiere estabilidad, aunque la
presencia de otros linajes mas diversos indica evolucién activa y
posibles retos para el control.

Conclusiones.

Es necesario determinar si existen factores de manejo o
vacunales que determinen cambios genéticos en el virus y su
efecto sobre aspectos inmunolégicos y patogénicos.
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