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Introduccion

El virus del papiloma humano (VPH) comprende un grupo amplio de virus
de transmision sexual. Sus genotipos se clasifican en bajo riesgo,
ocasionalmente causantes de verrugas genitales, y alto riesgo,
responsables de la mayoria de los casos de cancer en zonas expuestas
durante las relaciones sexuales (1). El cancer cervical es el tipo de cancer
mas frecuente causado por este virus, con una estimacion de 660 000
nuevos casos en mujeres y aproximadamente 350 000 muertes a nivel
mundial en 2022 (2). En el Peru, se reportan alrededor de 4270 nuevos
casos de cancer cervical causado por VPH anualmente, segun
estimaciones del 2020. Es el segundo tipo de cancer mas comun en
mujeres de 15 a 44 anos, y los genotipos VPH 16 y 18 estan presentes en
la mayoria de los casos (3). En adicion a esto, se ha reportado la presencia
de genotipos de VPH en infecciones multiples o en coinfecciones con otros
virus que podrian incrementar el potencial oncogenico del VPH (4,5).

Por ello, este estudio tiene como objetivo describir la distribucion de los
genotipos de VPH y posibles coinfecciones con ETS ulcerativas en mujeres
peruanas de 20-45 afnos atendidas en el Centro de Salud Alberto Barton, en
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Resultados

Se procesaron 101 muestras
recolectadas. De ellas, 53
(52.5%) fueron positivas a al
menos un genotipo de VPH.
Dentro de este grupo, 12
(11.9% del total; 22.6% de las
positivas) presentaron
coinfeccion por VPH vy otros
virus causantes de Ulceras
genitales: Citomegalovirus vy
herpes de tipo 1y 2.
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Figura 2. Resultados de VPH y
coinfecciones con otros patogenos.

Las mono infecciones, es decir, infecciones por un solo genotipo, fueron las
mas frecuentes (39.6%, 21/53), seguida de las infecciones doble (26.4%,
14/53), triple (17.0%, 9/53) y quintuple (11.3%, 6/53). Las demas infecciones
multiples se detectaron en una sola muestra cada una (1/53; 1.9%).
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Las muestras positivas a VPH fueron asignadas en 5 grupos de acuerdo a
su edad: 20-25 (N=11), 26-30 (N=7), 31-35 (N=15), 36-40 (N=10) y 41-45
(N=10). Las mono infecciones fueron los tipos de infecciones mas comunes
en los grupos de 31-35 anos (60.0%, 9/15), 41-45 anos (50.0%, 5/10) y 20-
25 anos (36.4%, 4/11). Asimismo, se observo mayor variedad de tipos de
coinfeccion en los grupos de 36-40 y 20-25 anos, con infecciones septuple
(10.0%, 1/10) y octuple (9.1%, 1/11).
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Conclusiones

» La positividad a VPH fue observada en mas de la mitad de las muestras, y
una fraccion presento coinfeccidon con otros virus de ulcera genital.

 Las mono infecciones fueron las mas frecuentes, aunque su distribucion
fue heterogenea entre los grupos de edad. Asimismo, se detectaron
infecciones multiples con variaciones en su distribucion.

 El VPH 68 destacé como el genotipo de alto riesgo mas predominante,
seguido de VPH 16 y 52.

 Los hallazgos encontrados resaltan la necesidad de vigilancia molecular
para orientar acciones de control y prevencion.
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