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INTRODUCCION RESULTADOS Y DISCUSION

, : : . De un total de 570 muestras, se determind que el 23% corresponde a potenciales EVEs.
El camardon de cultivo Penaeus vannamei es el primer producto no petrolero de

exportacion del Ecuador; sin embargo, el cultivo es sensible a patogenos virales. El
densovirus Penaeus stylirostris (PstDV1), mas reconocido como virus de la necrosis
infecciosa hipodérmica y hematopoyética (IHHNV), es uno de los patdgenos de
importancia comercial. Aunque IHHNV no ocasiona mortalidades en P. vannamei, produce
deformaciones o enanismo, lo que disminuye su valor comercial. IHHNV es uno de los dos
virus que presenta elementos virales enddgenos (EVE) insertados dentro del genoma de
camaron. Los EVEs de IHHNV han sido ampliamente reportados para la especie de cultivo
Penaeus monodon, pero no existe suficientes evidencias para P. vannamei, no
reportandose hasta el momento iniciadores especificos para la deteccion de EVEs en P.
vannamei. Para un adecuado control de IHHNV en P. vannamei es imperativo determinar la
presencia de EVEs, y consecuentemente desarrollar métodos de diagndstico sensibles que
discriminen entre secuencias de IHHNV infecciosas y secuencias homadlogas a IHHNV no
infecciosas.

Z Este estudio presentd datos nos concluyentes, lo que conlleva a un distinto planteamiento
MATE RIALES Y M ETO DOS y forma de abordar el tema. Esto debido a que las investigaciones realizadas hasta el
momento parten de un genoma de P. monodon , lo que no permite realizar una correcta

relacion de elementos enddgenos virales de dos especies de camarones distintos. Por eso
se realizaran mas estudios y analisis bioinformaticos para el descubrimiento de EVEs en P.

El genoma de IHHNV infeccioso de este estudio presenta alta similitud con las secuencias
de IHHNV infecciosas de P. vannamei cultivados en América.

La secuencia del potencial EVE de IHHNV presentd 944 nucledtidos menos que el genoma
completo de IHHNV infeccioso, con una similitud del 94%, cercano al rango de identidad
entre las secuencias infecciosas y no infecciosas para P. monodon.

El analisis filogenético de IHHNV infeccioso y no infeccioso exhibié a nuestro potencial EVE
en un nodo lejano a las secuencias infecciosas de P. vannamei, agrupandose con las
secuencias correspondientes a muestras no infecciosas de IHHNV de tipo A y B,
encontradas en P. monodon.

Discriminar los infecciosos
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. - 1 250 500 750 1,000 1,250 1,500 1,750 2,000 2,250 2,500 2,750 3,000 3,250 3500 3,775
Anélisis bioinformatico Secianciacion (SANGER) - IHHNV 721F IHHNVF IHHNV 3065R
Genome Walking I \'IHHNV 3065F I JIHHNV 2860 IR

completando el genoma ORF2-NS2 ORF3-VP
ORF1-NS1

Figura 1. Esquema de los primers utilizados para el Walking Genome a partir
del genoma de IHHNV de la cepa ecuatoriana (AY362547).
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A. Mining Genomes for EVES B. Genomic characterisation El andlisis de los genomas obtenidos permitieron ver una deficiencia en cuanto al Figura 2. Comparacion de los genomas ensamblados IH617 19 infeccioso,
uso de los marcadores moleculares para la determinacion del virus y el EVE en P. IH617_32 potencial EVE y el genoma Ecuatoriano reportado.
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Figure 1 Identifying, characterising and analysing endogenous viral elements Tabla 2. Resultados generales del Blast realizado en NCBI con las secuencias

ensambladas del estudio y el genoma reportado en Ecuador.
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