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HIV

Origen VIH:

Caracteristicas

Entrada,
tropismo y ciclo
infectivo

estructurales del VIH

Lentivirus: se clasifica en dos * VIH-1es el causante de * Las cepas del VIH-1 en tres grandes grupos segun su homologia genéticay

tipos: VIH-1y VIH-2 que tienen la pandemia mundial de se piensa que representan diferentes episodios de salto inter-especies.

un 40-50% de homologia ~ SIDA

genética y una organizacion * VIH-2 menos patogénico | ¢ ElVIH-2 estd muy cercano filogenéticamente al SIVsm, virus de la inmunodeficiencia
gendmica similar. y menos transmisible. del Sooty mangabey, una variedad de mono muy frecuente en Africa occidental.

Diseminacién mas probable del ) By . I ~ L .
VIH-1: se piensa que el SIVcpz pasé La infecciéon en humanos por el VIH-1 probablemente se mantuvo inicialmente limitada a pequefios grupos de poblacidn hasta que alcanzé

del chimpancé a la especie humana VIH se disemind por el continente por contacto sexual, y muy probablemente por practicas sanitarias con material contaminado
alrededor de 1900 * Seintrodujo en el mundo desarrollado durante los afios setenta, causando los primeros casos de sida detectados inicialmente en EE.UU. a principios de los ochenta.

— —

* Bicapa lipidica tomada de la membrana de la célula humana
durante el proceso de gemacion de nuevas particulas.

Env se encuentra anclada en la membrana y consiste en un hetero-trimero formado por tres moléculas llamadas glicoproteina 120 (gp120), en

* Env, la glicoproteina de envoltura del VIH. , B} ,
» 1@ glicop la zona mas externa, y un tronco de una estructura transmembrana que consta a su vez de tres moléculas llamadas glucoproteina 41 (gp41)

Envoltura del VIH: El VIH-1
tiene forma de esferaconun J « (Cada particula de VIH-1 tiene una cantidad de estas
didmetro de 100-120nm. estructuras de Env (spikes) relativamente pequefia: 14+7

* Gpl20 interacciona con las moléculas CD4 y CCR5 o CXCR4
(B) y se produce un cambio conformacional secuencial que
activa los dominios fusogénicos de gp41 que median la
fusion entre las membranas del virus y la célula

* Elgen gag codifica las principales proteinas estructurales: la proteina de matriz p17,
Otras anclada en el interior de la membranay la proteina de la cdpside p24, que forma por
, polimerizacidn una estructura nuclear cénica que contiene en su interior un complejo
proteinas L . . -
del VIH _ protema-acu}:lo nucleico formafjo por. dos copias del ARN gendmico del VIH-1 a
nucleoproteina p7 y la transcriptasa inversa p66 (RT). * Tat es un potente activador de la transcripcidén y es esencial para la replicacién del virus.
* Elgen pol codifica los tres enzimas necesarios para el ciclo infectivo del virus: Ia * Rev es un factor de exportaciéon nuclear que facilita la salida al citoplasma de los ARN mensajeros largos antes de ser procesados
proteasa (PR), la transcriptasa inversa (RT) y la integrasa (IN) en el nicleo y permite asi la traduccién y expresion de las proteinas estructurales.
* Accesorios: tat, rev, nef, vif, vpu y vpr, que dan lugar a sus correspondientes proteinas * Nefinduce regulacidon negativa de CD4 y moléculas HLA de clase | en la superficie de las células infectadas
L | conun papel muy importante en el ciclo biologico del virus * Vpr es importante para el transporte al nucleo del complejo viral pre-integracion, inmediatamiente después de la entrada del
- virus a la célula lo que permite al VIH-1
Entrada: Linfocito CD4, célula diana y un Primera particula: se transmite principalmente por contacto sexual a través de la gran concentracién de particulas en semen y fluidos genitales.. La utilizacién de CCR5 o
receptor de quimiocinas, generalmente CXCR4 depende fundamentalmente de la secuencia de la tercera regién variable de la envuelta, V3, y dentro de esta de los aminoacidos en las posiciones 11 y donde la
CCR5 en las primeras fases de la infeccion. | jncorporacion de aminodacidos basicos, como R o H, determinaria el tropismo X4.
Replicacidn y variabilidad: El —
proceso de retrotranscripcién * Un paciente infectado se producen 10°-10*? particulas diarias, las posibilidades de que ocurra un cambio en una posicién determinada son muy
tiene una relativa alta tasa de alta
error (1 de cada 104 * VIH-1 se caracteriza por una elevada heterogeneidad genética lo que favorece que en la poblacién de virus de un mismo individuo existan
nucleétidos) a lo que se afiade la — genomas relacionados entre si, pero no idénticos y que se conocen como cuasiespecies viricas.
facilidad para la recombinacién * Laexistencia de cuasiespecies es la consecuencia del proceso continuo de mutacién, competicion y seleccion de los genomas mejor adaptados a las
de fragmentos genémicos si condiciones que rodean al virus como puede ser la presion selectiva ejercida por el sistema inmune o la presencia de farmacos
| varias particulas infectan la * Todas estas variantes circulantes pueden integrarse en forma de provirus en las células y estar representadas en el reservorio de células
misma célula. . latentemente infectadas

. El linfocito T CD4+ infectado se destruye en 24 horas al completar el virus un ciclo infeccioso, sin embargo unas pocas células infectadas no son destruidas y pueden revertir al
estado quiescente después de la infeccion albergando al virus latente durante periodos muy prolongados, en lo que se conoce como reservorio.
* Reservorios de VIH *  Elreservorio celular latente de VIH-1 consiste principalmente en linfocitos T CD4+ memoria en estado de reposo.

. Este reservorio de células latentemente infectadas tiene una vida media de mas de 4 anos
Latencia celulary
viremia residual

* Viremia residual es el producto de la liberacidn de particulas de forma estocastica por un pequefio nimero de células latentemente
* Viremia residual infectadas

* La presencia de concentraciones efectivas de anti-retrovirales impediria que infectasen nuevas células susceptibles.




