CARACTERIZACAO MOLECULAR E EPIDEMIOLOGICA DO HIV
EM PESSOAS PRIVADAS DE LIBERDADE DO PRESIDIO
CENTRAL DE PORTO ALEGRE: DIVERSIDADE VIRALE
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INTRODUCAO
i >32POLCR
13 >PA25POLCR
Pouco se sabe sobre a situacao das pessoas privadas de liberdade (PPL) portadores de HIV/Aids no Brasil, um tema pouco abordado nos 0.9 cmroseeny S2POLCR
trabalhos cientificos. As PPL estdo freqiientemente expostas a condi¢des favordveis a disseminacao do HIV e de coinfec¢des com oncovirus | >43RTCR
, . : . . o p,s4—— >PA166CR
como o HCV, HBV, HPV, através de atividade sexual desprotegida, uso de drogas ilicitas, tatuagens e etc. Além disso, a dindmica de 0.78 | >51POLCR
. A P : AL . R : : 0,89—— >58POLCR )
intercambio entre a populacao nao-encarcerada e os PPLs destaca aimportancia na disseminacdo do HIV entre esses grupos. Existe ainda >PA213POLCR Figura 3. Arvore filogenética representativa a
um acesso limitado a prevencao, diagndstico e programas de tratamento. A adesao ao tratamento antirretroviral (ARV) de eficacia potente e on TCBROIAYTETo e partir do fragmento da Conexao e RNaseH (731 pb)
entre os prisioneiros permanece um desafio frente a comportamentos de alto risco, que podem levar a selecao de mutagdes de resisténcia, Joh  >PASPOLCR utilizadas para anélise de cadeia de transmissao
A >
considerada a principal razao da falha terapéutica. A epidemiologia diferenciada de HIV da regiao Sul do Brasil, onde os subtipos C e B : -pazspoLcr  entre os PPL, demonstrados por valores de alRT
. . A e ) A s . . ~ . . C 1 i ! Y|
circulam com igual prevaléncia, também destacam a relevincia desse estudo, assim como o impacto das mutacdes nas regido C-terminal dgs T s Malores ,lﬂ”e O’K eT arvo:esl (jje maX m:ia
. . s . . Y T ) verrossimiinanca. AmMostras controie da regiao de
0,74—— >PA302CR
da transcriptase reversa (RT), ja que essas ainda foram poucos estudadas. e caracterizadas por diminuirem a susceptibilidade aos ARVs. >19POLCR Porto Alegre iniciadas por PA e referéncias em
>PA198PRCR ST
0,76—— >CBRO4AY7275251 italico.
>PA307CR
OBJETIVOS
>46POLCR
Estudar a epidemiologia molecular da infeccao por HIV/Aids em PPLs do Presidio Central de Porto Alegre, no Sul do Brasil. Determinar >14RTCR
. . . . ;. e . ~ . 54POLCR
0s subtipos prevalentes, as formas recombinantes circulantes, recombinantes Unicos e casos de multiplas infeccoes. Investigar a \PA252POLCR.
presenca de resisténcia primdria e mutacoes de resisténcia aos antirretrovirais, incluindo as mutacoes recém descritas no dominio C- ! IS as
Terminal. Por fim, caracterizara existéncia de cadeias de transmissao viral dentro do presidio. o >PAISPOLCR

>BBR09AB4856421

MATERIAL EMETODOS

Foram clonadas 19 amostras e dessas, 4 apresentaram perfil de multipla infeccao. As amostras 32 (RT) e 30 (CR) apresentaram os
subtipos B, Ce recombinantes BC com diferentes pontos de quebra. Aamostra9 (RT) apresentou o subtipo Ce recombinantes BC com
diferentes pontos de quebra. Porultimo,aamostra 12 (RT) apresentou o subtipo Ce recombinantes BCe BF.

Em 2009, foi realizada uma triagem em 1998 PPL, na qual 110 (5%) foram diagnosticados como HIV+. Para 40 destes ultimos, uma
amostra de sanque total foi colhida e um questionario preenchido com dados clinicos, laboratoriais e comportamentais. Sequiram-se a
extracao do DNA gendmico deste material com o kit QlAamp® DNA Mini Kit, a amplificacao por PCR aninhado dos genes da protease (PR)
e da transcriptase reversa (RT, dominios polimerasico e C-terminais) totalizando 1750pb que foram seqiienciados e analisados. A Aanalise clonal mostrou quatro casos adicionais com perfil minoritario de resisténcia.
clonagem foi realizada para detectar maltiplas infeccbes, populacao viral minoritaria e mutacoes de resisténcia aos ARVs. Utilizou-se o

conjunto de reagentes do “pMOSBIlue Blunt Ended Cloning Kit". As mutac6es de resisténcia aos ARV foram analisadas utilizando o
consenso da Sociedade Internacional de Aids, através do uso do algoritmo de resisténcia do HIV da Universidade de Stanford. Para : : N Subtipos
mutacoes na regiao C-terminal, uma analise manual foi conduzida de acordo com publicaoes cientificas recentes. A analise dos subtipos : : 5l
foi realizada por inferéncia filogenética utilizando drvores de neighbor-joining e maxima verossimilhanca, e analise de recombina¢ao : : E:
pelo programa Simplot 3.5.1. Adicionalmente, as filogenias foram utilizadas para aidentificacao de cadeias de transmissao.
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Figura 1. Organizacdo genémica do HIV (adaptada de http://www.hiv.lanl.gov/content/sequence/HIV/MAP/ landmark.html). A regido destacada em R R /\/\ e e

laranja corresponde a regido analisada nesse estudo.

RESU LTA DOS Tabela 3. Ocorréncia de mutacbes de resisténcia por regiao analisada. Regiao nao analisada representada por x e auséncia de mutacao por 0. Destacados em
roxo estao os pacientes virgens de tratamento. Aregido amplificada no estudo estd representada ao lado do numero dos pacientes.

Trinta e oito amostras analisadas, sendo 9 dessas aindaincompletas.
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_ il S Tabela 1. Dados dinicos e epidemioldgicos da |23 POLCR| 0 NNRTI: K103N o | 0

amostragem estudada.
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Figura 2. Distribuicdo dos subtipos nas amostras analisadas. ’ 39POLCR| 0 NNRTI: K103N 0 | 0

Tabela 2. Dados clinicos da amostragem estudada e mutacoes de resisténcia de
pacientes em tratamento. Auséncia de mutacdo representada por 0. A regiao amplificada
no estudo estd representada ao lado do numero dos pacientes.
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POLCR | 4299 12 CN: G330D, AST6S Tratados (n=7) 3955 e (Os subtipos encontrados corroboram dados da literatura de acordo com o periodo da amostragem (2009), com alta prevaléncia do
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e (ercade 5% dos casos identificados pertencem a cadeia de transmissao.
PO4L3CR 115094 391 0 e A presenca de links com amostras dlinicas de fora do presidio sugere soroconversao predominantemente prévia ao
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