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Resumen

La laringotraqueitis infecciosa aviar (ILT) es una enfermedad producida por el Gallid alphaherpesvirus
1 (GaHV-1) que se transmite a través de secreciones respiratorias o fomites de aves infectadas de
forma natural o por el uso de vacunas vivas originadas en embridén de pollo (CEO). El objetivo de esta
investigacion fue detectar molecularmente el GaHV-1 en granjas de gallinas ponedoras localizadas en la
provincia de Tungurahua, Ecuador. Se trabajé con hisopados laringotraqueales y muestras de traqueas
de 47 granjas y una vacuna recombinante de uso comercial con la glicoproteina B del GaHV-1. Se encontré
que 3 granjas fueron positivas a GaHV-1 al amplificarse segmentos de los genes /CP4 y timidina kinasa
(TK) del virus. Por otro lado, la vacuna recombinante analizada resulté negativa a la amplificacion de
los genes mencionados. La amplificacion de los genes /CP4 y TK en las muestras de campo demostro la
presencia del GaHV-1 en la provincia, pero se descartdé la posibilidad de que se trate de virus vacunal
derivado del uso de la vacuna recombinante autorizada para ser usada en la zona de estudio. Dado que
las aves no presentaron signos clinicos relacionados con ILT se determind que no se podria hablar de un
brote de la enfermedad, pero se requiere un estudio molecular de secuenciacion de genoma completo
para obtener resultados concluyentes. No obstante, deberia evitarse la utilizaciéon de vacunas tipo CEO
en los calendarios vacunales en la provincia de Tungurahua y continuar s6lo con el uso de las vacunas
vectorizadas autorizadas por el ente de control nacional.

Palabras clave: gallinas comerciales, secuencias, vacunas, timidina kinasa, /CP4.

Molecular diagnosis of infectious laryngotracheitis virus in
laying hen farms located in Tungurahua, Ecuador

Abstract. Avian infectious laryngotracheitis (ILT) is a disease caused by Gallid alphaherpesvirus 1 (GaHV-
1), which is transmitted through respiratory secretions or fomites from infected birds, either naturally or
through the use of chicken embryo-origin (CEO) live vaccines. The objective of this research was to develop
a molecular detection of GaHV-1 in laying hen farms located in Tungurahua Province. Laryngotracheal
swabs and tracheal samples were collected from 47 farms. In addition, a recombinant vaccine with
GaHV-1 glycoprotein B was used. Three farms tested positive to GaHV-1 as they amplified segments
of the /CP4 and thymidine kinase (7K) genes. As expected, the recombinant vaccine analyzed
was negative to the amplification of the studies genes. The amplification of the /CP4 and 7K genes
in the field samples demonstrated the presence of GaHV-1 in the province, but the possibility that it was
a vaccine-derived virus from the use of the recombinant vaccine authorized for use in the study area was
ruled out. Since the birds did not present clinical signs related to ILT, it was determined that an outbreak of
the disease could not be confirmed. However, a molecular study with full genome sequencing is required
to obtain conclusive results. However, the use of CEO-type vaccines should be avoided in vaccination
schedules in Tungurahua Province, and only the use of vectorized vaccines authorized by the national
regulatory authority should continue.
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INTRODUCCION

