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Резюме __________________________________________________________________________________________________ 

Введение. Вирусы рода Alphatorquevirus приобретают все большую привлека-
тельность в качестве биомаркера в трансплантологии и других областях, таких как 
ревматология, онкология и инфекционные заболевания. Необходимы дальнейшие 
исследования для оценки клинической значимости количественного определения 
вирусов рода Alphatorquevirus как в крови, так и в другом биологическом материале.
Цель. Оценить распространенность и уровень нагрузки вирусами рода 
Alphatorquevirus в целевых группах населения г. Гомеля или Гомельской области.
Материалы и методы. Для оценки распространенности и вирусной нагрузки ви-
русами рода Alphatorquevirus использован разработанный молекулярно-генетиче-
ский метод, основанный на мультиплексной ПЦР с детекцией в реальном времени 
с самостоятельно подобранными оригинальными олигонуклеотидными прайме-
рами и молекулярным зондом к консервативному региону генома вирусов рода 
Alphatorquevirus. Исследования проведены в разном биологическом материале 
(плазма и лейкоциты крови, слюна, назофарингеальные мазки).
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Результаты. Обнаружена высокая частота выявления вирусов рода Alphatorquevirus 
в разном биологическом материале групп здоровых добровольцев и пациентов 
с инфекционными заболеваниями и вторичным иммунодефицитным состоянием. 
Частота выявления в лейкоцитах в разных группах составила 81–97,6%, в плазме – 
71,4–91,9%. В плазме и лейкоцитах крови группы здоровых добровольцев медиана 
вирусной нагрузки составила 3,01 log10 копий  ДНК Alphatorquevirus/мл [2,04; 3,27] 
и 2,58 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/105 клеток [1,66; 3,25] соответственно, что 
значимо ниже, чем в других группах пациентов.
Заключение. Оценена распространенность и уровень нагрузки вирусами рода 
Alphatorquevirus в нескольких целевых группах населения г. Гомеля или Гомельской 
области.
Ключевые слова: лабораторная диагностика, количественная оценка, ПЦР, частота 
выявления, вирусная нагрузка
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Abstract __________________________________________________________________________________________________ 

Introduction. Alphatorquevirus are increasingly gaining popularity as biomarkers 
in transplantation and other fi elds, such as rheumatology, oncology, and infectious 
diseases. Further research is needed to evaluate the clinical signifi cance of quantifying 
Alphatorquevirus in both blood and other biological samples. 
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Purpose. To assess the prevalence and viral load of Alphatorquevirus viruses in target 
populations of Gomel and the Gomel region.
Materials and methods. To assess the prevalence and viral load of Alphatorquevirus 
viruses, we used a developed molecular genetic method based on multiplex real-time PCR 
detection with independently selected original oligonucleotide primers and a molecular 
probe targeting a conserved region of the Alphatorquevirus genome. The study was 
conducted using various biological samples (blood plasma and leukocytes, saliva, and 
nasopharyngeal swabs).
Results. A high frequency of Alphatorquevirus detection was found in various biological 
samples from healthy volunteers and patients with infectious diseases and secondary 
immunodefi ciency. The detection rate in leukocytes in diff erent groups ranged from 
81 to 97.6%, while the detection rate in plasma was 71.4 to 91.9%. In the plasma and 
leukocytes of healthy volunteers, the median viral load was 3.01 log10 Alphatorquevirus 
DNA copies/ml [2.04; 3.27] and 2.58 log10 Alphatorquevirus DNA copies/105 cells [1.66; 
3.25] respectively, which is signifi cantly lower than in other patient groups.
Conclusion. The prevalence and level of viral load of the Alphatorquevirus genus were 
assessed in several target population groups of Gomel and the Gomel region.
Keywords: laboratory diagnostics, quantitative assessment, PCR, detection rate, viral load

_________________________________________________________________________________________________

  ВВЕДЕНИЕ
Torque teno virus (TTV) открыт в 1997 г. [1], позднее был включен в род 

Alphatorquevirus семейства Anelloviridae. Согласно Международному комитету по 
таксономии вирусов (ICTV), с 2021 г. все названия видов вирусов оформляют в бино-
миальном формате, таким образом, Alphatorquevirus homin 1 – новое название вида 
Torque teno virus 1 (TTV 1) [2, 3]. Род Alphatorquevirus включает несколько десятков 
видов, традиционно в публикациях используют название TTV.

