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Cdordoba, Cordoba, Argentina. (2) Consejo Nacional de
Investigaciones Cientificas y Técnicas (CONICET). (3)
Instituto Nacional de Medicina Aeronautica y Espacial -
Facultad de la Fuerza Aérea - Universidad de la Defensa
Nacional. (4) Centro de Investigacion y Asistencia
Técnica a la Industria (CIATI) Neuquén, Argentina.

La introduccidon de una vacuna en una comunidad
implica modificar las fuerzas que rigen la dindmica
natural de circulacidon del virus en la naturaleza. En
Argentina, se introdujo la vacuna anti-rotavirus
(Rotarix, de composicion G1P[8]) al Calendario
Nacional de Inmunizaciones en enero del 2015.
Estudios previos en aguas residuales de la ciudad de
Cdérdoba revelaron que la incorporacién de la vacuna
produjo una disminucién en la circulacién de los
genotipos convencionales G1, G2 y G4 y un aumento
significativo en la circulacién de genotipos no
convencionales G8, G5, G11 y G12. El objetivo del
presente trabajo fue comparar, en la era post vacunal,
el perfil y la dindmica de circulaciéon de G-tipos de
rotavirus grupo A (RV) a nivel poblacional respecto a los
involucrados en la etiologia de la diarrea por RV. En los
afios 2015, 2018 y 2019 se analizaron un total de 34
muestras de aguas residuales y 41 muestras de
materias fecales de nifios con gastroenteritis por RV
(positivos por kit de deteccion rapido) asistidos en la
Clinica Universitaria Reina Fabiola. Se realiz6 la
concentracion de las particulas virales presentes en las
aguas residuales mediante centrifugacién vy
precipitacién con polietilenglicol. Posteriormente a
ambos tipos de muestras se realizd la extraccion de
acidos nucleicos con kit comercial y se aplico RT-
heminested PCR para la determinacién de G-tipos y la
deteccion de NSP2 para diferenciar G1 salvaje de
vacunal. El andlisis global de resultados indicé que los
G-tipos que circulan a nivel poblacional son los que se
identifican en la clinica de RV. Sin embargo, en una
distribucion proporcional de G-tipos a nivel poblacional
se identifica una menor circulacién de los
convencionales (G1, G2, G3, G4 y G9) respecto a los no
convencionales (G5, G8, G11 y G12) p<0,05; este patrén
es contrario al perfil de G-tipos de la clinica de RV en la
que 82% de las diarreas son de etiologia
convencionales versus 18% no convencionales p<0,05.
En la clinica el G1 (homdlogo a la formula vacunal) fue
el genotipo predominante, mostrando un aumento
significativo a lo largo del periodo estudiado (2015 25%,
2019 56%); G2 y G9 fueron desapareciendo en casos
clinicos (G2: 2015 19%, G9 2015 13%, 2019 0% para

ambos) y G4 y G3 se mantuvieron estables
contribuyendo entre un 11% y un 22% en la etiologia
de la diarrea. La totalidad de los G1 en casos clinicos
fueron identificados como salvajes. En adicién el
monitoreo de aguas residuales resalta la circulacion
uniforme de rotavirus durante todo el periodo
estudiado y la identificacion del genotipo G11 que
circula en la comunidad (2015 20%, 2018 8% y 2019
21%) y no identificado en la clinica. En conclusién, la
vigilancia ambiental complementa a la vigilancia clinica
identificando un perfil completo de G-tipos que
circulan en una comunidad mientras que la clinica
identifica aquellos G-tipos involucrados en casos
clinicos de diarrea por rotavirus.

20 Nebulizacion de una formulacién basada en
anticuerpos especificos para su potencial aplicacion
en el control de la infeccidn con virus Influenza HIN1.
Caracterizacion aerodinamica y funcional

Tapia, C (1); Ceschan, N (2); Barbieri, E (4); Parrefo, V
(3); Wigdorovitz, A (3); Ramirez-Rigo, MV (2); Puntel, M
(1).

(1) INIBIBB-UNS-CONICET; (2) PLAPIQUI-UNS-
CONICET; (3) InculNTA-CONICET; (4) CENPAT-CONICET.

