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RESUMO

0 objetivo deste estudo foi definir a prevaléncia dos virus linfotropico de células T humana tipo 1 e 2 em pacientes positivos para o virus da
imunodeficiéncia humana tipo 1 no Estado de Sao Paulo, Brasil. Avaliamos 319 individuos atendidos em clinicas de Ribeirdo Preto e Capital. Os
pacientes foram entrevistados e testados sorologicamente. Foram seqiienciadas as regides fax e long terminal repeat para diferenciacio e determinago
do subtipo. A soroprevaléncia geral foi de 7,5% (24/319) e esteve associada somente com uso de drogas injetdveis e ao virus da hepatite tipo C
(p<0, 001). O genoma viral foi detectado em 13 das 24 amostras, sendo 12 caracterizadas como HTLV-2 subtipo 2¢ e uma como 1a. Nossos dados
mostraram que o uso de drogas injetiveis é um importante fator de risco para a transmissdo de HTIV-2 em populacdes infectadas pelo virus da
imunodeficiéncia humana tipo 1.

Palavras-chaves: Virus linfotropico de células T humana tipo 1. Virus linfotrépico de células T humana tipo 2. Prevaléncia. Fatores de risco. Virus
da imunodeficiéncia humana tipo 1.

ABSTRACT

The aim of this study was to define the prevalence of human T cell lymphotropic virus types 1 and 2 in patients who were positive for human
immunodeficiency virus type 1 in the State of Sdo Paulo, Brazil. We evaluated 319 individuals infected with HIV type 1 who were attended at specialized
clinics in two cities (Ribeirdo Preto and Sdo Paulo). The patients were interviewed and tested for antibodies against HTLV types 1 and 2 (Orthod
HTIV-1/HTLV-2 Ab-Capture enzyme immunoassay). Direct DNA sequencing of polymerase chain reaction products from the fax region of HTLV type
2 and the long terminal repeat region of HTLV types 1 and 2 were performed to differentiate and determine the subtypes. The overall prevalence
of anti-HTLV type 1 and 2 antibodies was 7.5% (24/319; 95% CI: 5.2-11.5). HTIV type 1 and 2 infection was associated with a history of injected
drug use and with antibodies for hepatitis C virus (p < 0.001), but not with age (p = 0.2), sex (» = 0.9), sexual behavior or serological markers
for sexually transmitted diseases (anti-Treponema pallidum, anti-human herpesvirus type 8 or anti-hepatitis B virus antibodies) (p > 0.05). HTLV
DNA was detected in 13 out of 24 samples, of which 12 were characterized as HTLV subtype 2c and one as HTLV subtype 1a. Among the 12 HTLV type
2 samples, seven were from injected drug users, thus indicating that this route is an important risk factor for HILV type 2 transmission among our
population infected with HIV type 1.

Key-words: Human T cell lymphotropic virus type 1. Human T cell lymphotropic virus type 2. Prevalence. Risk factors. Human immunodeficiency
virus type 1.
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Em 1980, Poiesz e cols* isolaram o primeiro retrovirus
humano, posteriormente denominado virus linfotropico de células T
humana tipo 1 (HTIV-1). Dois anos depois, o tipo 2 seria identificado
emuma linhagem de células de paciente com tricoleucemia'®. Além da
leucemia/linfoma de células T do adulto, o HTLV-1 também é causador
de uma doenca neuroldgica degenerativa denominada mielopatia
associada a0 HTIV-1/paraparesia espastica tropical (HAM/TSP)" %,
Existem vdrios indicios de acometimento miiltiplo de 6rgaos sugerindo
um amplo espectro de morbidades ligadas a0 HTIV-1245,
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Ao contrdrio do HTIV-1, o tipo 2 no apresenta associacdo
definida com nenhuma doenca linfoproliferativa. Alguns estudos
tém sugerido que ele possa também estar associado 2 HAM/TSP,
além de outras sindromes neuroldgicas, bem como no aumento
da incidéncia de pneumonia, bronquite e algumas condigdes
inflamatérias como artrite?.

0 virus linfotrépico de células T humanas tipo 2 (HTIV-2)
pode ser classificado em dois subtipos principais: HTIV-2a e
HTIV-2b°%. Andlises filogenéticas de seqiiéncias de long terminal
repeat (LIR) e envelope de amostras brasileiras mostraram que
os virus isolados pertencem ao subtipo 2a*. Porém, na regifio
tax eles sao semelhantes ao subtipo 2b com uma proteina mais
extensa composta por 25 aminodcidos adicionais devido 2
perda de um stop codon'. Por este motivo, estas cepas estio
sendo classificadas como HTLV-2¢ e tém sido detectadas tanto
em amostras urbanas quanto em populagdes indigenas do
Brasil*'.