La laringotraqueitis infecciosa aviar (ILT) es una
enfermedad viral que provoca signologia respiratoria en
aves domésticas, Gallus gallus domesticus (Wolfrum,
2020, Paji¢ et al. 2022). El agente causal de ILT es el
Gallid alphaherpesvirus 1 (GaHV-1), virus que pertenece
al género /ltovirus, subfamilia Alphaherpesvirinae, familia
Herpesviridae y al orden Herpesvirales (Garcia y Spatz
2020, Gowthaman et al. 2020, International Committee
on Taxonomy of Viruses — ICTV 2023). El GaHV-1 posee
ADN lineal de doble cadena, formado por 150 a 155 kbp
(Gowthaman et al. 2020, Elshafiee et al. 2022) y cuenta
con 80 marcos abiertos de lectura (ORFs, por sus siglas
en inglés open reading frames) ubicados en tres regiones
(Elshafiee et al. 2022). En la region unica larga (UL) se
encuentran 65 ORFs, en la region unica corta (US) se ubican
nueve ORFs y en las regiones flanqueantes de repeticion
invertida (IR) estan ubicados seis ORFs (Gowthaman et
al. 2020, Elshafiee et al. 2022). Tres genes estan contenidos
en las IR: /CP4 (del inglés, Infected Cell Protein 4) US10
y sORF4/3 (Garcia y Spatz 2020, Gowthaman et al. 2020).
Los ORFs en la UL codifican para las once glicoproteinas
de la envoltura del GaHV-1 (gB, gC, gD, gE, ¢G, gH, gl, gJ,
gK, gl.y gM) y para otras proteinas no estructurales como la
Timidina kinasa (7K) (Wolfrum 2020, Yi et al. 2024).

Las glicoproteinas de la envoltura del GaHV-1 son
importantes para la generacion de la respuesta inmune en
el hospedador (Gowthaman et al. 2020), en tanto que, los
genes /CP4 y timidina kinasa (7K) suelen estar relacionados
con la reactivacion del virus a partir de la latencia (Elshafiee
et al. 2022). Por ello, para la caracterizacion molecular de
ILT se incluye el estudio de las glicoproteinas del GaHV-1.
Sin embargo, para realizar un diagnostico molecular rapido
se utilizan frecuentemente los genes /CP4 y TK, asi como
las glicoproteinas G (gQG) y E (gE) (Gowthaman et al. 2020,
World Organisation for Animal Health-WOAH 2021).

ILT es una enfermedad de distribucion mundial, pero
su presentacion es mas frecuente en paises con produccion
avicola intensiva (Gowthaman et al. 2020, Wolfrum 2020,
Organizacion Mundial de Sanidad Animal-OIE 2021).
En paises como, Estados Unidos, China y Canada es una
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enfermedad periodica, ocasionada por el paso del virus
desde parvadas infectadas a las no vacunadas (Elshafiee et al.
2022). Por otra parte, en paises en vias de desarrollo ILT se
presenta como una infeccion endémica de aves de traspatio y
de explotaciones comerciales (Garcia y Spatz 2020).

Hasta el afio 2011, la ILT era una enfermedad exotica
en el Ecuador, a pesar de que la enfermedad estaba presente
en Peru y Colombia (Morales et al. 1971, Vinueza et al.
2011). El primer brote de GaHV-1 en Ecuador ocurrié
en el afo 2011 como consecuencia del ingreso del virus
desde los paises vecinos (Ayala et al. 2014). A partir de este
hallazgo, no sélo se notific a la Organizacion Mundial de
Sanidad Animal (OMSA, antigua OIE), sino que se autorizd
la vacunacion contra GaHV-1 con vacunas recombinantes
vectorizadas (OIE 2012, Agencia de Regulacion y
Control Fito y Zoosanitario-AGROCALIDAD 2019).
En Ecuador, las vacunas registradas contra GaHV-1
incluyen vacunas vectorizadas en virus de viruela aviar
con la inclusion de la glicoproteina B o los genes 632 y
NS175 (AGROCALIDAD 2022).

Desde la fecha de deteccion del GaHV-1 en Ecuador,
solo se ha encontrado untrabajo relacionado con el estudio
epidemiologico de ILT. El estudio sefialado se realizo en el
afio 2016 y en el cual se muestrearon 92 granjas ubicadas
en 13 provincias (Garrido et al. 2016), donde 48 granjas
tuvieron resultados positivos, presentandose la mayor
cantidad de seropositivos en las provincias de Tungurahua
y Cotopaxi (Garrido et al. 2016); situacion que resulta
importante ya que el 45% de la produccion de huevos
de mesa del pais estd en Tungurahua. Por lo tanto, el
objetivo del presente trabajo fue detectar molecularmente
el GaHV-1 en granjas de gallinas ponedoras localizadas en
la provincia de Tungurahua a través de la amplificacion de
los genes ICP4 y TK.

