
Conclusiones: 1. Todos los pacientes que presentaban alta
sospecha de IFI, o bien PCR positivas presentaron β(1-3)-D-
Glucano circulante, anticipando 4 días el diagnóstico microbio-
lógico. 2. Posiblemente el bajo número de casos de candidiasis
invasiva puede deberse a la profilaxis antifúngica a la que es-
tán sometidos estos pacientes. 3. Más estudios son necesarios
para poder evaluar el valor predictivo en este tipo de pacientes.
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DESARROLLO DE UNA TÉCNICA DE PCR EN TIEMPO
REAL (PCR-TR) PARA LA DETECCIÓN DE ADN DE
COCCIDIOIDES IMMITIS

M.J. Buitrago, A. Gómez-López, J.L. Rodríguez-Tudela 
y M. Cuenca-Estrella
S. Micología. CNM. Inst. Salud Carlos III. Majadahonda. Madrid.

Introducción: C. immitis es un hongo dimórfico endémico en
zonas secas del continente americano. En los últimos años se
han descrito algunos casos de coccidioidomicosis (CM) en Eu-
ropa asociados a viajes a zonas endémicas. Aunque esta enfer-
medad es muy poco frecuente en nuestro país, la inmigración
y los viajes hacen suponer que la incidencia de esta micosis au-
mentará en los próximos años. C. immitis, además, es un mi-
croorganismo que puede usarse como arma bioterrorista, da-
das sus elevadas virulencia y capacidad de diseminación.
Objetivo: Valoración de la técnica cuantitativa de PCR-TR
para la detección de ADN de C. immitis.
Material y métodos: Las reacciones de PCR-TR se llevaron a
cabo en el equipo LightCycler 2.0 (Roche, Madrid, España). Se
diseñaron dos sondas FRET específicas y dos primers con el
programa LC probe Desing Report (Roche), dirigidos a un frag-
mento de 190 pb del la zona ITS-1 (Internal Transcriber Spa-
cers) del ADN ribosómico. Para la puesta a punto in vitro, se
obtuvo ADN de cepas de colección de 4 cepas de C. immitis, y
se usaron cepas y secuencias de otras 270 especies fúngicas pa-
ra el estudio de especificidad. La manipulación de los cultivos
y la extracción de ADN se realizó en un laboratorio de biose-
guridad para manejo de patógenos del grupo 3. También se in-
cluyó ADN humano y de ratón como controles negativos.
Resultados: La cuantificación del ADN fúngico fue repro-
ducible, con coeficientes de variación inferiores al 10%. El lí-
mite de detección de la PCR-TR se situó entre 1-10 fg de
ADN por µL de muestra de las cuatro cepas analizadas. La
especificidad fue absoluta, ya que no se detectó ADN de nin-
guna de las otras especies fúngicas.
Conclusiones: 1) Esta técnica de PCR-TR es un método repro-
ducible, sensible y específico para la detección de ADN de C. im-
mitis. 2) Es necesario probar esta técnica con un mayor número de
cepas y con muestras procedentes de pacientes. 3) Esta técnica se
encuentra disponible en el Servicio de Micología del Centro Na-
cional de Microbiología y se ofrece a todos los centros del Sistema
Nacional de Salud, para ser utilizada en casos sospechosos de CM.

Sesión 12:
Infecciones víricas (no VIH) (2)
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INCIDENCIA DE VIRUS EN NIÑOS MENORES DE TRES
AÑOS CON INFECCION RESPIRATORIA
J. Torres1, I. López1, S. Perez1, T. González del Blanco2,
M.M. Portugués3, F. Ulloa1, E. Martinez1 y F.J. Vasallo1

Microbiología, 1H. do Meixoeiro. C.H.U.V.I. 2 Microbiología. 
3S. Pediatria. H. Xeral-Cíes. C.H.U.V.I.

Objetivos: Conocer la incidencia de virus que causan infec-
ciones respiratorias en niños menores de 3 años en el área
sur de la provincia de Pontevedra.

Material y métodos: De Noviembre del 2005 a Julio de
2006 se procesaron 131 muestras respiratorias correspon-
dientes a 131 niños menores de tres años (20 exudados na-
sofaríngeos, 16 aspirados nasofaríngeos, 13 exudados nasa-
les, 3 exudados faríngeos y 1 aspirado nasal), con diagnósti-
co clínico de infección respiratoria. Todas las muestras
fueron procesadas mediante técnicas de cultivo rápido
(“shell-vial”) y convencional en distintas líneas celulares
(MDCK, LL-MK2, Hep2 y RD) según protocolos establecidos.
En la mayoría de ellas se realizó PCR previa extracción me-
diante el sistema automático COBAS Ampliprep (Roche
Diagnostics). Se llevaron a cabo dos RT-PCR-nested múlti-
ples, la primera para detección de Virus Influenza A, B y C
(IA, IB, IC), Virus Respiratorio Sincitial A y B (VRS) y Ade-
novirus (ADV). La segunda para la detección de Virus Pa-
rainfluenza 1-2-3-4 (VPI), Coronavirus respiratorios no
SARS (HCoV229E-OC43), Rhinovirus (VRH) y Enterovirus
respiratorios (EV) siguiendo los protocolos del Centro Nacio-
nal de Microbiologia (ISCIII).Se consideró un resultado como
positivo cuando lo fue por cualquiera de las técnicas utiliza-
das. Cuando se detectó Citomegalovirus (CMV) mediante
cultivo convencional, su presencia se confirmó mediante
PCR.
Resultados: Se detectó la presencia de virus en las mues-
tras respiratorias de 53 pacientes (40,4% del total). De ellos,
se encontró un solo virus en 44 (44/53, 83,1%): 10/44 (22,7%)
VRS (A o B), 8/44 (18,1%) IB, 7/44 (17,5%) ADV, 5/44 (11,3%)
EV, 4/44 (9%) VPI, 4/44 (9,1%) HCoV229E- OC43, 3/44
(6,8%) IA, 2/44 (4,5%) CMV y 1/44 (2,2%) IC. En 9 pacientes
(9/53, 16,9%) se detectó infección mixta: 2 VPI/ CO229-43, 2
VPI/ADV, y 1 VPI/VRS, 1 IA/IB, 1 ADV/IB, 1 ADV/VRS, 1
ADV/EV
Conclusiones: 1. La presencia de virus en las muestras res-
piratorias de la población pediátrica estudiada (niños meno-
res de 3 años con clínica de infección respiratoria) fue del
40%. 2. Las infecciones mixtas supusieron un 17% de las
muestras positivas. 3. Se ha detectado por PCR la presencia
de Coronavirus (HCoV229E-OC43) en el 11,3% de las mues-
tras estudiadas, pero ningún VRH.
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BOCAVIRUS EN INFECCIONES RESPIRATORIAS DE
VÍAS BAJAS EN NIÑOS MENORES DE 3 AÑOS
D. Vicente, M. Montes, G. Cilla, E. Oñate1, E. Pérez-
Yarza1 y E. Pérez-Trallero
Servicio de Microbiología y Departamento de Pediatría1,
Hospital Donostia, San Sebastián.

