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Introduccion

El virus del papiloma humano (HPV) es un virus ADN que origina la infeccion
de transmision sexual mas frecuente en todo el mundo. Por lo general se
adquiere por via sexual pero también se puede contraer verticalmente de
madre a hijo, por contacto con la mucosa cervical durante el parto, por via
transplacentaria y menos frecuentemente por transmision horizontal durante
la infancia (1). Afecta a mujeres y hombres jovenes, siendo su incidencia
directamente relacionada con la actividad sexual (2). La infeccion por HPV,
asi como las lesiones que originan, pueden detectarse mediante diferentes
tecnicas de PCR, citologia y colposcopia. Ademas de la tincion de

Resultados y discusion

En un total de 480 muestras, con resultados positivos en la plataforma
Cobas, el 4,8% resultaron en analisis invalido, 27,7% en resultados
negativos y 67,5% en resultados positivos. De las muestras positivas, se
detecto que el 44% presento un unico genotipo de HPV, mientras que el 14%
presentd dos genotipos. Ademas, se identificO una muestra con seis
genotipos y otra con siete genotipos simultaneamente (Figura 3).
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planificacion de estrategias efectivas para su control y la adaptacion de
tratamientos adecuados para los pacientes infectados. En ese sentido, es
necesario plantear investigaciones relacionados a la deteccion de los
genotipos circulantes en el pais. La plataforma Allplex™ HPV28 Detection, es
un ensayo de PCR en tiempo real multiple permite la amplificacion vy
deteccion simultanea de acidos nucleicos diana de 19 genotipos de HPV de
alto riesgo y 9 tipos de bajo riesgo, ademas presenta un control interno
humano. El presente estudio se desarrollé6 con el objetivo de identificar los
genotipos de HPV circulantes en las regiones de la costa, sierra y selva
peruana mediante la plataforma Allplex™ HPV28 Detection

Metodologia

El presente estudio tiene un diseno transversal, retrospectivo, observacional y
cualitativo. La poblacion de estudio estuvo compuesta por mujeres que
acudieron a los establecimientos de salud, incluyendo centros de salud,
hospitales de ESSALUD, hospitales MINSA y laboratorios referenciales, asi
como universidades. Las participantes pertenecieron a las siguientes
instituciones y regiones: Hospital Nacional Docente Madre-Niho San
Bartolomeé en Lima; Laboratorio de Referencia Regional de Loreto, lquitos;
Laboratorio de Referencia Regional de La Libertad, Trujillo; Laboratorio
Regional de Salud en Cajamarca; Universidad Nacional San Cristobal de
Huamanga en Ayacucho; y el Instituto Regional de Enfermedades
Neoplasicas (IREN) en Junin.

Figura 3. Frecuencia de positividad e infecciones mixtas encontrados en el estudio.
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Figura 4. Frecuencia de genotipos del HPV de alto y bajo riesgo encontrados en el estudio. A.
Total de muestras procedentes de las regiones de la costa, sierra y selva peruana. B. Muestras
procedentes de la region de Ayacucho.

En relacion a los genotipos de alto y bajo riesgo, se observo que, en las
muestras procedentes de la costa, sierra y selva del Peru, el 74%
correspondian a genotipos de alto riesgo, mientras que el 26%
correspondian a genotipos de bajo riesgo (Figura 4A). Asimismo, se
identificO una mayor prevalencia del genotipo HPV-16, presente en el 17%
del total de muestras, en tanto que el genotipo HPV-18 se detectdé en el
2.3%. Otros genotipos de alto riesgo identificados incluyeron HPV-31, HPV-
39, HPV-51, HPV-52, HPV-56 y HPV-58, con una prevalencia entre el 6 a 7%
de los casos analizados.

Por otro lado, en la region de Ayacucho, el HPV-16 fue detectado en el 11%
de los casos, mientras que el HPV-18 se encontro unicamente en el 1.2% de
las muestras. Es importante senalar que los genotipos HPV51, HPV-56 y
HPV-58 estuvieron presentes ente el 9 al 10% del total de casos (Figura 4B).
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Figura 1. Flujograma desde |la obtencion de muestra hasta la identificacion de los genotipos de
HPV.

Conclusiones

- Se logro la deteccion de HPV en el 67.5% del total de las muestras
estudiadas, mientras que en el 27.7% de las muestras no se detecto
presencia de HPV.

- Entre las muestras positivas, el 44% presento unicamente un genotipo de
HPV, mientras que se identificaron muestras que contenian entre 2 y 7
genotipos simultaneamente.

- La prevalencia del genotipo HPV-16 en las muestras provenientes de la
costa, sierra y selva fue del 17%.

- En la region de Ayacucho, la prevalencia de HPV-16 fue del 11%. Otros

Las pacientes con resultados positivos en la plataforma Cobas, de las
diferentes instituciones participantes, fueron incluidas en el estudio. Se
extrajo el ADN a partir de las muestras de lavado endocervical utilizando el
equipo semiautomatizado Seeprep 32 (Seegene) (Figura 1). La deteccion
multiple de genotipos de HPV se realizo en el equipo CFX96 (Bio-Rad),
permitiendo el procesamiento de un total de 480 muestras. La identificacion
de los genotipos de HPV se realizo mediante la plataforma Allplex™ HPV28
Detection (Figura 2).
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Figura 2. Software de analisis de plataforma Seegene para la identificacion de multiples genotipos
de HPV presentes en las muestras de lavado endocervical.
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