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Filogenia de la cepa de virulencia atipica aislada en Espafia entre 2020 y 2022 (“Rosalia”) a nivel de genoma completo
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. Cepa de origen italiana de alta virulencia (PR40/2014-MF346695) (>92% identidad)
Cepa probablemente local, derivada de Olot-91 (KC862570)

. Cepa PRRSV1 de Korea (D40-KY434184) (no informacidn clinica)

. Cepa de origen desconocido
UnB

Todas pertenecen al subtipo 1 del PRRSV1. === iC6mo es PR40? Universitat Autdnoma
de Barcelona
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¢Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atipica (una de las cepas parentales)?

Contents st available at ScienceDirect

Veterinary Microbiology

journal homepage: www.alsevier.com/ocate/vetmic

Phenotypic characterization of a highly pathogenic Italian porcine @,_._M‘___
reproductive and respiratory syndrome virus (PRRSV) type 1 subtype 1

isolate in experimentally infected pigs

Elena Canelli™*, Alessia Catella®, Paolo Borghetti®, Luca Ferrani®, Giulia Ogno”, Elena De Angelis®,

Attilio Corradi”, Benedetts i leria Bertani”, Giampietro Sandri”, Paolo Bonilauri®,

Frederick C. Leung™”, Stefano Guazzetti', Paolo Martelli

PRRSV-1_PR40/2014, hereafter named PR40, was isolated from a weaner belonging to a commercial
site 2 herd in Italy, experiencing an uncommon PRRS outbreak characterized by high fever, severe
respiratory and systemic clinical signs and high post-weaning mortality (up to 50%).

Comparan 3 grupos;
¢ Control (3 animales)
¢ PR11 (cepa “convencional” italiana de subtipo 1) (7 animales)

¢ PR40 (7 animales) U"B

Universitat Autdonoma
de Barcelona

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124-133
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¢Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atipica (una de las cepas parentales)?
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* Peores scores clinicos para PR40 * Pico de fiebre similar para PR11y PR40 * Peor GMD para PR40
* Mortalidad elevada para ambos PR11y e Duracién de la fiebre superior para PR40 * “n” de 3 animales insuficiente
PR40 (4/7 animales) = infecciones (>20 dias)
secundarias
* Mayor duracién de la clinica en PR40 U" B
Universitat Autonoma
Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124-133 de Barcelona
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¢Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atipica (una de las cepas parentales)?

o -

| éLesiones?

Poe y v" Atrofia de nucleos germinales en timo y
S linfonodos bronquiales y linfocitopenia.
% ; / \ \ v Lesiones observadas tanto en PR11
é 1 2 . : como en PR40, mayor gravedad de las
i 'Ul \ \ . lesiones en el grupo

v El nimero de animales es muy limitado.

P & s - L | .

Caracteristicas del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atipica aislada en granjas de Espaiia entre 2020 y 2022

» L - » » A
dags ahes bntessan

Universitat Autonoma
Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124-133 de Barcelona

¢Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atipica (una de las cepas parentales)?

Contents kists available at ScienceDirect

Veterinary Microbiology

[ournal homepage: www._slsevier comiocate et mic

Efficacy of a modified-live virus vaccine in pigs experimentally infected with )
a highly pathogenic porcine reproductive and respiratory syndrome virus =
type 1 (HP-PRRSV-1)

v" Proteccién parcial
v Reduccidn de la virémia

' ¢ Numero de animales muy limitado
v’ Reduccién de “scores” clinicos

e (Extrapolable a campo?