Introducción. Bocavirus humano es un virus de la familia
Parvoviridae descubierto en el año 2005. Los escasos estu-
dios realizados hasta el momento muestran que Bocavirus
tiene una distribución mundial, asociándose fundamental-
mente a infección respiratoria aguda (IRA) alta y baja en ni-
ños.
Objetivo: Estudiar la presencia de bocavirus en niños con
IRA en Gipuzkoa, las características clínicas y epidemiológi-
cas de los episodios en los que este virus es detectado y ana-
lizar genéticamente las cepas circulantes en nuestra región.
Método: En el período octubre 2004-octubre de 2006 se es-
tudiaron 537 episodios de IRA de vías bajas (IRAVB) que
afectaron a niños menores de 3 años, bien en forma de neu-
monía (criterio diagnóstico OMS) o con IRAVB no neumóni-
ca (bronquiolitis o bronquitis). Se realizó cultivo celular
(shell vial) y PCR para detección de virus respiratorios (in-
fluenza, parainfluenza, adenovirus, VRS, metapneumovirus,
coronavirus, rhinovirus). Bocavirus se detectó mediante
PCR amplificando un fragmento del gen NP1. Los resultados
positivos se confirmaron mediante una segunda PCR (gen
VP1) y secuenciación de ambos amplicones.
Resultados: Entre los 537 episodios estudiados (339 neu-
monías) se detectó bocavirus en 60 (11,2%). Sólo 18 casos
afectaron a niños menores de 1 año (uno menor de 3 meses).
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Bocavirus cuando afectó al tracto respiratorio inferior se aso-
ció mayoritariamente con neumonía (48/339, 14,2%). Su de-
tección en niños con bronquitis o bronquiolitis fue significa-
tivamente menor (12/198, 6,1%) (p = 0,004). Bocavirus fue el
único virus detectado en 19 (31,6%) ocasiones y en 41
(68,4%) la infección fue mixta (19 VRS, 6 rhinovirus, 5 in-
fluenza, 2 parainfluenza, 2 metapneumovirus, 1 coronavirus
y 6 con dos virus respiratorios). Todas las cepas detectadas
mostraron una similitud genética > 95% con las circulantes
en otros lugares del mundo.
Conclusiones. Bocavirus es un virus frecuentemente detec-
tado en niños con IRAVB especialmente en aquellos que cur-
san con neumonía. Afecta a niños de edad superior a los que
afectan otros virus respiratorios como VRS. Las cepas detec-
tadas en Gipuzkoa presentaron escasa diversidad genética.
El conocimiento de la epidemiología y clínica de este patóge-
no emergente es todavía muy limitado.
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COINFECCIÓN DEL VIRUS DE LA GRIPE Y DEL VIRUS
RESPIRATORIO SINCITIAL EN PACIENTES CON
SÍNDROME GRIPAL
M. Alonso1, A. Galar1, V. Martínez de Artola2, J. Castilla3,
M. Fernández Alonso1, Red de Médicos Centinela para la
vigilancia de la gripe en Navarra
1Servicio de Microbiología. Clínica Universitaria de Navarra.
Universidad de Navarra. Pamplona. 2Hospital Virgen del
Camino. Pamplona. 3Instituto de Salud Pública del Gobierno de
Navarra. Pamplona.

Objetivo: Determinar la frecuencia de coinfección por los
distintos virus gripales y el virus sincitial respiratorio (VSR)
en pacientes con diagnóstico de síndrome gripal en la tem-
porada 2005-2006.
Métodos: La red de médicos centinela de atención primaria
de Navarra para la vigilancia de la gripe cubre una pobla-
ción de 31.999 habitantes. Notifica todos los casos de síndro-
me gripal diagnosticados en esta población y recoge frotis na-
sofaríngeo de aproximadamente un 10% de los pacientes. Se
considera síndrome gripal a la presencia de 6 de las siguien-
tes manifestaciones: comienzo súbito, fiebre, escalofríos, tos,
malestar general, artromialgia y síntomas respiratorios de
vías altas. En fase de epidemia de gripe se considera sufi-
ciente la presencia de 4 síntomas. En las 76 muestras reco-
gidas en la temporada 2005-2006 se realizó aislamiento de
virus de la gripe por cultivo celular, y determinación por
PCR de virus de la gripe y VSR. El presente análisis se limi-
ta a los 65 frotis recogidos durante las semanas con activi-
dad gripal.
Resultados: De los 65 frotis tomados durante las semanas
con actividad gripal 42 (65%) resultaron positivos para gri-
pe: 27 (42%) para gripe A y 15 (23%) para gripe B. El diag-
nóstico de gripe se obtuvo en el 80% de los menores de 5
años, frente a los 52% de los mayores de 14 años. La PCR pa-
ra el VSR dio positiva en 18 casos (28%), oscilando entre el
10% en menores de 5 años y 32% en mayores de 14 años. El
21% de los pacientes que dieron positivo para la gripe tam-
bién dieron positivo para el VSR. No se detectó VSR hasta
tres semanas después del inicio de la actividad gripal. Entre
los que dieron positivo para la gripe A, la coinfección por
VSR afectó al 33% mientras que ninguno de los diagnostica-
dos con gripe B presentó coinfección por VSR (p = 0,042). De
todos los síndromes gripales analizados, el 14% presentaron
coinfección por gripe y VSR. En los pacientes con síndrome
gripal que habían recibido la vacuna antigripal de esa tem-
porada la detección de virus gripal (1/5, 20%) fue menos fre-
cuente que en los no vacunados (48/60, 68%; p = 0,021). Sin
embrago la vacunación antigripal no modificó la frecuencia
de detección de VSR en la PCR (40% y 27%; p = 0,611).
Conclusión: El VSR de forma aislada o en coinfección con el
virus de la gripe aparece frecuentemente como causa de sín-

drome gripal, especialmente a partir de 5 años de edad. En-
contramos mayor frecuencia de coinfección del VSR con la
gripe A que con la B. La detección del VSR se observa inde-
pendientemente del estado de vacunación antigripal, lo que
podría explicar algunos casos de síndrome gripal en perso-
nas vacunadas.

182
ETIOLOGÍA VÍRICA DE LA BRONQUIOLITIS EN
DIFERENTES ÁREAS DEL SERVICIO DE PEDIATRÍA
DEL HOSPITAL MATERNAL E INFANTIL DE BADAJOZ
M. Fajardo, M.T. Muñoz-Lozano, E. Garduño, R. Sánchez-
Silos, P. Martín-Cordero y J. Blanco
Servicio de Microbiología. Complejo Hospitalario Universitario
de Badajoz.

