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Picornavirus: una familia viral en constante crecimiento

Los picornavirus (figura 1) constituyen uno de los grupos
virales méas relevantes en relacion con su impacto en salud
humana como veterinaria. Estan distribuidos globalmente y
han sido la causa de numerosas epidemias a lo largo de la histo-
ria. Son virus de genoma de ARN monocatenario de sentido
positivo, que infectan a vertebrados de toda clase, y debido a
mutaciones y recombinacién de sus genomas, presentan una
gran variabilidad genética. En la actualidad, se conocen 147
especies agrupadas en 63 géneros, con algunos de ellos esperan-
do su clasificacion, y la lista sigue creciendo (Zell et al., 2017).
Dependiendo de qué integrante se describa, los picornavirus
pueden causar infecciones subclinicas de humanos y animales
0 condiciones que van desde fiebre leve a enfermedades que
afectan tejido cardiaco, hepatico y sistema nervioso central,
como el caso de la poliomielitis.

Picornavirus son virus no envueltos, con una capside proteica de unos 30 nm

de diametro (0,000003 cm) que rodea a un genoma ARN simple cadena de

entre 7 a8 kb. Lacéapside es un icosaedro de 60 protémeros que se conforman

por las proteinas VP1, VP2, VP3 y VP4 de manera interna. Figuras obtenidas

de ViralZone (Hulo et al., 2011) y VIPERdb PDB: 5CFC (https://viperdb.org)
(Montiel-Garcia et al., 2020)

En el contexto del curso de Virologia y Biotecnologia Viral,
realizamos la presente busqueda bibliografica, describimos
brevemente lo que se conoce sobre dos nuevos picornavirus
detectados por primera vez en nuestro pais, en el Gltimo tramo
de la cuenca del rio Matanza-Riachuelo, y comentamos sobre la
importancia de la biotecnologia en la obtencion de informa-
cion mediante el monitoreo de la calidad del agua.

Cosavirus (CoSV) y Cardiovirus Saffold (SAFV)

Estos virus pertenecen a dos de los ocho géneros que causan
impacto en salud humana, junto con los Enterovirus, Parecho-
virus, Hepatovirus, Kobuvirus, Salivirus y Rosavirus (Hulo et
al., 2011; Lopez et al., 2021).

Cosavirus comprende un grupo de virus actualmente distri-
buido globalmente con mayor presencia en el sur de Asia, se
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detectd por primera vez en 2008, tanto en pacientes pediatri-
cos con gastroenteritis como en asintomaticos (Kapoor et al.,
2008). En los ultimos afios se encontré CoSV en muestras de
aguas residuales crudas de diferentes paises, como en ltalia,
Japon y Estados Unidos. Su clasificacion en cinco especies: A,
B, D, E y F; contiene numerosas variantes que indican la
capacidad de adaptacidn evolutiva a los diferentes entornos y
hospedadores, aunque su importancia etiolégica precisa ser
mas estudiada (Lopez et al., 2021; Razizadeh, Khatami, &
Zarei, 2022).

En el caso de los Cardiovirus son virus clasificados en cinco
especies diferentes; A, B, D, E y F. El Cardiovirus Saffold
(SAFV), se subdivide en 11 genotipos, y ha sido aislado y
asociado tanto a enfermedad respiratoria y gastroenteritis a
partir de muestras de humanos, a menudo en coinfecciones
con otros patégenos virales, y también se encuentran distri-
buidos globalmente. Se han detectado en muestras de aguas
residuales en Japon, Estados Unidos, y existen informes que
describen su circulacion en poblacién humana de Brasil,
Perd, Boliviay Venezuela (Himeda & Ohara, 2012; Lépez et
al, 2021; Menage, Yodmeeklin, Khamrin, Kumthip, &
Maneekarn, 2017; Tan, Tan, & Prabakaran, 2017).

Riachuelo en alerta ambiental

En nuestro pais no estamos exentos de estos hallazgos, pues
estudios realizados en el rio Riachuelo han revelado, que
ademads de confirmarse, mediante diferentes pardmetros, una
alta contaminacién con materia fecal humana durante 11
afios evaluados (2005-2015), se detectaron CoSVs en el 85,7%

y 65,4% de las muestras colectadas durante 2005-2006 y
2014-2015,y SAFV en un 47,1% y 52,6% en los mismos perio-
dos, respectivamente. CoSV tipo Ay SAF-6 fueron los genoti-
pos més representados en el estudio realizado localmente en
estas muestras obtenidas en el Rio Riachuelo. En América del
Sur, la identificacion de CoSV y SAFV ha dado resultados
diversos, lo que sugiere que su epidemiologia y prevalencia
son variablesy complejas geograficay temporalmente (Leguia
et al., 2015; Lépez et al., 2021; Nix et al., 2013; Stocker et al.,
2012). La Cuenca del Rio Matanza Riachuelo (CMR) incluye
a 14 municipios y a la Ciudad Auténoma de Buenos Aires, y
el tramo més bajo del rio Matanza se llama Riachuelo. Desde
el aflo 2001 se realizan monitoreos sisteméaticamente para
evaluacion de la calidad ambiental mediante mediciones de
parametros fisicoquimicos y bacterioldgicos. Diferentes
estudios indicaron una alta prevalencia de enterovirus, noro-
virus y virus de la hepatitis A, y los resultados confirman un
alto nivel de contaminacién humana y animal que supera los
valores permitidos para aguas recreativas o los recomendados
paralaproteccion de labiota (L6pez etal., 2021). La deteccion
y circulacion de estos nuevos picornavirus en el rio Riachuelo
es un indicador més de como las actividades humanas afectan
el medioambiente, y un incentivo a desarrollar nuevas capaci-
dades de monitoreo molecular, realizar mas estudios para
conocer su relevancia clinica, la distribucidn y caracterizacion
molecular en éstay otras regiones de Argentina.

Biotecnologia y el desarrollo de herramientas para detec-
cion viral en aguas
A nivel global, una gran cantidad de enfermedades virales se

Figura 2. Esquema de desarrollo de nuevas herramientas moleculares para la deteccidn de virus en aguas de diferentes ambientes mediante metagenémica
seguida de validacion de reacciones moleculares especificas. Adaptado de (Bibby et al., 2019).
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transmiten através del agua, por lo que los enfoques que solo
detectan poblacién bacteriana no relevan integralmente el
impacto sobre salud humana de virus patégenos. Con el
advenimiento de nuevas tecnologias de secuenciacion gen6-
mica y metagendmica se han podido caracterizar mejor el
microbioma, y la presencia de virus asociados a humanos en
aguas residuales (figura 2). Esto actualmente pone en eviden-
cia la importancia de su aplicaciéon para el desarrollo de
protocolos de deteccién de virus, permitiendo implementar
estrategias adecuadas de gestion de la calidad del agua (Bibby
et al., 2019). La biotecnologia y disciplinas asociadas dan la
posibilidad de determinar cudales son los virus circulantes en
una poblacién, desarrollando herramientas moleculares de
monitoreo de la calidad del agua enfocadas a la deteccién de
virus especificos asociados a humanos, tales como Bocavirus,
Cosavirus, Enterovirus, Cardiovirus u otros de relevancia
epidemiol6gica como SARS-CoV-2 o Dengue en aguas
residuales. Los resultados de estas investigaciones pueden
aportar datos con relacion a su distribucién geografica, accio-
nes frente a brotes de infecciones virales, y el destino ambien-
tal del agua analizada, brindando una oportunidad para mejo-
rar herramientas de gestidn de la calidad del agua.
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