Teste genotipico para predicao do tropismo do HIV-1

adequado  de
| antirretrovirais ¢

|, USO terapias

uma questdo

estratégica em Satide Publica. Entre
as inovagdes na area de medicamentos, encontram-
se novos agentes que impedem a entrada do HIV
na célula hospedeira, através da inibi¢do da liga¢ao
do virus ao correceptor CCR5'. A eficicia destes
medicamentos depende da necessidade do virus
de utilizar o correceptor CCR5, nio atuando em
variantes que utilizam correceptores CXCRA4.
Portanto, determinar o tropismo viral tem sido
necessdrio para subsidiar a decisdo clinica quanto
ao uso desses novos medicamentos. A predi¢ao do
tropismo também é importante no entendimento
da patogénese viral, sendo o uso pelo virus do
correceptor CCR5 correlacionado com uma melhor
evolugao clinica®?®. No laboratério de Retrovirus
do Instituto Adolfo Lutz (IAL), o fenétipo viral tem
sido determinado a partir da anélise das sequéncias
da regiao do envelope viral (V3), utilizando-se
diferentes ferramentas de bioinformatica como
alternativa aos métodos fenotipicos como, por
exemplo, o Trofile™. O teste de genotipagem
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(Genotropismo) em triplicata tem se mostrado
mais robusto e com melhor concordincia com
Trofile™*. O método compreende a extra¢io do
RNA, a partir de plasma. O RNA é retrotranscrito
e amplificado em One Step PCR (Reagdo em Cadeia
da Polimerase). A segunda amplificacio (Nested
PCR) permite a obtengao parcial da regido do
envelope viral do HIV-1. O produto dessa reagdo
¢ sequenciado utilizando-se rodaminas marcadas
(Big Dye) em sequenciador automdtico 3130 XL
(Applied Biosystems). A edi¢ao das sequéncias é
realizada em software Sequencher e analisada com
ferramentas de bioinformdtica. As sequéncias sio
submetidas em sites-que permitem a predi¢dao do
tropismo viral (http://coreceptor.bioinf.mpi-inf.
mpg.de/index.php) do Instituto Max Planck e
(http://indra.mullins.microbiol.washington.edu/
pssm) da Universidade de Washington.

Esta metodologia estd sendo utilizada para
subsidiar a decisao clinica em pacientes com
falhas
de terapia de resgate, assim como em estudos

multiplas terapéuticas que necessitam

relacionados ao entendimento da patogénese viral
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em pacientes atendidos em servigos do SUS no
Estado de Sao Paulo.
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