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Introduccién. El Sindrome Respiratorio y Reproductivo
Porcino (PRRS) es la enfermedad que mas dafios ha
causado a la porcicultura mundial; tan solo los EU reportan
pérdidas de mas de 1,000 millones de ddlares anuales, lo
que ha motivado todo tipo de investigaciones para conocer a
fondo al virus y poder paliar sus efectos. A nivel mundial,
con pruebas virologicas se encontré que el virus original
present6 una divergencia genética que dio origen a los 2
tipos que actualmente se conocen. El uso de la técnica de
RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism)
permiti6 la clasificacion de los aislamientos de acuerdo a
sus patrones de corte enzimatico, la cual hoy esta en franco
desuso por su complejidad y falta de veracidad genética.
Posteriormente usando la secuenciacion de la region del
ORFS5, se logrd una clasificacion filogenética denominada
de alta resolucion, habiéndose detectado 9 linajes para el
virus tipo 2, mostrando distancias genéticas mayores al 10%
entre ellos. Sin embargo, la mayor parte de la informacion
que se ha publicado corresponde a secuencias de los
Estados Unidos y Canadd, mientras que en México
unicamente se reportd que estd presente el virus de PRRS
(VPRRS) tipo 2 linaje 5.

Material y Método. Con el objetivo de generar
informacion sobre los posibles linajes del vPRRS presentes
en el pais y su distribucion, se secuencio la region del ORFS
obtenido de 128 muestras que previamente resultaron
positivas por la pruecba de RT-PCR punto final,
provenientes de los estados de Jalisco, Sonora, Puebla y
Veracruz, que fueron trabajadas entre los afios 2006 y 2013.
Estas fueron ingresadas a un dendograma elaborado con
secuencias de referencia internacional para el vPRRS tipo 2,
donde debido al tamafio y complejidad del dendograma
resultante, no se pudo incluir en el texto de este trabajo.
pero se realizé un analisis de presencia y porcentual de los
linajes obtenidos en México y los estados de aparicion.

Resultados y Discusion.

Del analisis del dendograma mencionado, encontramos que
las 128 secuencias obtenidas corresponden dentro del patrén
de alguno de los 9 linajes (L) reportados en la literatura
mundial. Los linajes encontrados fueron L1, L2, L5, L8 y
L9. Asi mismo, utilizando la informacion del estado de
donde se obtuvieron las secuencias, se determind el o los
linajes observados en cada uno de ellos (Cuadro 1). Jalisco
con L1, L5, L8 y L9; Sonora con L1, L2, L5, L8 y L9;
Puebla con L1, L5 y L8, y Veracruz con LS. Por ultimo,
utilizando la informacion sobre el estado y el afio en que se
obtuvieron los aislamientos, se elabor6 una grafica de
frecuencia anual de cada linaje (grafica 1). La frecuencia de
identificacion fue de 28% para el L1, 5.5% para el L2, 35%
para el LS, 30% para el L8 y 1.5% para el L9.

Cuadro 1. Muestras por estado
Jalisco \ Sonora

linaje, asi como su frecuencia
Puebla | Veracruz Total

18 ) X
(45%) 1 (3.3%) 0 36 (28%)
7 0,
(17.5%) 0 0 7 (5.5%)
0 0 0 0
0 0 0 0
11 26 1 45
(12.5%) (27.5%) (86.7%) (100%) (35%)
0 0 0 0 0
0 0 0 0 0
31 3 3 .
(55.4%) (7.5%) (10%) 0 38 (30%)
0 1 2
TATD | os%) 0 0 (L5%)
Totales 56 40 30 1 128

(El ntimero entre paréntesis indica la frecuencia en porcentaje).

Como se muestra en la grafica 1, el L1 se vuelve cada vez
mas frecuente desde el 2007; el L5 baja del 2006 al 2010,
para volver a incrementarse paulatina e irregularmente hasta
el 2013; el L8 se mantiene constante, mientras que L9 es
poco frecuente, encontrandose solo en Jalisco y Sonora. El
L5 esta relacionado con las vacunas vivas modificadas que
se utilizan en América.

Grafica 1, Frecuencia anual del linaje

100 M M
80
60

40
B m.Jﬂ
. [
09 10 11 12 13

06 07 08

Frecuencia

Afio
Linaje
BlLlE 2B L5018 @ LI

Conclusiones. Con 128 secuencias analizadas del gen
ORFS5, se encontré que los linajes del VPRRS tipo 2
presentes en el pais de acuerdo a nuestros datos son: L1, L2,
L5, L8 y L9, siendo que L5 es el mas frecuente (35%),
seguido por el L8 (30%), L1 (28%), L2 con 5.5% y L9 con
1.5%. El uso de la clasificacion por linajes es una forma
internacional de ubicar a los virus de PRRS de manera mas
adecuada, asi como el utilizar una nomenclatura mundial
para su identificacion mas exacta.
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