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Le glicoproteine di cito
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Principali glicoproteine di citomegalovirus
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Variabilit a genetica:

» Evasione immune (modific

e Creare strutture vir




Risultati moleco

ORF UL 73 codifica per la glicoproteina gN

gN é coinvolta nelle fasi precoci di infezione
Proteina strutturale immunogena

gN presenta una regione polim

gN presenta 7 distinte
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Analisi dei polimorfismi di gpU

Procedura:
1) Estrazione DNA da campioni biologici (uri

2) PCR per il gene UL73, codificante p
dell’amplificato;

3) Analisi filogenetica ed allin




Risultati clinici

°Prevalenza di ceppi a genotipo
immunocompetenti senza storia clini
(determinazione del genotipo del
sangue periferico di donatori - Pi

prognostico di anti
trapiantati d'or



Risultati cli
gN E NEONATI CON INF




Popolazione esaminata in relazione al genotipo gl
CMV, alla nascita e durante un follc

NASCITA

74 neonati ccC

- Confermata mediante isolarmr
- Genotif

Segni clinici Neuroimaging e indagini Esami di labotatorio
strumentali (US, MR, CT,

BAERS, FOO):




FOLLOW-UP
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Approccio metodol
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Cluster analysis

Una two-step cluster analysis e stat
dividere I casi in gruppi uniformi ba
Su dati categorici che continuli.

o First step: formazione
“raggruppamenti” dei
sulle distanze ftr
qgquando il pre
stesso pre
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Quadro biometrico neonatale dei 74 neonati con infezione ca

| parametri neonatali sono suddivisi in base al
| dati sono riportati come n rdi casi positivi-patologici/ totale

GA <10°
percentile
GA
(weeks)

2/15 (13.3)
38.9 (39; 35-40)
1/5 (20)

38.8 (39; 37-40)
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Multivariate cluster ane
congenita da C




Multivariate cluster analysis dei 74 neonati con infezione
congenita da CMV e distribuzione dei genaotipi gN (a)

= gN-4C

GROUP 1




Multivariate cluster analysis dei 74 neonati con infezione
congenita da CMV e distribuzione dei genaotipi gN (b)

GROUP 2 oN-3a




Multivariate cluster analysis
deil 74 neonati con infezione congenita da CMV:
distribuzione dei genotipi gN VS sintomi alla nascita

SINTOMI alla NASCITA

B YES
B NO

Group 1

Group 2

Global




Multivariate cluster analysis
dei 74 neonati con infezione congenita da CMV:
distribuzione dei genotipi gN VS SEQUELAE

SEQUELAE

M YES
Group 1 h M no

Group 2

Global




VALIDAZIONE

| genotipi gN-1 or gN-3a riducono Il rischio
di sequelae di 5 volte (RR: 4.524; 95% IC:
1.3-15.6);

* | genotipi del gruppo gN-4 aumentano |
rischio di sequelae di 8 volte (RR: 8.127;
95% IC: 2.6-25.8).



Conclusioni

| nostri risultati suggeriscono una differente patogenicita dei genotipi
gN di HCMV nei nati con infezione congenita, in particolare:
- gN-1 e gN-3a associati ad infezioni meno severe;

-gN-4 associati ad infezioni con maggiore frequenza di sequelae

Tali risultati comportano:

» differente sintomatologia neonatale
» differenti sequele a distanza

» significato prognostico e per il management



Prospettive di studio futuro

Genotipi gN e:

® Studi di associazione genica

» Diagnostica prenatale
* Messa a punto di un saggio rapido ed economico
» Associazione con risposta immune materna

» Associazione con differenti livelli di gravita di patologie specifiche
(es.odontoiatriche correlate alla presenza di HCMV; ipoacusia)

* Produzione di un vaccino efficace



