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O Mycobacterium tuberculosis (M. tuberculosis) e o virus da imunodeficiéncia humana (HIV)
sdo patogenos intracelulares que causam tuberculose (TB) e a sindrome da imunodeficiéncia
adquirida (AIDS), respectivamente. TB é a principal causa de morte dentre individuos
coinfectados com HIV e estudos recentes indicam que a estimulacdo da resposta imune contra
0 M. tuberculosis, via receptor toll-like 2 (TLR2), pode induzir a replicacéo viral sistémica,
contribuindo, assim, para a progressao mais rapida para a AIDS e, consequentemente, uma
maior mortalidade em funcdo da doenca. O TLR2 é responsavel por reconhecer padrdes
moleculares associados a patogenos (PAMP’s) e ativar a transcri¢cdo de genes que codificam
citocinas, enzimas e outras proteinas envolvidas na funcéo antimicrobiana de fagdcitos e células
dendriticas, sendo fundamental no reconhecimento de lipoproteinas micobacterianas. Pesquisas
no gene que codifica o TLR2, identificaram um polimorfismo insercdo/delecdo de 22
nucleotideos (-196 a -174del), localizado em sua regido promotora. Essa delecdo pode alterar
significativamente a atividade do promotor, inibindo a transcri¢cdo do gene, e, portanto, pode
influenciar na expressao do receptor, 0 que a torna interessante para estudos de suscetibilidade.

Objetivos:

O presente estudo tem como objetivo avaliar a associacdo dos genoétipos definidos pelo
polimorfismo do TLR2 (-196 a -174del) na suscetibilidade, ou na protecdo contra, a TB
pulmonar e na coinfeccdo TB/HIV na populacédo do sul do Brasil.

Metodologia:

Estudo caso-controle retrospectivo. Foram avaliados 170 pacientes com TB pulmonar ativa, 85
pacientes coinfectados com TB e HIV e 236 controles saudaveis. O DNA fora extraido a partir
de amostras de sangue com o kit NucleoSpin Bood® (MECHEREY-NAGEL, Alemanha). Para
o0 estudo da delecdo foi utilizada a técnica de PCR alelo-especifico, com o produto amplificado
sendo visualizado através de eletroforese com gel de agarose 4%. A presenca de um Unico
amplicon de 286 pb caracteriza o0 gendtipo como wild-type (selvagem ou ancestral), um Unico
amplicon de 264 pb é considerado como homozigoto para delecdo, enquanto que o genétipo
heterozigoto apresenta dois amplicons de 286 e 264 pb, respectivamente.

Resultados:

Até o presente momento, as frequéncias calculadas do genotipo homozigoto para a delecdo
foram relativamente maiores no grupo de pacientes com a coinfeccdo TB/HIV e no grupo de
controles saudaveis, quando que comparados aos pacientes do grupo com TB pulmonar (10,5%,
5,6% e 1,2%, respectivamente) (p=0,0876). Apesar do valor de p obtido, tais resultados
preliminares sugerem que o alelo deletério atua como um possivel fator de protecéo,
principalmente dentre os individuos coinfectados por TB/HIV, entretanto, um maior nimero
amostral ainda sera genotipado e novas analises serdo ser realizadas.



