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1) Filogenia de la cepa de virulencia atípica aislada en España entre 2020 y 2022 (“Rosalía”) a 
nivel de genoma completo.

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

2) ¿Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atípica (una de las cepas 
parentales)?

3) ¿Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?
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Virus mosaico

Filogenia de la cepa de virulencia atípica aislada en España entre 2020 y 2022 (“Rosalía”) a nivel de genoma completo

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

Cepa de origen italiana de alta virulencia (PR40/2014‐MF346695) (>92% identidad)

Cepa probablemente local, derivada de Olot‐91 (KC862570)Cepa probablemente local, derivada de Olot 91 (KC862570) 

Cepa PRRSV1 de Korea (D40‐KY434184) (no información clínica)

Cepa de origen desconocido

Todas pertenecen al subtipo 1 del PRRSV1. ¿Cómo es PR40?

1) Filogenia de la cepa de virulencia atípica aislada en España entre 2020 y 2022 (“Rosalía”) a 
nivel de genoma completo.

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

2) ¿Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atípica (una de las cepas 
parentales)?

3) ¿Como cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?
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¿Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atípica (una de las cepas parentales)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

PRRSV‐1_PR40/2014, hereafter named PR40, was isolated from a weaner belonging to a commercial 
it 2 h d i It l i i PRRS tb k h t i d b hi h fsite 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)

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124‐133

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

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

• Peores scores clínicos para PR40
• Mortalidad elevada para ambos PR11 y 

PR40 (4/7 animales)  infecciones 
secundarias

• Mayor duración de la clínica en PR40

• Pico de fiebre similar para PR11 y PR40
• Duración de la fiebre superior para PR40 

(>20 días)

• Peor GMD para PR40
• “n” de 3 animales insuficiente

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124‐133
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¿Lesiones?

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

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

 Atrofia de nucleos germinales en timo y 
linfonodos bronquiales y linfocitopenia.

 Lesiones observadas tanto en PR11 
como en PR40, mayor gravedad de las 
lesiones en el grupo

 El número de animales es muy limitado.ú e o de a a es es uy tado

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124‐133

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

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

 Protección parcial
 Reducción de la virèmia
 Reducción de “scores” clinicos

• Número de animales muy limitado
• ¿Extrapolable a campo?

¿Cuál es vuestra experiencia en campo?

Canelli et al., 2018. Vet Microbiol. 226:89‐96.
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1) Filogenia de la cepa de virulencia atípica aislada en España entre 2020 y 2022 (“Rosalía”) a 
nivel de genoma completo.

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

2) ¿Qué sabemos de la cepa de PRRSV1 PR40 italiana de virulencia atípica (una de las cepas 
parentales)?

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

¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

Entre 2020 y 2022 secuenciación de genoma completo del virus de 10 orígenes (granjas y 
pirámides productivas) diferentes

l d l d d d lEn total, 66 genomas secuenciados, 37 genomas completos derivados de la 
cepa de virulencia atípica

10 variantes del virus

1) Análisis comparativo con cepas 
PRRSV1 “convencionales” de 

d i éti
2) Análisis de recombinación 

deriva genética

¿Cambia más o menos 
rápidamente?

¿Cómo afecta a nivel de 
caracterización? ¿Riesgos?

(Hecho a partir de 49 
genomas)

(Hecho a partir de 66 
genomas)
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¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

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

Animales al

Estudio de 4 pirámides 
productivas en las que se 

realizan muestreos mensuales 
durante, al menos, 8 meses.

Animales al 
destete en 
granjas de 
reproductoras

Animales de 
transición a 6 y 9 
semanas

Análisis por RT‐
PCR para la 
detección del 
virus PRRSV1

Aislamiento y 
secuenciación del 
genoma completo a partir 
de una muestra para cada 
uno de los muestreos que 
salen positivos

Secuenciación de 49 genomas completos

Cadena 1 (4 granjas, 12 genomas)

Cadena 2 (4 granjas 4 genomas)

Cepas de virulencia “convencional” 
(25 genomas completos)

PRRSV1-Jul21-1--Truges-Maig

PRRSV1-Jul21-28--Trans-Juny

PRRSV1-Jul21-19--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-9--Truges-12-20

