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INTRODUCCION

La influenza porcina es una enfermedad viral que afecta a
una gran variedad de especies incluyendo al humano y al
cerdo. La alta capacidad mutacional del virus, su
capacidad de alteraciones por recombinacién interespecie
de material genético, y el amplio niimero de especies que
afecta, son factores que favorecen su efectiva transmision
y propician la generacion de nuevos serotipos de alta
patogenicidad y potencial capacidad de transmision entre
especies incluyendo al humano. @

MATERIAL Y METODOS

Se realizd un muestreo a nivel de rastro y se obtuvieron
1246 muestras de pulmoén, las cuales fueron procesadas
por la técnica de qPCR con el Kit- FIND-IT
INFLUENZA de Biotecnologias Moleculares, S.A. de
C.V. Condiciones de amplificacién Tiempo Real: 1 ciclo
a 42 °C por 30 min. 1 ciclo a 95 °C por 10 min. 40 ciclos
a 95 °C por 15 seg. y 60 °C por 45 seg. Posteriormente se
realizé RT-PCR punto final con el KIT QUIAGEN®.
No. de Catalogo 210212. Se utilizaron las condiciones de
amplificacion y los oligonucledtidos descritos por
Beltran FR, et al. ® Los amplicones tuvieron un peso
molecular de 1007 pb (H1), 754 pb (N1), 650 pb (H3),
502 pb (N2) y 239 pb (M).

RESULTADOS

Los estados positivos fueron: Estado de México (47),
Veracruz (197), Puebla (10), Jalisco (163), Querétaro
(130), Michoacén (10), Guanajuato (125), Tamaulipas
(9), Oaxaca (3), Hidalgo (6), Guerrero (15), Chiapas (5),
Sonora (30), D.F. (25), Tlaxcala (15), Morelos (1).
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DISCUSION
El ensayo de qPCR fue utilizado para permitir un andlisis
rapido de los virus de influenza presentes en México

durante el periodo de septiembre del 2009 a enero del
2011. La prevalencia en nuestro estudio fue del 63.48 %.
Los estados con mayor prevalencia fueron Veracruz con
25%, Jalisco, Querétaro y Guanajuato con 16%. Al
realizar la técnica de RT-PCR punto final para identificar
el subtipo en las muestras positivas, 12 muestras
resultaron positivas para el gen Nly | muestra fue
positiva para H3N2, en el resto de las muestras no fue
posible identificar amplicones para (H1, H3, N1 y N2)
lo que nos sugiere la presencia de variabilidad
genética en los virus presentes en las muestras.
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CONCLUSIONES

Se identificaron bandas de aproximadamente 100 pb,
hallazgo que se ha reportado en Europa y Ameérica, en el
que existe la presencia de recombinacion genética entre
genes de tipo porcino, humano y aviar en el gen M, “se
disefiaron un par de oligonucledtidos con los que se pudo
diferenciar al virus de campo del virus vacunal. También
se puede concluir que existen cepas prevalentes en
México que no pueden ser detectadas con
oligonucleotidos disefiados hacia cepas de referencia por
la técnica de RT-PCR punto final. Las muestras
procedentes de Yucatan y Campeche resultaron
negativas.
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