Introducción y objetivos: Las infecciones virales repre-
sentan el 90% de la patología infecciosa del niño, siendo las
más frecuentes de origen respiratorio. La bronquiolitis es
una afección del tracto respiratorio inferior causada por nu-
merosos virus durante el período invernal. Conocer la etiolo-
gía vírica de las bronquiolitis, producidas durante el período
de Octubre de 2005 hasta Marzo de 2006, en niños que re-
quirieron ingreso en el Hospital.
Material y métodos: Detectar mediante inmunocromato-
grafía, en muestras nasofaríngeas de niños con clínica de
bronquiolitis, la presencia de antígenos de los Virus Respi-
ratorio Sincitial (VRS), Influenza A y B, y Adenovirus respi-
ratorio serotipos 2, 3, 5 y 7, en las distintas Áreas del Servi-
cio de Pediatría.
Resultados: En 115 (59%) de las 195 muestras estudiadas
se encontró un resultado positivo para algún tipo de virus. El
número de muestras positivas y porcentaje para VRS, In-
fluenza A, Influenza B y Adenovirus fue de 89 (78%), 19
(17%), 3 (2%) y 4 (3%) respectivamente. En 11 casos existió
una coinfección entre VRS e Influenza A, y en dos casos fue-
ron entre Influenza A más B. Lactantes y Urgencias fueron
las Áreas con más muestras positivas, 50 y 36 respectiva-
mente, seguidas de Prematuros con 16. Por meses, Enero y
Febrero fueron los meses cuando más identificaciones se re-
alizaron, 76% del total.
Conclusiones: El VRS es la primera causa de bronquiolitis
en la edad pediátrica, seguido de Influenza A. Influenza B y
Adenovirus son microorganismos poco frecuentes en nuestra
población. Si bien el número de coinfecciones no es muy ele-
vado, se deberían testar todos los virus en cada paciente pa-
ra realizar un correcto mapa epidemiológico.
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ETIOLOGÍA VIRAL DE LAS INFECCIONES
RESPIRATORIAS DE VIAS BAJAS EN PACIENTES
INGRESADOS
I. López-Isidro1, C. Sarriá1, J.L. Navarro2, J.M. Azcona2, N.
Monclús2, L. Cardeñoso2 y C. Casal2

Servicios de Medicina Interna-Infecciosas1 y Microbiología2.
Hospital Unoversitario de la Princesa. Universidad Autónoma de
Madrid. Madrid.

Objetivos: Determinar la frecuencia del aislamiento de vi-
rus respiratorios en los pacientes que ingresan en el hospital
por infección respiratoria de vías bajas o que la desarrollan
durante su hospitalización. Relación entre el aislamiento vi-
ral y las características epidemiológicas, clínicas, radiológi-
cas, de laboratorio y microbiológicas de la infección respira-
toria.
Material y métodos: Estudio descriptivo, prospectivo en
pacientes que entre el 1 de enero al 30 abril de 2006, am-
bos inclusive, ingresaron en el Servicio de Medicina Inter-
na-Infecciosas a consecuencia de una infección respiratoria
de vías bajas o que en el transcurso del mismo la desarro-
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llaron. Se excluyeron los pacientes con neumonía por aspi-
ración. Se incluyeron 80 pacientes de los que se obtuvieron
datos epidemiológicos, clínicos, radiológicos, resultados
analíticos y microbiológicos. En 4 la infección era nosoco-
mial, 10 procedían de una residencia y el resto de la comu-
nidad. Se tomaron muestras respiratorias (lavado nasofa-
ríngeo o secreciones nasofaríngeas mediante hisopo) para
detección de virus respiratorios mediante técnicas de de-
tección rápida: virus influenza, parainfluenza, respiratorio
sincitial (VRS) y adenovirus. 6 pacientes se trasladaron a
otro centro y en 12 se dio al alta un diagnóstico alternati-
vo por lo que solo se realizó el análisis en 62. Se compara-
ron los datos recopilados en los pacientes con técnica rápi-
da positiva y negativa.
Resultados: En 10 pacientes las técnicas de diagnóstico
rápido resultaron positivas: 6 parinfluenza, 2 influenza A
y 2 VRS. 2 eran diabéticos y el resto inmunocompetentes.
Los diagnósticos fueron: 4 neumonías segmentarias, 4
bronquitis agudas, 1 EPOC reagudizado y 1 gripe. En nin-
guno de los items estudiados se encontraron diferencias
estadísticamente significativas entre los grupos con técni-
ca rápida positivas y negativas, excepto una tendencia a
que el broncoespasmo sea más frecuente en las infecciones
virales (p 0,052). Un paciente con técnica rápida positiva
falleció.
Conclusiones: 1. Los virus respiratorios pueden producir
enfermedad severa que conlleve el ingreso hospitalario. 2.
Los virus parainfluenza fueron los más comunes.

184
ESTUDIO DE LA INCIDENCIA Y LOS FACTORES
CLÍNICOS Y EPIDEMIOLÓGICOS ASOCIADOS 
A LA INFECCIÓN POR VIRUS RESPIRATORIOS 
EN VIAJEROS PROCEDENTES DE ZONAS TROPICALES
Y SUBTROPICALES
M. Camps1, A. Vilella2, M.A. Marcos1, E. Letang2, 
J. Muñoz2. E. Salvadó2, J. Gascón2, M.T. Jiménez de Anta1

y T. Pumarola1

1Servei de Microbiologia i Parasitologia Sanitàries, Hospital
Clínic de Barcelona 2Centre de Salut Internacional, Hospital
Clínic de Barcelona.

La investigación de las infecciones en viajeros ha estado clá-
sicamente centrada en infecciones como la malaria, el den-
gue, la diarrea del viajero y otras enfermedades que se pue-
den prevenir con una adecuada profilaxis y vacunación pre
viaje. Aún así, en un porcentage importante de síndromes fe-
briles no se alcanza un diagnóstico etiológico.
Objetivo: Estudiar la incidencia de infección por virus res-
piratorios en viajeros procedentes de zonas tropicales y sub-
tropicales atendidos en la consulta de Medicina Tropical del
Centro de Salud del Hospital Clínic e identificar las varia-
bles clínicas y epidemiológicas asociadas a la misma.
Materiales y métodos: Entre Agosto del 2005 y Septiem-
bre del 2006 se incluyeron aquellos pacientes mayores de 14
años procedentes de zonas tropicales o subtropicales con un
síndrome febril durante el viaje, en los 10 días previos o en
los 10 días posteriores a su llegada. Para el estudio de virus
respiratorios, a cada paciente se le recogió un frotis nasal y
faríngeo. Las técnicas realizadas fueron: Inmunofluorescen-
cia indirecte para los virus de la gripe A (VGA) y B (VGB),
virus parainfluenza !-3 (VPI1-3), adenovirus (ADV) y virus
respiratorio sincitial (VRS); dos RT-PCR multiplex por un la-
do para los virus VGA, VGB, VGC, ADV, VRSA, VRSB y
ADV; por el otro para VPI1-4, coronavirus229E (CoV229E),
coronavirusOC43 (CoVOC43), enterovirus (EV) y rinovirus
(RV). Retrospectivamente se realizó una RT-PCR para la de-
tección del metapneumovirus humano. En aquellas mues-
tras que resultaron positivas para VGA se realizó un subti-
pado de la hemaglutinina (H) para H1, H3 y H5 con una RT-
PCR específica y se inocularon en la línea celular MDCK