Com o intuito de confirmar e fortalecer os dados de estudos
anteriores, determinamos a soroprevaléncia de HTIV-1/2 em duas
populacGes de pacientes positivos para o virus da imunodeficiéncia
tipo 1 (HIV-1) geograficamente separadas no Estado de Sdo Paulo,
avaliando conjuntamente os fatores de risco associados.

MATERIAL E METODOS

Amostras clinicas. Este estudo de corte transversal incluiu
319 individuos infectados com HIV-1, sendo 212 homens e 107
mulheres com faixas etdrias acima de 18 anos, atendidos em
ambulatérios das Cidades de Ribeirdo Preto e S3o Paulo entre
marco e maio de 2001. As amostras foram colhidas de forma
seqiiencial no momento da realizacio do teste de carga viral
para HIV-1 e contagem de células T CD4+. Apés o consentimento
informado, os pacientes foram submetidos a um questiondrio
focando os potenciais fatores de risco para aquisi¢io do HIV,
incluindo caracteristicas socio-demogrificas, histérico sexual e
exposicao parenteral.

0 trabalho foi aprovado pela Comissdo de Etica para Andlise de
Projetos de Pesquisa (CAPPesq), da Diretoria Clinica do Hospital
das Clinicas e da Faculdade de Medicina da Universidade de Sdo
Paulo (Protocolo n® 111/04).

Ensaios soroldgicos. As amostras foram submetidas ao
teste ortho HTLV-1/HTIV-2 Ab Capture ELISA Test System (Ortho-
Clinical Diagnostic Inc, Raritan, EUA) . As amostras positivas foram
submetidas ao teste de Western blot (WB) com o kit HTLV blot
2.4 GeneLabs Diagnostic (Cambridge, Singapure). As amostras
foram consideradas positivas nio tipadas quando apresentavam
reatividade para as proteinas gag (p24 ou p19) e env (GD21).
Amostras reativas para rgp46l e rgp46ll foram consideradas
HTIV-1, e HTIV-2, respectivamente. A auséncia de bandas
caracterizou 0 WB como negativo. Presenga de bandas isoladas
foram classificadas como WB indeterminado.

Foram também realizadas a detec¢do de anticorpos anticore
do virus da hepatite B (anti-HBc), antissuperficie do virus da
hepatite B (anti-HBs), antigeno de superficie do virus da hepatite B

(ag-HBs) pelo kit Hepanostika enzyme linked immunosorbent
assay (ELISA) (Organon Teknika B.V., Boxtel, Holland), anticorpos
contra o virus da hepatite tipo C (anti-HCV) (Embrabio, Brazil),
HCV confirmatério (InnoLia HCV Ab IIT Innogenetics, Belgium) e
Treponema pallidum (Enzygnost* Syphilis, Dade Behring, Marburg
Germany) de acordo com as intru¢es de cada fabricante. Para
deteccdo de anticorpos contra o herpes virus humano tipo 8
(anti-HHV-8) utilizou-se a técnica de imunofluorescéncia indireta
com visualiza¢do por microscopia dos antigenos de laténcia ou
replicagiio viral conforme previamente publicado'.

Extracdo de dcido desoxirribonucléico. Todas
as amostras positivas no teste de ELISA para HTLV foram
submetidas a reacdo em cadeia da polimerase (PCR). O 4cido
desoxirribonucléico (DNA) foi extraido usando-se o Kit QIAamp
Blood Extration (Qiagen, Chatsworth, CA, USA), de acordo com
instrugdes do fabricante.

Todo DNA gendmico extraido foi submetido a amplificagio do
gene da 3-globina humana com os primers GH20 e PC04'® para
avaliar a integridade do DNA e excluir a presenca de inibidores
de PCR.

Amplificacdo da regido long terminal repeat
do virus linfotrépico de células T humanas tipo
2. Para amplificacdo e sequenciamento da regido long
terminal repeat (LIR) do HTLV-2, foi aplicada a técnica de
nested PCR, nas condi¢des previamente descritas'® com os
primers 194 (5’-CCTTACCCACTTCCCCTAGCGCTGA-3") e 831
(5’-GGGAAAGCCCGTGGATTTGCCCCAT-3’) para a 1° amplificagio
e 290 (5’-AAAAGCGCAAGGACAGTTCAGGAGG-3’) e 783
(5’-ATCCCGGACGAGCCCCCACTTGTTT-3’) na segunda amplificagdo,
gerando um fragmento de 493 pares de bases.

