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Un equipo del ISCIIl desarrolla un
nuevo meétodo para secuenciar el
virus respiratorio sincitial (VRS) y
mejorar su vigilancia

¢ Investigadoras del Laboratorio de Virus Respiratorios del Centro
Nacional de Microbiologia del Instituto de Salud Carlos lil (ISCIII)
han publicado en Eurosurveillance, revista del Centro Europeo
para la Prevencion y el Control de las Enfermedades (ECDC), un
articulo que describe un sistema de secuenciacion genémica
especifico, mas rapido y barato, para mejorar la vigilancia del
virus respiratorio sincitial (VRS).

11 de diciembre de 2023. Un equipo del Instituto de Salud Carlos Il (ISCIII) ha
disefiado un método de secuenciacion para el virus respiratorio sincitial (VRS) que
puede facilitar mejoras en la vigilancia de este virus, ya que acorta los tiempos de
secuenciacion, abarata el proceso y aporta una gran especificidad. La descripcion,
desarrollo y aplicacion de este nuevo método de secuenciacidn masiva se ha
publicado en Eurosurveillance, la revista cientifica del Centro Europeo para la
Prevencion y el Control de las Enfermedades (ECDC).

El virus respiratorio sincitial humano produce una infeccion respiratoria
generalmente leve en adultos, pero que puede derivar en complicaciones graves
como bronquiolitis y neumonia, especialmente en bebés y nifios pequefios, mayores
de 65 afios y personas inmunodeprimidas y con enfermedades crénicas. Su
influencia suele ser mayor entre otofio e invierno. Junto a las infecciones por VRS
generadas en comunidad, este virus es también un patégeno nosocomial, ya que
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genera infecciones que se producen en hospitales y otros centros del @mbito
sanitario.

El nuevo sistema de secuenciacion masiva propuesto por el equipo del ISCIII supone
la combinacion de dos herramientas complementarias basadas en la tecnologia de
PCR. Una de ellas secuencia todo el genoma del virus, empleando los mismos
primers -secuencias cortas de acidos nucléicos utilizados en la PCR para amplificar
el material genético- para los dos subtipos conocidos y mejorando los protocolos
previos, que eran mas lentos y mas caros. La segunda herramienta afiade una
secuenciacion especifica de los dos principales antigenos virales, denominados G y
F, que permite complementar la secuenciacidn en casos con poca carga viral.

El articulo también describe analisis filogenéticos de los dos subtipos del virus
realizados a partir de diferentes secuencias de los antigenos G y F del virus,
concretamente de 2.314 secuencias del VRS tipo Ay 2.875 secuencias del VRS tipo
B, que se suman a las 34 secuencias completas de los antigenos G y F también
obtenidas en este trabajo.

Herramienta de referencia en una época de posibles vacunas y nuevas terapias

El uso de ambos métodos permite monitorizar la diversidad genética del VRS de
forma independiente, mejorar la comprension de la epidemiologia molecular del
virus, analizar |a eficacia de las vacunas que se estan desarrollando para combatirlo
y facilitar posibles nuevas estrategias terapéuticas.

Las autoras del trabajo sefialan que la publicacion del articulo contribuira a reforzar
y estandarizar la vigilancia del VRS en la nueva era de vacunas que se esta abriendo
en torno a este virus, para cuya infeccion también se estan desarrollando terapias
basadas en anticuerpos monoclonales.

El estudio esta liderado por el Laboratorio de Virus Respiratorios del Centro Nacional
de Microbiologia del ISCIIl. Las autoras principales son Maria Iglesias, Sara
Camarero e Inmaculada Casas, las dos primeras investigadoras y la ultima
responsable del Laboratorio junto a Francisco Pozo, también firmante del trabajo.
En la investigacion también participan, ademas de mas personal de este Laboratorio,
investigadores de la Unidad de Bioinformatica del ISCIII, las Areas de Enfermedades
Infecciosas (CIBERINFEC) y de Epidemiologia y Salud Publica (CIBERESP) del
CIBER-ISCIII, y los hospitales La Paz y Severo Ochoa, en Madrid, y Santa Maria
Nai, de Orense.

Junto al articulo, liderado desde el laboratorio de Virus Respiratorios del Centro
Nacional de Microbiologia del ISCIII, se publica un comentario editorial firmado por
Eeva K. Broberg y Hanna Nohynek;, investigadoras del ECDC y del Instituto de Salud
de Finlandia, respectivamente, y expertas de referencia en este campo. Este texto
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repasa avances en vigilancia gendmica del VRS como el que acaba de desarrollar
el equipo del ISCIII, que se postula como un método de referencia para la
secuenciacion genomica del VRS en un momento en el que se estan desarrollando
diversas vacunas y nuevos tratamientos contra la infeccion, como farmacos basados
en anticuerpos monoclonales.
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