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RESUMO
Introdução: A vigilância da resistência a medicamentos na população de pacientes vivendo com HIV (PLHIV) não tratados com antirretrovirais (ARV) continua sendo crucial para otimizar a eficácia da terapia antirretroviral (ART), principalmente na era dos regimes de inibidores de integrase (INSTI). Atualmente, não existe dados atualizados sobre epidemiologia molecular do HIV-1 em Angola. Além disso, não há dados sobre resistência aos INSTI em Angola, desde que o Dolutegravir-DTG foi incluído no regime de ART de primeira linha para pacientes recém diagnosticados ou em tratamento. Objetivos: Neste estudo, investigamos a diversidade genética do HIV-1 e o perfil de resistência a drogas transmitidas (TDR) contra Inibidores da transcriptase reversa análogos de nucleotídeo (NRTIs), inibidores de transcriptase reversa não análogos de nucleosídeo (NNRTIs), inibidores de protease (PIs) e INSTIs, usando uma abordagem de sequenciamento de nova geração (NGS) com MinION, estabelecida para rastrear e monitorar mutações de resistência a droga (DRM) nos PLHIV em Angola. Métodos: Este foi um estudo transversal composto por 48 pacientes recém-diagnosticados com HIV em Luanda, a cidade capital de Angola, examinados entre março de 2022 e maio de 2023. Fragmentos de PR, RT e IN foram sequenciados para análise dos subtipos e perfil resistência a drogas contra NNRTI, NRTI, PI e INSTI, usando o MinIon. O programa Geneious Prime foi usado para montagem do genome e geração da sequencia consenso. REGA e COMET foram usados para subtipagem do HIV-1 e o HIVdb acessível no website da universidade de Stanford foi usado para determinação do perfil de resistência a droga. Resultados: Um total de 48 amostras de plasma foram submetidas ao sequenciamento. Destas, 10/45 (22,2%) apresentaram TDR para PR/RT. Foram detectadas mutações importantes para NRTIs (2,2%), NNRTIs (20%), PIs (2,2%) e mutações acessórias contra INSTIs (13,3%). Não foram detectadas mutações importantes contra INSTIs. As mutações M41L (2%) e I85V (2%) foram detectadas para NRTI e PI, respectivamente. As mutações K103N (7%), Y181C (7%) e K101E (7%) foram frequentemente observadas em NNRTI. A mutação acessória L74M (9%) foi frequentemente observada na classe INSTI. Subtipos puros de HIV-1C (33%), F1 (17%), G (15%), A1 (10%), H (6%) e D (4%), CRF01_AG (4%) foram observados, enquanto cerca de 10% eram cepas recombinantes. Cerca de 31% das sequências de HIV-1C detectadas estavam em agrupamentos, sugerindo cadeias de transmissão locais em pequena escala. Considerações finais: Não foram detectadas mutações importantes contra inibidores de integrase, apoiando o uso contínuo de INSTIs no país. Estudos adicionais avaliando a epidemiologia do HIV-1 na era dos regimes de ART baseados em INSTI são necessários em Angola.