После открытия многие публикации были посвящены потенциальной роли TTV 
как этиологического агента в первую очередь заболеваний печени. В настоящее 
время известно, что инфекция TTV в большинстве случаев является хронической, и 
повсеместная распространенность, в том числе и среди здоровых людей, подтверж-
денная многими исследованиями, позволяет предположить, что TTV не является ос-
новным этиологическим агентом конкретного заболевания, но может быть кофак-
тором, способствующим развитию патологического состояния [4]. С помощью мета-
геномного секвенирования было обнаружено, что у пациентов, получавших имму-
носупрессивную терапию после трансплантации органов, TTV составлял более 65% 
вирома, в то время как у лиц, не получавших лечение, – всего 10% [5]. Репликация 
TTV, как и всех вирусов, составляющих виром, контролируется иммунной системой, 
и количественная оценка вирусной нагрузки TTV в крови считается потенциальным 
показателем функциональности иммунной системы. Большая часть исследований в 
последние годы направлена на изучение TTV как маркера иммуносупрессии у паци-
ентов с иммунологическими нарушениями и воспалительными заболеваниями [6]. 
И так как TTV приобретает все большую привлекательность в качестве биомаркера в 
трансплантологии и других областях, таких как ревматология, онкология и инфекци-
онные заболевания, необходим международный стандарт, такой же как те, которые 
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установлены Всемирной организацией здравоохранения для других вирусов, пере-
дающихся через кровь [7]. Вследствие отсутствия клеточной культуры или хорошо 
зарекомендовавшего себя серологического анализа диагностика инфекции TTV 
основана на молекулярных методах. Так, для использования в многонациональном 
клиническом исследовании TTV GUIDE TX стандартизация была достигнута с исполь-
зованием теста количественной ПЦР и международных стандартов [8]. В консорциум 
проекта TTV GUIDE TX [9], объединившего врачей-трансплантологов, клинических 
вирусологов, специалистов в области здравоохранения, входят 19 партнеров из 
7 европейских стран. Целью проекта (2021–2026) является персонализация иммуно-
супрессии путем мониторинга вирусной нагрузки TTV после трансплантации почки 
для оптимизации иммуносупрессивной терапии (минимизации риска инфицирова-
ния и отторжения) [10]. Основная концепция проекта – оценка иммунной системы на 
основе TTV с потенциальным применением в области трансплантации органов, ауто-
иммунных и инфекционных заболеваний, а также онкологии. Центральная гипотеза 
иммунного мониторинга с использованием TTV заключается в следующем: ослабле-
ние иммунной системы приводит к увеличению вирусной нагрузки, что указывает 
на риск инфицирования; усиление иммунитета – к снижению вирусной нагрузки и 
риску отторжения органа. 

Исследование применения вирусной нагрузки TTV в качестве потенциального 
биомаркера при инфекции COVID-19 проводится в 2 направлениях: для определе-
ния тяжести течения и прогноза и как предиктора ответа на введение вакцины [11]. 
В одном из исследований [12] обнаружена значимая связь между распределением 
вирусной нагрузки TTV в образцах слюны и тяжестью COVID-19 (p=0,004) и исхода-
ми заболевания (p<0,001). Медианная вирусная нагрузка у пациентов с тяжелым со-
стоянием составила 4,99 log10 копий/мл, у тех, кто вскоре был выписан, – 3,96 log10 
копий/мл, при смертельном исходе – 6,27 log10 копий/мл [12].

В другой работе исследовали возможность использования количественного 
определения TTV в образцах из носоглотки при поступлении в отделение неотлож-
ной помощи в качестве раннего предиктора тяжести COVID-19 [13]. Повышенная 
нагрузка TTV наблюдалась у пациентов отделений интенсивной терапии (медиана 
3,02 log10 копий/мл) в сравнении с выписанными (2,215) или госпитализированны-
ми пациентами (2,24) (p=0,006). Многофакторный анализ выявил диабет, ожирение, 
гепатит, лихорадку, одышку, потребность в кислороде и нагрузку TTV в качестве 
предикторов поступления в отделения интенсивной терапии (пороговое значение 
2,91 log10 копий/мл (чувствительность 0,605 и специфичность 0,69)). Нагрузка TTV 
не была связана с другими факторами, такими как смерть или продолжительность 
госпитализации [13].

