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|. RESUMEN

EVOLUCION GENETICA TEMPORAL DEL VIRUS DEL SINDROME
RESPIRATORIO Y REPRODUCTIVO PORCINO (PRRSV) EN CHILE

TEMPORAL GENETIC EVOLUTION OF PORCINE REPRODUCTIVE AND
RESPIRATORY SYNDROME VIRUS (PRRSV) IN CHILE

El objetivo de éste estudio fue realizar una caracterizacion de la evolucion
genética temporal de las cepas circulantes del brote 2013 del virus del sindrome
respiratorio y reproductivo porcino (PRRSV) durante un periodo de 10 meses
(Octubre del afio 2013 hasta Agosto del afio 2014) en Chile. Se procesaron 2870
muestras de suero porcino mediante la técnica de gRT-PCR, obteniendo 414
muestras positivas (14,4%), para luego amplificar mediante la técnica de RT-PCR
y secuenciar la region ORF5 del PRRSV de 17 muestras de suero pertenecientes
a cada uno de los brotes detectados por el SAG, y asi caracterizarlos
filogenéticamente. Ademas, se realizo aislamiento viral en cultivo celular utilizando
células MARC-145, obteniendo dos aislados, uno del inicio del brote y el otro del
final del periodo del estudio. Se detecto PRRSV en las Regiones Metropolitana,
del Libertador General Bernardo O higgins y Bio Bio de Chile y presentaron 86,9%
a 87,4% y 64,0% a 64,8% de similitud genética al ser comparada con los aislados
de referencia VR-2332 y Lelystad, respectivamente. Mediante el analisis de los
porcentajes de identidad y &arboles filogenéticos, las cepas chilenas estan
relacionadas y agrupadas con la cepa MN-184 y cepas relacionadas a ésta,
ademas de presentar una estrecha relacién con la cepa ciad446 del Estado de
Sonora, México. La variacién tanto nucleotidica como aminoacidica de las cepas
chilenas fue de 1,5%, focalizandose las sustituciones en el endominio y
ectodominio de la GP5. Las cepas chilenas del brote 2013 del PRRSV pertenecen
al linaje 1 del PRRSV tipo Il basado en la clasificacion filogenética realizada por
Shi et al., 2010. Se sugiere que el virus se introdujo desde cerdos de traspatio a la

poblacion porcina nacional.