MATERIALES Y METODOS

Muestreo. Segiin el ultimo censo avicola, en la
provincia de Tungurahua existian 149 granjas de gallinas
de postura o gallinas comerciales (Instituto Nacional de
Estadisticas y Censos-INEC 2015). El calculo muestral
a partir de este total fue de 47 granjas. Gracias a

. Clisteres do muestreo’
- @ Granjas de ponedoras

Figura 1. Grupos o clusteres utilizados para el muestreo en la provincia de Tungurahua. a. Mapa del Ecuador con
provincia de Tungurahua resaltada. b. Distribucion de las granjas de postura en la provincia de Tungurahua dentro de
los 7 grupos (identificados con letras mayusculas, “I”” hasta “O”) de muestreo. Imagenes generadas con mapview de R
(Appelhans et al. 2021).
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la aplicacion de una capa vectorial de distancia de 2 km,
con el programa R acompaiiado del paquete mapview se
generaron siete clisteres o grupos de muestreo (Figura
1). El muestreo serealizd durante diez meses (noviembre
de 2020 - agosto de 2021). En cada granja se seleccion6
un galpon con aves entre 15 a 100 semanas de edad y
dentro de cada galpén se tomaron al azar cinco aves. Las
aves fueron llevadas bajo parametros de bienestar animal
hasta el Laboratorio de Anatomia Animal de la Facultad
de Medicina Veterinaria y Zootecnia (FMVZ) de la
Universidad Central del Ecuador (UCE).

Obtencion de las muestras. Se tomaron hisopados
laringotraqueales antes de sacrificar a las aves a través
de electrocucion de una sola aplicacion, empleando el
protocolo incluido en el formulario (CICUAL 86-4-18T)
aprobado por el Comité Institucional de Cuidado
y Uso de Animales de Laboratorio (CICUAL) de la
Universidad Nacional de La Plata (UNLP). Luego, se
tomaron muestras traqueales que se colocaron en frascos
individuales con PBS estéril mas antibidticos (Penicilina
10.000 U ml!, Estreptomicina 10.000 pg ml', Eurobio).
Las muestras de hisopos y traqueas se almacenaron
a -80°C hasta suprocesamiento. Ademas, se incluyd en
el estudio una vacuna utilizada en la zona de estudio y
que incluia la glicoproteina B del GaHV-1 recombinada en
el virus de viruela aviar.

Procesamiento de las muestras. Las muestras
se descongelaron a 37 °C en bafio Maria. Luego, con la
ayuda de un cepillo citoldgico estéril se raspod la mucosa
de las muestras traqueales. El material obtenido se escurrié
contra las paredes de un tubo Falcon con medio MEM
(MP Biomedicals) estéril. Adicionalmente, las traqueas se
cortaron, molieron con arena estéril y se homogenizaron
con medio MEM estéril (MP Biomedicals), consiguiéndose
suspensiones al 20% (p/v). Los hisopados laringotraqueales,
el raspado citologico y las suspensiones de molienda se
centrifugaron por separado a 4500 rpm por 30 minutos a 4
°C. Los tres sobrenadantes resultantes se juntaron en partes
iguales (600 pl como volumen total) y se almacenaron a
-80°C.

Extraccion de material genético y control interno
mediante PCR para B-actina aviar. Para la extraccion de
ADN se empled un kit comercial marca Promega, Wizard®
Genomic DNA Purification Kit. Se siguio el protocolo para
extraccion establecido por la casa fabricante; destacandose
lautilizacion de 100 pl dela solucion provista para rehidratar
ADN, con la posterior incubacion a 4 °C por toda la noche.
Para la extraccion de ADN a partir de la vacuna vectorizada
estudiada, se utilizaron dos reconstituyentes diferentes.
Por un lado, la mitad del liofilizado se reconstituyd con
el diluyente propio de la vacuna (V. oleoso); mientras
que la otra parte se reconstituyé con medio MEM (MP
Biomedicals) estéril (V. MEM).

