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Resumo:

Dentre as infeccdes sexualmente transmissiveis (IST), o papilomavirus humano (HPV) destaca-se pela elevada
incidéncia e prevaléncia, sendo descrito pela literatura mais de 200 tipos de HPV circulantes. No mundo, se configura
como principal causador do cancer cervical, e nos paises em desenvolvimento, a exemplo do Brasil, € apontado como
a segunda causa de cancer do colo do Utero. Dentre as ferramentas utilizadas para deteccdo do virus, destacam-se os
métodos moleculares, como a técnica PCR (reacao em cadeia da polimerase) que comumente aplica nas reacdes os
primers degenerados MY09 e MY1ll. No entanto, estes primers, assim como outros utilizados nos protocolos,
apresentam diferentes perfis de sensibilidade e especificidade para deteccdao de HPV. Diante do exposto, o presente
estudo teve como objetivo desenvolver ferramenta computacional para desenho de novos primers para deteccao do
HPV. Inicialmente, 337 amostras do colo do Utero foram submetidas a técnica PCR convencional utilizando os primers
MYO09 e MY11. Posteriormente, foi desenvolvida uma ferramenta computacional baseada em entropia que possibilitou
a identificacdo de novos marcadores moleculares e através da técnica PCR convencional, os iniciadores foram
aplicados nas amostras reais. Dentre as 337 amostras, 16 (4,7%) foram positivas para os primers MY09 e MY11. No
entanto, quando foram utilizados os novos iniciadores, 51 (15,1%) foram positivas para HPV. A partir dos resultados
encontrados, verificou-se que os novos primers desenhados pela ferramenta computacional baseada em entropia sao
mais sensiveis e especificos para deteccao de HPV.



