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Introduccion.

La Influenza Porcina (IP) en una enfermedad altamente
contagiosa, es capaz de ocasionar una morbilidad del 100% y
una mortalidad menor al 1%. El virus de IP (VIP)
genéticamente inestable y sufre de variaciones antigénicas
(drift y shifi). El drift antigénico involucra el acumulo gradual
de pequenas mutaciones en el genoma viral, especialmente en
los genes que codifican a la HA y/o NA, lo que genera sutiles
cambios antigénicos y es el resultado de la seleccion de
variantes en una poblacién inmune. El shiff antigénico es un
cambio mayor que ocurre dentro de una célula infectada con 2
VIP, los cuales se recombinan y potencialmente pueden
resultar hasta en 256 virus progenie genéticamente diferentes.
El objetivo de este trabajo fue identificar un grupo de
aislamientos de VIP sospechosos de ser un nuevo subtipo no
reportado en México.

Materiales y Métodos.

Se seleccionaron y trabajaron un total de 8 aislamientos virales
de VIP, procedentes de diferentes estados de la Repiblica
Mexicana (Quezada y cols., 2012). Se realizd la prueba de RT-
PCR Multiplex con iniciadores para identificar los subtipos
HINI y H3N2. Adicionalmente (como doble verificacion) se
usaron iniciadores para la region M, la cual es altamente
conservada entre todos sus subtipos de VIP y permite su
identificacion. Posteriormente, para el material genético
correspondiente a 5 aislamientos nombrados como HxN2,
aislamientos no identificados plenamente en un trabajo previo
(Quezada y cols., 2012) y para tres aislamientos HIN1, se
usaron iniciadores para las regiones NS, NA, NPy H en el RT-
PCR. Los productos obtenidos se secuenciaron y se analizaron
utilizando el software Vector NTI advance v11.5.1; geneious
Basic v5.0, comparando las secuencias aminoacidicas y
nucleotidicas entre ellas y contra algunos virus de referencia
internacionales de humanos y/o porcinos, incluyendo a los
A/HINI Pandémicos (pHIN1) 2009.

Resultados.

Los resultados de las 8 muestras positivas (RT-PCR multiplex)
fueron de 3 aislamientos (37.5%) identificados como HIN1 y

5 aislamientos (62.5%) identificados como subtipo HXN2. Con
la prueba de RT-PCR para la region que codifica M se
corrobor¢ la identidad como VIP de estos virus parcialmente
identificados como HxN2.

Para encontrar la identidad del subtipo de HA de los
aislamientos identificados como HxN2, se analizaron las
secuencias de los productos obtenidos de RT-PCR para las
regiones NS, M, NA (N1 y N2), NP y H (H3 vy HI). Los
resultados indican que estos 5 virus corresponden al subtipo
HINZ.

Se encontré también que 4 de los VIP HIN2 tienen alta
relacion genética con cepas porcinas recientes de USA para los
segmentos NS, NA (subtipos HIN2 y H3N2); con cepas
humanas y porcinas para el segmento HA (subtipos HIN1 y

HIN2), y con virus humano para los segmentos M y NP (virus
pHINI-2009). Un VIP HIN2 se parece genéticamente a los
otros HIN2 en los segmentos NS, NA y HA, pero tiene mayor
homologia con el virus HIN1 en los segmentos M y NP.

Uno de los VIP HIN1 es diferente de todos los demas, siendo
mas cercano al VIP HIN2 excepto en la HA (que se parece
ma4s a algunas cepas humanas y porcinas) y en la NA.

Discusion.

Los resultados obtenidos indican que es muy importante contar
con un protocolo de diagnostico lo suficientemente robusto
para poder detectar diferentes subtipos de IP, esto debido a que
los iniciadores de PCR tradicionalmente utilizados en nuestro
laboratorio no detectaron eficientemente a todos los subtipos
de IP aislados a partir de muestras de campo (como ha sido
reportado en numerosas ocasiones por investigadores de la
FAOQ y OIE para virus de influenza aviar y virus de influenza
humano).

Este reporte es el primero en detectar el VIP subtipo HIN2 en
Meéxico, lo cual se logré a partir de aislamientos virales e
identificacion por medio de pruebas de biologia molecular
avanzadas.

Los resultados de este trabajo junto con los encontrados por
Quezada (2012), indican que al menos tres diferentes subtipos
del VIP estan co-circulando en el pais. Por un lado el subtipo
H3N2 y el HINI y por el otro, un virus de subtipo nuevo en
México, el HIN2.

Conclusiones.

Los resultados indican que se identificd la presencia del VIP
subtipo HIN2 en México, mismo que estd circulando
actualmente en la piara nacional. Es importante realizar
trabajos en campo para determinar el impacto productivo de
este nuevo subtipo de VIP, asi como continuar con trabajos
mas profundos que nos indiquen claramente la relacion
genética de estos virus con otros existentes en México y en el
mundo.

Nota del autor: Los aislamientos identificados como HIN2 en
este trabajo se notificaron a la Direccién de Epidemiologia y
Andlisis de Riesgo, y entregaron a la CPA de la SAGARPA el
dia 25 de abril de 2012, conforme las normatividades oficiales
lo indican.
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