Mutagdes de resisténcia aos medicamentos antirretrovirais s2o um grande obstaculo ao tratamento de pacientes HIV-positivos,
pois estdo diretamente relacionados a eficacia dos regimes terapéuticos. A avaliagdo de mutagdes em virus de pacientes que
ainda ndo fazem uso de antirretrovirais ¢ fundamental para a compreensdo da dinamica viral. O objetivo deste estudo foi
avaliar a prevaléncia de mutacdes de resisténcia e polimorfismos nos genes virais da protease (PT) e da transcriptase reversa
(TR) em pacientes naive na populagdo de Porto Alegre. Noventa e nove amostras de sangue de pacientes HIV-positivos
oriundos do Hospital Sanatdrio Partenon, que ndo estavam sob tratamento, foram coletadas entre os anos de 2006 ¢ 2007. Os
genes da PT (297pb) e TR (800pb) foram amplificados através de nestedPCR e sequenciados. A genotipagem foi realizada
utilizando o programa HIV Drug Resistance Database of Stanford University. Das amostras analisadas, duas apresentaram
mutagdes relacionadas a resisténcia aos inibidores de protease, quatro aos inibidores de transcriptase reversa analogos de
nucleosideos e trés aos inibidores de transcriptase reversa ndo analogos de nucleosideos. Quinze seqiiéncias virais exibiram
polimorfismos incomuns em codons onde, previamente, foram relatadas mutagdes de resisténcia. Noventa e seis seqiiéncias
virais (96%) mostraram polimorfismos comumente relacionados a pacientes sob tratamento com inibidores de protease. Os
dados encontrados revelam um aumento relevante na frequéncia de muta¢des de resisténcia (9,1%) quando comparados com
trabalhos anteriores realizados na regido (3%). Além disso, este valor estd acima da média nacional de mutagdes de resisténcia
(6%) para essas populacdes. Investigacdes futuras sdo necessarias para entender o papel dos polimorfismos virais na
resisténcia as drogas.



