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Respiratora sincitiala virusa molekulara epidemiologija
triju sekojosu sezonu laika
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Ievads un darba meérkis. Raksturot respiratora sincitiala virusa (RSV) A un B genétisko grupu
prevalenci berniem ar dzilo elpcelu infekcijam triju sekojoSu sezonu laika VSIA “Bernu Kliniskaja
universitates slimnica” (BKUS).

Materials un metodes. Petijuma tika ieklauti 2-24 meneSus veci, ieprieks veseli bérni, kuri
laikposma no 2009. gada julija lidz 2012. gada junijam tika stacionéti BKUS ar dzilo elpcelu infekcijam.
RSV tika detektets nazofaringealaja aspirata, izmantojot apgrieztas transkripcijas polimerazes keédes
reakciju. Pozitivie paraugi tika diferencéti galvenajas genétiskajas grupas (A un B), ar grupu specifisku
PCR amplificéjot G géna otro variablo rajonu. Sie fragmenti tika sekvencéti, un iegiitas sekvences izkar-
totas kopa ar iepriek$ publicetam RSV G géna sekvencem filogenétiskai analizei.

Rezultati. No 207 paraugiem RSV specifiska RNS tika detekteta 88 (43%) paraugos. Augstaka
RSV aktivitate bija noverojama laikposma no februara lidz aprilim. Bérni ar RSV dzilo elpcelu infekciju
bija butiski jaunaki (medianais vecums 6 menesi; p < 0,001). No RSV pozitivajiem paraugiem 53 (60%)
piederéja A grupai, bet 35 (40%) B grupai. A grupas virusi domingja 2009./2010. un 2010./2011. sezona
(attiecigi, 65 un 74%), kamer B grupas virusi prevaléja 2011./2012. sezona (63%). Kliniski salidzinot abu
grupu izraisitas infekcijas, statistiski ticamas atSkiribas slimibas smaguma un hospitalizacijas ilguma
netika atrastas. Filogenétiska analize uzradija, ka 2009./2010. sezonas visi celmi piederéja vienam
genotipam katras grupas ietvaros - GA2 (A) un BA-IV (B).

Secinajumi. RSV ikgad€jo epidémiju laika izraisija lidz pat 90% dzilo elpcelu infekciju. Tris
sekojosu sezonu laika paraleli cirkuléja abas RSV genetiskas grupas ar mainigu prevalenci.Visi Latvijas
B grupas izolati pieder€ja nesen globalu izplatibu ieguvuSajai BA apakSgrupai.
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