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O citomegalovirus humano (HCMV) é um betaherpesvirus amplamente disseminado
que causa infecgdes assintomaticas em individuos imunocompetentes e que adquire
importancia clinica em imunocomprometidos, como pacientes transplantados, podendo nesses
casos estar associado a elevada morbidade. A terapia € feita com o uso de farmacos antivirais,
sendo os principais o Ganciclovir (GCV), o Cidofovir (CDV) e o Foscarnet (FOS), os quais
inibem a replicagdo viral através da inibi¢do da atividade da a DNA polimerase viral. Porém,
0 uso prolongado, doses insuficientes ou baixa biodisponibilidade do farmaco ou a
persisténcia da replicacdo viral mesmo sob tratamento podem levar ao surgimento de
mutacdes no genoma do virus que conferem resisténcia a acdo dessas drogas. Dois dominios
conservados do gene UL54 do HCMV, que codifica a polimerase viral, concentram algumas
dessas mutacdes: a regido 3’-5’ Exonuclease, relacionada a resisténcia a GCV e CDV, ¢ a
regido C, relacionada principalmente a resisténcia a FOS, com ocorréncia de resisténcia
cruzada com GCV e CDV. Dessa forma, o objetivo desse trabalho é verificar a presenca do
DNA do HCMV em 86 amostras de urina de pacientes transplantados renais, amplificar as
duas regides gendmicas virais relacionadas a resisténcia a esses medicamentos e realizar o
sequenciamento destas, verificando a existéncia das mutacdes acima citadas. Para isso, as
duas regides do gene UL54 (3’-5” Exonuclease e regido C) serdo amplificadas por Nested-
PCR, sequenciadas e analisadas. Do total de 86 amostras testadas, foi possivel detectar o
genoma do HCMV em 53 amostras. Destas, 28 foram submetidas a PCR para amplificacdo da
regido C do gene UL54 e as respectivas sequéncias de nucleotideos foram determinadas. Até
o momento ndo foram encontradas mutacbes no gene UL54 em nenhuma das amostras
testadas. O restante das amostras estd sendo processado visando finalizar a deteccdo das
mutacdes de interesse.



