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Cilveka bokavirusa klatbutne bérniem ar
akutam elpcelu infekcijam stacionara
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Ievads. Cilveka bokaviruss (HBoV) ir ar patologiskam izmainam saistits parvoviruss, kas pirmo
reizi tika izdalits 2005. gada Zviedrija no nazofaringeala aspirata (NFA) paraugiem. Lidz Sim ir izoléti
cetri atkirigi HBoV tipi. Sobrid ir zinama célonsakariba starp HBoV 1. tipa (HBoV 1) klatbiitni elpcelu
paraugos un elpcelu slimibam, tadam ka saaukstéSanas jeb gripai lidzigais sindroms, akiita sekSana,
bronhiolits, pneimonija un akuts vidusauss iekaisums. Nemot vera bernu augsto saslimstibu Latvija ar
akttam elpcelu slimibam, ir biitiski izvertet HBoV iesp&jamo nozimi elpcelu infekciju etiologija.

II1

Darba merkis. Noskaidrot HBoV genoma secibu klatbutni DNS paraugos, kas izdaliti no to
zidainu un bérnu lidz seSu gadu vecumam NFA paraugiem, kuri ar aktas elpcelu infekcijas simpto-
miem hospitalizeti Bernu kliniskaja universitates slimnica.

Materials un metodes. Petijums tika sakts 2012. gada novembri, un ta populacijas pacientu
atlase tika veidota no divam sadalam. Prospektivas pétijuma sadalas ietvaros septinu menesSu laika
tika iesaistiti 39 pacienti, no kuriem tika ieguti NFA paraugi. legtitais materials nekavejoties tika iesal-
dets un uzglabats -70 °C temperatura. Retrospektivas petijuma sadalas ietvaros tika izmantoti 32 NFA
paraugi, kas glabajas laikposma no 2009. gada julija lidz 2012. gada junijam veikta kohortu petijuma
kolekcija. No iegttajiem NFA paraugiem, izmantojot fenola-hloroforma metodi, tika izdalita DNS un,
izmantojot polimerazes keédes reakciju (PKR) ar praimeru pari 188F un 542R, tika noteikta NP-1 géna
secibas klatbttne.

Rezultati. No ieguta 71 NFA parauga tika izdalita DNS, un, izmantojot PKR, HBoV genoma
secibas klatbutne tika konstateta 28 (39%) no 71 parauga. HBoV pozitivo pacientu skaits prospektivaja
un retrospektivaja pétijuma sadala bija vienads, attiecigi katra sadala HBoV genoma secibas klatbutni
DNS, kas izdalita no NFA paraugiem, konstatéja 14 pacientiem. Visvairak HBoV pozitivo pacientu tika
atrasti berniem vecuma no 6 lidz 12 meéneSiem, attiecigi 10 pacienti (10/19). Otra biezaka vecuma
grupa, kura konstatets HBoV, bija berni vecuma no 12 lidz 24 meneSiem, attiecigi devini pacienti (9/22).
Videjais pétijuma iesaistito pacientu vecums bija 12,7 (SD + 11,4) meénesi.

Analizejot citu respiratoro virusu klatbutni pacientiem ar pozitivu HBoV, tie tika konstatéti
trijos (11%) gadijumos, no kuriem divos tika atrasts respiratorais sincitialais viruss, bet viena - cilveka
metapneimoviruss.

Secinajumi. Neskatoties uz to, ka kvalitativas PKR pozitiva rezultata del nav iesp€jams izdarit
secinajumu par HBoV tieSu etiologisko nozimi saslim$ana, veicot pétijumu, esam konstatéjusi virusa
cirkulaciju Latvija bernu populacija un ta saistibu ar akttam elpcelu infekcijam agrina vecuma.
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