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Introduccion: Rotavirus es la principal causa de enfermedad
diarreica en neonatos de bovinos y porcinos, encontrandose
frecuentemente en las heces de animales enfermos?. Los
genes que codifican para las proteinas virales de la capside
externa VP7 y VP4 de rotavirus, definen los genotipos Gy P
respectivamente. Se han encontrado hasta la fecha 15
genotipos G y 26 genotipos P. A pesar de que existen
vacunas tradicionales con virus atenuados o inactivados,
estas son frecuentemente ineficientes e inseguras. También
se ha visto que la proteccion entre diferentes genotipos de
rotavirus es limitada, con lo que el cubrimiento brindado por
estas vacunas es restringido y especifico a unos pocos
genotipos que no necesariamente estan presentes en el
territorio mexicano.

El objetivo de este proyecto es identificar los genotipos de
rotavirus bovino prevalecientes en México, los cuales seran
utilizados para el desarrollo de una vacuna recombinante
basada en pseudoparticulas virales (PPV).

Metodologia: Se realizd6 muestreo en diferentes zonas del
territorio nacional en ranchos de cria para ganado lechero y
ganado doble propésito, bajo el apoyo de Biozoo S.A. de
C.V. Se muestrearon animales afectados por la enfermedad y
también animales asintomaticos como control. Se extrajo
dsRNA viral usando un kit comercial (QlAamp® viral RNA,
QIAGEN). Para identificar los genotipos G y P de las
muestras obtenidas en la etapa anterior, se realizd una
técnica de multiplex PCR, utilizando un primer genérico y
un coctel de primers de tipificacion especificos para G6, G8
y G10y P[1], P[5] y P[11]. Los tamafios de cada producto de
la segunda amplificacion determinan los genotipos P y G de
las muestras de campo. La tabla 1 resume los tamafios de los
amplicones esperados para cada genotipo. Los productos de
PCR fueron analizados en geles de agarosa al 1.0%. Se
realizo confirmacion de los resultados obtenidos por analisis
de secuencias de los amplicones y se desarroll6 un analisis
de similitud de secuencias “BLAST” ¢,

Tabla 1. Tamafio de los amplicones obtenidos para genotipos Gy P

Genotipo Tamafio del amplicon
G6 450 pb
G8 665 pb
G10 224 pb
P1 622 pb
P5 555 pb

P11 314 pb

Resultados y discusion: En total se analizaron 128 muestras
fecales provenientes de zonas ganaderas de 10 estados
mexicanos. Se muestrearon 26 ranchos con episodios de
diarrea neonatal, también se muestrearon animales que
estuvieron enfermos y que ya no presentaban sintomas y
animales sanos como control negativo. ElI 15.6% de los
animales que presentaban sintomas de diarrea neonatal
bovina resultaron positivos para rotavirus grupo A. Estos
animales se encontraban en un rango de edad entre 5y 42
dias de nacidos, lo cual corresponde a datos reportados en la
literatura®. La enfermedad fue hallada en 7 de los 10
estados muestreados. Un dato importante para analizar es
que animales cuyas madres habian sido vacunadas contra
genotipos G6,P[1] (vacuna comercial), fueron afectados por
rotavirus de genotipos G10,P[11]. Este grupo corresponde al
36.4% del total de positivos encontrados, mostrando asi una
vez mas que la proteccién entre genotipos es limitada y que
la vacuna disponible en el mercado podria no ser la mejor
para el pais. Los genotipos hallados fueron los siguientes:
G10, P[11] (67%); G6, P[5] (25%); G10, P[5] (8%). La
informacién encontrada muestra una relacion clara entre
genotipos y especie, siendo éstas combinaciones comunes
para rotavirus bovino.

Conclusiones: La incidencia de rotavirus bovino genera
pérdidas econdmicas considerables al sector ganadero
mexicano. El presente estudio sugiere que la vacuna
disponible en el mercado tendria una proteccion limitada. El
proceso de genotipificacion realizado es la herramienta
inicial para el desarrollo de una vacuna recombinante que
proteja eficientemente al ganado bovino de la region.
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