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     O Vírus da Imunodeficiência Felina, FIV, é um lentivírus da família Retroviridae que causa a síndrome da 
imunodeficiência adquirida nos animais infectados. Como primeira linha de defesa contra a infecção, 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 nucleotídeos (G/A) no DNA proviral. Uma das consequências 
dessas trocas é a geração de stop codons, os quais resultam na tradução de proteínas truncadas.  
     Em felinos, as proteínas A3Z3 e A3Z3Z2 possuem atividade antiviral; em contrapartida, os lentivírus 
codificam o Fator de Infectividade Viral (Vif), uma proteína que antagoniza a ação da A3 ao produzir sua 
degradação proteossomal. Diferentes haplótipos de A3Z3 são correlacionados com a suscetibilidade à infecção 
devido a níveis de resistência a Vif conferidos. 

 OBJETIVOS 
    Identificar hipermutações (G/A) no DNA proviral na região V3 do gene env do FIV, e correlacionar tais 
eventos com o respectivo haplótipo de A3Z3. 

      

Figura 1: Esquema da metodologia aplicada no presente estudo: DNA de amostras de sangue completo de gatos positivos para FIV foi extraído e amplificado, 
por Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), com alvo no gene A3Z3 de gato doméstico e na região V3 de env do provírus. Os produtos foram sequenciados pelo 
método de Sanger. A análise dos haplótipos de A3Z3 foi realizada no software Geneiuos®, e a análise das hipermutações na V3 do gene env no software 
Hypermut 2.0. 
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Até o momento, foi realizada a amplificação e 
sequenciamento da região do éxon 2 de A3Z3 de 
10 felinos. Dentre os animais analisados, foram 
identificados os haplótipos I, II, III  e IV de A3Z3. O 
gene env foi parcialmente amplificado a partir 
dessas amostras e submetido ao sequenciamento. 
No momento as sequências de env estão sendo 
analisadas para que seja feita a correlação entre os 
haplótipos de A3Z3 e as mutações em env.   
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