Опубликованы исследования, в которых изучается возможность использования 
вирусной нагрузки вируса TTV для прогноза реакции на вакцину SARS-CoV-2 у реци-
пиентов трансплантата почки [14, 15]. Показано, что высокая вирусная нагрузка TTV 
до и во время вакцинации от SARS-CoV-2 предсказывает слабый ответ на вакцину у 
реципиентов почечного трансплантата [15].

Таким образом, опубликованы исследования, в которых выявлена значимая связь 
между величиной вирусной нагрузки TTV-ДНК в образцах слюны и тяжестью инфек-
ции COVID-19 и исходом заболевания, показана роль уровня нагрузки TTV в маз-
ках из носоглотки как предиктора поступления в отделение интенсивной терапии, 
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продемонстрирована предсказательная роль нагрузки TTV в отношении ответа на 
вакцину у реципиентов почечного трансплантата. 

Почти все исследования, изучающие вирусы рода Alphatorquevirus при инфекци-
онных и воспалительных процессах, показывают корреляцию между неблагоприят-
ным исходом или прогрессированием заболевания и увеличением или более высо-
кой нагрузкой [6].

Спустя более четверти века с момента открытия клинические последствия ин-
фекции TTV являются предметом изучения. Метагеномные подходы способствуют 
выявлению новых генотипов Anelloviridae у пациентов, страдающих различными 
заболеваниями, включая болезнь Кавасаки, рак мозга, энцефалит и пародонтит [4]. 
Изучение вирусов рода Alphatorquevirus ведут в разных направлениях: иссл едуют 
потенциальные ассоциации анелловирусов с различными видами рака [16]; про-
водят анализ связи между наличием вирусов рода Alphatorquevirus, физической 
дряхлостью и когнитивными нарушениями [17]; определяют роль вирусов рода 
Alphatorquevirus как компонента вирома в вакциноиндуцированной иммунизации 
[18]; оценивают эффективность вирусов рода Alphatorquevirus как маркера иммун-
ного статуса у пациентов с иммунодефицитом [19]; рассматривают возможности ис-
пользования вирусов рода Alphatorquevirus в качестве векторов при разработке ге-
нетических лекарственных препаратов нового поколения [20]. Важно отметить, что 
и в Республике Беларусь проводят научные исследования по изучению тех или иных 
аспектов вирусов рода Alphatorquevirus [21, 22].

Необходимы дальнейшие исследования для оценки клинической значимости 
количественного определения TTV как в крови, так и в другом биологическом 
материале.

  ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ 
Оценить распространенность и уровень нагрузки вирусами рода Alphatorquevirus 

в целевых группах населения г. Гомеля или Гомельской области.

  МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Исследования проводились на базе научно-исследовательской лаборатории 

(НИЛ) учреждения образования «Гомельский государственный медицинский уни-
верситет». Исследование одобрено этическим комитетом УО «Гомельский государ-
ственный медицинский университет», протокол № 3 от 03.10.2019.

Для оценки распространенности и вирусной нагрузки вирусами рода 
Alphatorquevirus был отобран биологический материал в нескольких целевых груп-
пах пациентов. Участники исследования являлись жителями г. Гомеля или Гомельской 
области, были информированы о целях исследования и предстоящих процедурах 
(получено информированное письменное согласие). 

