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Indications de la rilpivirine

• Initiation d'un premier traitement antirétroviral

• si CV < 5 log copies/ml, précautions si CD4 < 200/mm3

• Optimisation d'un traitement antirétroviral en situation de 

succès virologique

• Remplacement de IP/r+TDF/FTC par RPV/TDF/FTC

• Bithérapie dolutégravir/rilpivirine

• Prophylaxie post-exposition : 

• « Chez l’adulte, le TPE comporte une trithérapie (deux INTI et un 

3ème agent …, la rilpivirine (classe des INNTI) est recommandée 

comme choix préférentiel »

Rapport Morlat 2018 
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Profil de résistance

http://hivfrenchresistance.org/



Epidémiologie de la résistance

E138A 3%*

n=1729

Prévalence de la mutation E138A

E138A/G 5,7%

n=35
E138A 3,5%*

n=428

R INNRT1,8%*

RPV 3,2%*

n=330

* naifs

Calvez et al., Antiviral therpay 2016, Kleyn et al., Ann Pharmacother 2014, Bissio et al., Antivir Ther, 2017, Diphoko et al.,AIDS Res Hum Rettroviruses, 

2018, Alvarez etal., Clin Microbiol Infect, 2015, Bhusal et al., Curr HIV res 2016, Parczewski et al., J Int AIDS Soc 2014, Lambert-Niclot et al., JAC 2013

R RPV 5,3%*

E138A 3,7%*

n=244

R RPV 4,9%*

E138A 3,4%*

n=2781

Patients VIH-1 naifs, 138 articles sélectionnés, de 65 pays, soit n=64,466 échantillons

• E138A/G/K/Q/R : 0,7%, en Europe 3,2%

Stanford data base (n=52,680) E138A/G/K/Q/R : 2,9%



Prévalence de la résistance à la RPV en Lorraine 

en 2013 : émergence d’un foyer épidémique ?

• Patients infectés par le VIH

• en échec thérapeutique ou naifs d’ARV 

• suivis à Nancy sur la période 2011-2013

• 111 patients en échec

• 127 patients découverte VIH

Jeulin H, et al., JAC 2014



Etat des lieux en 2018?

• Matériel & méthode

• Etude rétrospective, recueil de données

• Patients suivis dans le Service de Maladies infectieuses et 

Tropicales du CHRU de Nancy.

• Séquences nucléotidiques du VIH-1 analysées entre juillet 2013 et 

juin 2018 au Laboratoire de Virologie

• La résistance aux analogues non nucléosidiques de la 

transcriptase inverse a été évaluée selon l’algorithme de l’ANRS et 

selon les données clinico-thérapeutiques. 

• Les souches virales de 2011 à 2018 ont été analysées par calcul 

de la distance génétique et distribution sur arbre phylogénétique 

(logiciel MEGA, v6).



Flux de l'étude

Résistants RPV

Naifs

n = 18

Sensibles RPV

Prétraités

n = 118

Résistants RPV

Prétraités

n = 27

Sensibles RPV

Naifs

n = 170

Analyses statistiquesAnalyses phylogéniques

Patients ayant bénéficié d'un génotypage de résistance entre 

juillet 2013 et juillet 2018
342 patients 



La cohorte

• 342 patients

• 246 (71,93%) hommes

• Dont 140 HSH (40%)

• Durée de l’infection : moyenne = 9,4 ans

• 145 naifs / 189 prétraités

• La prévalence de la résistance à la rilpivirine : 13,16%

• 18,26% chez les prétraités

• 9,57% chez les naifs
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Mutations de résistance à la rilpivirine

• Profil différent selon le traitement

• Prétraités

• Y181C > H221Y + E138A > K101E

• Naifs

• E138A >> E138Q = Y181C = H221Y 

• La prévalence de la mutation E138A était de 4,39%
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Incidence et prévalence de la E138A
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2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 1/2 2018 2013-2018

Nombre de génotypages 102 105 103 77 99 83 72 41 342

Nombre de mutation E138A 2 9 8 4 3 1 2 1 15

Nombre de nouveau patient avec 

E138A
0 7 5 3 2 1 2 1

Incidence 0,00% 6,67% 4,85% 3,90% 2,02% 1,20% 2,78% 2,44%

incidence annuelle moyenne 2,71%

Prévalence 1,96% 8,57% 7,77% 5,19% 3,03% 1,20% 2,78% 2,44% 4,39%



Facteurs de risque

• Chez les patients naifs de traitement

• 137/189 (72,5%) hommes 

• 83 HSH (43,9%)

• Chez les patients prétraités

• 99/145 (68,3%) hommes 

• 59 HSH (40%)
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Analyses phylogéniques

• Souches regroupées sur 

un cluster majoritaire

• comprenant des souches 

dépistées avant 2013

• probable lien épidémiologique 

entre les patients 2011-2013-

2018

Arbre phylogénique obtenu avec la méthode de Neighbor-Joining des 

séquences en acides de aminés de la transcriptase inverse du VIH-1 

(R, résistant, *, naif)



Conclusions et précautions

• Dans notre cohorte, la prévalence de la mutation E138A a 

diminué depuis 2012 et est retrouvée actuellement à une 

valeur proche de celle de la littérature (3%). 

• La souche mutée continue néanmoins de circuler dans la 

région

• Importance du génotypage ou de la réinterprétation en 

cas de charge virale indétectable

« Tests génotypiques de résistance sur l'ADN-

VIH cellulaire … La réalisation de tests 

génotypiques de résistance sur l’ADN-VIH des 

PBMC permet de déterminer le sous-type viral 

et de détecter certains polymorphismes 

d’intérêt susceptibles d’avoir un impact sur la 

réponse virologique (position E138 sur la 

transcriptase pour la rilpivirine en 

particulier)… »

Rapport Morlat 2018 



Génotypage sur ADN 

• Switch thérapeutique

• Historique des traitements

• Échecs

• Résistances = réinterprétation cumulée

• Etude sur 227 patients contrôlés virologiquement

• 24 mois après le switch

• Risque rebond significativement plus élevé si virus résistant sur 

ADN

• Persistance de la E138A, à 5 ans après arrêt de tout 

traitement par NNUC (100%/NGS)

Armenia D et al., JCV 2018

Nouchi et al., 2018
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