para su aislamiento. En función de la clínica de cada pa-
ciente y bajo criterio médico también se realizaron otras de-
terminaciones microbiológicas.
Resultados: Durante el período de estudio se incluyeron
118 viajeros con síndrome febril, 61 hombres (52%) y 57 mu-
jeres (48%) con una media de edad de 37 años. Más de la mi-
tad de los pacientes habían viajado al continente asiático
(53%), seguido de África (36%) y América Latina (11%). En
el 56% de los casos se alcanzó un diagnóstico etiológico. En
un 53% de éstos se detectó un virus respiratorio, otros mi-
croorganismos en un 32% y en un 15% una coinfección de un
virus respiratorio y otro patógeno. Los VGA/B representaron
el 38% de los virus respiratorios detectados, seguidos de los
RV (28%), ADV (9%), VRS (9%) y con menor frecuencia VPI,
coronavirus y EV.
Conclusiones: Los virus respiratorios son una causa im-
portante de síndrome febril en viajeros procedentes de zonas
tropicales y subtropicales. Es necesario plantear la necesi-
dad de vacunación pre viaje frente a los virus de la gripe.

185
DETECCIÓN DE BOCAVIRUS HUMANO EN NIÑOS
L. Villa, A. Morilla, E. Gómez, J. Rodríguez1, J.A. Boga, 
S. Melón y M. de Oña
Servicios de Microbiología (Unidad de Virología) y Pediatría1 del
Hospital Universitario Central de Asturias.

Introducción: El bocavirus humano (HBoV), es un nuevo
miembro de la familia Parvoviridae asociado con infección
del tracto respiratorio.
Objetivo: Estudio prospectivo para evaluar la importancia
del HBoV en infecciones respiratorias de niños y definir sus
características clínicas.
Material y métodos: Desde el 20 de abril al 26 de noviem-
bre del 2006, se recogieron 366 muestras (209 exudados fa-
ríngeos, 148 nasales, 5 nasofaríngeos, 2 aspirados bronquia-
les y 2 lavados broncoalveolares) de 339 niños (190 niños y
149 niñas) con edad media de 2,91 ± 3,36 años (3 días-13
años) y con los siguiente diagnósticos: 118 (34,8%) con sínto-
mas de infección del tracto respiratorio inferior (bronquioli-
tis, neumonía, traqueitis), 115 (33,9%) del tracto superior
(tos, faringitis, rinitis), 74 niños (21,8%) con fiebre y 32
(9,4%) con síntomas inespecíficos. Las muestras se procesa-
ron para detección de antígeno por IF (IA, IB, VRS, Adeno-
virus, Parainfluenza -PIV- 1, 2, 3 y Metapneumovirus -
hMPV), cultivos rápido y convencional (líneas MDCK, LLC-
MK2 y MRC-T) y detección genómica. La extracción genómi-
ca se realizó automáticamente (COBAS/Ampliprep, Roche).
Se llevó a cabo una RT-PCR múltiple para IA/IB/IC/VS-
RA/VSRB, (protocolo ISCIII), otra para el hMPV/Coronavi-
rus, otra para PIV 1/3 y a 106 exudados faríngeos de niños
con faringitis exudativa una PCR para EBV. La detección de
HBoV se realizó mediante PCR “nested” utilizando cebado-
res diseñados en nuestro laboratorio. Varias cepas de BoH se
secuenciaron (applied Biosystem).
Resultados: Se detectó algún virus en 161 (43,98%) mues-
tras, pertenecientes a 151 (44,54%) niños. El VRS se en-
contró en 56 (16,52%), Adenovirus en 25 (7,37%), PIV en 25
(7,37%), hMPV en 14 (4,13%) y Enterovirus en 13 (3,83%).
VHS-1, CMV, IA y Coronavirus aparecieron esporádica-
mente. El EBV se detectó en 9 (8,49%) de las 106 nuestras
estudiadas. El HBoV se detectó en 26 (7,67%) niños, con
una edad media de 1,14 ± 1,0 años (8 días-5 años), princi-
palmente entre 6 y 12 meses (n = 9) y en infecciónes del
tracto respiratorio inferior. Se asoció en 10 ocasiones a in-
fecciones mixtas (38,46% de todos los HBoV). Su incidencia
mensual no superó el 10%, salvo en julio (18,2%) y en sep-
tiembre (26,1%).
Conclusiones: El BoVH es frecuente en las infecciones del
tracto respiratorio inferior de niños pequeños. BoVH se aso-
cia con otros virus respiratorios. No presentó picos de esta-
cionalidad.
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BOCAVIRUS HUMANO EN INFECCIONES
INTESTINALES
D. Vicente, M. Montes, G. Cilla, M. Gomariz, E. Pérez-
Yarza1 y E. Pérez-Trallero
Servicio de Microbiología y Departamento de Pediatría1,
Hospital Donostia, San Sebastián.

Introducción: Bocavirus humano es un virus de la familia
Parvoviridae descubierto en 20051 y sólo asociado a infeccio-
nes respiratorias agudas (IRA) hasta su reciente descubri-
miento como posible agente gastroentérico en niños menores
de 3 años (Vicente D et al, Emerg Infect Dis, en prensa). En
este estudio se ha investigado la presencia de bocavirus en
heces de niños menores de 15 años con gastroenteritis agu-
da (GEA).
Método: Entre Diciembre de 2005 y Abril de 2006 se han es-
tudiado 709 episodios de GEA comunitaria. La detección de
bocavirus se realizó con una PCR que amplifica un fragmen-
to del gen NP1, confirmando los resultados positivos me-
diante amplificación del gen VP1 y posterior secuenciación
de sus amplicones. Para el estudio de coinfección en cada
muestra se investigaron un total de 9 enteropatógenos (3 vi-
rus y 6 bacterias).
Resultados: Entre los 709 episodios investigados, bocavirus
se detectó en 50 (7,1%). La detección máxima se produjo en
Diciembre (11,8% de las GEA investigadas) disminuyendo
progresivamente hasta Abril (1,8%). Bocavirus fue solo oca-
sionalmente detectado en niños de 3 ó más años de edad
(1,1%) pero fue frecuente en menores de 2 años (39/411,
9,5%). No se detectó ningún caso en niños < 3 meses de edad
(0/34). No hubo diferencias por sexos. En 28 casos se detectó
coinfección con otro enteropatógeno. Las cepas detectadas
presentaron una similitud genética mayor del 95%.
Conclusiones: 1) Bocavirus es excretado en heces más fre-
cuentemente en los meses fríos. 2) Bocavirus se detectó so-
bre todo en niños entre 3 y 23 meses de edad, siendo infre-
cuente en niños mayores de 3 años. 3) Como en las infeccio-
nes respiratorias, las coinfecciones fueron frecuentes.
1Allander T, et al. Proc Natl Acad Sci USA. 2005; 102:
12891-6.

