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Cilveka bokavirusa pirma tipa (HBoV1) klatbutne
un iesaiste akutu dzilako elpcelu slimibu gadijuma
hospitalizetiem béerniem
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Ievads. Cilveka bokaviruss (HBoV) ir atklats 2005. gada koncentrétos nazofaringealo aspiratu
(NFA) paraugos, kas iegiiti no pacientiem ar akutam elpcelu slimibam. Ir zinami Cetri HBoV tipi, un
pirmais tips (HBoV1) tiek saistits ar akiitu dzilako elpcelu slimibu ierosinasanu bérniem. Tomer péti-
jumos pieradits, ka virusa izoléSana tikai NFA paraugos nav optimala diagnostikas metode. Pétijumi
par HBoV1 asociaciju ar dzilako elpcelu slimibam bérnu populacija joprojam ir aktuali. Par akutu
HBoV1 infekciju liecina virusa klatbutne seruma, ka ari augsta virusa slodze kliniskajos paraugos.

Darba mérkis, materials un metodes. Si pétijuma mérkis bija noskaidrot HBoV1 klatbitni
daZzados kliniskajos paraugos un ta iespejamo iesaisti akatu dzilako elpcelu slimibu gadijuma bérniem
vecuma no 1 1idz 60 méneSiem, kuri hospitalizeti Bernu kliniskaja universitates slimnica.

Pétijuma ieklauti 33 bérni, kuri hospitalizéti ar neskaidras etiologijas akttu dzilako elpcelu
slimibu un bija vecuma no diviem 1idz 50 méneSiem. No pacientiem tika ieguts pilns asins un NFA
paraugs, turklat 28 no 33 (84,85%) pacientiem bija pieejams feCu paraugs. DNS izoléSanai no pilna
asins parauga un NFA parauga izmantoja fenola-hloroforma metodi. DNS no fecem izol€ja ar komer-
ciali pieejamu DNS izoleSanas komplektu. HBoV1 specifiskas virusa genoma sekvences noteikSanai
izmantoja polimerazes kedes reakciju (PKR), lietojot HBoV01.2. un HBoV02.2. praimeru komplektu, kas
komplementars NS1 génam. [zmantojot reala laika PKR metodi, noteica HBoV1 slodzi paraugos.

Rezultati. HBoV1 genoma sekvences klatbuitni konstatéja 10/33 (30,30%) pacientiem. 1/10 pacien-
tiem HBoV1 genoma sekvences vienlaikus atrada DNS paraugos, kas izoleti no pilna asins parauga,
NFA un fecem. 2/10 pacientiem HBoV1 vienlaicigi konstatéja NFA un feces. 6/10 pacientiem HBoV1
genoma sekvenci atrada tikai DNS, kas izoleta no NFA, bet 1/10 pacientiem - tikai DNS, kas izoleta no
pilna asins parauga. DNS paraugos, kuros konstatéja HBoV1 genoma sekvences klatbutni, noteica virusa
slodzi. Videja HBoV slodze paraugos bija 4,01 x 10* kopijas mikrograma DNS (no 62,47 kopijam lidz
44,56 x 10 kopijam mikrograma DNS). Sekvencgjot iegiitos PKR produktus, noteica piederibu HBoV1.

Secinajumi. Pétijuma ieklautajiem bérniem ar dzilako elpcelu slimibam ir konstatéta HBoV1
infekcijas markieru klatbutne, kas atbilst literaturas datiem. Par akutu HBoV1 infekciju liecina vire-
mija, kas atrasta 2/10 pacientiem, ka ari salidzinoSi augsta virusa slodze izmekl€tajos paraugos.
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