Amplificacdo da regifio fax do virus linfotrépico de
células T humanas tipo 2. Para se diferenciar os subtipos
2a e 2c, a regido fax foi sequenciada. Um fragmento de
aproximadamente 200pb, que contem a regifio do stop cddon
presente apenas no subtipo 2a, foi amplificado por PCR semi-
nested com os primers pX105 (5’-GCTTTCCCCACCCATGACATG-3")
e pX106 (5’-GGGCCGTGGTTTCAGTTCCTA-3’) na 1° amplificacio;
e os primers pX106 e LS1 (5’-GAATACACCAACATCCCTGTC-3’) na
2° amplificacdo sob as condi¢des previamente descritas'®.

Amplificacdo da regido long terminal repeat do
virus linfotropico de células T humanas tipo 1. Os
produtos correspondentes a regido LTR de HTLV-1 foram
obtidos através da técnica de PCR semi-nested'’, gerando
um fragmento de 467pb, amplificado pelos primers
8255 (5’-TTGAAGAATACACCAACATCCC-3’) e LTRUSE
(5’-CGCAGTTCAGGAGGCACCAC-3’) antisense, onde 2mL do
produto de PCR inicial foram usados para a segunda amplificacfio,
gerando um fragmento de 433pb com os primers 8255 e 420LTR
(5’-GAACGCGACTCAACCGGCCGTGGAT-3’).

Seqiienciamento de 4cido desoxirribonucleico. Os
produtos amplificados foram preparados para seqiienciamento
de DNA a partir dos oligonucleotideos da segunda amplificagdo
sendo posteriormente purificados removendo-se o excesso de
primers e dNTPs com o Kit QIAquick PCR purification (Qiagen
Inc, Valéncia, CA, USA).
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0 sequenciamento foi realizado usando-se o kit BigDye
Terminator (Versdo 2.0; Applied Biosystems), no sistema de
eletroforese em capilar ABI PRISM 3100 (Applied Biosystems).

0Os dados dos fragmentos seqiienciados foram editados pelo
programa Sequencher (Gene Code Corp., Ann Arbor, Mich.).
Todas as seqiiéncias foram checadas para contaminacio através
da procura pelo BLAST contra o banco de dados de seqiiéncias
de HTIV-1/2 e entre elas mesmas.

Método estatistico. As andlises estatisticas foram feitas
utilizando-se o pacote de programas Epi-info (version 6.04).
Andlises univariadas dos fatores de risco suspeitos para aquisi¢do
do HTLV foram feitas entre todos os individuos pelo teste do qui-
quadrado com correcdo de Yate’s ou com o teste de exatiddo
de Fisher, quando apropriado. Exatos intervalos de confianca
(IC) binomiais para indices e exatos IC para odds ratios (ORs)
foram usados para acessar a prevaléncia da infec¢do por HTLV
e sua associagio com os fatores de risco para HIV. As taxas
de prevaléncia por grupos (como idade do grupo, niimero de
parceiros sexuais) foram comparadas usando-se o teste do qui-
quadrado Mantel-Haenszel para tendéncia linear. Para demonstrar
a associacdo de fatores de risco individuais com a infeccio
por HTLV-1/2 utilizou-se o programa Epi-Info MVAWIN logistic
regression (version 6.50). Varidveis com valor de P menor que
0.05 foram consideradas estatisticamente significativas.

Analises filogenéticas. As seqiiéncias deste estudo foram
alinhadas utilizando-se o programa Clustal W* e editadas
manualmente através do software BioEdit Sequence Alignment
Editor (http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/BioEdit.html).

Um total de 55 sequéncias de HTIV-1 correspondendo as
posicoes 8325 a 8661 da cepa ATK, incluindo a sequéncia de um
individuo envolvido neste estudo e virias sequéncias dos subtipos
de HTIV-1 retiradas do GeneBank, correspondentes a regido
LTR, foram alinhadas e analisadas. Selecionou-se um modelo
apropriado para estas sequéncias usando-se o teste de razio
de verosimilhanga como implementado no Modeltest v3.6%. Os
parimetros do modelo escolhido (TrN+G) foram os seguintes:
freqiiéncia de equilibrio nucleotidico, fA = 0.2839, fC = 0.2965,
fG =0.2357, fT = 0.1839; proporcio de sitios invaridveis = 0.0;
configuragio da distribuicio do parametro (y) refletindo a taxa de
variabilidade sitio a sitio de regides varidveis = 0.4743; e valores
damatrizR, R _ = 1.805,R_, =11.7464R_, =R_ =R,
=10, e R, , = 6.1174. Uma matriz de distdncia foi calculada
baseada neste modelo e usada na construgdo de uma drvore de
méxima verosimilhanga na versio 4.0b10 do programa phylogenetic
analysis using parsimony (PAUP)*. Apos a construcdo da drvore
inicial obtida pelo método neighbor joining, uma procura heuristica
para verossimilhanga foi realizada pelo algoritmo subtree pruning
and regrafting (SPR) de ramo permutado.