Целевые группы пациентов:
  здоровые добровольцы (плазма и лейкоцитарная фракция крови), N=92, 

16 (17,4 %) мужчин, 76 (82,6 %) женщин, средний возраст 39 лет (±12,44);
  пациенты (плазма и лейкоцитарная фракция крови, слюна, назофарингеаль-

ные мазки) с установленным диагнозом вторичного иммунодефицитного со-
стояния на фоне основного заболевания, находившиеся на стационарном 
лечении в гематологическом отделении для взрослых ГУ «Республиканский 
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научно-практический центр радиационной медицины и экологии человека», 
N=28, 12 (42,9%) мужчин, 16 (57,1%) женщин, средний возраст 59,82 (±18,50);

  пациенты (лейкоцитарная фракция крови)  ГУЗ «Гомельская центральная город-
ская клиническая поликлиника», филиал № 12, санатория республиканского уни-
тарного предприятия «Гомельское отделение Белорусской железной дороги», 
учреждения «Гомельская областная клиническая поликлиника», УЗ «Гомельская 
университетская клиника – областной госпиталь инвалидов Великой Отечествен-
ной войны», перенесшие инфекцию COVID-19 в легкой форме, у которых отмече-
ны те или иные проявления состояния после COVID-19 (U09,9), N=84, 23 (27,4%) 
мужчины, 61 (72,62%) женщина, средний возраст 53,45 (±6,66);

  пациенты (плазма и лейкоцитарная фракция крови) с установленной коронави-
русной инфекцией COVID-19 (U07,1 COVID-19, вирус идентифицирован) с тяже-
лым течением, ассоциированным с пневмонией, находившиеся на стационарном 
лечении в ГУЗ «Гомельская городская клиническая больница № 3», учреждении 
«Гомельская областная туберкулезная клиническая больница», N=113, 58 (51,3%) 
мужчин, 55 (48,7%) женщин, средний возраст 64,29 (±12,16); 

  пациентки репродуктивного возраста с впервые выявленным туберкулезом ор-
ганов дыхания, подтвержденным бактериологически и гистологически (А15), на-
ходившиеся на стационарном лечении в учреждении «Гомельская областная ту-
беркулезная клиническая больница», N=37, средний возраст 36,1 (±6,28).
В группе пациентов с тяжелым течением COVID-19 вирусная нагрузка TTV была 

определена в динамике в 2 точках: на момент поступления пациента в стационар 
(точка 1) и через несколько дней пребывания в стационаре (точка 2), в среднем пе-
риод наблюдения составил 28±14,7.

Для выявления и количественного определения ДНК вирусов рода 
Alphatorquevirus человека использован разработанный молекулярно-генетический 
метод лабораторной диагностики, основанный на полимеразной цепной реакции с 
детекцией в реальном времени в мультиплексном формате с самостоятельно подо-
бранными оригинальными олигонуклеотидными праймерами и молекулярным зон-
дом к консервативному региону генома вирусов рода Alphatorquevirus, подробно 
описанный в утвержденной Министерством здравоохранения Республики Беларусь 
инструкции по применению № 014-0525 «Метод количественного определения ви-
русов TTV в биологическом материале» [23]. Экстракцию нуклеиновых кислот из 
образцов биологического материала проводили с использованием набора реаген-
тов «РИБО-преп» («Амплисенс» ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора, РФ) 
согласно инструкции производителя. Синтез праймеров и зондов осуществлен в 
ООО «АртБиоТех» (Республика Беларусь). Для проведения ПЦР применялись реаген-
ты указанного выше производителя. Реакции амплификации, анализ и учет резуль-
татов осуществляли при помощи амплификатора Rotor Gene Q (QIAGEN, Германия). 
Программа амплификации: денатурация 1 цикл – 95 °С, 15 мин; 45 циклов (95 °С – 5 с, 
63 °С – 10 с, 67 °С – 10 с), каналы детекции HEX/Yellow (TTV) и FAM/Green (β-глобин).

В плазме крови у пациентов с тяжелым течением COVID-19 и состоянием после 
COVID-19 методом иммуноферментного анализа (ИФА) с применением микроплан-
шетного фотометра SunriseTecan (Австрия) и наборов реагентов ЗАО «Вектор-Бест» 
(РФ) определены согласно инструкции производителя концентрации следую-
щих маркеров: фактора некроза опухоли-альфа (ФНО-альфа), гамма-интерферона 
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(гамма-ИНФ), интерлейкина-8 (ИЛ-8), интерлейкина-6 (ИЛ-6), интерлейкина-10 
(ИЛ-10), С-реактивного белка (СРБ), прокальцитонина, иммуноглобулинов класса G 
(IgG) к поверхностному гликопротеину S (spike) коронавируса SARS-CoV-2. 