Previo a realizar el control interno de
extraccion, se cuantifico el ADN en cada muestra
empleando el kit QuantiFluor® ONE dsDNA System
(Promega, E4870). Para realizar la PCR de control
se emplearon los iniciadores o cebadores FW 685
(5’- GAGAAATTGTGCGTGACATCA-3’) y RV 818

(5’-CCTGAACCTCTCATTGCCA-3’); permitiendo
amplificar un segmento de 152 pb del exén 3 de la B-actina
aviar (Marandino 2013).

Deteccion del GaHV-1 mediante PCR para los
genes ICP4 y TK. Se amplifico un fragmento de 222 pb
del gen /CP4 del GaHV-1 mediante la utilizacion de los
cebadores disefiados por Creelan et al. (2006): ICP4f
(5’-CTCTTCCTCCTCTTCCTCAT-3") y ICP4rev (5°-
GTTACTGACTGAACCGACCC-3’). Mientras que, para
amplificar un fragmento de 649 pb de la 7K se emplearon
los cebadores: TKIPf5’ -CTTAGCGGAACCTATGCAAG-
3’y TKIPrev 5’ -TAGCGTCTGGTCGATTGAAG-3’ (Ham
y Kim 2001). Para validar las pruebas se utilizd como
control positivo ADN de GaHV-1 (LT-A) proporcionado
por AGROCALIDAD - Agencia de Regulacion y control
Fito y Zoosanitario del Ecuador. Ademas, se incluyeron
como controles negativos ADNc de los virus causantes
de Bronquitis infecciosa aviar y de la enfermedad de
Newcastle.

La eclectroforesis de los productos amplificados
se realizO en una cuba horizontal ENDURO GelXL
(LABNET) que contenia buffer TAE (40 mM, EDTA 0,5
M a pH 8,0). La corrida electroforética se hizo a 120 V y
400 mA durante 40 minutos. Los resultados se visualizaron
en geles de agarosa (Promega) al 2% y se registraron con el
uso de una camara fotografica digital.

Analisis de secuencias obtenidas para el gen 7K. Los
productos de PCR para el gen 7K de las granjas positivas
se secuenciaron mediante la técnica Sanger (Macrogen —
Corea). Las secuencias obtenidas se procesaron utilizando
el programa MEGA-X 11.0.8. A partir del alineamiento
construido con las secuencias muestrales y 16 secuencias
de referencia (Tabla 1) se efectuo el calculo de p-distance
con el correspondiente analisis de similitud nucleotidica.

Tabla 1. Cepas representativas para GaHV-1 seleccionadas
del GenBank

GenBank Cédigo asignado Procedencia
FJ444832 LTI-IVAX Brasil
FJ444847 Brasil/2007/USP-57 Brasil
HM230801 CEO';?%‘{‘;M“' Ttalia
DQ522949 Cepa-CG China
HM230794  Cepa-288269/2007-UL24 Italia
EU360946 Cepa-CH04 Suiza
EU423897 Cepa-SP-Trachivax China
EU360950 TCO-vacuna Suiza
S83714 US-aislado-632 Estados Unidos
FJ444833 Brasil/2002/USP-01 Brasil
GQ499344 Per/2008/USP-81 Pera
EU360949 CEO-vacuna-Europa Suiza
FJ444831 Nobilis-ILT-vacuna Brasil
MN643594 P1369-TK-UFMG/Brasil Brasil
JX977077 Sharkia-11 Egipto
HM230800 CEO-vacuna-Fort-Dodge- ltalia

