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EL SARAMPION Y LA NECESIDAD DE INTENSIFICAR SU VIGILANCIA
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El sarampién es una enfermedad causada por el virus de la familia de los Paramixovirus y al género
Morbillivirus; su infeccion afecta las vias respiratorias, lo que hace que su infeccion se propague por la tos
y estornudos, o el contacto directo con secreciones nasales o faringeas de personas infectadas.

En el afio 2016, luego de la declaracion de la eliminacion de la rubéola y el sindrome de rubéola congénita
(SRC) en el 2015, el sarampioén fue declarado como eliminado de las Américas, a pesar de que el 9 de
febrero de 2015, la OPS y OMS emitieron una alerta epidemioldgica sobre posibles brotes de sarampién.
Es conocido que en el Peru el ultimo caso autdctono de sarampion se presentd en el afio 2000, en el
asentamiento Humano Pachacutec (Ventanilla, Callao), sin embargo desde el ultimo caso hasta el 2018 se
presentaron siete casos relacionados a importacion de sarampién correspondiente a los afios 2008 (n=1),
2015 (n=4) y 2018 (n=2); por lo que el Ministerio de Salud, mantiene una vigilancia epidemioldgica con
participacion del CDC-Peru, la estrategia de inmunizaciones para la vacunacion continua de la poblacion
infantil y el Laboratorio de Referencia Nacional de Sarampion y Rubéola del Instituto Nacional de Salud
para realizar el diagndstico confirmatorio de casos.

De acuerdo al reporte emitido por OPS entre las semanas epidemioldgicas (SE) 1y 18 del 2018 fueron 11
los paises que notificaron 1.115 casos confirmados de sarampién en la Region de las Américas: Antigua y
Barbuda (1 caso), Argentina (3 casos), Brasil (104 casos), Canada (9 casos), Colombia (21), Ecuador (3
casos), Estados Unidos de América (63 casos), Guatemala (1 caso), México (4 casos), Peru (2 casos) y la
Republica Bolivariana de Venezuela (904 casos). Esta cifra es superior a lo registrado en el 2017 cuando
cuatro paises notificaron 895 casos confirmados de sarampién en todo el afo: Argentina (3 casos), Canada

(45 casos), los Estados Unidos de América (120 casos) y Venezuela (727 casos).

Distribucién de casos confirmados de sarampién por pais. Las Américas 2011-2018*
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Fuentes: Reportes de vigilancia enviados a la Unidad de Inmunizaciones de OPS/OMS
*Datos hasta la semana epidemiolégica 18, 2018
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En el Peru desde el afio 2006 a la SE 26 del 2018, se han reportado a través del sistema de informacién NETLAB del
INS, un total de 15904 pacientes con pruebas diagndsticas para sarampion, de los cuales se detectaron siete casos
positivos, todos relacionados a importacion.

El Laboratorio de Referencia Nacional de Sarampién y Rubeola del INS, cuenta con la tecnologia para realizar las
pruebas serolégicas mediante ELISA, aislamiento viral en lineas celulares y la capacidad instalada para pruebas
moleculares mediante PCR en tiempo Real, asi como el secuenciamiento para determinar los genotipos y elaborar
el arbol filogenético de las cepas circulantes. Entre el afio 2016 hasta SE 26 del 2018, se han realizado pruebas
diagndsticas en un total de 1196 pacientes, de ellos 1194 negativos y 02 positivos, los mismos que fueron detectados
en la SE 8 y 10 del presente afio.

El Laboratorio de Referencia Nacional de Sarampion y Rubeola del INS, realizé el secuenciamiento genético de los
dos casos positivos reportados el 2015, el andlisis fue del fragmento parcial de Nucleoproteina viral, las secuencias
forward 'y reverse de cada amplicon fueron ensambladas con el software SeqTrace y contrastadas con secuencias
de nucleoproteina de sarampion depositadas en la base de datos Gene Bank. Para el andlisis de comparacion de
las secuencias y filogenia se utilizé el software Mega 6. El andlisis filogenético se realizé con el método de Neighbor-
Joining (NJ), con la opcion de pairwise deletion y 10 000 repeticiones bootstrap, con la finalidad de obtener soportes
estadisticos de los nodos del arbol.

El arbol filogenético del virus de Sarampién 2015
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Figura 1. El arbol filogenético Neighbor Joining (NJ) de la region parcial del gen Nucleoproteina (N) del virus de sarampion corresponde
a la linea D8. Los numeros sobre cada nodo corresponden a los soportes bootstrap realizado con 10000 pseudorépilcas. Las muestras
procedentes de Alemania y Croacia las muestras secuenciadas por el INS se insertan entre las secuencias alemanas.
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El arbol filogenético del virus de Sarampion 2018
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Figura 2. Arbol filogenético Neighbor Joining de una regién parcial del gen Nucleoproteina fragmento de 450
pb del virus de sarampién. Los nimeros sobre cada nodo corresponden a los soportes bootstrap realizado con
10000 pseudorépilcas. Las muestras del Callao y Juliaca se resaltan con flechas rojas. Los circulos celestes
corresponden al grupo externo conformado por todos los genotipos de referencia conocidos (excepto D8), los
triangulos magentas corresponden a muestras de Brasil, los cuadrados verdes corresponden a muestras de

Venezuela, los diamantes azules corresponden a muestras de la India.

Conclusiones

El arbol filogenético del virus de Sarampién 2015, el resultado obtenido del gen parcial de nucleoproteina,
fragmento de 634 pares de bases y la region completa es de 1688 pb nucleoproteina, las secuencias de
aislamiento viral corresponde al linaje D8 que esta procedentes de Alemania y Croacia en casos de sarampion

confirmados en el Peru.

El arbol filogenético del virus de Sarampién 2018, los resultados concluyen, que el arbol inicial obtenido con
la metodologia de maxima verosimilitud logré agrupar a las muestras peruanas en un lado del genotipo D8
vinculada con brotes de la India y los grupos externos relacionados con las muestras de Brasil y Venezuela.
Sin embargo, en las secuencias de los virus de sarampidn, se observan variaciones en una base nucleotidica,
que define un cambio importante entre un determinado linaje a otro, lo que sugiere un analisis a nivel de

genomas completos del Virus.

En los dos casos del 2018 la informacion preliminar corresponde al genotipo D8 agrupado a secuencias de

la India.
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Tras los hallazgos encontrados de casos importados o casos relacionados a importacion, se debe mantener
la vigilancia intensificada en nuestro pais, de manera articulada.
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