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Resumen

Los adenovirus humanos (HAdV) son una causa de infeccion respiratoria
aguda (IRA) y producen desde cuadros leves hasta graves e incluso fatales.
Algunos pacientes desarrollan secuelas pulmonares incapacitantes como
bronquiolitis obliterante.

El objetivo de este estudio fue describir la epidemiologia molecular de los
HAdV en nifios de CABA e investigar asociaciones entre los genotipos circulantes
de HAdV y la gravedad del cuadro clinico producido.

Se estudiaron muestras respiratorias positivas por inmunofluorescencia
para HAdV de 80 nifios internados en el Hospital Garrahan (2000-2005) y 35 nifios
internados o ambulatorios del Hospital CEMIC y Sanatorio Mater Dei(2008-2011).

La mediana de edad de los nifios de ambas poblaciones fue similar: 14y 15
meses, para los nifios del Hospital Garrahan y CEMIC/Mater Dei, respectivamente.
Sin embargo, los antecedentes de los nifios estudiados fueron diferentes: los nifios
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del Hospital Garrahan eran en su mayoria de clase social baja (74%) y un cuarto
de ellos presentaba desnutricion; ademas, un alto porcentaje presentaba
enfermedades de base (patologias respiratorias, cardiacas y genéticas). En
cambio, los nifios de CEMIC/Mater Dei eran de clase social media y no se registro
desnutricion; ademds, se excluyeron aquellos que tuvieron patologias de base.

En este estudio se demostr6 que diferentes genotipos de HAdV se
asociaron tanto a cuadros de IRA leve que consultaron de forma ambulatoria, a
cuadros que requirieron internacion pero que se recuperaron totalmente, a otros
gue se internaron y recuperaron pero desarrollaron secuelas, y también, a cuadros
graves fatales. La tipificacion a nivel de especie se realizé por PCR en tiempo real.
Las tres especies de HAdV relacionadas a infecciones respiratorias, B, C y E, se
detectaron durante los 10 aflos de estudio. La especie mas frecuentemente
detectada fue la B, seguida por la C, y en una muy baja frecuencia, la especieE.

Especificamente, la especie con mayor frecuencia observada en los nifios
internados de ambos Hospitales fue la B, con una frecuencia de 54% en el
Hospital Garrahan y 68% en CEMIC/Mater Dei. Por el contrario, la especie con
mayor frecuencia observada en los ambulatorios fue la C (61%). La especie E se
detectd con baja frecuencia, en nifios ambulatorios 0 en nifios que requirieron
internacion y se recuperaron sin secuelas.

La genotipificacion mediante PCR que amplifica la region hipervariable 1-6
del gen hexoén fue adecuada para asignar los genotipos de HAdV a 78 de las 80
(97,5%) cepas de estudio del Hospital Garrahan. Se identificaron 9 genotipos de
HAdV, especificamente, 5 de la especie B: B3, B1l, B55, B66/7h y B68; 3
genotipos de la especie C: C1, C2 y C5; y el genotipo 4 de la especie E. En
particular, los genotipos B66 (25%) y B3 (22,5%) fueron los méas frecuentes,
seguidos por C2 (12,5%), E4 (11,3%), B55 (10%) y C1 (9%). Los genotipos con
menor frecuencia fueron C5 (5%), B11 (1%) y B68 (1%). Solo los genotipos B3,
B66 y C2 se detectaron consecutivamente durante los 6 afios de estudio.

La mayor diversidad de genotipos se observdé en los nifios que se
recuperaron, donde se detectaron 9 genotipos de HAdV con predominio de B66/7h
(23%), C2 (16%) y B3 (16%). El numero de genotipos detectado fue menor en el
grupo de nifios con secuelas (B3, B55, B66 y E4) y en aquellos que fallecieron
(B3, B66/7h y C1). Es interesante destacar que no se observaron asociaciones
entre genotipos de HAdV y peor evolucion de la enfermedad, mas aun, los 3
genotipos detectados en los casos mas graves y desenlace fatal, también se
observaron en los nifios secuelados y en los recuperados. Esto indicaria que la
gravedad de la infeccion por HADV no sélo depende del genotipo viral, sino
también, de factores del huésped.

Este trabajo contribuye al conocimiento de la epidemiologia de los HAdV en
infecciones respiratorias pediatricas en la Ciudad de Buenos Aires, durante un
periodo de 10 afios. Los resultados obtenidos permitieron describir las especies y
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genotipos circulantes, en nifios de dos poblaciones con antecedentes y
caracteristicas de los cuadros respiratorios diferentes. La conclusién de este
estudio es que la gravedad y evolucién de la infeccién no dependeria sdlo del virus
sino también del huésped. Por este motivo, futuros estudios deberian investigar
factores virales y del huésped, considerando en conjunto la epidemiologia
molecular viral y los antecedentes y respuesta inmune.



