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GiRIS:

Kan yoluyla bulasan enfeksiyon ajanlari, asemptomatik kan bagiscilarindan elde edilen
kan bilesenlerinin transfiizyonu yoluyla aktarilabilir. insan bagisiklik yetmezligi virtsleri (HIV),
hepatit C virilsi, hepatit B virlisii ve insan T-lenfotropik virlisii (HTLV) gibi virlslerin bulasma

riskini azaltmak icin cesitli tarama stratejileri uygulanmistir.

BKPyV (BK Polyomaviris) ve JCPyV (JC Polyomaviris) virtsleri izole edildikleri hastalarin
isimlerinin ilk harfleriyle tanimlanmis, Poliomaviris ailesiden zarfsiz DNA virlsleridir. Dogada
her yerde bulunurken insanda enfeksiyon olusturlar. BKPyV ve JCPyV saglikli bireylerde
asemptomatik ve persistan (uzun sire devam eden) enfeksiyonlara neden olurken, bagisikligi
baskilanmis hastalarda ciddi hastaliklara yol acarlar. ilk enfeksiyonu genellikle gocukluk caginda
gecirilir ve latent enfeksiyon olustururlar. Esas olarak bobreklerde kalir ancak periferik |16kositler
araciligiyla diger dokulara da yayilirlar. Bu virlsler kan hiicrelerinde kalici olmasina ragmen, kan
bagiscilarinda viremi gorilme sikligi ve bu durumun transflizyon glvenligi Gizerindeki potansiyel

tehdidi hakkinda ¢ok az bilgi vardir.

Bagisikhgr baskilanmis hastalarda JCPyV, progresif multifokal I6koensefalopati (PML) ile
iliskilidir. BKPyV ise polyomavirUs iliskili nefropatiye neden olabilir. Ayrica, polyomaviruslerin
neden oldugu hastaliklari tedavi eden 06zel bir antiviral ilag mevcut degildir; mevcut tedavi,
hastalarin bagisiklik fonksiyonlarini iyilestirerek viral replikasyon Uzerindeki kontrolli yeniden

kazanmaya yoneliktir.
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Arjantin'deki HPyV (Human Polyomaviriis) enfeksiyonlarina dair epidemiyolojik veriler
sinirhdir. Bu konudaki yayinlarin ¢cogu belirli poptilasyonlar veya cevresel 6rneklerle sinirhdir.
Ayrica, bu Ulkedeki bagisikligi baskilanmis hastalarla ilgili enfeksiyonlara dair bilgi de azdir. Bu
hastalar polyomavirisler tarafindan ciddi hastaliklar gelistirme riski tasidigindan ve birgok
hastanin birden fazla transflizyon gerektirdigi gbz 6niine alindiginda, polyomavirislerin kan/kan

Urlinleri araciligiyla bulasma potansiyel riskini degerlendirmek ¢ok dnemlidir.

Bu nedenle, Cordoba, Arjantin'deki hemovijilans programi kapsaminda BKPyV ve JCPyV
icin viremi taslyan kan bagiscilarinin prevalansi arastirilmistir. Bu c¢alismada amag,
polyomavirisle enfekte bagiscilarin  transflizyon glvenligi icin potansiyel tehdidini

degerlendirmektir.
GEREC-YONTEM

Agustos 2015'ten Agustos 2016'va kadar, FBCS, Cordoba, Arjantin'deki 720 saghkli
Arjantinli kan bagiscisindan kan ornekleri rastgele secilmistir. EDTA-antikoagllanth tam kan
orneklerinden ekstrakte edilen DNA, islenene kadar -70° C'de saklanmis ve numuneler INVIV,

FCM, UNC'ye calisilmak lizere sevk edilmistir.

Konvansiyonel polimeraz zincir reaksiyonu (PCR) taramasi JCPyV ve BKPyV tarafindan
paylasilan ~ polyomavirtisler = genomundaki T  antijenine  tamamlayict  primerlerle
gerceklestirilmistir. T-antijen dizisi pozitif olan 6érnekler, kapsid proteini 1 (VP1) icin tamamlayici
primerlerle iki ek PCR testine tabi tutulmustur. PCR primerleri kullanilarak her iki yonde
dogrudan niikleotid dizileme reaksiyonuna tabi tutulmugtur [Macrogen, Inc. (Seul, Kore)]. Viris
dogrudan dizileme ile karakterize edilmistir. VP1 hizalamalari Clustal W programi kullanilarak
gerceklestirilmistir ve GenBank'a gonderilmistir (erisim numarasi: 0Q547741). Bayesian cikarim
agaclari MrBayes v3.2 kullanilarak olusturulmustur. Markov zinciri, maksimum 1 milyon
jenerasyon boyunca calistirilmis; her biri 50 jenerasyon olan gruplardan érnekleme yapilmistir.
Markov zinciri Monte Carlo orneklerinin ilk %25'i "calismaya hazirlik" olarak atilmistir.
istatistiksel anlamliik p < 0.05 olarak kabul edilmistir ( Mann—Whitney ve Fisher testleri; R-

Medic yazilimi).