PRRSV1-May21-6--Trans-Gener

PRRSV1-May21-8--Trans-Febrer

PRRSV1-May21-36--Trans-Mar

PRRSV1-Jul21-34--Truges-Juny2

PRRSV1-Jul21-3--Truges-Maig2

PRRSV1-Jul21-33--Truges-Juny

PRRSV1-May21-34--Trans-Mar

PRRSV1-May21-3--Truges-Febrer

PRRSV1-May21-33--Trans-Mar

PRRSV1-Seq-Camp2

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp7

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp8

PRRSV1-Seq-Camp1

PRRSV1-Jul21-35-MJ1

PRRSV1-Jul21-37-MJ2

PRRSV1-Seq-Camp3

PRRSV1-May21-40-M1

PRRSV1-Jul21-22--

Zoetis-LQ787782

Lelystad-NC 043487

Porcilis-MLV-DV-KJ127878

PRRSV1-Jul21-26--Juny

CReSA-3267-JF276435

PRRSV1-Jul21-2--Maig

PRRSV1 F b22 J li l

100

100

100

99

100

100

100

100

100

73

81

100

89

100

89

100

100

100

100

100

100

99

100

47

62

72

85

85

Cadena 3 (1 granja, 4 genomas)

Cadena 4 (3 granjas, 5 genomas)

Cadena 2 (4 granjas, 4 genomas)

Cadena 5 (2 granjas, 6 genomas)

Desde el primer aislado hasta el último 
para cada cadena pasan 6 meses

PRRSV1-Feb22--Juliol

PRRSV1-Jul21-11-5-Maig

PRRSV1-Jul21-23--Juny

GQ461593.1 PRRSV1-SHE

Amervac-PRRS-GU067771

PRRSV1-Jul21-8--Truges-12-20

PRRSV1-May21-9--Trans-Febrer

PRRSV1-Jul21-21--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-6--Trans-Maig

PRRSV1-Seq-Camp4

PRRSV1-Jul21-4--18-Maig

PRRSV1-Jul21-7--Truges-12-20

PRRSV1-May21-2--Febrer

PRRSV1-Jul21-10-Bar-Truges-12-20

PRRSV1-May21-43--Mar

PRRSV1-Feb22-4-Juliol

PRRSV1-Rosalia-Ref

PRRSV1-Dec21-CR5

PRRSV1-Dec21-CR7

PRRSV1-May21-42--Mar

PRRSV1-Dec21-CR1

PRRSV1-Dec21-CR2

PRRSV1-Dec21-CR3

PRRSV1-Jul21-5--Truges-B4-Maig

PRRSV1-Jul21-14--Trans-Maig

PRRSV1-Jul21-30--Truges-Juny

PRRSV1-Jul21-24--Trans-Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Dec21-1-Octubre

99

60

100

77

56

100

100

76

36

61

61

100

100

99

85

100

100100

95

97

100

91

90

54

94

100

96

100

Cadena 6 (3 granjas, 6 genomas)

Cadena 7 (2 granjas, 6 genomas)

Cadena 8 (2 granjas, 6 genomas)

Derivadas de cepa de virulencia atípica 
(24 genomas completos)

PRRSV1-Dec21-4-Octubre

PRRSV1-May21-41-M2

PRRSV1-Dec21-58-Seq-Camp5

PRRSV1-Dec21-59-Seq-Camp6

PRRSV1-Jul21-16--Abril

PRRSV1-Jul21-13--Maig

PRRSV1-May21-5--Febrer

PRRSV1-Jul21-17--Abril

PRRSV1-May21-38--Mar

PRRSV1-Jul21-29--Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Apr21-35-MJ3

PRRSV1-Apr21-41-MJ5

PRRSV1-May21-35--Mar

PRRSV1-May21-39--Mar

PRRSV1-Jul21-27--Juny

PRRSV1-Jul21-20--Abril

PRRSV1-Jul21-15--Maig

PRRSV1-Feb22-1-Juliol

PRRSV1-Apr21-38-MJ4

PRRSV1-May21-37--Mar

PRRSV1-Jul21-12--Maig

PRRSV1-Feb22-2-Juliol

PRRSV1-Jul21-25--Juny

PRRSV1-May21-1-Bar-Febrer

PRRSV1-May21-32-Bar2-Febrer

Lena-JF802085

100

100

100

100

50

64

100

100

100

100

85

43

76

100

100

61

94

100

100

32

96

55

8247

27

17

0.02
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Cadena 1 (4 granjas, 12 genomas)

Cadena 2 (4 granjas 4 genomas)

0,03%

No calculado

% de cambio anual

0,1% de 
cambio anual 
en promedio

PRRSV1-Jul21-1--Truges-Maig

PRRSV1-Jul21-28--Trans-Juny

PRRSV1-Jul21-19--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-9--Truges-12-20

