
Genotipo viral de HIV por HIVdb Stanford. 
El informe consta de una primera parte ("Summary Data") donde se informa la región analizada 
del virus, la presencia o no de deleciones e inserciones y el subtipo viral (Imagen 1). 

 
Luego un segundo cuadro de texto donde se observa un análisis de calidad de la secuencia de 
nucleótidos obtenida. El mismo evalúa 3 tipos de variantes relacionadas con la correcta obtención 
de la secuencia de cada gen. Informa residuos inusuales ubicados en posiciones donde existen 
mutaciones con alta implicancia clínica ya reportadas, los mismos no serán tenidos en cuenta en 
la predicción del nivel de resistencia (Imagen 2).  

 
A continuación aparecen otros dos cuadros de texto donde se identifican las mutaciones 
principales, las mutaciones secundarias y otras sin relevancia. Junto a este informe el programa 
estima el nivel de resistencia para cada ARV. La estimación se basa en la suma de los scores de 
las mutaciones asociadas a cada ARV, como resultado asigna uno de cinco niveles de resistencia 
a cada ARV (Imágenes 3). 
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Seguido de la lista de ARV se haya una lista de comentarios que surgen de la presencia de 
mutaciones incluidas en casos puntuales, reportados en listas de mutaciones conocidas y 
mutaciones con baja frecuencia (Imágenes 4 y 5). 
 

 

 
En el final del informe se puede observar una tabla con cada una de las mutaciones de resistencia 
a ARV presentes y el resumen para cada una de las drogas. Esta tabla es importante ya que 
contiene la informacion detellada con la que se asigna una de los cinco niveles de resistencia 
(Imagen 6). 
 

 
Para una información mas detallada del informe dirigirse a: 
http://hivdb.stanford.edu/DR/asi/releaseNotes/index.html#hivdb 
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