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INTRODUCCION

La influenza porcina es causada por virus de influenza tipo
A. La hemaglutinina (HA) es el gen que determina los
receptores celulares a los que puede unirse el virus y
responsable del rango de especies que puede infectar'. Entre
aislamientos del mismo tipo de HA existen grupos genéticos
y antigénicos diversos. Por lo anterior se realizé un estudio
filogenético de la HA de aislamientos H3N2 para la
identificacion de clusters genéticos.

MATERIALES Y METODOS

La informacion de 46 del total de aislamientos obtenidos
en nuestro laboratorio durante los afios 2011 y 2012 fue
analizada. Los aislamientos provinieron de muestras de
hisopos nasales y/o pulmones de animales con signologia
clinica compatible con Influenza colectadas de granjas
porcinas de los estados de Sonora (SR), Guanajuato (GT),
Jalisco (JC), Michoacan (MN) y Yucatan (YN).

Las muestras fueron procesadas e inoculadas para
aislamiento en la linea celular estandar mediante la técnica
descrita por Song et al. (2003)>. Para la identificacién de
RNA viral se utiliz6 una prueba de RT-PCR de tiempo real
para influenza tipo A y la posterior identificacion del tipo de
HA y Neuraminidasa. Los genes HA1 de los aislamientos
fueron amplificados y secuenciados mediante un
secuenciador LICOR modelo 4300DNA Analyzer.

Las secuencias de las cepas de referencia fueron
obtenidas del GenBank®. Se realiz6 una busqueda
comparativa de los aislamientos mediante la herramienta
BLAST del GenBAnk® y se elabord un arbol filogenético
de los mismos incluyendo cepas de referencia de grupos
genéticos identificados previamente®*. El programa BioEdit
sequence alignment editor 7.1.3.0. fue utilizado para la
traduccion de secuencias a aminoacidos y creacion de arbol
genético.

RESULTADOS

El arbol filogenético de las secuencias del gen HA1 se
presenta en la Fig. 1. Los aislamientos mexicanos se
identifican por llevar las siglas SR, GT, JC, MN y YN del
estado correspondiente. Puede observarse la formacion de 2
grupos genéticos sefialados como A y B.

DISCUSION Y CONCLUSIONES

Mediante la busqueda en el BLAST del GenBank® se
confirmd que la mayoria de las secuencias (36) encontraron
similitud con cepas categorizadas en el Cluster IV de H3N2
clasificado previamente (B), siendo este un grupo genético
endémico en granjas norteamericanas desde hace

aproximadamente 7 afios’. El grupo A no present6

homologia con aislamientos porcinos del GenBank,
encontrandose su mayor similitud con secuencias
correspondientes a  virus  humanos  estacionales

categorizados como Circa 1997. Esto sugiere que pudieran
pertenecer a clusters genéticos y/o antigénicos no reportados
previamente en porcinos.
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Fig. 1 Arbol Filogenético basado en secuencias de
aminoacidos de genes HA1 de 46 aislamientos mexicanos y
7 cepas de referencia H3N2.
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