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INTRODUCCION.

El virus de influenza es genéticamente inestable y sufre
alteraciones antigénicas y genéticas (drift y shift). Los
virus de Influenza Porcina han evolucionado a través del
tiempo, desde la aparicion del virus clasico porcino
HIN1 en 1918, hasta darse a conocer los recombinantes
virales que circulan en E.U. de doble y triple origen.' Su
genoma poseen cierta restriccion de hospedero y sus
variaciones genéticas proveen evidencia de infecciones
inter-especie. La polimerasa A (PA) se localiza en el
nucleo celular y forma parte del complejo de polimerasa.”
El objetivo de este trabajo pretende determinar el linaje
del gen PA por medio de un analisis filogenético.

MATERIAL Y METODOS.

Con el trabajo previo a la identificacion de genes
internos, se secuencio el gen completo de la PA en el
IBT-UNAM de siete aislados virales. EIl analisis
bioinformatico inicio con un andlisis BLAST en la base
de datos del NCBI para corroborar la aptitud de las
secuencias previamente editadas y alineadas. La
construcciéon de los arboles filogenéticos se realizo a
partir de secuencias de aminoacidos. Para caracterizar la
historia evolutiva se aplico el método estadistico de
Maxima Verosimilitud y un andlisis para determinar el
modelo de sustitucion ajustado y un test filogenético
bootstrap 1000 repeticiones.

RESULTADOS Y DISCUSION

La reconstrucciéon filogenética indica para el virus
(A/swine/México/Qro35/2010(HIN1)) una  elevada
similitud y variacién con respecto a los huéspedes asi
como en la distribucion geografica a virus de influenza
humana H3N2 que circularon en afios pasados. La rama
evolutiva difiere a los otros aislamientos virales
incluyendo las secuencias de los virus pandemicos
reportados en México. Los otros aislados muestran
similitud de origen porcino. Ver Imagen 1.

Ademas, del gen de la Hemoagluinina, los genes internos
del virus de influenza podrian jugar una discriminacion
en el hospedero. Se ha reportado que las mutaciones en
los tres genes de la polimerasa, asi como también la
Nucleoproteina (NP), tiene un efecto en la virulencia o
capacidad replicativa en huéspedes especificos debido a
la poca presion inmune ejercida por el hospedero que les
permite escapar a la respuesta inmunitaria.

Estos reordenamientos constituyen una forma en que el
virus evoluciona y dependiendo del sitio y tipo de
mutacion puede originar cambios significativos en su
genoma viral

Imagen 1. Arbol filogenético para el gen PA del virus de influenza
porcina
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CONCLUSION

Considerado que el riesgo para la salud continua por el
virus de influenza pandemico A/HINI, es necesario
detectar potenciales reacomodos implicados en la
aparicion de los nuevos virus a través de los analisis
filogenéticos. El analisis bioinformatico permitio evaluar
el nivel de discrepancia entre los aislamientos virales y
otros subtipos y huéspedes existentes en la base de datos
del NCBL
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