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Sr. Editor, en el afio 2017, cuatro paises de la regidon de las Américas notificaron casos con-
firmados de sarampidn, a saber: Argentina (3 casos), Canada (45 casos), los Estados Unidos
de América (120 casos) y la Republica Bolivariana de Venezuela (727 casos). En los primeros
meses de 2018, los siguientes 9 paises han notificado casos confirmados: Antigua y Barbuda
(1 caso), Brasil (14 casos), Canada (4 casos), Colombia (1), Estados Unidos de América (13
casos), Guatemala (1 caso), México (4 casos), Pert (2 casos) y Venezuela (159 casos)®.

La epidemiologia molecular de los virus del sarampion es de vital importancia en la vigi-
lancia de cepas de sarampidn en la circulacion mundial, especialmente durante los brotes. La
genotipificacidn del virus del sarampidn puede jugar un papel importante en el seguimiento
de las vias de transmisidn durante la investigacién del brote, por lo que, los resultados de
genotipificacién ayudan a confirmar, refutar o detectar las conexiones entre casos. Si dos
casos tienen genotipos coincidentes, estos pueden estar conectados incluso si dicho nexo
no es evidente®?.

De acuerdo con el andlisis de laboratorio realizado por la Fundaciéon Oswaldo Cruz (Fio-
cruz/RJ), el genotipo identificado en todos los casos confirmados es el D8. Este genotipo es
idéntico al identificado en Venezuela en 2017®). En nuestro pais fueron confirmados dos
casos en 2018 (Juliaca y Callao), de estos se obtuvieron aislamientos virales con el objetivo
de caracterizarlos molecularmente.

Las muestras de hisopado nasal y faringeo, procedentes de Callao (paciente de 46 afios)
y Juliaca (paciente de 16 afios), ambos con ELISA IgM positivo y PCR en tiempo real positivo,
fueron inoculadas en lineas celulares Vero, tras lo cual se realizaron pasajes cada 7 dias. Las
muestras fueron de pacientes con sintomas clinicos de sarampidn recepcionadas en el Institu-
to Nacional de Salud (INS) para diagndstico durante los meses de febrero y marzo del presente
afio. Se extrajo el ARN viral de las muestras seleccionadas utilizando un Kit de extraccion
QlAamp Viral RNA Mini, el cual fue almacenado a-40°C hasta su uso. Se realizd una PCR por
transcripcion reversa (RT-PCR) del gen de Nucleoproteina viral de sarampién (NP), los pro-
ductos fueron revelados en un gel de agarosa al 2%, con ello se obtuvo un fragmento de 450
pb. Los amplicones fueron posteriormente purificados con el método Exosap y secuenciados
con el método de Sanger, en un analizador genético Applied Biosystems 3500. Las secuen-
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Figura 1. Arbol filogenetico Neighbor-Joining de la region parcial de 450 pb de Nucleoproteina del virus de sarampion. Los nimeros sobre cada nodo
corresponden a los soportes bootstrap realizado con 10000 pseudoreplicas. Las muestras del Callao y Juliaca se encuentran en las ramas resaltadas en
rojo y acompafiadas con cuadrados rojos correspondientes a las muestras de la India, los triangulos azules corresponden a las muestras de Venezuela, los
diamantes grises corresponden a muestras de Brasil y los circulos verdes corresponden a todos los demas genotipos reportados.

cias forward y reverse de cada amplicén
fueron editadas y ensambladas con el
software SeqTrace version 0.9.0 y luego
contrastadas con secuencias de nucleo-
proteina de sarampion depositadas en
la base de datos GeneBank™. Se contd
con secuencias de todos los genotipos
conocidos, pero con mayor énfasis en se-
cuencias del genotipo D8. Las secuencias
fueron alineadas con el programa MAFFT
version 7. Se realizé una reconstruccion
filogenética con la metodologia de maxi-
ma verosimiltud (MV) con el programa
RaXML version 8.0.0 con una busqueda
inicial de 50 arboles. Obtenido el arbol
MV, se identificaron en él las secuencias
mds préximas a las muestras peruanas
y se procedid con una ultima recons-
truccion con la metodologia Neighbor-
Joining (NJ), con un ndmero menor se

secuencias, opcion de pairwise deletion
y 10000 repeticiones bootstrap, esto ulti-
mo para estimar los soportes estadisticos
de los nodos del arbol. (Figura 1).

El drbol inicial obtenido con la meto-
dologia de maxima verosimilitud logré
agrupar a las muestras peruanas en un
clado conformado por muestras prove-
nientes de la India, con aquella informa-
cion se obtuvo un drbol mas pequefio
que permitié una mejor visualizacién
de los vinculos entre las muestras de
Pert, Venezuela, Brasil e India. Este ul-
timo drbol estimado con la metodologia
NJ permitié corroborar el vinculo entre
las muestras de Peru y la India, pertene-
cientes al genotipo D8, con un soporte
estadistico bootstrap de 86%.” Los ana-
lisis realizados, por tanto, permitieron

caracterizar genotipicamente a las
muestras de Per como pertenecien-
te al genotipo D8y vinculada con bro-
tes de la India.
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