187
GASTROENTERITIS AGUDA POR NOROVIRUS 
EN NIÑOS MENORES DE 5 AÑOS INGRESADOS 
EN UN HOSPITAL DE MADRID
R. Mohedano, S. Quevedo, S. Rey, R. Jimenez, M. del Ala-
mo, A. Revilla*, A. Sanchez- Fauquier* e I. Wilhelmi
Servicio de Microbiología, Hospital Severo Ochoa, Leganés
(Madrid).*Sección de Virus productores de gastroenteritis. CNM,
Majadahonda, Madrid.

Introducción: Los Norovirus (NV) son una de las principa-
les causas de gastroenteritis aguda (GEA) esporádica y epi-
démica. El desarrollo de métodos diagnósticos ha permitido
que este virus sea reconocido como causa de GEA en todos
los grupos de edad. El objetivo de nuestro trabajo fue deter-
minar la frecuencia de GEA por NV en niños menores de 5
años ingresados en nuestro hospital y describir las caracte-
rísticas clínicas que muestran estos pacientes.
Métodos: Durante el año 2005 se estudiaron prospectiva-
mente los pacientes menores de 5 años que presentaron GEA
como motivo de ingreso o durante la hospitalización. En las
muestras de heces se realizó detección de rotavirus, adeno-
virus, astrovirus y bacterias enteropatógenas. La detección
de NV se realizó mediante ELISA (IDEIA® NLV, OXOID) y
RT- PCR específica. Para la descripción clínica se incluyeron
los casos del año 2005 y 45 del período octubre-2001 a abril-
2004. En 42 muestras se determinó el genotipo del virus me-
diante secuenciación genética.

Resultados: Se detectó NV en 29 (14,8%; I.C.95%: de 9,6 a
20,0) de los 196 niños estudiados que ingresaron con GEA
durante el año 2005. En 20 casos (68,96%) se constató infec-
ción mixta y aunque no se detectó una clara estacionalidad,
la mayoría de los casos se registraron en otoño. Las caracte-
rísticas de los 74 pacientes con GEA por NV de los 2 perío-
dos estudiados fueron: Edad media de 14,0 meses, mediana
11,5, amplitud intercuartil (AIC) de 8. El 50% fueron varo-
nes. El origen fue nosocomial en 10 pacientes (13,5%). Pre-
sentaron diarrea un 95,9% con una duración media de 4 dí-
as (mediana 3, AIC de 3 días); vómitos 66 pacientes (88,0%)
con una media de 2,3 días de duración (mediana 2,0, AIC de
2 días) y fiebre 29 (39,2%) pacientes. La estancia media hos-
pitalaria fue de 3,8 días (mediana de 3, AIC de 2,3 días). En
12 niños se objetivó deshidratación moderada-grave, en 24
leve y 15 casos con acidosis metabólica. Se instauró trata-
miento parenteral en 59 (78,7%) pacientes. El NV genogru-
po II, genotipo Lorsdale fue el predominante.
Conclusiones: Los NV fueron una causa frecuente de GEA
(14,8%) en los niños ingresados de nuestra serie, constitu-
yendo la segunda causa después de rotavirus que fue res-
ponsable del 55,1% de los casos. Dada la importancia de es-
te virus, probablemente infravalorado, se hace necesario su
inclusión en los sistemas de vigilancia de gastroenteritis ví-
rica para precisar su importancia y características.

188
VIGILANCIA EPIDEMIOLÓGICA Y MOLECULAR DE
LAS GASTROENTERITIS POR ROTAVIRUS (PROYECTO
VIGESS-NET): APARICIÓN DE GENOTIPOS VIRALES
EMERGENTES
J. Colomina1, F. Gimeno-Vilarrasa1, M. Vaya1, S. Llanes1,
A. Guerrero1, I. Wilhelmi1, V. Montero3, A. Sánchez-Fau-
quier3 y miembros restantes de Vigess-Net
1Servicios de Microbiología y Pediatría, Hospital de La Ribera,
Alzira-Valencia. 2Servicio de Microbiología, Hospital Severo
Ochoa, Leganés-Madrid. 3Sección de Gastroenteritis Virales,
Centro Nacional de Microbiología, Instituto de Salud Carlos III,
Majadahonda-Madrid.

Introducción y objetivos: Vigess-Net (www.rotaviruses.
blogspot.com) es un proyecto de investigación prospectivo so-
bre las gastroenteritis infecciosas en niños que requieren in-
greso hospitalario, en el que participan actualmente 26 hospi-
tales pertenecientes a 14 Comunidades Autónomas (CCAA) de
España. Entre sus objetivos principales destacan el conocer la
incidencia anual de hospitalizaciones por rotavirus y su con-
tribución al total de casos de gastroenteritis que precisan hos-
pitalización, y el de estimar la distribución de los genotipos de
rotavirus circulantes en las diferentes CCAA y en España.
Material y métodos: Con el fin de alcanzar dichos objeti-
vos, cada uno de los hospitales participantes recoge una
muestra de heces y rellena una encuesta clínico- epidemioló-
gica para cada caso detectado. Se considera “caso” a los niños
menores de 5 años que ingresan por un cuadro de gastroen-
teritis aguda. Los especimenes fecales son centralizados y
analizados en el Centro Nacional de Microbiología mediante
técnicas de inmunoanálisis y de biología molecular.
Resultados: Durante la temporada 2005-06, se analizaron
un total de 656 muestras. Rotavirus fue detectado en 379
muestras (59%), pero también estuvo presente en 40 casos
de coinfección con otros virus. Otros agentes infecciosos de-
tectados fueron: norovirus (12%), bacterias enteropatógenas
(5%), astrovirus (3%) y adenovirus 40/41 (2%). En las mues-
tras rotavirus positivas, el genotipo predominante fue el G9
(44%), seguido de G3 (29%); los típicos genotipos universal-
mente predominantes, G1 y G4, solo fueron detectados en un
20% y 1%, respectivamente, de los casos. Los resultados pre-
liminares de la temporada 2006-07, muestran que el genoti-
po predominante de rotavirus sigue siendo el G9 (74%), se-
guido del G1 (11%).
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Conclusiones: Rotavirus es y sigue siendo una causa fre-
cuente de ingreso hospitalario por lo que las nuevas vacunas
preventivas pueden depararnos un futuro esperanzador. Los
rotavirus G9 se consolidan como el genotipo predominante
en España en los últimos años. Los resultados de Vigess-Net
serán de gran relevancia para estimar la verdadera eficacia
de las vacunas anti-rotavirus que están a punto de implan-
tarse.

189
DIAGNÓSTICO Y SECUENCIACIÓN DE FLAVIVIRUS
M. de Oña1, M.C. Galarraga2, S. Pérez3, A. Rodríguez1, M.
Rodríguez1, J.A. Boga1 y S. Melón1

Servicios de Microbiología del 1 Hospital Universitario Central de
Asturias, 2 Hospital San Agustín de Avilés y 3 Hospital
Meixoeiro.

