Os retrovirus endogenos humanos (HERVs) sofreram integragdo ao genoma humano ha milhares de anos, entretanto alguns
desses elementos ainda sdo polimorficos e podem apresentar alguma atividade, cuja real consequéncia ainda ¢ desconhecida.
Dessa forma, o objetivo do trabalho foi verificar a presenga de dois HERVs, K68 ¢ K113, em amostras de DNA de individuos
saudaveis. Utilizou-se um n de 40 amostras. Para realizar a busca dos HERVs, foi feita uma reagdo em cadeia da polimerase
(PCR). Dessa maneira, foram desenhados primers dirigidos para as regides flanqueadoras de cada provirus, localizadas no
cromossomo 3 (para 0 HERV-K68) e no cromossomo 19 (para o HERV-K113), além de primers para as LTRs 5' e 3' dos
provirus. Os primers foram desenhados de modo que os produtos da PCR tivessem tamanhos diferentes, a fim de facilitar a
visualizagdo dos resultados. Das 40 amostras analisadas, 40 (100%) foram positivas para a presenca do HERV-K68, e apenas
7 (17,5%) foram positivas para a presenga do HERV-K113. Os resultados obtidos para o HERV-K68 com as amostras
analisadas estdo de acordo com outros estudos que demonstram a presenca desse retrovirus em praticamente todos os
individuos da espécie humana. Ja a presenga do HERV-K113 no genoma humano é mais variavel, conforme mostrado por
estudos anteriores com populacdes africanas (em torno de 30%) e com caucasianos (cerca de 5%). Dessa forma, os resultados
obtidos no presente estudo, para 0o HERV-K113 (17,5%), refletem a grande miscigenag@o da populagdo brasileira.