Caracteristicas del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atipica aislada en granjas de Espaiia entre 2020 y 2022

¢Cual es vuestra experiencia en campo? U" B

Universitat Autdonoma
Canelli et al., 2018. Vet Microbiol. 226:89-96. de Barcelona
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¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Entre 2020 y 2022 secuenciacion de genoma completo del virus de 10 origenes (granjas y
piramides productivas) diferentes

En total, 66 genomas secuenciados, 37 genomas completos derivados de la
cepa de virulencia atipica

10 variantes del virus

1) Anélisis comparativo con cepas
2) Andlisis de recombinacion

PRRSV1 “convencionales” de
deriva genética

¢Cambia mas o menos ¢Como afecta a nivel de
rapidamente? caracterizacion? ¢Riesgos?
(Hecho a partir de 49 (Hecho a partir de 66 U" B
genomas) genomas) i

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

1) Anélisis comparativo con cepas PRRSV1 “convencionales” de deriva genética

Animales al
destete en . .
i35 de Aislamiento y
. L ranjas i L
Estudio de 4 piramides gran) Andlisis por RT- secuenciacion del
. reproductoras .
productivas en las que se _ PCRparala ‘ genoma completo a partir

realizan muestreos mensuales deteccidn del de una muestra para cada

durante, al menos, 8 meses. \ Animales de virus PRRSV1 unlo de Io§ .muestreos que
transicién a6y 9 salen positivos
semanas

Secuenciacion de 49 genomas completos

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona

‘ Cadena 1 (4 granjas, 12 genomas)

— Cepas de virulencia “convencional”
(25 genomas completos)

JL Cadena 2 (4 granjas, 4 genomas)
|

r Cadena 3 (1 granja, 4 genomas)

I -
i(fd_en_af (_3 g_ra_njis,_S_ge_no_mis)_ ___Jd Desde el primer aislado hasta el dltimo

para cada cadena pasan 6 meses

J Cadena 5 (2 granjas, 6 genomas)

L
J

._Derivadas de cepa de virulencia atipica

Cadena 6 (3 granjas, 6 genomas) (24 genomas completos)

l( Cadena 7 (2 granjas, 6 genomas)

~ Cadena 8 (2 granjas, 6 genomas) (R Rt
o B de Barcelona
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0,1% de

cambio anual
en promedio

J~ Cadena 2 (4 granjas, 4 genomas) No calculado

1 Cadena 3 (1 granja, 4 genomas) 0,17%

|

. }Cadena 4 (3 granjas, 5 genomas) 0,09%

1

J Cadena 5 (2 granjas, 6 genomas) 0,33%

‘T Cadena 6 (3 granjas, 6 genomas) 0,84 % 0,72% de

- cambio anual
- en promedio
% Cadena 7 (2 granjas, 6 genomas) 0,63 %

~ Cadena 8 (2 granjas, 6 genomas) 1,1%

% de cambio anual
—Cadena 1 (4 granjas, 12 genomas) 0,03%

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Mayor deriva genética/anual

¢Mayor tasa de mutacion? x éMayor replicaciéon?

de mutacion?

No se observan diferencias en la cuasi-especie virica
(nube de mutantes en un aislado)

- s

%,
.

¢Mayor transmisibilidad 2>
mayor numero de eventos

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?
Mayor deriva genética/anual
¢Mayor transmisibilidad =
¢Mayor tasa de mutacion? x ¢Mayor replicacién? / mayor numero de eventos
de mutacién?

* Probablemente si

y K\ _ * Estudios de cinética de replicacion en macroéfago
o i alveolar porcino!
LN [
I H - S \ .z . s , .
il b \ * Infeccién experimental = célculo del area bajo la
| B | e curva
\\\ -
A ¥ \

aps st decten Universitat Autdnoma

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124-133 de Barcelona

Caracteristicas del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atipica aislada en granjas de Espaiia entre 2020 y 2022

¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Mayor deriva genética/anual

¢Mayor transmisibilidad =
¢Mayor tasa de mutacion? x ¢Mayor replicacién? / mayor numero de eventos /
de mutacién?

¢ Probablemente si

* Rapida transmisibilidad entre granjas (la mitad de
los aislados de las pirdmides estudiadas)

» ¢Mayor incidencia? = brotes epidémicos, gran
impacto a transicién - engorde

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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Caracteristicas del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atipica aislada en granjas de Espaiia entre 2020 y 2022
¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?
Mayor deriva genética/anual

¢Mayor transmisibilidad =
¢Mayor tasa de mutacion? x ¢Mayor replicacién? / mayor numero de eventos /
de mutacién?

