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INTRODUCAO

O Virus da Imunodeficiéncia Felina, FIV, € um lentivirus da familia Retroviridae que causa a sindrome da
imunodeficiéncia adquirida nos animais infectados. Como primeira linha de defesa contra a infeccao, as células
de felinos expressam a enzima Apolipoprotein B mRNA-editing enzyme catalytic polypeptide-like 3 (APOBEC-3;
A3), uma citosina desaminase que gera troca de nucleotideos (G/A) no DNA proviral. Uma das consequéncias
dessas trocas € a geracao de stop codons, os quais resultam na traducao de proteinas truncadas.

Em felinos, as proteinas A3Z3 e A3737Z2 possuem atividade antiviral, em contrapartida, os lentivirus
codificam o Fator de Infectividade Viral (Vif), uma proteina que antagoniza a acao da A3 ao produzir sua
degradacao proteossomal. Diferentes haplotipos de A3Z3 sao correlacionados com a suscetibilidade a infeccao
devido a niveis de resisténcia a Vif conferidos.

OBJETIVOS

ldentificar hipermutacdes (G/A) no DNA proviral na regido V3 do gene env do FIV, e correlacionar tais
eventos com o respectivo haplotipo de A3Z73.

METODOLOGIA
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Figura 1: Esquema da metodologia aplicada no presente estudo: DNA de amostras de sangue completo de gatos positivos para FIV foi extraido e amplificado,
por Reacao em Cadeia da Polimerase (PCR), com alvo no gene A3Z3 de gato doméstico e na regiao V3 de env do provirus. Os produtos foram sequenciados pelo
meétodo de Sanger. A analise dos haplétipos de A3Z3 foi realizada no software Geneiuos®, e a analise das hipermutacdes na V3 do gene env no software
Hypermut 2.0.
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