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12/2010 - Biologia. Lairrupcié de I'analisi genéetica com a métode de diagnosi de malalties ha suposat un aveng
important del que laindlstria ramadera s'esta beneficiant. L'estudi de les seqiiéncies de nucleotids dels virus permet
fer reconstruccions filogenétiques que permetran deduir caracteristiques d'aquests agents patdogens, podent seguir
I'evolucié del virus i tragar I'origen d'un brot. Aquests tipus d'estudis permetran, en un futur, controlar amb éxit les
malalties a les granjes.

Micrografia electronica del virus de I'hepatitis C purificat a partir de cultius cel-lulars. La barra de I'escala és de 50 nm.

Als ultims anys, la produccié ramadera ha sofert grans canvis, el que ha afectat la preséncia de les malalties dels animals de
granja, requerint mesures de control mes sofisticades. Al mateix temps, han aparegut nous métodes de diagnostic basats en
la seqiienciacié del material genetic dels virus. L'obtencié de seqiiéncies de nucleotids permet I'estudi de la evolucio dels virus
per mitja de reconstrucccions filogenetiques. Aquestes reconstruccions es poden fer servir per deduir caracteristiques dels virus
per la seva semblanca amb soques ja conegudes i per realitzar estudis epidemioldgics. Es a dir, dues soques d'un mateix virus
molt semblant a nivell genétic solen compartir caracteristiques com la virulencia vers I'hoste o la proteccié creuada. A més a
més, les reconstruccions filogenetiques permeten seguir I'evolucié del virus i tracar I'origen d'un brot.

En calcular reconstruccions filogenétiques hi ha una série de punts a tenir en compte. La seleccioé de les seqiliéncies a utilitzar,
el millor dels metodes de reconstrucci6 filogenética i com evaluar la solidesa de I'arbre filogenétic obtingut poden tenir grans
repercusions alhora d'obtenir una analisi fiable. Recentment, hem realitzat una revisié d'aguests punts on també es donen

una serie d'exemples d'aplicacions actuals i futures de les recontrucions filogeneétiques en el control de malalties d'animals de
granja.
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