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Diversidad molecular de Coxsackievirus A6 en epidemias de la enfermedad manos-
pies-boca en Paysandu (2019-2024)

Andrés Lizasoain!; Carla De Mora'; Nataly Rodriguez? Catalina Canziani®; Sergio
Venturino®; Mercedes Reyes?®; Claudia Venturino® Adriana Mata*; Silvia Gibara® Greisy
Arregin?; Inés Nufiez®; Natalia Martinez*%; Rodney Colina?

Laboratorio de Virologia. Departamento de Ciencias Bioldgicas. Centro Universitario Regional Litoral Norte. Universidad
de la Republica

2Direcciéon Departamental de Salud de Paysandu. Ministerio de Salud Publica

3Clinica Pediatrica A. Departamento de Pediatria y Neonatologia. Hospital Escuela del Litoral, Paysandu. Facultad de
Medicina. Universidad de la Republica. Administracion de Servicios de Salud del Estado

4Corporacion Médica de Paysandi (COMEPA) IAMPP

5Servicio Integral de Emergencia y Traslado (SIET), Paysandu

6Unidad Coronaria y de Emergencia Mévil (UCEM), Paysandu

Contacto: andres.lizasoain.cuelho@gmail.com

La enfermedad de manos-pies-boca, HFMD por sus siglas en inglés (Hand-Foot-and-Mouth Disease),
es una infeccion exantematica frecuente en la infancia, causada por enterovirus de la especie A,
clasicamente Enterovirus A71 y Coxsackievirus A16. Se transmite por via fecal-oral, oral-oral, y por
contacto con gotas respiratorias, favoreciendo brotes en centros educativos y de cuidado infantil.
Aunque suele ser autolimitada, en raros casos puede complicarse por afectacién neurologica o
cardiopulmonar. En los dltimos quince afios, Coxsackievirus A6 emergié como agente principal de
HFMD, desplazando a los virus clasicos y asocidndose a presentaciones atipicas. En Uruguay se han
registrado epidemias recurrentes de la enfermedad, pero faltaban descripciones genéticas de los
virus implicados. Este estudio analizdé enterovirus vinculados a brotes de HFMD ocurridos en
Paysandu entre 2019 y 2024. Se recolectaron unas 200 muestras (hisopados faringeos, de lesiones
y materia fecal) de nifios menores de 5 afios con diagnéstico clinico realizado en COMEPA, Hospital
Escuela del Litoral (ASSE) y en servicios privados de emergencia movil. La caracterizacion de los
enterovirus se realizé mediante RT-PCR, secuenciacion y andlisis filogenético de una regién
codificante de la proteina de cépside VP1l. Coxsackievirus A6 fue identificado como el virus
predominante, asociado a la circulacién de cepas del clado global mayoritario (D3), dentro del cual
se detectaron diversos subclados. Algunas cepas estuvieron estrechamente relacionadas con cepas
reportadas en Argentina y Brasil, sugiriendo intercambios virales regionales. Ademas, se identificd
similitud entre cepas de este estudio y cepas previamente detectadas en muestras ambientales por
nuestro grupo en el litoral noroeste del pais. Coxsackievirus A6 se confirmé como el principal agente
de HFMD en Paysandu durante 2019-2024, responsable tanto de casos comunitarios como de brotes
en instituciones. Su caracterizacion genética revela una circulacién dinAmica y vinculada al contexto
regional, lo que refuerza la importancia de la vigilancia virolégica en la primera infancia.
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