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El CreSA estudia mejorar la deteccion de
virus en aves

La Influenza Aviar (1A) es una enfermedad muy contagiosa, causada por
un virus del género Influenzavirus tipo A, que puede llegar a causar
elevada mortalidad en aves de produccion. El Centre de Recerca en
Sanitat Animal de la UAB estudia, entre otros aspectos, la deteccion y
prevalencia de este virus. Este afo trabaja en la puesta a punto de una
nueva técnica mas fiable que la convencional.

Desde el afio 2005, la Fundacién CReSA colabora con el Departamento de Agricultura,
Alimentacién y Accion Rural (DAR) y el Departamento de Medio ambiente y Vivienda en el
"Programa de Vigilancia de Influenza Aviar (1A) en aves salvajes en Cataluna".

La IA es una enfermedad virica muy contagiosa, causada por un virus del género Influenza virus
tipo A, que puede llegar a causar elevada mortalidad en aves de produccion.

Las medidas del DAR frente a esta enfermedad de declaracién obligatoria incluyen controles de
aves de explotaciones avicolas y de aves salvajes. Las aves acuaticas, sobre todo las anatidas,
en muchos casos muestran infeccién de forma subclinica y actian como portadoras. De hecho,
este grupo de aves constituyen los huéspedes naturales del virus.

En términos generales, la actividad del CReSA en el Plan de Vigilancia en aves silvestres en
Catalufia se basa en:

https://www.uab.cat/web/detalle-noticia/el-cresa-estudia-mejorar-la-deteccion-de-virus-en-aves-1345680342040.html?articleld=1176186705852 1/3


https://www.uab.cat/web/uabdivulga-1345468981736.html

20/1/2021

https://www.uab.cat/web/detalle-noticia/el-cresa-estudia-mejorar-la-deteccion-de-virus-en-aves-1345680342040.html?articleld=1176186705852

El CreSA estudia mejorar la deteccién de virus en aves - UABDivulga Barcelona Investigacion e Innovacién

- Detectar y estimar la prevalencia de los subtipos H5 y H7 (Unicos subtipos que pueden ser
altamente virulentos)

- Determinar los picos de mortalidad que puedan ser debidos a esta enfermedad

- Conocer la circulacion de otros subtipos

La deteccién del virus se realiza mediante técnicas de biologia molecular, concretamente la RT-
PCR o, mas recientemente, la real time RT-PCR, cada vez mas utilizadas en el diagnéstico
rapido de enfermedades emergentes.

De enero de 2005 a febrero de 2006, se analizaron en el CReSA mas de 650 muestras de aves
silvestres en Catalufia (provenientes de hisopos de la cloaca y de la traquea), que se analizaron
de forma rutinaria con la técnica de diagnéstico RT-PCR convencional descrita por Fouchier et
al. (2000).

En el CReSA hemos comprobado que esta técnica puede dar falsos positivos cuando se
analizan muestras de algunas especies de aves salvajes. Asi, una vez realizada la RT-PCR, la
posterior secuenciacion de las amplificaciones positivas obtenidas permitid confirmar que se
trataba de falsos positivos. Una comparacién de las secuencias obtenidas con la base de datos
GenBank indicé una elevada homologia con secuencias del 28S ARN ribosomal de Gallus
gallus, indicando que en algunos casos se estaba amplificando el 28S ARN ribosomal de la ave
analizada. Esta metodologia de secuenciacién da una fiabilidad del 100%, descartando asi la
inespecificidad. Estos resultados han sido publicados recientemente en una revista cientifica de
ambito internacional (Busquets et al., 2006).

Comparacion de las secuencias de los primeros utilizados en la
RT-PCR con la secuencia del 28S ARN ribosomal de Gallus
gallus. Los nucledtidos coincidentes estan sombreados.

El afio 2007, el CReSA continta llevando a cabo este Plan de Vigilancia, investigando y
poniendo a punto nuevas técnicas. En concreto, este afio se ha puesto a punto la técnica real
time RT-PCR desarrollada por Spackman et al. (2002) para la deteccién del genoma del virus
influenza tipo A y los subtipos H5 y H7, que tiene como ventajas una elevada sensibilidad y
especificidad, y una mayor rapidez que una RT-PCR convencional, seguida de una posterior
secuenciacion.
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