QUAL A IMPORTANCIA DO TIPO DE HPV NA PAPILOMATOSE RESPIRATORIA RECORRENTE?ANALISE
PRELIMINAR DOS PACIENTES TIPADOS NO HCPA. Massena PN , Smith MM , Kuhl G, Schmidt LP , Krug L . Servigo de
Otorrinolaringologia . HCPA.

Fundamentagdo:A Papilomatose Respiratoria Recorrente € uma doenga relativamente rara que pode ter significativa
morbidade e mortalidade. E causada inicialmente pela infecgdo com o Human papillomavirus (HPV) e atinge tanto adultos
quanto criancas, sem diferenca importante entre géneros e etnias. Ja foram identificados mais de 100 gendtipos distintos do
HPV até o momento, sendo os tipos 6 e 11 os mais freqlientemente encontrados na PRR. Os pacientes sintomaticos variam
muito em seu curso clinico, podendo alguns apresentarem doenga moderada com momentos de remissdo, enquanto outros
tém doenca precocemente agressiva com obstrucdo aguda de via aérea. Ainda estdo em investigacdo as possiveis causas da
variabilidade de sinais e sintomas da doenga dentre as quais destacam-se o tipo viral, a idade de diagndstico, fatores
genéticos de suscetibilidade ou a combinagdo desses trés. Nosso trabalho busca conhecer os tipos virais presentes em nossa
populagdo, compara-los com os dados da literatura atual e investigar possiveis relagbes de agressividade e remissdo na
evolugdo clinica dos pacientes.Objetivos:Determinar se o tipo viral pode predizer o curso clinico da PRR, avaliado a partir da
média de excisGes cirlrgicas (agressividade/recorréncia) por ano por paciente, bem como nortear formas de tratamento
mais precoces e mais eficazes.Causistica:Este é um estudo transversal dos pacientes portadores de Papilomatose
Respiratoria Recorrente atendidos no ambulatério de mesmo nome no Servigo de Otorrinolaringologia do Hospital de Clinicas
de Porto Alegre. Os dados e materiais (bidpsias) para tipagem foram coletados com o consentimento informado dos
pacientes durantes suas consultas e procedimentos cirirgicos no Servigo de Otorrinolaringologia. A extracdo do DNA é feita
de acordo com o protocolo de extragdo de DNA de tecido humano utilizando o QIAMPA® DNA MiniKit (QIAGEN) e a
identificacdo do gendtipo é realizada através do sequenciamento do fragmento amplificado pela PCR utilizando o KitBigDye
Terminator V1.1 Cycle Sequencing de acordo com técnica descrita em Schiffman M et al (J Clin Microbiol, 29:573-577,
1991). As seqtiéncias sdo enviadas para o European Bioinformatics Institute (http://www.ebi.ac.uk) onde sdo confrontados
com o banco de dados genético.Resultados: Nossa populagdo é formada por 35,4% de pacientes que tiverem diagndstico
com dezoito anos ou mais e 64,6% que tiveram diagndstico com menos de dezoito anos, conforme classificagdo encontrada
na literatura. Dos 68 pacientes pertencentes ao APRR apenas 20 deles até a presente data foram tipados. Desses, quinze
apresentaram o HPV tipo 6 (nove criangas e seis adultos) e cinco apresentaram HPV tipo 11 (duas criancas e trés adultos).
As duas criancas com tipo 11 usam ou ja necessitaram usar traqueostoma. No tipo 6 temos quatro criancas atualmente
traqueotomizadas, duas que ja fizeram uso de traqueostoma e um adulto traqueotomizado no momento. A maior média de
excisOes cirurgicas foi de 3,7 ao ano em um paciente cujo diagndstico foi feito aos 4 anos e apresenta HPV tipo 6. A média
de excisGes cirdrgicas por ano nos pacientes com HPV tipo 11 variou de 1,0 a 3,1 e no tipo 6 entre 0,6 e 3,7Conclusdes:Os
dados de nosso trabalho ainda estdo em desenvolvimento. Nessa andlise preliminar ja podemos observar que nossa
populacdo condiz com o encontrado na literatura no que cerne a prevaléncia de tipos virais em PRR (HPV 6 e 11) e a maior
agressividade do HPV tipo 11. Acreditamos que a tipagem viral usando PCR pode nos dar um valioso indicador progndstico
da PRR e enfatizamos a necessidade desta informagdo deste o principio do acompanhamento do paciente.