UL24
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RESULTADOS el control positivo LT-A (C+) y muestras positivas a
GaHV-1(U5244, U5255 Y U5278). También se visualiza
Las 141 PCRs para B-actina aviar, 3 por granja y 1 la ausencia de amplificacion para: control negativo (C-
para control positivo resultaron positivas, con excepcion ), ADNc del virus de Bronquitis infecciosa aviar (IBV),
de aquella realizada con la vacuna reconstituida con ADNc del virus de la enfermedad de Newcastle (NDV)
medio oleoso. Por otro lado, tres granjas (6,38%) de las 47 'y vacuna vectorizada contra GaHV-1 reconstituida en
muestreadas resultaron positivas a GaHV-1 al amplificarse MEM (VMEM).
los genes 7K e /CP4 para las muestras obtenidas (Figura 2).

Las granjas positivas correspondieron a aquellas codificadas N ‘ LATAC<?NGA ------
como U5244, U5255 y U5278 (Figura 3). La granja 5244 [ o j
Freil g

pertenecia al cluster de muestreo J, especificamente en
el cantdbn Ambato; mientras que las otras 2 explotaciones
avicolas positivas se ubicaron en el clister M, canton Pelileo.
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Figura 3. Mapa de la provincia de Tungurahua con las
explotaciones avicolas positivas a GaHV-1 codificadas
como: US5244, U5255 y US5278. Imagen generada con
mapview de R (Appelhans et al. 2021).

Acorde al calculo de p-distance, las secuencias
obtenidas para 7K tenian un porcentaje de similitud
nucleotidica entre 99,49 y 100%. Ademas, el control
positivo tenia un 100% de similitud con la cepa
P1369-TK-UFMG/Brasil; mientras que, las secuencias
Figura 2. Electroforesis gel de agarosa al 2% para 10s e |as muestras positivas tuvieron un 100% de similitud
genes ICP4 (a) y TK (b). Seobserva amplificacion para  pycleotidica con la cepa peruana USP-81 (Tabla 2).

Tabla 2. Resultados para p-distance entre secuencias muestrales y de referencia para GaHV-1

ceo-
Srasin2d Buasiv2 Po®20 CEO-  Nodiis- PINTK. ., .. vicens
LTA usae uszms umrs ST omse. et Coov BN g CoE ganse. wacns LT, uemae MY pon.
L1 wae wae P01 # Ewropy  vacumy  rasid
wae
LTA
v 0004

U555 0.023¢ 00000

LTHVAX 0007 00017 000w 00017

Braziv200TV
P57 00017 0007 000w 00017 00000

CEQwacuny-
M UL24 00017 00017 00017 00017 0000

CepaLG 0007 000 Q007 0007 0000 0,000

Cepa-CH)M 00004 00004 004 0004 0007 00017 00017 00000

Cepa-SP-
Tiochoeas 0004 00004 00304 000N 000N

TCOwatuny 00017 0007 00017 00017 0000

00017 00017 0004
00000 00000 00017

USutlo oeon  ooom oo 000 00000 00000 00000 0007

FEEEEEE B E

BiiIORN) owos1 0ms1 00081 00051 0004 00034 00304 00081

CepslUlZ) 004 0004 00304 000N 0007 0007 0COM 00034 00081
PUGXGHUS 0004 000 00000 00000 0007 Q0 0007 OGO 000N Q81 003
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0007  0M7 007 0007 00000 00000  0.0000 00024 00017

Europa
Nobikis-LT-

Vosns 00017 0T 007 0007 00000

00000  0.0000 00024 00017 0.0000

Shukin-tl 0007 00T 0007 00017 00000

CEQwatuny-
FortDode- 0007 0N 0007 0007 0000

00000  0.0000 00034 00017 00000 00000 00O

00000  0.0000 00024 00017 00000 00000 QM7 00000
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Se observa resaltado con color verde la mayor
similitud para cepas muestrales y en celeste para el control
positivo.