Статистический анализ данных выполнялся с помощью языка программиро-
вания R (версия 4.5.0) с применением библиотеки tidyverse (версия 2.0.0) и паке-
тов ggstatsplot (версия 0.12.1), rstatix (0.7.2). Описание количественных признаков 
представлено в виде среднего значения и стандартного отклонения (Mean (SD)) в 
случае соответствия эмпирического распределения признаков нормальному рас-
пределению или в виде медианы и квартилей (Me (Q1; Q3)), минимума и максимума 
для оценки диапазона разброса значений показателя (Min; Max) в случае, когда при-
знак имеет отличное от нормального распределение. Для проверки соответствия 
распределения количественных данных нормальному распределению применялся 
критерий Шапиро – Уилка (W). Категориальные признаки представлены в виде зна-
чений абсолютных и относительных частот (долей) встречаемости значений призна-
ка. Для определения значимости различий независимых групп применялся крите-
рий Манна – Уитни. При сравнении 3 и более групп использовался тест Краскела – 
Уоллиса с последующим апостериорным сравнением групп попарно (тест Данна) 
и применением поправки на множественные сравнения (метод Холма). Сравнение 
2 связанных выборок осуществлено с помощью критерия Вилкоксона. Сравнение 
долей категориальных признаков в независимых группах и анализ ассоциации меж-
ду категориальными признаками выполнен с использованием критерия χ² Пирсона. 
Для таблиц сопряженности 2×2 применялась поправка Йетса на непрерывность, 
оценки силы связи – V-коэффициент Крамера. Оценка согласованности тестов про-
водилась с помощью коэффициентов каппа Коэна и каппа Флейса. Оценка силы свя-
зи между количественными показателями (анализ корреляционных связей) пред-
ставлена с помощью непараметрического коэффициента корреляции ρ Спирмена 
(ρSpearman). Уровень значимости принят равным 0,05.

  РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Результаты качественного выявления и количественного определения ДНК виру-

сов рода Alphatorquevirus в биологическом материале (лейкоциты и плазма крови, 
слюна, назофарингеальные мазки) пациентов с установленным диагнозом вторич-
ного иммунодефицитного состояния на фоне основного заболевания представлены 
в таблице.

Как показано в таблице, ДНК вирусов рода Alphatorquevirus выявлена в различ-
ных биологических тканях и жидкостях: лейкоцитах и плазме крови, слюне, назофа-
рингеальных мазках, что согласуется с литературными данными и обусловливает 
возможность разных путей передачи вирусов, включая парентеральный, половой, 
вертикальный и, возможно, фекально-оральный [24, 25]. 

Процент выявления ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в данной группе высок – 
от 66,7 до 81,0% в зависимости от биологического материала. Доля совпадений (со-
ответствующего результата  – положительного или отрицательного) одновременно 
по всем 4 видам биологического материала в изучаемой группе пациентов состави-
ла 40,0% (умеренная степень согласия между выявлением в разном биологическом 
материале, коэффициент каппа Флейса 0,398). Установлена значимая сильная кор-
реляционная связь (ρSpearman=0,85, р<0,001) между величиной вирусной нагрузки 

Выявление и количественное определение ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в биологическом 
материале здоровых добровольцев и пациентов с инфекционными заболеваниями и вторичным 
иммунодефицитным состоянием
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в лейкоцитарной фракции крови и назофарингеальных мазках, между величиной 
вирусной нагрузки в лейкоцитарной фракции и слюне (ρSpearman=0,76, р=0,0016) 
и между величиной вирусной нагрузки в назофарингеальных мазках и слюне 
(ρSpearman=0,79, р<0,001), в данной группе пациентов не обнаружено значимой 
связи между величиной вирусной нагрузки в плазме крови и лейкоцитах, плазме и 
назофарингеальных мазках, плазме и слюне. 

