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RESERVORIOS Y DIVERSIDAD GENETICA VIRAL
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Los Hantavirus son miembros de la familia SBun-
yavindae. Poseen un genoma a RNA de cadena simple,
de sentido negativo, nsegmentado.

Les hantavirus tienen una distribucion mundial. Dife-
rentes serolipos pueden ser encontrados en distintas re-
giones. £l numero de serotipos/genctipos de hantavirus
ha aumentado significativamente en los Ultimes cinco afios,
y actualmente se conocen al menos 16 lipes diferentes.
Los hamavirus son virus asociados a roedores, y cada
uno de ellos parece estar estrictamente asociado con una
espocie de roedor en la que causa una infeccién persis-
tente y aparentemente asintomatica. Los hantavirus son
transmitidos por inhalacion o ingestion de excreta de roe-
dores infectados.

En la Argentina, existen evidencias de infecciones por
hantavirus en roedares silvestres y de laboralorio. En 1995
se comunica la existencia de tres focos de Sindrome
Pulmonar por Hanlavirus (SPH) en humanos en regiones
grograficas distantes: (i) en Ordn, provincia de Salta, re-
gion sub-tropical del noroeste argenting, cercana al limite
con Bolivia; (i) en la regidén pampeana templada de las
provincias de Buenos Aires y sur de Santa Fe y (i) en la
regién boscosa de El Bolsdn, provincia de Rio Negro, en
el sudoeste argentino. Durante la primavera de 1596, un
severo brote de SPH afectd a 18 personas de El Bolsdn, 9
de las cuales murieron, Con anterioridad a este brote, el
virus Andes habia sido parcialmente caractenizado de un
caso latal de SPH ocurrido en la misma regidn en 1995,

Cxisten evidencias seroldgicas de infeccién por
hantavirus en diterentes roedores, incluyendo: Oligo-
ryzomys flavescens, Akodon azarae, Bolomys obscurus,
Holochilus brasiliensis y Galomys laucha en las provincias
de Buenos Aires y Santa Fe, Oligoryzomys longicaudatus,
Oligoryzomys chacoensis y Akoedon simulator en Orén,
Salta y Oligoryzomys longicaudatus y Abrotrix longipilis
en las provincias de Rio Negro y Chubut. Estas especies
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de roedores pertenecen a la sub-familia Sigmodontinae,
familia Muridae, al igual que otros roedores del Muevo
Mundo que sirven como resenvorios primarios de han-
tavirus asociades con SPH en Norte América.

Recientemente hemos reportado el estudio genético
de un fragmento del segmento M del genoma viral de
muestras de casos humanos de SPH y roedores de una
regién geografica limitada de Argentina central, que pu-
sieron en evidencia la existencia de 4 nuevos genolipos
de hantavirus en esa region: el virus Lechiguanas, carac-
terizado a partir de muestras de casos de SPH y O. flaves-
cens: el virus HU39694, caracterizado de muestra de un
caso de SPH residenta en la ciudad de Pergamino, pero
con sitio probable de contagio no identificado adn; el virus
Maciel, caraclerizado de muestras de 5. obscurus; y el
virus Pergamino, identificado a partir de muestras de A.
azarae.

El estudio de un mayor nimero de muestras de los
tres focos de infeccién por hantavirus en Argentina, reve-
I6 una gran diversidad genética de las secuencias de
hantavirus entre estas regiones, como asi también dentro
de cada region. El andlisis filogenético de un fragmento
de 292 nt del segmento gendmico M indicd que al menos
siete genotipos distintos circulan en la Argentina. La com-
paracion de las secuencias nucleotidicas de un fragmen-
to de 1654-nt del segmento M determinado para un virus
representativo de cada uno de los siete genotipos (virus
Lechiguanas (LEC), Bermejo (BMJ), Ordn (ORN),
HU39694, Maciel (MAC), Pergamino (PGM) y Andes
(AND) mostrd diferencias nuclectidicas entre 11,5% y
21,8% entre los distintos genctipos dentro de este grupo,
y al menos 23,8% de las secuencias nucleotidicas
homalogas de los virus Bayou, Black Creek Canal y Sin
Nombre, los hantavirus de Norte América mas esfrecha-
mente relacionados, El andlisis filogenetico demastrd que
estos virus forman una rama separada y Gnica dentro del
clade que contiene ofros hantavirus asociados a roedores
sigmodontinos del Nueve Mundo. Los virus LEC, ORN y
AND asociados con el género Oligoryzomys aparecen re-
lacionados con enfermedad humana. La especie O.
longicaudatus fue identificada como el reservorio del virus
AND.



