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O Citomegalovirus humano (HCMV) pertencente a familia Herpesviridae é a causa
mais frequente de infecgdo congénita, ocorrendo em todas as regides do mundo variando
de 0,7% a 6,1%. Uma caracteristica desse virus é a sua capacidade de permanecer latente
ap6s uma infeccdo em que o virus ndo é eliminado do organismo podendo ocorrer
reativacdo a qualquer momento. A infeccdo pelo HCMV pode ser adquirida através de
contaminacdo com diversos liquidos biolégicos e a transmissado intrauterina pode ocorrer
em maes sem imunidade preexistente que adquirem infeccao por HCMV pela primeira vez
na gravidez (infeccdo primaria) ou em mulheres com anticorpos preexistentes ao HCMV por
reativacdo de uma infecgdo anterior ou por aquisicdo de uma cepa viral diferente. Cerca
de 10% a 15% dos lactentes com infec¢do congénita podem estar em risco de sequelas
como problemas neuroldgicos, ictericia, hepatoesplenomegalia, microcefalia, deficiéncia
auditiva e trombocitopenia. Este estudo teve como objetivo avaliar a frequéncia da
infecgao congénita pelo HCMV em criangas de até 1 més de idade no estado de S3o Paulo
de 2010 a 2018. Também foi realizada a caracterizacdo molecular de amostras positivas
para HCMV. A analise dos dados foi divida em dois periodos, sendo o primeiro de 2010
a 2016, quando foi realizada uma pesquisa retrospectiva envolvendo analise de banco
de dados, e o segundo periodo, de 2017 a 2018. Um total de 275 amostras de urina foi
selecionado para andlise. Os espécimes foram triados por PCR em Tempo Real e os casos
positivos foram submetidos a amplificacdo por PCR convencional visando os genes gN,
gB e UL89, seguido de sequenciamento genético visando a caracterizacdo molecular e a
pesquisa por mutacdes envolvidas em resisténcia a antivirais. Um total de 32 amostras
(11.6%) apresentou resultado positivo para HCMV apresentando Ct médio de 30,62. A
idade média das criangas foi de 10,3 dias (variagdo: 2 dias a 30 dias) enquanto a mediana
foi de 6 dias. As criancas de 0-3 semanas tiveram as maiores taxas de deteccdo (84.4%;
27/32). Das 32 amostras positivas, 6 (18.7%; 6/32) foram amplificadas e o gene UL89,
o qual foi sequenciado com sucesso em duas amostras (IAL-230 and IAL-259), ambas
confirmadas como betaherpesvirus humano 5. Nao foram identificadas mutagdes
associadas a resisténcia a antivirais ja descritas em literatura. As PCRs para as regides gB
e gN foram negativas e nenhuma informacado sobre esses gendtipos pode ser obtida. O
presente estudo enfatiza a necessidade da realizagdao de uma triagem neonatal de rotina



da infeccdo por HCMV a qual permitiria o diagndstico precoce desses recém-nascidos,
propiciando uma intervencao oportuna e mitigando as sequelas associadas a infeccao
congénita por HCMV.
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Human cytomegalovirus (HCMV) belongs to the Herpesviridae family and is the
most frequent cause of congenital infection, occurring worldwide and ranging from 0.7%
to 6.1%. One characteristic of this virus is its ability to remain latent after the infection
where the virus is not eliminated from the body and reactivation can occur at any time.
HCMYV infection can be acquired through contamination with various biological fluids and
intrauterine transmission can occur in mothers without pre-existing immunity who acquire
HCMV infection for the first time during pregnancy (primary infection) or in women with
pre-existing HCMV through reactivation of a previous infection or by acquiring a different
viral strain. About 10% to 15% of infants with congenital infection may be at risk for sequel
such as neurological problems, jaundice, hepatosplenomegaly, microcephaly, hearing loss
and thrombocytopenia. The aim of the present study was to evaluate the frequency of
HCMV congenital infections in newborns up to 1 month in the Sao Paulo State, from 2010
to 2018. The molecular characterization of HCMV-positive samples was also undertaken.
The study period was divided into two: (i) from 2010 to 2016 where a retrospective survey
was carried out involving the analysis of the database, and (ii) from 2017 to 2018. Urine
samples from 275 potential congenital HCMV- infected patients were tested by real-time
Polymerase Chain Reaction (qPCR). HCMV-positive samples were amplified by conventional
PCR targeting gN and gB, and UL89 genes, sequenced and searched for genotypes
and mutations, respectively.A total of 32 (11.6%) positive-HCMV cases were detected
(mean Ct 30.59); mean and median age of 10.3 and 6 days old, respectively. Children
aged between 0-3 weeks had higher HCMV detection rates (84.4%; 27/32). UL89 gene
was successfully sequenced in two samples (IAL-230 and IAL- 259), both classified as the
human betaherpesvirus 5. No described resistance- associated mutations were identified.
PCRs for the gB and gN regions failed and no information about HCMV genotypes could
be obtained. A routine screening in newborns coupled with the genetic characterization
of key viral genes is vital to decrease sequels associated with congenital HCMV infections.
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