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Introducción y  objetivos  
 
La enfermedad del ojo azul es considerada una de las 
cinco enfermedades más importantes de los cerdos en 
México; en 1992 se reportaban pérdidas anuales de 
alrededor de $20 millones de dólares americanos. El 
Rubulavirus  porcino (RvPo), pertenece a la familia 
Paramyxoviridae. Tiene un genoma de ARN con 
polaridad negativa, integrado por seis diferentes genes, los 
cuales codifican para el mismo número de proteínas: la 
hemaglutinina (HN) localizada en la envoltura, está 
relacionada con la antigenicidad y unión al receptor; las 
proteínas de fusión (F1 y F2), también localizadas en la 
membrana; la proteína de matriz (M) se ubica entre la 
nucleocápside y la parte interna de las glicoproteínas 
transmembranales; la proteína de alto peso molecular (L); 
la fosfoproteína (P), asociada al genoma viral, y la 
nucleoproteína (NP) estrechamente asociada al ARN. Se 
ha mencionado que los paramyxovirus, al igual que otros 
virus ARN, presentan altas tasas de mutaciones; en 
promedio una por cada 10,000 bases durante cada ciclo de 
replicación (1). En infecciones persistentes causadas por 
el virus del sarampión, el gene M ha sido encontrado 
altamente mutado (2). Por otra parte, se ha demostrado 
que el RvPo causa infecciones persistentes, lo cual se 
deba probablemente a mutaciones en este gene. Objetivo.- 
Establecer la técnica del Polimorfismo del Largo de los 
Fragmentos de Restricción (RFLP) para determinar si 
existen mutaciones en el gen M, que puedan ser 
detectadas mediante esta prueba, como un indicio de 
variaciones moleculares.  
 
Material y métodos. 
 
Se trabajaron nueve aislamientos procedentes de 
diferentes brotes, los cuales se replicaron 
intracerebralmente en ratones (CD-21) y en células (PK-
15). El ARN de las diferentes muestras se extrajo con 
Trizol®. El ADN complementario se sintetizó con el 
iniciador sentido. La PCR se llevó a cabo usando las 
condiciones y programa previamente establecidos (3); con 
cada producto de amplificación se visualizó una banda de 
382 pb. Para establecer la RFLP se utilizaron tres enzimas 
de restricción: la Bg1II, la SspI y la ApaI. 
 
 
Resultados y discusión 
Al utilizar las enzimas Bg1II,y la SspI se presentó el 
mismo patrón de restricción para todos los aislamientos; 
sin embargo al emplear la endonucleasa ApaI se 
detectaron dos diferentes patrones. Lo que indica que 
existen variaciones moleculares dentro del fragmento  

 
 
 
amplificado. Se sugiere realizar la secuenciación de los 
aislados para identificar a que nivel se encuentra la 
mutación detectada.  
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