DISCUSION

La deteccion de los genes /CP4 y TK en muestras
provenientes de gallinas ponedoras de granjas ubicadas en la
provincia de Tungurahua sugiere la circulacion del GaHV-1.
Sin embargo, el virus circulante GaHV-1 podria derivarse del
uso de vacunas vivas originadas en cultivo de embriones de
pollo (CEO), vacunas originadas en cultivo celular (TCO) que
sufrieron algin evento de reversion o tener un origen en campo
(Elshafiee et al. 2022, Santander-Parra 2022). Se debe
recordar que las fuentes de transmision de ILT son
principalmente: aves con enfermedad aguda, aves
portadoras con infeccion latente, fomites contaminados con
el virus y vacunas tipo CEO o TCO que sufrieron reversion
de la virulencia por el paso de ave a ave (Salhi et al. 2021,
WOAH 2021, Paji¢ et al. 2022, Santander-Parra et al.
2022). Por lo tanto, aunque las aves muestreadas no
presentaban signos clinicos relacionados con ILT, al ser
el agente causal un herpes virus, se debe tomar en cuenta
que se puede presentar reactivacion lo que implicaria
que las aves puedan excretar virus y sin manifestar
signologia clinica (Garcia y Spatz 2020, Santander-Parra
et al. 2022). Igualmente debe recordarse que toma entre
6 y 14 dias desde que el ave se infecta hasta que se
observan signos clinicos, es decir, que las aves infectadas
pueden mostrarse asintomaticas durante el tiempo de
incubacion (Garcia y Spatz 2020, Ontario Association of
Poultry Veterinarians 2021). En consecuencia, el no haber
encontrado indicativos clinicos en las aves muestreadas no
implica la ausencia de cepas de campo del GaHV-1 en la
provincia de Tungurahua o cepas derivadas de la reversion
de la virulencia de cepas vacunales no autorizadas tipo CEO
o TCA (Santander-Parra et al. 2022).

A pesar de lo sefialado, no se reportaron oficialmente
brotes de la ILT en el pais durante el periodo del muestreo
(https://wahis.woah.org/#/dashboards/qd-dashboard). Sin
embargo, si se considera que la forma suave o
silenciosa de presentacion de la enfermedad exhibe
signos comunes a otras afecciones respiratorias, pudo no
haberse detectado la presencia del virus en un determinado
lote de aves (Carnaccini et al. 2022). En este punto, es
necesario mencionar que las granjas positivas a los genes
TK e ICP4 tenian explotaciones avicolas a 2 kilometros
o menos de distancia y pudo ocurrir una transmision
mecanica del GaHV-1 por el movimiento de personas, el
mal manejo de la gallinaza y/o el aire (Chacon et al. 2015,
Ahaduzzaman et al. 2020, Gowthaman et al. 2020, Paji¢
et al. 2022). Mas atn cuando las medidas de bioseguridad
no son las ideales en la zona de estudio y la bioseguridad
rigurosa es fundamental en el control de ILT (Elshafiee et
al. 2022, Paji¢ et al. 2022). Por lo que, tampoco se puede
descartar la transmision indirecta a través de vectores
(Gowthaman et al. 2020, Paji¢ et al. 2022).

Por otra parte, esnecesariomencionar que la vacuna
comercial vectorizada analizada noamplificé ninguno de
los fragmentos de genes utilizados en el estudio para

