Genotipos do HBV e mutacdes de resisténcia antiviral em
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O HBV constitui mundialmente um importante problema de salde publica.
Apresenta uma grande variabilidade genética caracterizado em oito genétipos e
subgenotipos, com importancia na distribuicdo geografica e na determinacao de
rotas de difusdo e evolugcdo molecular. Este trabalho identificou os gendtipos
circulantes entre usuarias de drogas ilicitas no Pard, assim como avaliou a
presenca de mutacdes de resisténcia a antivirais. Este estudo foi constituido por
amostragem de conveniéncia ndo probabilistica de usuarias de drogas ilicitas
infectadas pelo HBV, oriundas de sete municipios do Parad. O diagndstico da
infeccdo pelo HBV foi fornecido por PCR em tempo real. Por meio de Nested-
PCR, fragmento de aproximadamente 529pb da regido RT foi gerado, o qual foi
submetido a sequenciamento pelo método de Sanger. Os gendétipos do HBV
foram identificados de acordo com o banco de dados do NCBI
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/genotyping/formpage.cgi). O método de
genotipagem foi confirmado através da construcdo de arvore filogenética
utilizando o programa MEGA 5.0. As mutacdes de resisténcia foram analisadas no
HBVY RT drug resistance database da Universidade de Stanford
(http://hivdb.stanford.edu/ HBV/DB/cgi-bin/MutPrevByGenotypeRxHBV.cgi). Sinais
de recombinacdes foram avaliados pelo programa SimPlot. No total, trés
gendtipos foram identificados em 21 amostras. Dentre os quais, 11 usudrias foram
diagnosticadas com genoétipo A, 7 usuarias com genotipo D e 3 usuarias com
gendtipo F. Nenhum recombinante foi identificado. Trés mutagfes de resisténcia a
lamivudina (rtL180M, rtM204V e rtM2041) foram identificadas em 4 usuarias.
Somente uma usuaria apresentou dupla mutacéo (rtL180M e rtM204V). Todas as
usuarias de drogas ilicitas infectadas pelo HBV relataram néo ter sido tratadas
com nenhum antiviral. Este estudo identificou os genoétipos circulantes entre
usuarias de drogas ilicitas no Par4, assim como as mutacdes de resisténcia a
antiviral.
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