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Introduccién

Para alcanzar el éxito en el control del Sindrome
Respiratorio y Reproductivo Porcino (PRRS), es necesario
trabajar a nivel regional (municipal, estatal o pais),
estableciendo programas de vacunacion a base de virus
vivo modificado, bioseguridad/biocontencion y manejos
estratégicos (ej.: cerrado de granja, aclimatacion de
reemplazos y McRebel). Estos proyectos de Control
Regional de Enfermedades (CRE), han aportado gran valor
en los ultimos afios a paises como Estados Unidos'. Para
medir los avances en los programas de control/
erradicacion del virus de PRRS, es importante analizar el
comportamiento de las diferentes variantes a través de una
plataforma epidemioldgica. El objetivo de esta publicacion
es el demostrar como la plataforma Disease Bioportal?
permite analizar, de manera expedita, cientos o miles de
secuencias del virus de PRRS (PRRSV), en tiempo y
espacio, asi como muchas otras funciones de caracter
epidemiologico.

Materiales y Métodos

Entre noviembre del 2015 y mayo 2016 fueron
secuenciadas un total de 46 muestras de diferentes
regiones de la republica: Jalisco (n=20), Michoacan
(n=3), Sonora (n=18), y Puebla (n=5). A través de
Disease Bioportal, se analizaron estas secuencias como
parte de un programa piloto que estd llevando a cabo
Boehringer Ingelheim Vetmedica en México. El 100% de
las granjas evaluadas se encontraban entre categoria I y
categoria II-A3. Disease Bioportal requiere de 3 puntos
basicos para la ejecucion del programa: fecha de toma de
muestra, localizacion geografica del sitio y la cadena de
nucleétidos (ORFS o virus completo para PRRSV).

Resultados y Discusion

Entre las diferentes funciones que ofrece Disease
Bioportal se puede destacar:

1) Localizacion geografica de las secuencias. Permite
analizar la distribucion a regional o nacional de las
variantes de PRRSV, asi como las posibles rutas de
transmision a lo largo del tiempo.

2) Numero de casos por secuencia. Permite conocer la
presencia de cada una de las secuencias en el territorio de
interés.

3) Analisis de dendrogramas. Representacion grafica en
forma de arbol o circular, que organiza las secuencias en
subcategorias. Figura 1.

4) Graficos de homologias/heterologia entre variantes de
PRRSV. Identidad que guarda una secuencia,
comparandola contra otras.

5) Tablas de homologia/heterologia. Comparacion de
secuencias entre si.

6) Graficos de distancia. Distancia existente entre sitios
en donde se encuentran variantes de interés.

7) Analisis de prevalencias de patrones de corte por RFLP
a lo largo del tiempo.
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Figura 1. Dendrograma circular de secuencias de PRRSV.

Conclusion

El analisis filogenético del PRRSV de muestras
colectadas a lo largo del tiempo en una granja o region ha
demostrado ser esencial para evaluar la efectividad de los
programas de control/ eliminacion, asi como determinar
las rutas de transmision*. Por su disefio, Disease
Bioportal aporta un gran valor a los diferentes grupos
regionales de México y el mundo, gracias a su poder de
procesamiento de grandes bases de datos, lo que permite
filtrar y realinear cientos o miles de secuencias en
instantes.
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