В группе здоровых добровольцев частота выявления ДНК вирусов рода 
Alphatorquevirus в лейкоцитах составила 87,0%, причем в 3,3% от общей группы ДНК 
обнаружена в диапазоне 500–1500 копий в мл. Частота выявления в плазме состави-
ла 75,0%, у 35 (38,04%) пациентов – в диапазоне 500–1500 копий в мл. Обнаружены 
некоторые отличия между частотой выявления в плазме и лейкоцитах (умеренная 
степень согласия между выявлением в разном биологическом материале, коэффи-
циент каппа Коэна 0,37). 

Вирусная нагрузка (медиана) в лейкоцитарной фракции и плазме составила 
2,58 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/105 клеток [1,66; 3,25] и 3,01 log10 копий ДНК 
Alphatorquevirus/мл [2,04; 3,27] соответственно. Установлена значимая умеренная 
корреляционная связь между вирусной нагрузкой в лейкоцитарной фракции и плаз-
ме (ρSpearman=0,62, р<0,001).

ДНК вирусов рода Alphatorquevirus выявлена в лейкоцитах у 82 (97,6%) паци-
ентов, перенесших инфекцию COVID-19 в легкой форме, у которых отмечены те 
или иные проявления состояния после COVID-19, медиана количественной вирус-
ной нагрузки TTV в лейкоцитарной фракции крови составила 3,49 log10 копий ДНК 
Alphatorquevirus/105 клеток [2,9; 3,82].

Обнаружена повышенная концентрация следующих маркеров в плазме крови: 
ИЛ-6  – у 5 (5,9%) пациентов; ИЛ-8  – у 4 (4,8%) пациентов; ИЛ-10  – у 1 (1,2%); СРБ  – 
у 25 (29,8%); прокальцитонин  – у 1 (1,2%); ФНО-альфа  – у 2 (2,4%); гамма-ИНФ  – 
у 1 (1,2%). Не выявлены значимые отличия медианы вирусной нагрузки TTV в лейко-
цитах между группами пациентов, имеющих нормальные и повышенные значения 
указанных маркеров в крови. Часть пациентов  – 35 (41,7%) были вакцинированы 
против SARS-CoV-2, медиана концентрации IgG-SARS 2287,9 (1331,8; 4508,25), осталь-
ные – не вакцинированы – 49 (58,3%), медиана концентрации IgG-SARS 494,8 (219,31; 
1800,6). Найдены значимые отличия между подгруппами вакцинированных и не вак-
цинированных по концентрации IgG-SARS (р<0,001), однако значимых отличий ме-
дианы нагрузки вирусами рода Alphatorquevirus в лейкоцитах между данными под-
группами не обнаружено.

Результаты качественного выявления и количественного определения ДНК вирусов рода 
Alphatorquevirus в биологическом материале пациентов с установленным диагнозом вторичного 
иммунодефицитного состояния на фоне основного заболевания
Results of qualitative detection and quantitative determination of DNA of viruses of the genus 
Alphatorquevirus in biological material of patients with an established diagnosis of secondary 
immunodefi ciency state against the background of the underlying disease

Признак Лейкоциты крови 
(N=21)

Назофарингеальный 
мазок (N=24)

Плазма крови 
(N=21) Слюна (N=25)

ДНК TTV выявлена 17 (81,0%) 16 (66,7%) 15 (71,4%) 17 (68,0%)
ДНК TTV не выявлена 4 (19,0%) 8 (33,3%) 6 (28,6%) 8 (32,0%)
Медиана
[Q1; Q3] 

3,67 
[1,88; 4,47] 

3,21 
[0,01; 4,19] 

3,46 
[0,01; 4,47] 

4,08
[0,01; 5,68] 
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В группе с тяжелым течением COVID-19 на момент поступления в стационар ДНК 
вирусов рода Alphatorquevirus была выявлена у 102 (90,3%) пациентов в плазме и у 
108 (95,6%) в лейкоцитах. На второй точке исследования через некоторое время пре-
бывания в стационаре ДНК вирусов рода Alphatorquevirus установлена у 93 (82,30%) 
пациентов в плазме и у 109 (96,5%) в лейкоцитах. Обнаружены некоторые отличия 
между частотой определения в плазме и лейкоцитах на первой точке исследования 
(умеренная степень согласия, коэффициент каппа Коэна 0,33) и более выраженные – 
на второй точке (удовлетворительная степень согласия между выявлением в разном 
биологическом материале, коэффициент каппа Коэна 0,2). 