N MERk,
AL £2,
Q:{_\* [6:9/

=) P

s 7 e ©

” w 3
A N
,94 - “é(’

VSFiizyon 0EF

SONUC-TARTISMA

720 kan bagiscisinin ortalama yasi 36,61 yil, 481'i (%66,8, p < 0.0001) erkek ve 239’u
(%33,2) kadin idi. Saglikli kan bagiscilarinin %1,25'inde (9/720) polyomavirislerin T-antijen
DNA'si tespit edilmistir. BKPyV ve JCPyV DNA'sl sirasiyla %0,28'inde (2/720) ve %0,97'sinde
(7/720) bulunmus ve BKPyV ile JCPyV'nin birlikte enfeksiyonu tespit edilmemistir. Polyomaviris
enfeksiyonu ile cinsiyet veya yas arasinda istatistiksel bir iliski bulunmamistir. VP1 geni, pozitif
antijenli JCPyV Orneklerinin %42,8'inde (3/7) ve BKPyV o6rneklerinin %50'sinde (1/2) amplifiye
edilmis; VP1 dizilerinin filogenetik analizi JCPyV genotip 2A'y1 (Sekil 1) ve BKPyV alt tip 1a'yi
(Sekil 2) gostermistir.

Bu calisma, Arjantin'deki kan bankalarinda polyomavirislerin prevalansina dair verileri
gosteren ilk yayindir. Calismada bulunan HPyVs (human polyomaviruses) DNA'sI (%1,25) diger
Ulkelerdeki kan bankalarinda yapilan ve vyiiksek hassasiyetli PCR yontemleri kullanan
calismalarda bildirilen degerlerden biraz daha yiksek bulunmustur. Ancak, HPyVs icin bildirilen
prevalans oranlari, diinyanin farkli cografi bodlgelerine gore degisebilir. JCPyV-pozitif
orneklerden elde edilen VP1 dizilerinin filogenetik analizi, bu dizilerin 2A genotipine ait
oldugunu gostermistir (Sekil 1). Bu bulgu, 2A alt tipinin Yerli Amerikalilarda en sik tanimlanan
genotip olmasi ve Buenos Aires, Arjantin'den elde edilen idrar ve cevresel 6rneklerde tespit
edilen en sik alt tip olmasi nedeniyle beklenen bir sonuctur. Bu genotipin llkede en yaygin
olarak belirlenmesi, HIV enfekte bireylerde PML insidansindaki artis ile iliskilendirilmesi

nedeniyle dnemlidir.

Calismada, VP1 dokuz polyomaviriis-pozitif ornekten dordiinde amplifiye edilebilmistir.
Polyomaviriis ile enfekte bazi bireylerde VP1 bolgesinin amplifiye edilememesi; BKPyV VP1
geninin vyasla birlikte azalabilecegini ve VP1 geninin polyomavirlslerin periferik kan
mononikleer hiicrelerinde kalici olarak bulunmasi sirasinda zamanla kaybolabilecegi, bozulmus
genomlarin birikmesi ve/veya bagisiklik sistemi tarafindan polyomaviriis-enfekte hicrelerin
negatif secilimi ile ilgili olabilecegini belirtmislerdir (Dolei ve arkadaslari). Ayrica, yazarlar
BKPyV'nin VP1 bolgesinde konak genomuna entegre olabilecegini ve bu yilizden tespit

edilemedigini dnermektedirler.
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Bu bilgileri dikkate alarak, HPyVs VP1'in kan bagiscilarinda tespit edilmesi, muhtemelen
yakin zamanda gecirilen veya reaktive olmus enfeksiyonlari yansitmaktadir ve bu durum,
transfizyon givenligi acisindan degerlendirilmelidir. Polyomaviriis viremisinin  saglikh
populasyonlarda enfeksiyon reaktivasyonu ile iliskilendirilebileceginden, kan bankalarinda
epidemiyolojik gbdzetim hemovijilans programlarina dahil edilebilir ve bagisci-alici bulasma

calismalari yapilabilir.

Sonugclart ve JCPyV ve BKPyV virlslerinin 6zelliklerini dikkate alarak, bu virtslerin
transfliizyon givenligi acisindan potansiyel bir tehdit olusturdugu dusiinilmektedir. Ancak,
enfeksiyon riskini belirlemek ve gerekli oldugunda kan tedarikinin glivenligini saglamak icin yeni
miuidahaleleri uygulamak amaciyla, viral canlilik testleri, viremi tasiyan kan bagiscilarinda antikor

tespiti ve gozetim yoluyla daha ileri risk degerlendirmeleri yapilmasi gerekmektedir.
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FIGURE 1 Bayesian analyses of 165-bp fragment of JCPyV VP1 gene (mid-point rooted). The values of posterior probability greater than 0.5
are depicted at the nodes of the trees. The black triangles next to the taxa represent sequences from samples collected in this study. Each
reference JCPyV sequence is labelled with its corresponding GenBank accession number. JCPyV genotypes are also indicated at the right of the
tree. Country of origin is indicated abbreviation in uppercase. ARG, Argentina; ITA, Italy; MUS, Mauritius; MYS, Malaysia; NCL, New Caledonia;
PRI, Puerto Rico; PNG, Papua New Guinea; SLA, Sri Lanka; SLB, Salomon Islands; THA, Thailand; USA, United States; ZAF, South Africa.
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FIGURE 2 Bayesian analysis of 305-bp fragment of BKPyV VP1 gene (mid-point rooted). The values of posterior probability greater than 0.5
are depicted at the nodes of the trees. The black circle next to the taxa represents sequences from samples collected in this study. Each reference
BKPyV sequence is labelled with its corresponding GenBank accession number. BKPyV genotypes are also indicated at the right of the tree.