La infección por el virus del Dengue es la arbovirosis más
frecuente del mundo. En los últimos años el dengue, junto
con la malaria, constituye una de las más comunes enferme-
dades importadas a través de viajeros.
Objetivo: Poner a punto en nuestro laboratorio la técnica de
PCR para Flavivirus y la secuención de las muestras positi-
vas para genotipar los serotipos de Dengue.
Pacientes: Se estudiaron 15 muestras (plasma o suero) per-
tenecientes a 9 pacientes: 4 presentaban una sospecha clíni-
ca y epidemiológica de padecer la infección y 5 pacientes que
habían viajado a países endémicos y durante su estancia tu-
vieron episodios de fiebre.
Métodos: El genoma viral fue extraído usando un sistema
de purificación automática de ácidos nucleicos (Ampliprep
Roche). La detección se llevó a cabo mediante amplificación
genómica usando una RT-PCR anidada y cebadores dirigidos
contra la región codificadora de la glicoproteína M (protoco-
lo ISCIII). El producto de amplificación de 143 pb fue anali-
zado mediante una electroforesis en gel de agarosa. Los am-
plicones fueron extraídos del gel y secuenciados utilizando el
cebador interno antisentido (Big Dye Terminator Cycle Se-
quencing Kit, Applied Biosystem) en un secuenciador auto-
mático “ABI Prism 3100”.
Resultados: En 4 pacientes fue positiva la PCR, dos de ellos
se pudieron tipar por secuenciación siendo en un caso un
VDEN 1 y otro VDEN 4. Todos tuvieron fiebre de 5-7 días de
evolución después de regresar de países endémicos para
Dengue (Colombia, Brasil y Caribe). Las manifestaciones clí-
nicas más frecuentemente observadas fueron además de la
fiebre (4/4), alteraciones gastrointestinales (4/4), alteración
de pruebas hepáticas (4/4), trombocitopenia (3/4), artralgias
(3/4), leucopenia (2/4), exantema cutáneo (1/4) y dolor retro-
ocular (1/4). Todos los casos evolucionaron favorablemente.
Conclusiones: 1) La PCR de Flavivirus es una técnica es-
pecífica, rápida y útil para el diagnóstico diferencial del sín-
drome febril de pacientes procedentes de países endémicos.
2) Las muestras de suero son muestras adecuadas para este
diagnóstico. 3) La presentación más común fue fiebre, alte-
raciones gastrointestinales y de pruebas de función hepáti-
ca. 4) La secuenciación con el cebador interno antisentido
utilizados en la PCR permitió diferenciar clara y específica-
mente los serotipos detectados.

190
DETECCIÓN DE METAPNEUMOVIRUS (HMPV) POR
PCR EN TIEMPO-REAL EN POBLACIÓN PEDIÁTRICA Y
ADULTA QUE REQUIERE ATENCIÓN HOSPITALARIA
M. García-Álvarez, J.R. Otero, C. Prieto, S. Maldonado,
M.J. Babiano y L. Folgueira
Servicio de Microbiología. Hospital 12 de Octubre. Madrid.

Introducción: En el año 2001 se describía el hMPV, un vi-
rus respiratorio de la familia Paramyxoviridae. Nos plantea-

mos como objetivo conocer y comparar la incidencia de
hMPV en población pediátrica y adulta, comparando la inci-
dencia y la distribución estacional de hMPV con la de otros
virus respiratorios.
Material y métodos: Se analizaron 210 muestras respira-
torias de pacientes pediátricos y 210 de adultos con infección
respiratoria que requirieron atención hospitalaria durante el
año 2004. Se realizó cultivo convencional y shell-vial en las
líneas celulares A- 549, MRC-5 y MDCK y se investigó me-
diante inmunofluorescencia directa con anticuerpos mono-
clonales la presencia de virus Influenza A y B, Virus respi-
ratorio sincitial (VRS) y Parainfluenza 1, 2 y 3 y Adenovirus
(ADV) (Monofluo® Screen, Bio-Rad). Mediante RT-PCR en
tiempo real se detectó la presencia de hMPV por amplifica-
ción del gen N. El ARN se obtuvo a partir de 140 µl de mues-
tra respiratoria empleando el sistema de extracción QIAamp
viral RNA kit (Qiagen). Tras la RT la PCR en tiempo real se
realizó en el LightCycler Instrument versión 2,0 (Roche Mo-
lecular Biochemicals) con los parámetros de amplificación:
10 min a 95ºC, y 50 ciclos de 15 s a 95ºC y 60 s a 60ºC. El pro-
ducto de PCR se detectó mediante una sonda TaqMan.
Resultados: De las 420 muestras analizadas se detectó al-
guno de los virus estudiados en 95 (22,62%), correspondien-
do 76 (80%) a pacientes pediátricos y 19 (20%) a pacientes
adultos. Los virus detectados en las muestras pertenecientes
a niños fueron: 38 VRS (50%), 10 hMPV (13,15%). 9 ADV
(11,84%), 9 Parainfluenza 3 (11,84%), 5 ETV (6,57%), 3 PCV
(3,94%) y 2 Influenza A (2,63%). En tres casos se detectó
coinfección. En las muestras de pacientes adultos los virus
detectados fueron: 6 Influenza A (31,57%), 6 Parainfluenza 3
(31,57%), 3 VRS (15,78%), 1 hMPV (5,26%), 1 ADV (5,26%),
1 PCV (5,26%) y 1 Influenza B (5,26%). Las infecciones por
hMPV representaron el 11,57% de las infecciones respirato-
rias diagnosticadas y los casos se distribuyeron de Enero a
Abril, con picos de máxima incidencia en febrero y abril.
Conclusiones: El hMPV supone un importante agente de
infección respiratoria en población pediátrica, que en nues-
tros sujetos supuso el segundo agente causal más frecuente
después de VRS, con porcentajes de incidencia del orden de
las infecciones por Adenovirus y Parainfluenza 3. Sin em-
bargo, la incidencia de hMPV en adultos resultó ser mucho
menor. Los períodos de máxima incidencia de hMPV fueron
febrero y abril.

191
DETECCIÓN DE CORONAVIRUS 229E, OC43 Y NL63
POR PCR EN TIEMPO-REAL EN PACIENTES ADULTOS
INMUNOSUPRIMIDOS
M. García-Álvarez, C. Prieto, S. Maldonado, M.J. Babiano,
J.R. Otero y L. Folgueira
Servicio de Microbiología. Hospital 12 de Octubre. Madrid.

