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INTRODUCAO

O Torque Teno Virus (TTV) fol identificado e isolado pela primeira vez a partir de amostra de um paciente com hepatite
pos-transfusional de etiologia desconhecida no Japao em 1997. O TTV € um virus pertencente ao género Anellovirus e

familia Circoviridae com genoma de DNA, circular e nao

segmentado (fig 1). Mundialmente disperso, possul alta

variabilidade genética, tendo mais de 30 genotipos descritos classificados em cinco grupos filogeneticos (fig 2). Apesar
de estar presente em mais de 90% da populacao mundial de adultos, a patogenicidade humana do TTV ainda nao fol
totalmente estabelecida, embora a infecgao por este virus tenha sido associada com varias doencas, tais como: figado,
doencas respiratorias, doencas hematoldgicas e cancro. O objetivo deste estudo é detectar a presenca do virus TTV em
amostras de pacientes com HIV e verificar a prevaléncia desta co-infeccao.

Figura 1. Estrutura genomica do TTV.
Fonte: Okamoto et al., 2001.
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Figura 2. Analise filogenética do genoma completo do TTV , classificado em cinco grupo
genomicos distintos. Fonte: Peng et al., 2002.

MATERIAIS E METODOS

Foram analisadas amostras de plasma de 158 pacientes
iInfectados com HIV e 70 pacientes sem a presenca do Vvirus
(grupo controle). A extracao do DNA foi realizada utilizando
o0 metodo com fenol-cloroformio para posterior
amplificacao por PCR. Os primers usados foram o TTV1
sense 5’-TGCACT-TCCGAATGGCTGAGTT-3’e TTV NG0147
antisense 5’-GCCAGTCCCGAGCCCGAATTGCC-3’, gerando
um fragmento de 136pb (Niel et al.,2005). Os resultados
foram analisados em gel de agarose 1,5%, corado com
brometo de etidio e visualizados, sob luz ultravioleta (fig 3).
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Figura 3. Percentual do nivel de detec¢céo de TTV nas amostras de HIV e grupo controle por
PCR

RESULTADOS

As analises mostraram que das 158 amostras, 56
(36,6%) apresentaram a presenca do TTV nos
pacientes com HIV e, das 70 amostras sem 0 Vvirus
HIV, 35 (50%) destas mostraram a presenca do TTV.
A prevaléncia da co-infeccao TTV/HIV foram
estatisticamente significantes (p<0,04).

CONCLUSAO

Uma analise maior do numero amostral € importante
para determinar a possivel relacao da co-infeccao
TTV-HIV. De acordo com a literatura, € provavel que
o TTV tenha relacao com a carga viral de pacientes
Infectados com o HIV. Existe a necessidade de mais
estudos.
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