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Resumen: Antecedentes. Las 
herramientas genotípicas establecidas 
en el análisis de la región V3 de 
la envoltura del VIH llegan a ser la 
alternativa a los ensayos fenotípicos 
para la determinación del tropismo del 
VIH por los receptores de quimiocinas 
CCR5 y CXCR4 en la práctica clínica. Este 
trabajo evalúa la concordancia entre los 
distintos algoritmos de interpretación 
genotípica actualmente disponibles en 
pacientes VIH infectados con subtipo B 
versus subtipos no-B.

Métodos: Se optaron por PVVS, que 
procedían del Complejo Hospitalario 
Universitario de Santiago de Compostela, 
España. Se les tomó muestras de 
plasma, y se realizó la amplificación y 
secuenciación de la región inmunógena 
asa V3 de la cubierta viral. Se determino 
el tropismo viral utilizando 8 algoritmos 
genotípicos diferentes. La concordancia 
entre los distintos predictores se evaluó 
calculando el índice de concordancia 
kappa. El subtipo genético fue 
determinado por análisis filogenético.

Resultados: El tamaño de la muestra 
fue de 92 pacientes, de las que 72 
presentaban el subtipo B y 20 por 
el subtipo no-B. En pacientes con 
subtipo B, se obtuvieron valores 
significativos de kappa para todas 
combinaciones posibles (n=28) entre 

los algoritmos genotípicos analizados. 
La mejores valores entre predictores 
no relacionados se obtuvieron para 
webPSSMSINSI/WetcatPART (k: 0,771) y 
webPSSMSINSI/geno2pheno (k: 0,574). En 
subtipos no-B solo se obtuvieron valores 
significativos para 13 combinaciones, 
correspondiendo los mejores a PSSMX4R5/
WetcatPART (k: 0,600) y PSSMSINSI/Charge 
rule (k: 0,590).

Conclusión: El conocer el tipo de 
quimiocina sea CCR5 y/o CXCR4 en el 
momento es determinante para realizar 
la terapia dirigida a impedir el acceso del 
VIH en la célula humana, lo que impide 
la fusión paso inevitable que debe 
establecerse para que el virus ingrese 
a la membrana celular y se produzcan 
los cambios conformacionales y se 
deposite el RNA viral al medio plasmático 
celular de la célula invadida. El mejor 
resultado que se demuestra es una 
alta concordancia entre los distintos 
algoritmos genotípicos utilizados para 
la determinación del tropismo viral en 
pacientes infectados con subtipo B, 
especialmente con webPSSMSINSI y 
geno2pheno o Wetcat, en cambio, la 
concordancia general de los algoritmos 
para subtipos no-B presentó resultados 
menores.
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Introducción.- La frecuencia cardiaca 
(FC) es un parámetro muy accesible, 
aporta una valiosa información 

pronostica que puede modificar la 
actitud terapéutica. presenta una 
variabilidad extrínseca relacionada 