Медиана вирусной нагрузки в плазме на первой точке исследования составила 
3,40 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/мл [3,13; 3,70], на второй точке исследования – 
3,22 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/мл [2,94; 3,61]. Медиана вирусной нагрузки в 
лейкоцитарной фракции крови на первой и второй точке исследования составила 
3,67 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/105 клеток [3,09; 3,91] и 3,05 log10 копий ДНК 
Alphatorquevirus/105 клеток [2,48; 3,53] соответственно. В первой точке исследования 
установлена значимая сильная корреляционная связь между вирусной нагрузкой в 
лейкоцитарной фракции и плазме (ρSpearman=0,74, р<0,001), во второй – умеренная 
корреляционная связь (ρSpearman=0,64, р<0,001).

В динамике у пациентов данной группы обнаружено значимое снижение вирус-
ной нагрузки в лейкоцитарной фракции и плазме (р<0,001), что, вероятно, связано 
с терапией, проводимой в соответствии с диагнозом. Так, в одном из исследований 
[26] была выявлена корреляция между уровнями вирусной нагрузки TTV в слюне и 
SARS-CoV-2 в носу и ротоглотке (p=0,0085). Уровень TTV снижался по мере исчезно-
вения симптомов в группе, инфицированной SARS-CoV-2 (p=0,0 285), но оставался 
неизменным в группе с отрицательным результатом теста на SARS-CoV-2. Высказано 
предположение о том, что последовательное измерение TTV в слюне имеет потен-
циальное значение для оценки вероятности разрешения симптомов у лиц с положи-
тельным результатом теста на SARS-CoV-2 [26]. 

Не выявлено значимой разницы между величиной вирусной нагрузки 
Alphatorquevirus и последующей длительностью пребывания в стационаре. 
Проведен анализ корреляции между величиной вирусной нагрузки Alphatorquevirus 
в лейкоцитах и плазме и повышенной концентрацией маркеров ИЛ-6, ИЛ-8, ИЛ-10, 
СРБ, прокальцитонина, ФНО-альфа, гамма-ИНФ. Обнаружена слабая отрицательная 
корреляция TTV на второй точке исследования и повышенная концентрация ИЛ-6, 
для остальных маркеров корреляция не найдена.

ДНК вирусов рода Alphatorquevirus установлена у 34 (91,9%) пациенток ре-
продуктивного возраста с впервые диагностированным туберкулезом орга-
нов, вирусная нагрузка (медиана) в плазме составила 3,20 log10 копий ДНК 
Alphatorquevirus/мл [2,95; 3,85].

Таким образом, частота выявления ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в плазме 
пациентов составила: 71,4% (пациенты с диагнозом вторичного иммунодефицитного 
состояния), 75,0% (здоровые добровольцы), 90,3% (с тяжелым течением COVID-19) и 
91,9% (пациентки репродуктивного возраста с впервые диагностированным тубер-
кулезом). Обнаружены значимые отличия между группами по частоте определения 
ДНК вирусов рода Alphatorquevirus (общий тест хи-квадрат, p=0,0051); согласно ре-
зультатам апостериорного попарного сравнения частота выявления ДНК вирусов 
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рода Alphatorquevirus в плазме значимо выше в группе пациентов с тяжелым те-
чением COVID-19, чем в группе здоровых добровольцев (p=0,0063), а также в груп-
пе пациентов с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния (p=0,043). 
Обнаружены значимые различия по величине вирусной нагрузки Alphatorquevirus 
в плазме между пациентами группы здоровых добровольцев и группы с тяжелым 
течением COVID-19 (р<0,001), группы с диагнозом вторичного иммунодефицитного 
состояния (р=0,02) и группы с впервые диагностированным туберкулезом (р=0,003).

