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Resumo

O coronavirus da sindrome respiratéria aguda grave 2 (SARS-CoV-2) é um novo coronavirus
humano responsavel pela pandemia da doenca coronavirus 2019 (COVID-19). As respostas
imunes, especialmente mediadas por citocinas, sdo fundamentais para a fisiopatologia da COVID-
19, com papel importante na gravidade da doenca. Estudos clinicos sugerem que idade avangada e
comorbidades crbnicas estdo associadas a resultados piores da infeccao por SARS-CoV-2, mas nao
esta claro até o momento se a infeccdo pelo virus da imunodeficiéncia humana tipo 1 (HIV-1) é um
fator de risco para maior gravidade e mortalidade por COVID-19. Os dados sobre pessoas que
vivem com HIV (PVHIV) na atual pandemia de COVID-19 ainda sdo escassos e conflitantes.
Enquanto estudos apontam que PVHIV parecem ter maior risco de mortalidade por SARS-CoV-2,
outros sugerem que elas apresentam um quadro clinico da COVID-19 comparavel a da populacdo
geral, podendo até apresentar menor gravidade da doenca. Até o momento deste projeto, nao
foram encontrados estudos brasileiros que abordem essa problemdtica. Assim, o objetivo do
presente trabalho é avaliar o perfil epidemioldgico, clinico, imunolégico e molecular da coinfeccdo
HIV-1/SARS-CoV-2 em pacientes atendidos entre 2020 a 2024 em um centro de referéncia para
PVIHV no extremo sul do Brasil. O estudo serd do tipo transversal retrospectivo, com uma parte
documental e outra experimental. Serdo coletadas informacdes epidemioldgicas, clinicas,
bioquimicas e inflamatdrias nos prontudrios médicos eletronicos e fisicos dos pacientes. Algumas
amostras de SARS-CoV-2 serdo genotipadas através de sequenciamento genético de Uultima
geracao (NGS). Os subtipos do HIV-1 serdo determinados por reacdo em cadeia da polimerase
(PCR) e posterior sequenciamento automatico. Além disso, sera avaliado o perfil de resposta
imune dos pacientes através de exames bioquimicos de rotina (linfécitos T CD4 e CD8) e por
anadlise por citometria de fluxo através da técnica de Cytometric Bead Array (CBA) das citocinas IL-
2, IL-4, IL-6, IL-10, TNF-, IFN- e IL-17. O estado de saude no pds COVID-19 desses pacientes serd
acompanhado. Serd avaliado o desfecho da COVID-19 em PVHIV de acordo com o tratamento
antirretroviral, taxa de linfocitos T CD4, carga viral, valor de Ct da RT-PCR em tempo real para
SARS-CoV-2 e marcadores bioquimicos, inflamatdrios e imunolégicos. Os dados serdo coletados
em um instrumento Unico pré-codificado e padronizado. A seguir serd montado um banco de
dados e a analise sera realizada no programa SPSS20.
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