Introducción: A la familia de los Coronavirus humanos
(HCoV), clásicamente formados por los HCoV-229E y OC43,
se han incorporado recientemente dos nuevos agentes, NL63
y KU1. El objetivo de este estudio fue determinar la inciden-
cia y distribución estacional del HCoV-NL63 en comparación
con los HCoV clásicos 229E y OC43 en pacientes adultos in-
munosuprimidos (pacientes con procesos hematológicos ma-
lignos y receptores de trasplante de órgano sólido).
Material y métodos: Se analizaron 540 muestras respira-
torias de pacientes adultos inmunosuprimidos con infección
respiratoria que requirieron atención hospitalaria entre el 1
de Enero de 2004 y el 31 de Julio de 2006. Se realizó cultivo
convencional y shell-vial en las líneas celulares A-549, MRC-
5 y MDCK y se investigó mediante inmunofluorescencia con
anticuerpos monoclonales la presencia de virus Influenza A
y B, Virus respiratorio sincitial y Parainfluenza 1, 2 y 3 y
Adenovirus (Monofluo® Screen, Bio-Rad). Mediante RT-PCR
en tiempo real se detectó la presencia de hMPV, HCoV 229E,
OC43 y NL63. El ARN se obtuvo a partir de 140 µl de mues-
tra respiratoria empleando el sistema de extracción QIAamp
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viral RNA kit (Qiagen). Tras la RT la PCR en tiempo-real se
realizó en el LightCycler Instrument versión 2.0 (Roche) con
los parámetros de amplificación común: 10 min a 95ºC, y 50
ciclos de 15 s a 95ºC y 60 s a 60ºC. El producto de PCR se de-
tectó mediante sondas TaqMan.
Resultados: De las 540 muestras a estudio se detectó algún
HCoV en 14 de ellas (2,59%). HCoV-229E fue el más fre-
cuentemente detectado (n = 7; 50%), seguido de HCoV-NL63
(n = 4; 28.58%) y de HCoV-OC43 (n = 3; 21,42%). En 4 casos
se detectó coinfección de HCoV y otro virus respiratorio. La
enfermedad hematológica maligna fue la patología de base
más frecuente. De los 14 casos de infección por HCoV, 7 se
produjeron en el 2004, 3 en el 2005 y 4 en el 2006. Los casos
de HCoV-229E se distribuyeron estacionalmente entre mar-
zo y julio, los de HCoV-OC43 entre febrero y abril y los de
HCoV-NL63 entre diciembre y febrero.
Conclusiones: La incidencia de HCoV en nuestro grupo de
pacientes fue muy baja, siendo el HCoV-229E el más preva-
lente, seguido de NL63 y OC43 respectivamente. La inciden-
cia varió anualmente y la distribución estacional fue dife-
rente según el tipo de HCoV. Debido a la dificultad de creci-
miento de HCoV en las líneas celulares habitualmente
empleadas, la PCR en tiempo-real constituye una importan-
te herramienta de diagnóstico en estas infecciones.

192
DETECCIÓN DE ANTICUERPOS IGG E IGM FRENTE AL
VHE MEDIANTE DOS TÉCNICAS SEROLÓGICAS: EIA E
IB
A. Fernández-Olmos, M. Rodríguez-Domínguez, O. Martín
S. de la Maza, M. Mateos y F. Baquero
Servicio de Microbiología. Hospital Universitario Ramón y
Cajal. Madrid.

Introducción: La hepatitis aguda E (HE) es una infección
producida por el virus de la hepatitis E (VHE) endémica en
regiones subdesarrolladas. Últimamente se han descrito ca-
sos esporádicos autóctonos en varios países de Europa occi-
dental entre ellos España. El diagnóstico se basa en la de-
tección de anticuerpos IgG e IgM frente al VHE por un 
método inmunoenzimatico (EIA) en pacientes con sintoma-
tología compatible con hepatitis vírica. Recientemente se ha
comercializado una prueba de inmunoblot (IB) que detecta
anticuerpos IgG e IgM dirigidos contra antígenos de la cáp-
side y de la ORF 3 del genoma del VHE.
Objetivo: Comparar las dos técnicas disponibles comercial-
mente, EIA e IB, para la detección de antiVHE en el diag-
nóstico de HE.
Material y método: Se han estudiado prospectivamente 40
muestras de suero pertenecientes a 40 pacientes con sospe-
cha de HE. Las muestras procedían en su mayoría de los
Servicios de Gastroenterología (46%), Enfermedades Infec-
ciosas (23%) y Urgencias (21%). La detección de IgG e IgM
antiVHE se realizó mediante EIA (Bioelisa HEV IgG y Bioe-
lisa HEV IgM, Biokit SA, Barcelona) e IB (recomBlot HEV
IgG/IgM, Mikrogen GmbHm Martinsried, RFA). Los resul-
tados se han dividido en tres categorías, positivo (P), dudoso
(D) y negativo (N). En el caso del IB, los criterios vienen de-
finidos por el fabricante. En la prueba de EIA, se ha consi-
derado el índice de absorbancia (muestra/valor límite): N <
1, D 1- 2 y P > 2.
Resultados: Analizados los resultados del EIA e IB de an-
tiVHE se encontró una moderada concordancia para IgG an-
tiVHE (K = 0,51), mientras que para IgM resultó una concor-
dancia discreta (K = 0,29). Entre los resultados no concor-
dantes, 5 pacientes discrepaban tanto en la IgG como en IgM
antiVHE, cuyos diagnósticos son: 2 hepatitis autoinmunes, 1
hepatitis B crónica, 1 sífilis y 1 hepatitis aguda sin filiar.
Conclusiones: Aunque el número de muestras no es muy
elevado debido a la baja prevalencia de la HE en España, po-
demos afirmar que existe una discreta-moderada concordan-
cia entre los dos métodos, según los valores de Kappa obte-

nidos. Creemos que la sintomatología clínica tiene una gran
relevancia para el diagnostico aunque hay que tener en
cuenta que la HE puede cursar de manera asintomática y en
estos casos es necesario apoyarse en los resultados de detec-
ción de antiVHE proporcionados por el laboratorio Un as-
pecto importante es establecer una prueba como gold están-
dar para el diagnostico de HE con la que comparar ambas
técnicas.

193
PREVALENCIA DEL VIRUS DEL PAPILOMA HUMANO
DE ALTO RIESGO EN RELACIÓN CON DISTINTOS
GRADOS DE LESIÓN CITOLÓGICA
M. Trigo, P.Álvarez, M. Hernández, M Pascual, V. Pulian,
M. García
Servicio de Microbiología. Complejo Hospitalario de Pontevedra.

