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AMAC

* Gelisen teknoloji sayesinde genotipik antiretroviral direnc testleri
klasik dizileme yerine yeni nesil dizileme (YND) ile daha yaygin bir
sekilde yapilmaktadir.

* YND beraberinde biyoinformatik degerlendirme konularini da
giindeme getirmistir. (Ek maliyet)

* Bu calismada YND verilerinin analizi icin iki farkl hizalama

algoritmasinin kullanildigi iki yordam ticari valide bir sistem ile
karsilastirilarak performans sinamasi yapilmistir.
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Differences from Consensus B:

L101, G17R, K201, E35D, N375, MA6L, 162V, L3P, A711, G735, 184V, LODM, 193L
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An amplicon-basad saquencing framewaork for accurataly measunng intrahost virus diversity using PrimalSaq and iVar
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HIVdb: Genotypic Resistance Interpretation Algorithm
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Drug Resistance Interpretation: PR

Pl Msjor Resistance Mutations:  Nora

P Minoe Resistance Mutations: 1748

Other Mistatinns: T2, K14R, 1BV, 118F, F360, M6, R4M1K RETK G2V, | 63T, F&RD,
KTOR, LSS

Proteasa Inhibitors
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M133VIT aie not curtrandicstivng b comtnived Leatment wilh 3TC ot FTC because tey in ease
saseeplibility to AZT, TOF and d4T and are associated with cimically significant redudtions o HIV 1
repicaton. In comdinalion with K101E of E133K, M 18341 synergistically reduces RI'Y susceptibiity.



Bulgular

Pl Major Pl Aksesuar NRTI N NRTI
Diren¢c Mutasyon Sayisi Diren¢ Mutasyon Sayisi Diren¢g Mutasyon Sayisi Diren¢c Mutasyon Sayisi
DeepCheck % 20 0 0 0 0
Bowtie 2 (%1) Duyarli 0 1 0 0
Bowtie 2 (%20) 30 Kéken 0 0 0 0
BWA (%1) 0 3 1 0
BWA (%20) 0 0 0 0

Pl Major Pl Aksesuar NRTI NNRTI
Diren¢ Mutasyon Sayisi Diren¢g Mutasyon Sayisi Diren¢c Mutasyon Sayisi Direng Mutasyon Sayisi
DeepCheck % 20 Direncli 2 0 10 20
Bowtie 2 (%1) 30 Kdken 2 0 10 20
Bowtie 2 (%20) Pl n=2 2 0 10 20
BWA (%1) NRTI n=10 4 1 10 22
BWA (%20) NNRTI n=20 2 0 10 20

Diren¢ mutasyon tipleri uyumliu



Sonuc

e Sinanan algoritmalar sonuclari acisindan birbirleriyle uyumlu bulunurken iVar
sistemi ile Q=30 kalite skorunda analizin yapilmasi daha hassas sonuclar elde
edilmesine yol acmistir.

* Minor varyantlarin saptanmasinda BWA algoritmasi BT2 algoritmasina gore daha
ustin gibi gérilmekle birlikte BT2 algoritmasi bilgisayar kaynaklarini daha etkin
kullanmaktadir.

* Mevcut ticari sistemlerin analiz bazli Ucretlendirme yapmasi nedeniyle
gelistirdigimiz bu yeni nesil dizileme biyoinformatik yaziliminin iyi bir alternatif
olacagini ve gARDT maliyetlerini azaltabilecegini disinmekteyiz.