PRRSV1-May21-6--Trans-Gener

PRRSV1-May21-8--Trans-Febrer

PRRSV1-May21-36--Trans-Mar

PRRSV1-Jul21-34--Truges-Juny2

PRRSV1-Jul21-3--Truges-Maig2

PRRSV1-Jul21-33--Truges-Juny

PRRSV1-May21-34--Trans-Mar

PRRSV1-May21-3--Truges-Febrer

PRRSV1-May21-33--Trans-Mar

PRRSV1-Seq-Camp2

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp7

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp8

PRRSV1-Seq-Camp1

PRRSV1-Jul21-35-MJ1

PRRSV1-Jul21-37-MJ2

PRRSV1-Seq-Camp3

PRRSV1-May21-40-M1

PRRSV1-Jul21-22--

Zoetis-LQ787782

Lelystad-NC 043487

Porcilis-MLV-DV-KJ127878

PRRSV1-Jul21-26--Juny

CReSA-3267-JF276435

PRRSV1-Jul21-2--Maig

PRRSV1 F b22 J li l

100

100

100

99

100

100

100

100

100

73

81

100

89

100

89

100

100

100

100

100

100

99

100

47

62

72

85

85

Cadena 3 (1 granja, 4 genomas)

Cadena 4 (3 granjas, 5 genomas)

Cadena 2 (4 granjas, 4 genomas)

Cadena 5 (2 granjas, 6 genomas) 0,33%

0,17%

0,09%

No calculado en promedio

¿?

PRRSV1-Feb22--Juliol

PRRSV1-Jul21-11-5-Maig

PRRSV1-Jul21-23--Juny

GQ461593.1 PRRSV1-SHE

Amervac-PRRS-GU067771

PRRSV1-Jul21-8--Truges-12-20

PRRSV1-May21-9--Trans-Febrer

PRRSV1-Jul21-21--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-6--Trans-Maig

PRRSV1-Seq-Camp4

PRRSV1-Jul21-4--18-Maig

PRRSV1-Jul21-7--Truges-12-20

PRRSV1-May21-2--Febrer

PRRSV1-Jul21-10-Bar-Truges-12-20

PRRSV1-May21-43--Mar

PRRSV1-Feb22-4-Juliol

PRRSV1-Rosalia-Ref

PRRSV1-Dec21-CR5

PRRSV1-Dec21-CR7

PRRSV1-May21-42--Mar

PRRSV1-Dec21-CR1

PRRSV1-Dec21-CR2

PRRSV1-Dec21-CR3

PRRSV1-Jul21-5--Truges-B4-Maig

PRRSV1-Jul21-14--Trans-Maig

PRRSV1-Jul21-30--Truges-Juny

PRRSV1-Jul21-24--Trans-Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Dec21-1-Octubre

99

60

100

77

56

100

100

76

36

61

61

100

100

99

85

100

100100

95

97

100

91

90

54

94

100

96

100

Cadena 6 (3 granjas, 6 genomas)

Cadena 7 (2 granjas, 6 genomas)

Cadena 8 (2 granjas, 6 genomas)

0,63 %

0,84 %

1,1 %

0,72% de 
cambio anual 
en promedio

PRRSV1-Dec21-4-Octubre

PRRSV1-May21-41-M2

PRRSV1-Dec21-58-Seq-Camp5

PRRSV1-Dec21-59-Seq-Camp6

PRRSV1-Jul21-16--Abril

PRRSV1-Jul21-13--Maig

PRRSV1-May21-5--Febrer

PRRSV1-Jul21-17--Abril

PRRSV1-May21-38--Mar

PRRSV1-Jul21-29--Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Apr21-35-MJ3

PRRSV1-Apr21-41-MJ5

PRRSV1-May21-35--Mar

PRRSV1-May21-39--Mar

PRRSV1-Jul21-27--Juny

PRRSV1-Jul21-20--Abril

PRRSV1-Jul21-15--Maig

PRRSV1-Feb22-1-Juliol

PRRSV1-Apr21-38-MJ4

PRRSV1-May21-37--Mar

PRRSV1-Jul21-12--Maig

PRRSV1-Feb22-2-Juliol

PRRSV1-Jul21-25--Juny

PRRSV1-May21-1-Bar-Febrer

PRRSV1-May21-32-Bar2-Febrer

Lena-JF802085

100

100

100

100

50

64

100

100

100

100

85

43

76

100

100

61

94

100

100

32

96

55

8247

27

17

0.02

¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

¿Mayor tasa de mutación? 
¿Mayor transmisibilidad 
mayor número de eventos 

d ió ?
¿Mayor replicación? 

Mayor deriva genética/anual

de mutación? 

No se observan diferencias en la cuasi‐especie vírica 
(nube de mutantes en un aislado)
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¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

¿Mayor tasa de mutación? 
¿Mayor transmisibilidad 
mayor número de eventos 

d ió ?
¿Mayor replicación? 