Objetivos: La causa principal de cáncer de cérvix es la infec-
ción persistente por tipos específicos de virus del papiloma hu-
mano (VPH) conocidos como genotipos de alto riesgo (VPH-
AR). El objetivo de este estudio es correlacionar los distintos
grados de lesión citológica con la presencia de VPH-AR.
Métodos: Se estudiaron 198 muestras cervicales con distin-
tos grados de lesión. Las muestras fueron amplificadas con
una mezcla de primers consenso de genotipos de alto riesgo
mediante PCR. Posteriormente los amplificados se detecta-
ron por hibridación con sondas específicas usando Amplicor
HPV Test® (Roche Diagnostics).
Resultados: El 5,5% (11/198) de las muestras presentaron
lesiones de alto grado (H-SIL), el 30,8% (61/198) presentaron
lesiones de bajo riesgo (L-SIL), 21,7% (43/198) presentaron
células escamosas de significado incierto (ASCUS), el 20,2%
(40/198) eran seguimientos postconización y finalmente el
21,7% (43/198) no mostraban alteraciones citológicas. Se de-
tectaron VPH-AR en 69 muestras (34,8%). Las prevalencia
de VPH-AR se correlacionó directamente con la gravedad de
la lesión citológica del siguiente modo: 100% de las H-SIL
(11), el 54,5% de las L-SIL (33), el 23,3% de las ASCUS (10),
y el 11,6% de las muestras normales fueron positivas para
VPH-AR. Mientras que en los seguimientos postconización el
25% (10) de las muestras mostraron una infección residual o
recurrente. En cuanto a correlación del VPH-AR con la edad,
hay diferencias significativas (p 0,0073) 54,3% (25/46) en <
30 años y 30,9% (44/142) en el grupo de ≥ 30 años.
Conclusiones: Existe una relación directa entre la grave-
dad de la lesión citológica y la presencia de VPH- AR, lle-
gando en éste a detectarse en el 100% de las muestras con le-
siones de alto grado. La prevalencia de VPH-AR muestra un
patrón con la edad reflejo de los hábitos sexuales poblaciones
y de la historia natural de la infección del virus, siendo más
frecuente la presencia de VPH-AR en edades en las que la
conducta sexual es más activa y la infección transitoria
(54,3% en < 30años frente a 30,9%). El diagnóstico de VPH-
AR es esencial en la orientación de la conducta ginecológica
a seguir, especialmente en los casos de ASCUS en los que la
presencia de HPV-AR se confirma en menos del 30% de los
casos estudiados.

194
DISTRIBUCIÓN DE GENOTIPOS DE VIRUS PAPILOMA
HUMANO DE ALTO RIESGO EN MUESTRAS
CERVICALES EN UNA POBLACIÓN SELECCIONADA
M. Trigo, P.Álvarez, M. Hernández, M Pascual, V. Pulian
y M. García
Servicio de Microbiología. Complejo Hospitalario de Pontevedra.

Objetivos: El objetivo de este estudio es determinar la
prevalencia de los distintos genotipos de VPH-AR en mu-
jeres VPH-AR positivas que acuden a consulta del Servicio
de Ginecología.
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Métodos: En el estudio se incluyeron 117 mujeres con dis-
tintos grados de lesión citológica positivas para DNA de
VPH-AR, determinado previamente mediante PCR y el ge-
notipo fue determinado con Linear Array®HPV Test (Roche
Diagnostics).
Resultados: El 75,21% (88/117) de las muestras presenta-
ron un solo tipo de VPH-AR, detectándose en el 16,23%, 3,4%
y 2,5% infecciones dobles, triples y cuádruples respectiva-
mente. En mujeres menores de 30 años la infección múltiple
fue del 27,2% (15/55), mientras que en mayores de 30 años
fue del 20% (14/67). Si tenemos en cuenta el tipo de lesión ci-
tológica, la infección múltiple es más frecuente en lesiones
de alto grado (H-SIL) 41% (7/17) que en lesiones de bajo gra-
do (L-SIL) 25,8% (15/58) o lesiones escamosas de significado
incierto (ASCUS) con el 14% (2/14). La prevalencia de los ge-
notipos de AR fue la siguiente: 16 (30,3%), 51 (9,6%), 45
(8,3%), 31,18 y 56 (7,1%), 58 y 59 (5,8%), 68, 52, 39 y 35 (<
5%). El genotipo 16 se detectó con mayor frecuencia en mu-
jeres < 30 años (34,8%) que en mujeres mayores de esta edad
(27,2%). Este genotipo es más prevalente en muestras con ci-
tología H-SIL 42% (11/26), que en muestras L-SIL 28,7%
(23/80), al igual que lo que ocurre con el genotipo 45 con
11,5% (3/26) y 2,5% (2/80) de prevalencia respectivamente.
No se detectó ningún genotipo 18 en el grupo de H-SIL.
Conclusiones: La infección múltiple es más frecuente en
menores de 30 años en correspondencia con la mayor pro-
miscuidad de este grupo de edad, y es más prevalente cuan-
to más grave es la lesión citológica. El genotipo 16 es el ge-
notipo aislado con mayor frecuencia tanto en monoinfeccio-
nes como en infecciones múltiples, en todos los grupos de
edad y lesiones citológicas. Parece existir una relación entre
el grado de lesión citológica y la presencia de este genotipo,
siendo más frecuente en lesiones H-SIL que en L-SIL. Es lla-
mativo que aunque se estima que el 70% de los cánceres de
cérvix están causados por los genotipos 16 y 18, no hemos de-
tectado ningún genotipo 18 en el grupo con H-SIL.
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INFLUENCIA DEL MEDIO DE CULTIVO Y DEL TIEMPO
DE INCUBACIÓN EN LA ACTIVIDAD IN VITRO DE LA
CASPOFUNGINA SOBRE ASPERGILLUS SPP
M. Romero1, E. Cantón1, J. Pemán2, R. Olivares 
y M. Gobernado2

1Unidad de Microbiología Experimental. Centro de Investigación.
Hospital Universitario La Fe de Valencia. 2Servicio de
Microbiología. Hospital Universitario La Fe de Valencia.

Objetivos: La caspofungina es un antifúngico del grupo de
las equinocandinas que ha demostrado poseer buena activi-
dad in vivo sobre levaduras y hongos filamentosos. Debido al
aumento de la prevalencia de las infecciones fúngicas inva-
soras, especialmente en pacientes inmunodeprimidos, sería
conveniente disponer de pruebas de sensibilidad in vitro que
permitan detectar poblaciones resistentes y predecir la res-
puesta al tratamiento. En este trabajo se ha evaluado la in-
fluencia del medio de cultivo y del tiempo de incubación en
la actividad in vitro de la caspofungina sobre dos especies de
Aspergillus.
Material y métodos: Se estudiaron 45 aislamientos de As-
pergillus procedentes de muestras clínicas de diferentes
procedencias y pertenecientes a las especies A. flavus (20)
y A. fumigatus (25). La actividad in vitro de la caspofungi-
na se determinó siguiendo las recomendaciones del CLSI
recogidas en el documento M38-A. Como medio de cultivo
se empleó RPMI 1640, con glutamina y sin bicarbonato só-
dico, tamponado con MOPS 0,164 M y ajustado a pH 7 ± 0,1
(RPMI), y el mismo medio con un 2% de glucosa (RPMI-G).
Como criterio de punto final se determinó la concentración
mínima eficaz (CME), definida como la mínima concentra-
ción que produce una inhibición parcial del crecimiento que
se manifiesta microscópicamente como cambios morfológi-
cos (hifas más cortas y ramificadas), realizándose lectura
visual de los resultados a las 24 y 48 horas de incubación.
Las concentraciones de antifúngico ensayadas fueron de
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