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Introduction :

Les VIH sont caractérisés par une diversité génétique importante, liée notamment a leurs origines simiennes, et leur mode de réplication
(un fort taux de réplication associé a une faible fidélité de la transcriptase inverse) et accentuée par le phénomene de recombinaison
génétique. Malgré la forte divergence génétique entre les groupes M et O du VIH-1, 23 formes recombinantes inter-groupes MO ont été
décrites depuis 1999, avec ou sans co-infection par une souche parentale. Aux extrémités du génome de VIH, se situent deux régions
identiques : le 5’LTR et le 3’LTR, toutes deux composées des régions U3, R et U5. Les LTRs constituent I'un des points chauds de
recombinaison des recombinants intra-groupe M et inter-groupes MO, étant donné que de nombreux points de cassure y ont été décrits.
Cependant, la connaissance de ce phénomene de recombinaison dans cette région du génome viral reste parcellaire.

Objectifs :

1. Caractériser les LTRs de virus recombinants VIH-1/OM générés in vitro lors de manipulations préliminaires

2. Caractériser les LTRs de cing stocks de virus recombinants générés in vitro a partir d’'un méme plasmide chimérique OM

3. Comparer la localisation du point de recombinaison dans les LTRs des virus recombinants OM de chaque manipulation in vitro, afin de
savoir si les LTRs de VIH doivent étre systématiquement identiques pour étre viables et infectieux

4. Comparer les données de séquencage in vitro aux données in vivo disponibles

Matériels & Méthodes : Figure 1 : Méthode d’obtention des virus recombinants VIH-
1/0M par transfection puis co-culture et de caractérisation des
5’ & 3'LTRs par séquencage
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Conclusions & Perspectives :

La caractérisation par séquencage des extrémités des 3’LTRs a partir des surnageants extraits (forme ARN) doit étre optimisée, et nos

résultats préliminaires doivent encore étre approfondis.

Néanmoins, notre étude a permis de confirmer :

e qu’il y a une recombinaison systématique des extrémités 5’ et 3’LTRs apres la transfection et la co-culture, validant I’hypothése selon
laquelle les LTRs de VIH doivent étre identiques pour générer des virus viables et infectieux.

e que les LTRs constituent un point chaud de recombinaison, avec une localisation de la recombinaison a la fin de R.
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