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DIVERSIDADE GENÉTICA E ANÁLISE DA SUSCEPTIBILIDADE DO VÍRUS DA IMUNODEFICIÊNCIA HUMANA AOS ANTI-RETROVIRAIS EM CABO VERDE

Introdução: Cabo Verde é um arquipélago situado no Oceano Atlântico, a cerca de 455 Km da costa Ocidental Africana. Os últimos dados dos sistemas de vigilância, referentes a 2005, indicam uma prevalência de infecção por VIH <1%. A terapêutica anti-retroviral (TARV) encontra-se disponível, no país, desde Dezembro de 2004. O esquema terapêutico de primeira linha é constituído por d4T/3TC/NVP e abrange a maioria dos doentes. O nosso objectivo foi determinar as formas genéticas de VIH-1 e de VIH-2, em circulação em Cabo Verde, bem como os perfis de resistência aos fármacos anti-retrovirais, em doentes tratados e não tratados.
Métodos: Entre 2005 e 2007 foram colhidas amostras de sangue de 41 doentes infectados por VIH-1 e 14 doentes infectados por VIH-2 residentes na Ilha de Santiago e atendidos em consulta na Delegacia de Saúde. Obteve-se amplificação de 27 (66%) dos isolados de doentes VIH-1. Destes, dez (17%) encontravam-se sob TARV. Obtiveram-se sequências da protease (PR), retrotranscriptase (RT) e região C2V3 do gene env do VIH-1 e da região C2V3 do gene env do VIH-2 utilizando, para o efeito, metodologias in-house. A subtipagem foi realizada através de análise filogenética. Recorreu-se ao Algorítomo de Stanford para a genotipagem dos perfis de resistência.
Resultados: Detectou-se subtipo G em 13 (48%) dos 27 doentes infectados por VIH-1. Os restantes doentes (n=14) estavam infectados com os subtipos B (n=2, 7%), F1 (n=2, 7%), CRF02_AG (n=2, 7%), C (n=1, 4%) e formas recombinantes (subtipos B, C, G, 02_AG e H e variantes não tipáveis (n=6, 22%)). Em dois doentes (7%) não foi possível a tipagem de nenhum gene. Os isolados VIH-2, embora sendo bastante divergentes entre si, foram todos classificados como pertencentes ao grupo A. Curiosamente, alguns isolados revelaram parentesco genético com o isolado histórico HIV-2ROD.

As mutações M41L, K103N e Y318F que conferem resistência aos NRTIs ou NNRTIs foram detectadas em 3 dos 17 (18%) doentes não-tratados. Os isolados com resistências foram classificados como 02_AG (n=2) e B (n=1). As mutações de resistência que se seguem foram identificadas em três (30%) dos dez doentes tratados: L10I/V e V11I na PR, e K65R, T69d, K103N e Y181C, na RT. A frequência de alguns polimorfismos previamente conhecidos na PR e RT foi, significativamente, diferente nos isolados de Cabo Verde, comparativamente, aos isolados de subtipos similares encontrados noutras zonas do globo.

Conclusão: Em Cabo Verde circulam, ainda isolados de VIH-2 que descendem do HIV-2ROD. No que respeita a VIH-1, a epidemia parece ser muito complexa uma vez que se detectam múltiplos subtipos, formas recombinantes e variantes não tipáveis. Já foram encontradas mutações de resistência aos principais fármacos, e os vírus resistentes já estão a ser transmitidos à população. Uma vigilância apertada da resistência aos antiretrovirais nestas duas populações é crucial para tornar mais eficaz a terapêutica anti-retroviral e reduzir a transmissão de resistências primárias.

