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INTRODUCCION

El Rubulavirus porcino (PoRV) pertenece ala
familia Paramixoviridae. Es un virus ARN de
cadena negativa que afecta a los cerdos de
diferentes edades y solo se ha detectado en
México. El PORV posee seis genes (1); para
estudios de epidemiologia molecular se utiliza
generamente e gen que codifica para la
hemaglutinina; sin embargo en este estudio se
digio a gen M, ya que en € caso de otro
paramixovirus, € del sarampion, éste gen se
ha encontrado altamente mutado (2); ademés
mediante RFLP, nuestro grupo encontré que
habia diferencias de corte a usar la enzima
Apal en uno de los aisamientos (3). Es por
ello que & objetivo de este estudio fue
secuenciar fragmentos amplificados por PCR
a patir de aislamientos del PoRV, para
determinar las posibles mutaciones existentes
entre diferentes aidamientos ocurridos en
brotes en México.

MATERIALES Y METODOS

Se trabgjaron nueve aislamientos procedentes
de diferentes brotes, los cuales se replicaron
intracerebralmente en ratones CD-21 y en
céulas PK 15. El ARN de diferentes muestras
se extrgo con Trizol LS®. El ADN
complementario se sintetizd con € iniciador
sentido. La PCR se llev6 a cabo usando las
condiciones 'y  programa previamente
establecidos (3); e ADN amplificado se
purificod y se envid a secuenciar. El producto
secueciado fue de 382 ph. Paa la
caracterizacion molecular se uso € programa
DNADIST de paguete PHYLIP. En €
andlisis filogenético se usd e  programa
Neighbor.

RESULTADOS Y DISCUSION

En e dendograma obtenido podemos ver los
aisamientos mexicanos de PoRV, que
corresponden a un aislamiento origina
realizado en 1981 (LPM), otro en 1984, cuatro
aislamientos de Jalisco (tres de 1989, uno de
1998), dos de Guangjuato (1998, 2000) y uno
del Estado de Meéxico (1989). Estos

aislamientos se compararon con el gen M del
virus del sarampion (mumps) y de un
paramixovirus de simio (SM). A pesar de que
mediante e estudio de RFLP, solo se
detectaron diferencias con respecto a
aislamiento del Estado de México, al redizar
la secuenciacion de este € ailamiento se
observdo que fue e mas adeado
filogenéticamente; sin embargo en los otros
aislamientos  también se  observaron
diferencias que pudieran originar diferencias
en la patogenicidad del virus, o que pudiera
explicar los diferentes cuadros clinicos que se
presentan durante la enfermedad.
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