Mayor deriva genética/anual

 de mutación? 
• Probablemente si

• Estudios de cinética de replicación en macrófago 
alveolar porcino!

• Infección experimental  cálculo del área bajo la 
curva

Canelli et al. 2017.Vet. Microbiol 210:124‐133

¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

¿Mayor tasa de mutación? 
¿Mayor transmisibilidad 
mayor número de eventos 

d ió ?
¿Mayor replicación? 

Mayor deriva genética/anual

 de mutación? 

• Probablemente si

• Rápida transmisibilidad entre granjas (la mitad de 
los aislados de las pirámides estudiadas)



los aislados de las pirámides estudiadas)

• ¿Mayor incidencia?  brotes epidémicos, gran 
impacto a transición ‐ engorde
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¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

¿Mayor tasa de mutación? 
¿Mayor transmisibilidad 
mayor número de eventos 

d ió ?
¿Mayor replicación? 

Mayor deriva genética/anual

 de mutación?  

Mayor transmisibilidadMayor replicación 
Mayor variación por 
mutación (deriva 

genética)

 Análisis de la variación cualitativo para todas las ORFs; diferencia de cambios Análisis de la variación cualitativo para todas las ORFs; diferencia de cambios 
entre zonas del genoma, ¿relevancia?

 Análisis epidemiológico – impacto productivo; posibles diferencias en impacto?

 Infección experimental  comparación con otras cepas

¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

2) Análisis de recombinación 
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¿Cómo cambia a nivel de genoma completo respecto a otras cepas (estudios propios)?

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

2) Análisis de recombinación 

 La recombinación en el virus del 
PRRSV es un fenómeno 
frecuentefrecuente. 

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

 Puede ocurrir en prácticamente 
cualquier parte del genoma, 
aunque es posible que existanaunque es posible que existan 
áreas con mayor probabilidad 
(NSP2, ORF5…)

 Puede afectar a la caracterización 
por secuenciación

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

Eventos de 
recombinación

Recombinante 1

PRRSV1-Jul21-1--Truges-Maig

PRRSV1-Jul21-28--Trans-Juny

PRRSV1-Jul21-19--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-9--Truges-12-20

PRRSV1-May21-6--Trans-Gener

PRRSV1-May21-8--Trans-Febrer

PRRSV1-May21-36--Trans-Mar

PRRSV1-Jul21-34--Truges-Juny2

PRRSV1-Jul21-3--Truges-Maig2

PRRSV1-Jul21-33--Truges-Juny

PRRSV1-May21-34--Trans-Mar

PRRSV1-May21-3--Truges-Febrer

PRRSV1-May21-33--Trans-Mar

PRRSV1-Seq-Camp2

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp7

PRRSV1-Dec21-Seq-Camp8

PRRSV1-Seq-Camp1

PRRSV1-Jul21-35-MJ1

PRRSV1-Jul21-37-MJ2

PRRSV1-Seq-Camp3

PRRSV1-May21-40-M1

PRRSV1-Jul21-22-Llus--

Zoetis-LQ787782

Lelystad-NC 043487

Porcilis-MLV-DV-KJ127878

PRRSV1-Jul21-26--Juny

CReSA-3267-JF276435

PRRSV1-Jul21-2--Maig

PRRSV1 F b22 J li l

100

100

100

99

100

100

100

100

100

73

81

100

89

100

89

100

100

100

100

100

100

99

100

47

62

72

85

85

Genoma 
referencia

Recombinante 1

Recombinante 3

PRRSV1-Feb22--Juliol

PRRSV1-Jul21-11-5-Maig

PRRSV1-Jul21-23--Juny

GQ461593.1 PRRSV1-SHE

Amervac-PRRS-GU067771

PRRSV1-Jul21-8--Truges-12-20

PRRSV1-May21-9--Trans-Febrer

PRRSV1-Jul21-21--Trans-Abril

PRRSV1-Jul21-6--Trans-Maig

PRRSV1-Seq-Camp4

PRRSV1-Jul21-4--18-Maig

PRRSV1-Jul21-7--Truges-12-20

PRRSV1-May21-2--Febrer

PRRSV1-Jul21-10-Bar-Truges-12-20

PRRSV1-May21-43--Mar

PRRSV1-Feb22-4-Juliol

PRRSV1-Rosalia-Ref

PRRSV1-Dec21-CR5

PRRSV1-Dec21-CR7

PRRSV1-May21-42--Mar

PRRSV1-Dec21-CR1

PRRSV1-Dec21-CR2

PRRSV1-Dec21-CR3

PRRSV1-Jul21-5--Truges-B4-Maig

PRRSV1-Jul21-14--Trans-Maig

PRRSV1-Jul21-30--Truges-Juny

PRRSV1-Jul21-24--Trans-Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Dec21-1-Octubre