Частота определения ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в лейкоцитах пациентов 
составила: 81% – пациенты с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния, 
87,0% – здоровые добровольцы, 95,6% – с тяжелым течением COVID-19 и до 97,6% – 
пациенты, перенесшие инфекцию COVID-19 в легкой форме. Обнаружены значимые 
отличия между группами по частоте выявления (общий тест хи-квадрат, p=0,0048); 
согласно результатам апостериорного попарного сравнения показано, что частота 
выявления ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в группе пациентов с тяжелым те-
чением COVID-19 значимо выше, чем в группе здоровых добровольцев (p=0,049), а 
также в группе пациентов с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния 
(p=0,047); частота выявления ДНК вирусов рода Alphatorquevirus в группе пациентов, 
перенесших инфекцию COVID-19 в легкой форме, значимо выше, чем в группе здо-
ровых добровольцев (p=0,02), а также в группе пациентов с диагнозом вторичного 
иммунодефицитного состояния (p=0,02). Обнаружены значимые различия по вели-
чине вирусной нагрузки Alphatorquevirus в лейкоцитах между пациентами группы 
здоровых добровольцев и группы с тяжелым течением COVID-19 (р<0,001), группы 
с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния (р<0,001) и группы пациен-
тов, перенесших инфекцию COVID-19 в легкой форме (р<0,001). В плазме и лейкоци-
тах крови группы здоровых добровольцев отмечена значимо более низкая вирусная 
нагрузка Alphatorquevirus.

  ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Обнаружена высокая частота выявления ДНК вирусов рода Alphatorquevirus – от 

66,7 до 97,6%  – в группах здоровых добровольцев и пациентов с инфекционными 
заболеваниями и вторичным иммунодефицитным состоянием. ДНК вирусов рода 
Alphatorquevirus найдена в различном биологическом материале: плазме и лейкоци-
тах крови, слюне, назофарингеальных мазках. Установлена значимая умеренная кор-
реляционная связь между вирусной нагрузкой в лейкоцитарной фракции и плазме 
крови (ρSpearman=0,62, р<0,001) группы здоровых добровольцев и пациентов с тя-
желым течением COVID-19  (ρSpearman=0,64, р<0,001), значимая сильная корреляци-
онная связь (ρSpearman=0,85, р<0,001) между величиной вирусной нагрузки в лейко-
цитарной фракции крови и назофарингеальных мазках, между величиной вирусной 
нагрузки в лейкоцитарной фракции и слюне (ρSpearman=0,76, р=0,0016) и между ве-
личиной вирусной нагрузки в назофарингеальных мазках и слюне (ρSpearman=0,79, 
р<0,001) в группе пациентов с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния. 
Выявлены значимые различия по величине вирусной нагрузки TTV в плазме между 
пациентами группы здоровых добровольцев и группы с тяжелым течением COVID-19 
(р<0,001), группы с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния (р=0,02) и 
группы с впервые диагностированным туберкулезом (р=0,003). Обнаружены значи-
мые различия по величине вирусной нагрузки Alphatorquevirus в лейкоцитах между 
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пациентами группы здоровых добровольцев и группы с тяжелым течением COVID-19 
(р<0,001), группы с диагнозом вторичного иммунодефицитного состояния (р<0,001) 
и группы пациентов, перенесших инфекцию COVID-19 в легкой форме (р<0,001). 
В плазме и лейкоцитах крови группы здоровых добровольцев медиана вирусной на-
грузки составила 3,01 log10 копий ДНК Alphatorquevirus/мл [2,04; 3,27] и 2,58 log10 
копий ДНК Alphatorquevirus/105 клеток [1,66; 3,25] соответственно, что значимо ниже, 
чем в других группах пациентов (перенесших инфекцию COVID-19 в легкой форме, 
с тяжелым течением COVID-19, с впервые выявленным туберкулезом и с диагнозом 
вторич ного иммунодефицитного состояния).

Не обнаружено корреляции между величиной вирусной нагрузки Alphatorquevirus 
и повышенной концентрацией маркеров ИЛ-6, ИЛ-8, ИЛ-10, СРБ, прокальцитонина, 
ФНО-альфа, гамма-ИНФ в плазме крови пациентов с тяжелым течением COVID-19. 
_________________________________________________________________________________________________
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