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Introduzione. Numerosi virus sono implicati nella
eziologia delle affezioni respiratorie acute. Applicando
un ampio pannello molecolare, abbiamo confrontato la
presenza di tali agenti nel periodo di massima morbili-
tà (febbraio-aprile) del 2006 e del 2007.
Metodi. Nei periodi febbraio-aprile 2006 e 2007 sono
stati raccolti 33 e 42 tamponi nasofaringei da pazienti
rispondenti alla definizione di ILI. Inoltre sono stati
considerati 27 campioni provenienti da pazienti ospe-
dalizzati nel periodo 30/11/06-11/4/07 per malattie
respiratorie acute.
La ricerca molecolare è stata eseguita per influenza A
e B, parainfluenza 1-2-3, respiratorio sinciziale,
metapneumovirus, rhinovirus, coronavirus OC43,
229E, NL63, adenovirus.
Risultati. La frequenza tamponi positivi ad almeno un
virus nel 2006 e 2007 era 72,7% e 59.5%, con una dop-
pia positività nel 21,2% e nel 0.5% dei casi, rispettiva-
mente, comprendente generalmente un rhinovirus. Nel

2006 sono stati individuati 11 casi di influenza (33,3%,
9 A e 2 B), e nel 2007 13 casi di influenza (30,9%), 9 A
e 4 B. In totale solo 6/24 (25%) casi di influenza sono
stati rilevati dal test rapido, tutti di tipo A.
Nel terzo gruppo, tutti i campioni sono risultati positi-
vi ad almeno un virus, di cui 4 (14.8%) in coinfezione
(3 con un rhinovirus); sono stati identificati 6 casi di
influenza A e 1 di influenza B.
Nel complesso, i virus più frequenti sono risultati i rhi-
novirus (45/102 casi, 44.1%), seguiti dall’ influenza A
(23.5%), per la maggior parte H3N2. Nel 2007 5 casi
(11.9 %) erano positivi a coronavirus (3 OC43, 2
NL63), nessuno nel 2006.
Conclusioni. Diversi virus sono frequentemente rile-
vabili nelle forme respiratorie acute. E’ necessario
valutare su una casistica più estesa ed in distinti conte-
sti assistenziali l’utilità clinica di pannelli molecolari
allargati per la diagnosi eziologica delle forme respira-
torie acute, al fine di confermare e/o escludere la loro
eziologia virale.
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Introduzione. La coinfezione con HBV e HIV è molto
frequente. Si sa poco sulle differenze esistenti tra
pazienti HIV+ e HIV- nello sviluppio di mutazioni di
HBV che danno resistenza alla lamividina (LAM).
Inoltre, non è chiaro il ruolo del genotipo dell’HBV nel
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pattern di mutazioni. 
Metodi. In una coorte di 84 pazienti HBsAg+, che ave-
vano effettuato il test di lamivudino-resistenza, abbiamo
analizzato retrospettivamente la frequenza delle princi-
pali mutazioni ed i fattori associati. Le mutazioni sono
state rilevate mediante sequenziamento (posizioni 125-
214 della trascrittasi inversa), ed il genotipo dedotto
mediante confronto con sequenze di riferimento. 
Risultati. 38 (45.2%) erano HIV+ e tossicodipendenti,
la mediana della durata del trattamento era simile nei
due gruppi: 24 e 26 mesi in HIV+ vs HIV-, tenendo
conto del differente dosaggio del farmaco. I genotipi
avevano la seguente distribuzione: A (N=25), D
(N=13) nei pazienti HIV+ ed A (N=7), D (N=39) negli
HIV- (p<0.0001). Dodici pazienti HIV+ e 13 HIV-,
albergavano virus wilde type. La probabilità di svilup-
pare mutazioni era fortemente associata alla durata di
esposizione alla LAM (p =0.001) ma non alla presen-
za di HIV ed al genotipo HBV. Cinquantanove pazien-
ti, 26 HIV+ (68%) e 33 HIV- (72%), presentavano le
mutazioni associate a LMV-resistenza. Negli HIV+ era
più frequente il pattern M204V+L180M+V173L
rispetto agli HIV- (p=0.003). La presenza di M204V
(da sola o con L180M o/e V173L) era fortemente asso-
ciata con HIV+, genotipo A e assenza di HBeAb (p=
0.0001; p=0.004; p=0.028). All’analisi multivariata
solo la presenza di HIV e la durata della terapia rima-
nevano indipendentemente associate alla presenza di
M204V (p=0.03, p=0.036). 
Conclusioni. Fattori dipendenti da HBV o dall’ospite
sono coinvolti nello sviluppo delle mutazioni di resi-
stenza: M204V sembra comparire più frequentemente
nei soggetti HIV+, dopo un periodo di trattamento più
prolungato. Anche il genotipo HBV può avere un ruolo
predisponente.
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La prevenzione del cervicocarcinoma è affidata a una
precoce diagnosi e a un efficace trattamento delle neo-
plasie cervicali intraepiteliali di alto grado (CIN2+).
Donne conizzate per CIN2+ necessitano inoltre di

essere seguite in un follow up (FU) regolare al fine di
monitorare eventuali recidive. Il fallimento del tratta-
mento di rimozione si verifica infatti, in media, nel
10,2% delle pazienti trattate. Non esiste un generale
consenso sugli intervalli e sulla durata del FU. Dati
recenti indicano i test per la ricerca del DNA di HPV
ad alto rischio (HR-HPV) quali metodi più veloci e
sensibili, oltre che ugualmente specifici rispetto alla
citologia, nel FU di queste pazienti.
Obiettivo del nostro studio è stata la valutazione della
persistenza HR-HPV 6 mesi dopo conizzazione, in
donne con diagnosi di carcinoma microinvasivo, quale
fattore predittivo di malattia residua. 
Sono state inserite nello studio 36 pazienti (età media
38,6 anni) con cervicocarcinoma microinvasivo docu-
mentato istologicamente su cono [20 IA1<1mm, 13
IA1>1mm, 1 IA2 e 2 IB1]. 
Tutte le pazienti sono risultate positive per HR-HPV
DNA prima del trattamento (t0). Il 60,1% è risultato
positivo ad HPV16, il 14,3 ad HPV33 e il 10,7 ad
HPV18. Di tutte le pazienti positive per HPV16 sono
stati valutati lo stato fisico e la carica virale al fine di
evidenziare una correlazione con la persistenza virale e
la recidiva di malattia. 
Tutte le pazienti sono state sottoposte a esame virolo-
gico a 6 mesi post-conizzazione (t1) e la persistenza
virale è risultata del 60,7% (64,7% HPV16). La persi-
stenza non ha mostrato correlazione significativa con il
coinvolgimento dei margini, infatti il virus persiste nel
30,8% dei margini liberi e nel 60,0% dei margini coin-
volti. I dati della persistenza virale sono stati infine
messi in relazione con l’incidenza della malattia resi-
dua entro 24 mesi: in circa il 30,0% dei casi si è avuta
una recidiva e in tutti questi è stata riscontrata la persi-
stenza del genotipo virale identificato al t0. Inoltre lo
stato integrato sembra essere correlato con la persi-
stenza virale e con la recidiva di malattia.
In conclusione, in pazienti con cervicocarcinomi
microinvasivi la persistenza virale a 6 mesi ha mostra-
to un elevato valore predittivo di recidiva. Per quanto
riguarda i carcinomi positivi a HPV16, altri parametri
quali lo stato fisico e la carica virale potrebbero essere
presi in considerazione nella valutazione del rischio di
CIN ricorrenti.
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