Implementacion prospectiva de un algoritmo diagnéstico descentralizado e integrado
para el VIH que combina serologia rapida, pruebas moleculares en el punto de atencién y
confirmacion mediante ADN proviral en Chile.
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Introduccion. La centralizacigpn diagn€pstica puede retrasar el diagn€pstico e inicio de tratamiento del VIH. Las
pruebas r€pidas y tecnolog€@as moleculares en el punto de atencign (POC) permiten acortar estos tiempos.
Evaluamos prospectivamente un algoritmo diagn€pstico descentralizado e integrado para el VIH, que combina
pruebas r€ppidas de cuarta generaci€n, pruebas moleculares en el punto de atenci€pn, cuantificaci€yn de carga viral
en laboratorio y confirmaci€n mediante ADN proviral, en un hospital de referencia en Chile. Materiales y métodos.
Estudio prospectivo de implementaci€n con dos cohortes. Una cohorte de desaf€o operacional, 33 individuos con
VIH previamente confirmado por el Instituto de Salud P€blica (laboratorio de referencia chileno), con objeto de
evaluar el desempe€o secuencial del algoritmo. Los resultados moleculares discordantes fueron investigados
mediante carga viral de VIH-1 con cobas€ 4800, PCR para ADN proviral y secuenciaci€n del VIH. Una segunda
cohorte prospectiva de tamizaje, 649 individuos con seroestatus para VIH desconocido, sometidos al algoritmo
diagn@stico descentralizado completo. La concordancia entre las plataformas en el punto de atenci€n y los
m@todos de referencia de laboratorio se evalu€ mediante correlaci€pn de Pearson, regresi¢pn de Deming y
an@lisis de Bland—Altman. Resultados. La concordancia anal€tica entre Abbott m-PIMA™ y cobas€ 4800 para
carga viral fue alta (n=84; r=0,934; p< 0,001), con un sesgo promedio de 0,319 log10 copias/mL. Para CD4 (n=146),
Pima™ CD4 mostr€ excelente concordancia con BD FACSCanto Il (r=0,930; p< 0,001), con sesgo promedio de -8,8
c@lulas/@L. En la cohorte de desaf@o (n=33), todos fueron reactivos en serolog@a répida; 27 (81,8%) fueron
detectados por m-PIMA™, mientras 6 (18.2%) presentaron ARN plasmtico < 20 copias/mL o indetectable. Los seis
casos fueron confirmados mediante ADN proviral y secuenciaci@n. En la cohorte prospectiva (n=649), se
confirmaron 3 casos de VIH (0,46%) y 646 fueron negativos. El test r€@pido present€ sensibilidad, especificidad,
VPP y VPN de 100% (k=1,00). Conclusiones. El algoritmo diagn€stico descentralizado e integrado para VIH
demostr€ un excelente desempe€o anal@tico y diagn€stico. La incorporaci€pn de pruebas complementarias de
ADN proviral permiti€p resolver exitosamente casos con concentraciones plasm@ticas de ARN del VIH
extremadamente bajas/indetectables, respaldando la factibilidad de implementar un diagn€stico molecular integrado
del VIH en entornos de atenci€yn sanitaria descentralizados.
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