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Subtipos de VIH-1 e VIH-2 e uso de co-receptores de VIH-1 em Guiné-Bissau

O subtipo de VIH-1 predominante na Africa Occidental é a forma recombinante circulante CRF02_AG. Um grupo menor estáo portadores doutros subgrupos de subtipo A e também há casos ocacionais de portadores dos subtipos B e C. 

Uso de co-receptores está muito bem examinado nos subtipos B e C mas não há muito informação neste assunto de subtipo A e formas recombinantes circulantes (CRFs). 

Um cohorte ocupacional prospectivo dos polícias em Guiné-Bissau está em seguimento desde o ano 1990, com aproximadamente 4700 participantes desde inicio até Setembro 2009. 

Amostras de 27 individos VIH-1 positivos (onde 9 foram testados VIH-1 e VIH-2 duplo positivos), em parte vinham do cohorte ocupacional com amostras de 1994 até 1997, foram analizados com sequenciamento de região V3 no gp120 no gene env. 85 % (23/27) eram portadores dum recombinação de A/G (no tempo chamado IbNG-like virus). Não havia diferença de agrupamento filogenético entre os casos VIH-1 positivos e VIH-1 e VIH-2 duplo infectados. 

Do mesmo cohorte ocupacional, amostras de 38 pessoas VIH-2 positivos foram analisados, tanto asintomáticos como individos com diagnose de SIDA. Todos tiveram VIH-2 subtipo A. Não havia diferença de agrupamento filogenético entre os casos sintomáticos e asintomáticos, também não entre VIH-2 positivos e VIH-1 e VIH-2 duplo infectados.

Em 29 amostras VIH-1 positivos obtidas entre os anos 1997 – 2007 de pacientes no estado avançado da doença, 76% (22/29) pacientes eram portadores de subtipo CFR02_AG. Destas amostras, 86% dos portadores de CFR02_AG usaram o co-receptor CXCR4. O uso de CXCR4 também aumentou com cada ano do estudo, indicando uma epidémia de CFR02_AG ainda em desenvolvimento em Guiné-Bissau. 

Nas análises filogéneticos, as sequencias indiquem que CFR02_AG foi introduzido muitas vezes à Guiné-Bissau mas que também há uma transmissão activa dentro o pais. 