Las infecciones del tracto respiratorio inferior (LRTI)
son una de las principales causas de morbilidad y
mortalidad en todo el mundo, especialmente en nifios
pequefios y adultos mayores. El virus influenza es el
responsable del 11,5% de los casos con mayor
incidencia en los grupos mayores de 70 afios. La
inmunizacion pasiva utilizada en el tratamiento de
infecciones respiratorias, es capaz de reducir
significativamente la mortalidad y los requisitos de
ventilacién mecdnica sin presentar efectos adversos
graves en pacientes con infecciones virales
respiratorias agudas. La administracién local de
anticuerpos especificos por inhalacidon, permite el
acceso directo al tracto respiratorio reduciendo los
efectos secundarios sistémicos a dosis menores.
Nuestro grupo demostré el efecto profilactico contra el
virus influenza HIN1, ejercido por la inmunoterapia de
anticuerpos especificos (plasma/nanoanticuerpos)
administrados por la via intranasal en el modelo ratén.
Anteriormente, demostramos que la técnica ELISA de
hemaglutinina viral (HA) resultaba apropiada para
evaluar la estabilidad de los anticuerpos recuperados
luego de la nebulizacién de plasma inmune por
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tecnologia JET. En este trabajo, investigamos si la
administracién local, permite lograr una distribucion
homogénea de anticuerpos especificos en el tracto
respiratorio, comparando el rendimiento de dos
tecnologias de nebulizacién JET y MESH. En primer
lugar, se analizé el comportamiento aerodindmico de
una formulacién de plasma inmune en buffer fosfato
pH 7.4 (relacién 1:3). Se realizaron nebulizaciones por
triplicado para ambas tecnologias y mediante un
sistema de impacto en cascada (NGI-Copley), se
clasificaron las gotas de la dosis emitida seglin su
didmetro aerodindmico. De especial interés resultaban
las gotas con diametros menores a 5 um, dado que
éstas son las que componen la fraccion inhalable capaz
de alcanzar el tracto respiratorio inferior. Los valores de
los parametros aerodinamicos mostraron una correcta
aerosolizacion y deposiciéon de las particulas
nebulizadas para ambas tecnologias. Entre ellos la
fraccion fina de particulas (FFP) o el porcentaje de gotas
con rango de didmetro aerodindmico entre 5y 1 um
resulté mas favorable con la tecnologia JET que para
MESH (52.3 para JET vs 36.2 para MESH). Ademas, se
observd un mayor porcentaje de recuperacion proteica
(3%) con la tecnologia JET. Posteriormente, el estudio
de funcionalidad mediante un ELISA de HA, arrojé para
ambas tecnologias, una deteccion efectiva de
anticuerpos sefialando la estabilidad del plasma luego
de la nebulizacién. En conjunto, estos resultados
indican que la formulacién de plasma inmune pudo ser
nebulizada con alto rendimiento permitiendo que los
anticuerpos conserven su actividad especifica. Es mas,
el uso de la tecnologia JET alcanzé un mejor
rendimiento, en cuanto al comportamiento
aerodinamico y la cantidad de proteinas totales
colectadas.

21 Primer reporte del genoma completo y analisis
filogenético de Aichivirus en aguas residuales de la
ciudad de Cérdoba, Argentina, utilizando un panel de
vigilancia viral por NGS

Castro, G (1,2); Mallou, F (4); Cachi, A (2,3); Marinzalda,
MA (2,3); Sicilia, P (1); Poklepovich, T (4); Masachessi,
G (2); Nates, S (2).

(1) Departamento Laboratorio Central - Ministerio de
Salud de la Provincia de Coérdoba. (2) Instituto de
Virologia Dr. J. M. Vanella, Facultad de Ciencias
Médicas, Universidad Nacional de Cérdoba, Cdrdoba,

5000, Argentina. (3) Instituto Nacional de Medicina
Aeronautica y Espacial, FAA. Facultad de la Fuerza
Aérea, Universidad de la Defensa Nacional. (4) Unidad
Operativa Red Federal de Gendmica y Bioinformatica,
ANLIS - Malbran.

Introduccion: Los Aichivirus (AiV) pertenecen a la
familia Picornaviridae, género Kobuvirus. Al presente se
han descripto 3 genotipos de AiV-humano: A, By C. Al
igual que en otras regiones de América, en Argentina
solo se ha reportado circulacién del genotipo B. Estos
virus son transmitidos por via fecal-oral, y se los
considera como agentes emergentes de gastroenteritis
aguda (GEA). Objetivo: determinar la identidad
nucleotidica del genoma completo y genotipos de AiV
que circulan en la ciudad de Cérdoba con respecto a
otras regiones del mundo. MyM. Se analizaron pooles
de aguas residuales (AR) correspondientes al verano
(diciembre, enero, febreroy marzo) de 2019y 2020. Las
AR fueron concentradas por elusidn y precipitacion con
PEG-6000 y analizadas utilizando un panel para
vigilancia viral (lllumina®) por NGS que utiliza un flujo
de trabajo de enriquecimiento de secuencias virales
target por captura hibrida y permite la identificacién de
66 genomas virales, incluido AiV. A partir de las
secuencias  obtenidas se realizaron  analisis
filogenéticos. Resultados. Se obtuvo la secuencia
gendmica de AiV en los pooles de 2019 y 2020 con
coberturas del 94.4% y 95.3%, respectivamente. La
identidad nucleotidica entre ellas fue del 92.5% y entre
el 92% y el 97.4% con secuencias de distintas regiones
del mundo. El analisis filogenético mostrd que agrupan
en un mismo cluster con secuencias gendmicas de
referencias que circulan en Alemania, Taiwan y Japon.
El andlisis de la regidn 3CD mostré que la cepa
secuenciada en el afio 2019 pertenece al genotipo B y
la del 2020 al genotipo A. Conclusiones. Estos datos son
los primeros para Argentina y es el primer reporte de la
circulacion de AiV genotipo A en América. Disponer de
la secuencia nucleotidica de genomas completos de AiV
permitirda profundizar el estudio de las proteinas
estructurales del virus, sus potenciales variaciones
antigénicas y la implicancia de las mismas en casos de
GEA.

22 Evaluacion de eficacia y seguridad de
formulaciones de un nuevo antiviral contra el virus

chikungunya
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