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INTRODUCAO

Receptores de quimiocinas e seus ligantes tém um
papel importante na regulacao do sistema imune
e, também, na caracterizacao de subpopulacoes
celulares infectadas pelo HIV (Figura 1). Trabalhos
ja demonstraram que polimorfismos genéeticos nos
genes que codificam esses receptores, e seus
lisgantes podem modificar o padrao de expressao
dessas proteinas influenciando na susceptibilidade
a infeccao pelo virus.

Figura 1: Célula T indiferenciada e suas subpopulacoes celulares.
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RESULTADOS

Tabela1. Regressao logistica binomial em pacientes brasileiros HIV+ e em controles HIV-.
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