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Vorwort 

 
Die Resistenz gegenüber antiretroviralen Medikamenten stellt ein wichtiges 
Hindernis für eine erfolgversprechende medikamentöse Therapie der Infektion mit 
dem humanen Immundefizienzvirus dar. Daher ist die Kenntnis über Mechanismen 
und Epidemiologie resistenzassoziierter Mutationen sowie die Implikationen für die  
Behandlung essenziell, um das Problem HIV-Resistenz zu beherrschen. 
 
Melanie Balduin widmet sich in ihrer Dissertation der HIV-Resistenz in verschiedenen  
Kollektiven und besonderen Krankheitsstadien. Sie evaluiert den Verlauf der 
Resistenz in Therapiepausen und studiert die Prävalenz von Resistenzen in 
Minoritätenpopulationen bei therapienaiven Patienten. Sie entwickelt hierbei neue 
virologische Methoden und stellt ihre Ergebnisse in den Zusammenhang des 
aktuellen wissenschaftlichen Diskurses. Einzelne Mutationen werden hinsichtlich der 
Entwicklung eines möglichen Therapieversagens  analysiert. 
 
Die Arbeit leistet einen wichtigen Beitrag zum Verständnis viraler Resistenz-
mechnismen. Am Beispiel der HIV-Infektion werden Techniken aufgezeigt, 
Mutationen in Hinblick auf ein mögliches virologisches Versagen besser zu 
charakterisieren und in Handlungsalgorithmen für eine effektivere Therapieplanung 
zu adaptieren. Daher ist der Publikation eine weite Verbreitung zu wünschen. 
 
 
 
Köln, September 2009 
Dr. rer. nat. Rolf Kaiser 
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