99

60

100

77

56

100

100

76

36

61

61

100

100

99

85

100

100100

95

97

100

91

90

54

94

100

96

100

Recombinante 2

• 3 eventos que afectan a 8 de los 66 genomas evaluados

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

PRRSV1-Dec21-4-Octubre

PRRSV1-May21-41-M2

PRRSV1-Dec21-58-Seq-Camp5

PRRSV1-Dec21-59-Seq-Camp6

PRRSV1-Jul21-16--Abril

PRRSV1-Jul21-13--Maig

PRRSV1-May21-5--Febrer

PRRSV1-Jul21-17--Abril

PRRSV1-May21-38--Mar

PRRSV1-Jul21-29--Juny

PRRSV1-Feb22-3-Juliol

PRRSV1-Apr21-35-MJ3

PRRSV1-Apr21-41-MJ5

PRRSV1-May21-35--Mar

PRRSV1-May21-39--Mar

PRRSV1-Jul21-27--Juny

PRRSV1-Jul21-20--Abril

PRRSV1-Jul21-15--Maig

PRRSV1-Feb22-1-Juliol

PRRSV1-Apr21-38-MJ4

PRRSV1-May21-37--Mar

PRRSV1-Jul21-12--Maig

PRRSV1-Feb22-2-Juliol

PRRSV1-Jul21-25--Juny

PRRSV1-May21-1-Bar-Febrer

PRRSV1-May21-32-Bar2-Febrer

Lena-JF802085

100

100

100

100

50

64

100

100

100

100

85

43

76

100

100

61

94

100

100

32

96

55

8247

27

17

0.02
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Eventos de 
recombinación

Recombinante 1

Recombinante 2

¿Importancia?

NSP9 (Replicasa)

Estudios de cinética de replicación
¿Efecto en la virulencia?

Recombinante 3

ORF5 (GP5)

¿Interpretación en 
secuenciación?

Eventos de 
recombinación

Recombinante 3

¿Importancia?

ORF5 (GP5)

Seq‐> IT61 IT59 IT13 IT51 ORF5 (606 nt)

IT61 ID 0,869 0,935 0,887

IT59 ID 0,867 0,846

IT13 ID 0,838

IT51 ID

Seq‐> IT61 IT59 IT13 IT51 ORF5 (1‐200nt)

IT61 ID 0,872 0,84 0,963

IT59 ID 0,877 0,863

IT13 ID 0,836,

IT51 ID

Seq‐> IT61 IT59 IT13 IT51 ORF5 (200‐600nt)

IT61 ID 0,867 0,989 0,844

IT59 ID 0,862 0,836

IT13 ID 0,839

IT51 ID
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Eventos de 
recombinación

Recombinante 3

¿Importancia?

En el árbol completo veríamos que 
el virus queda entre ambas 

agrupaciones, pero no podríamos 
definir su origen claramente 
Sospecha en cuanto se observa

En matriz de identidad (ORF5) 
sospecha en valores entre 90‐95%

Características del virus del PRRSV1 (subtipo 1) de virulencia atípica aislada en granjas de España entre 2020 y 2022

RESUMEN

1. Desde 2020 se detecta un virus del PRRSV1, subtipo 1 (Rosalía), en una proporción muy importante de 
explotaciones porcinas en brotes clínicos caracterizados por presentar, aparentemente, una virulencia atípica. 

2 E t i t id i d bi ió t d l bti 1 i d t l l2. Este virus presenta evidencias de recombinación entre cepas del subtipo 1, siendo su mayor parental la cepa 
PR40/2014 de alta virulencia, y en menor medida cepas una cepa española, una asiática y otra de origen no 
determinado.

3. En comparación con otros virus, la deriva genética que presenta es superior (cambia más rápidamente). Podría 
deberse a una mayor capacidad de replicación y a una mayor incidencia en la población, pero no a una mayor 
capacidad de mutación.

4 Se detectan nuevos recombinantes (alrededor del 12% de los genomas secuenciados) tanto virus “Rosalía” que4. Se detectan nuevos recombinantes (alrededor del 12% de los genomas secuenciados), tanto virus  Rosalía  que 
incluyen partes de otros virus como virus “autóctonos” que incluyen partes de la cepa “Rosalía”. Su impacto a 
nivel de virulencia se desconoce. A nivel de caracterización por secuenciación puede ser relevante.  
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