detectar GaHV-1, lo que concuerda con la composicion
sefialada en la etiqueta comercial, donde se indica que
posee solo la glicoproteina gB del GaHV-1. Ademas,
debe recordarse que en Ecuador la vacunacion contra
GaHV-1 esta autorizada s6lo con vacunas recombinantes
vectorizadas (OIE 2012, AGROCALIDAD 2019). En
consecuencia, no se podria hablar de la deteccion de una
cepa de GaHV-1 derivado de la vacunacion autorizada.
No obstante, tomando en cuenta que en todo el mundo
los datos de tipificacion molecular han identificado en
su mayoria como la fuente principal de brotes de ILT a
las vacunas tipo CEO (Yang et al. 2020, Yi et al. 2024),
se podria realizar un analisis de epidemiologia molecular
basado en secuencias completas del genoma virus a fin
de determinar el origen de las secuencias encontradas
en Tungurahua. Igualmente, seria conveniente continuar
restringiendo el uso de vacunas vivas tipo CEO y TCO
para el control de esta enfermedad debido a la posibilidad de
reversion de la virulencia de las cepas vacunales (Santander-
Parra et al. 2022).

Con relacion al calculo de p-distance entre las
secuencias muestrales y las de referencia obtenidas para
el gen 7K, los resultados coinciden con lo reportado en
el trabajo realizado en Ecuador por Ayala et al. (2014), al no
existir diferencias entre ellas. Coincidiendo igualmente con
trabajos realizados en Myanmar, pais del sudeste asiatico,
en el 2018 y la India entre 2019 y 2020; donde tampoco
se encontraron diferencias entre las secuencias de campo
y vacunales del gen TK (Yang et al. 2020, Ponnusamy
et al. 2022). A pesar de esta ausencia de diferencia entre
las secuencias nucleotidicas del gen 7K encontradas, otros
paises han empleado la secuenciacion parcial del gen 7K
para diferenciar cepas de GaHV-1 (Creelan et al. 2006,
Diallo et al. 2010, Moreno et al. 2010). Sin embargo,
actualmente los métodos moleculares para distinguir entre
aisladosde campo de GaHV-1 y cepas vacunales utilizan
otros genes para caracterizacion molecular. Por ejemplo,
en el trabajo de Yang et al. (2020) a partir de hisopados
orofaringeos ademas de los genes /CP4 y TK se utilizaron
los genes de las glicoproteinas B, Gy J (gB, gG y gJ). Por
otro lado, investigadores argentinos usaron los genes de las
glicoproteinas D, G, B, C y J (gD, gG, gB, gC y gJ) para
caracterizar ILT a partir de muestras de diferentes brotes
entre 2006 y 2013 (Craig et al. 2017). La utilizacion de
determinados genes para la caracterizacion molecular de
ILT tiene como limitacién que dependen de una pequeia
region del genoma viral y con ello es posible que no se
logre diferenciar todas las cepas (Agnew-Crumpton et
al. 2016, Sabir et al. 2020, Elshafiee et al. 2022). Por lo
tanto, la secuenciacion completa del genoma viral permite
un analisis comparativo y caracterizacion mas eficiente
para el ILTV (Sabir et al. 2020, Elshafiee et al. 2022,
Hussein y Abdullah 2022).

Cabe senalar que las pruebas de PCR constituyen una
herramienta crucial para control de ILT (Garcia y Spatz
2020, Gowthaman et al. 2020). La razén es porque su alta
sensibilidad y especificidad aseguran la deteccion rapida y
precisa del ILTV en muestras de aves en fases tempranas
de infeccion o en portadoras asintomaticos (Creelan et al.
20006). Esto resulta fundamental para la gestion de la salud
aviar y la mitigacion de pérdidas econdomicas no solo en
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las ponedoras comerciales, sino en cualquier categoria de
producciondentrodelaindustriaavicola(AGROCALIDAD
2019, Garcia y Spatz 2020, Gowthaman et al. 2020).

En conclusién, para caracterizar al GaHV-1
circulante en la provincia de Tungurahua son necesarios
estudios moleculares complementarios. En otras palabras,
sibien en el presente estudio fue posible detectar al GaH V-
1, se hace necesario estudiar otras regiones genomicas (gD,
gG, gB, gG y gJ) o utilizar secuenciacion completa, para
establecer con mayor precision el grado de variabilidad y
la epidemiologia molecular del GaHV-1 en la provincia
de Tungurahua.
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