Mayor variacién por
Mayor replicacion + Mayor transmisibilidad ——— mutacion (deriva
genética)

» Andlisis de la variacion cualitativo para todas las ORFs; diferencia de cambios
entre zonas del genoma, érelevancia?

» Andlisis epidemioldgico — impacto productivo; posibles diferencias en impacto?

> Infeccidn experimental = comparacion con otras cepas U" B

Universitat Autdonoma
de Barcelona

Caracteristicas del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atipica aislada en granjas de Espaiia entre 2020 y 2022

¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

2) Analisis de recombinacion

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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¢Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Segments
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KEREIATE

KBRS
KCBEISEE
WEBEZSTS
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AYSEEIID
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Full length

Martin-Valls et al., 2014. J Virol. 88:3170-81.

napi-  eepd-
nspd

gl

nept=

i
ORFZ

- oz
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DRF] _ORFE ¥ end

2) Analisis de recombinacion

v’ La recombinacién en el virus del

PRRSV es un fenémeno
frecuente.

No podemos predecir que
impacto va a tener a nivel de
comportamiento

Puede ocurrir en practicamente
cualquier parte del genoma,
aunque es posible que existan
areas con mayor probabilidad
(NSP2, ORF5...)

Puede afectar a la caracterizacion

por secuenciacion
unB

Universitat Autdonoma
de Barcelona

Eventos de

recombinacion

Genoma
referencia

En otras palabras, en 3 de las 14 agrupaciones de virus analizados,
detectamos recombinaciones que implican a esta cepa

3 eventos que afectan a 8 de los 66 genomas evaluados

UunB

Universitat Autdonoma

de Barcelona

PRRS-GERARD MARTIN
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. t - Eventos de
c¢importancia: recombinacién

Recombinante 1

NSP9 (Replicasa)

Estudios de cinética de replicacion
¢Efecto en la virulencia?

ORFS5 (GP5)

éInterpretacion en
secuenciacion?

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona

" t - Eventos de
cimportancias recombinacion

ORF5 (GP5)
Seq-> IT61 IT59 IT13 IT51 ORF5 (606 nt)
IT61 ID 0,869 0,935 0,887
IT59 D 0,867 0,846
IT13 ID 0,838
IT51 ID

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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. . Eventos de
élmportancia?

recombinacion

at2ont  b)220606

a s ’
En el arbol completo veriamos que

el virus queda entre ambas
agrupaciones, pero no podriamos
definir su origen claramente =
Sospecha en cuanto se observa

En matriz de identidad (ORF5) 2>
sospecha en valores entre 90-95%

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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RESUMEN

1.

4.

Desde 2020 se detecta un virus del PRRSV1, subtipo 1 (Rosalia), en una proporcién muy importante de
explotaciones porcinas en brotes clinicos caracterizados por presentar, aparentemente, una virulencia atipica.

Este virus presenta evidencias de recombinacion entre cepas del subtipo 1, siendo su mayor parental la cepa
PR40/2014 de alta virulencia, y en menor medida cepas una cepa espafiola, una asiatica y otra de origen no
determinado.

En comparacién con otros virus, la deriva genética que presenta es superior (cambia mas rdpidamente). Podria
deberse a una mayor capacidad de replicacién y a una mayor incidencia en la poblacién, pero no a una mayor
capacidad de mutacién.

Se detectan nuevos recombinantes (alrededor del 12% de los genomas secuenciados), tanto virus “Rosalia” que
incluyen partes de otros virus como virus “autoctonos” que incluyen partes de la cepa “Rosalia”. Su impacto a

nivel de virulencia se desconoce. A nivel de caracterizacién por secuenciacién puede ser relevante.

UunB

Universitat Autdonoma
de Barcelona
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