0 parentesco de nossas seqiiéncias de HTIV-2, em relagdo
a diferentes seqiiéncias referéncia de subtipos de HTIV-2, foi
examinado.

0 modelo apropriado Hasegawa, Kishino e Yano (HKY),
para estas 40 sequéncias, incluindo nossos isolados de HTLV-2,
foi selecionado usando-se o teste de razdo de verossimilhanca.
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Os parametros para este modelo foram os seguintes:
JA = 0.1468, fC = 0.3586, fG = 0.2413, /T = 0.2534. Entre os
sitios a taxa de variagdo foi igual para todos.

RESULTADOS

Das 319 amostras, 24 (7,5%) foram positivas no teste
de ELISA, dessas, 13 (54,2%) foram confirmadas como
HTIV-2, duas (8,3%) como HTLV-1 por WB ou PCR, sete
(29,2%) foram indeterminadas no WB, com PCR negativa,
e duas (8,3%) amostras foram negativas em ambos os
testes. Tendo em vista que a sensibilidade da PCR e WB sido
baixas para o HTIV-2, ji que a amplificacio do provirus é
bastante limitada em amostras de PBMC com baixo nimero
de copias®, e os testes de WB podem apresentar resultados
duvidosos devido a inimeros fatores tais como infeccio com
agente defectivo, mutagdes em segmentos de DNA que contém
epitopos imunodominantes’, bem como ao fato de se tratarem
de pacientes imunodeprimidos, optamos por usar como
critério de positividade na andlise estatistica os resultados
obtidos pelo teste de ELISA que possui uma alta sensibilidade
e especificidade. Todas as leituras de densidade ética (DO)
foram ao menos cinco vezes maiores que os valores de cut
off (CO) estabelecidos pelo kit, com resultados de DO/CO
variando de 5,1 a 11,9. Além disso, trata-se de um grupo de
pacientes com alto risco e alta taxa de prevaléncia, sendo
o valor preditivo positivo do teste de ELISA maior nesta
situacdo.

Na andlise univariada, observamos que a prevaléncia de anti
HTIV-1/2 nio esteve ligada a idade (p = 0,2) ou sexo (p = 0,9),
mas sim a0 local de residéncia, com um indice de positividade
de 10,7% na Cidade de Ribeirdo Preto contra 4,7% na capital
(p =0,04:1C95%) (Tabela 1).

Ainfecgdo por HTIV-1/2 foi fortemente associada com historico
de uso de drogas injetiveis (OR 10,92) e anticorpos para o
virus da hepatite C (OR 22,89) (p<0,001) (Tabelas 2 e 3).
Nio foi encontrada associacdo entre a presenca de anticorpos
anti-HTLV e fatores sexuais ou marcadores soroldgicos de doencas
sexualmente transmissiveis como anti Treponema pallidum,
anti-HHV8 ou anticorpos anti-HBV (Tabela 3).

As andlises estatisticas indicaram que o uso de drogas
injetdveis € um importante fator de risco para a transmissdo do
HTIV-2 (OR 15,8: IC 95%: 6,2 — 40,7), mas ndo para o HTLV-1
entre nossa populagdo de infectados por HIV-1, e que o subtipo
HTLV-2¢ é um marcador ttil para transmissdo via uso de drogas
injetdveis (p < 0,001).

Se utilizdssemos como critério de positividade a reatividade
para Western Blot e/ou PCR, a prevaléncia de HTIV-1 e HTLV-2
seria de 0,6% e 4,1%, respectivamente. Em nossa casuistica,
néo foi encontrado nenhum caso de co-infeccio com HTLV-1
e HTIV-2.

0 sequenciamento das amostras positivas para PCR permitiu
a subtipagem das mesmas. A amostra 244, tnica amplificada
para HTLV tipo 1, foi classificada como pertencente a0 gendtipo
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1a, 0 mais comum no Brasil*®, também conhecido como subtipo
Cosmopolita, suportado por um valor de bootstrap superior a
80% (Figura 1).

Todas as 12 amostras HTLV tipo 2 foram classificadas como
subtipo 2c. Além da andlise filogenética da regido LIR (Figura 2),
também sequenciamos a regido fax para verificacio da perda do

stop codon, pela substituicio T por C na posicao 8.203, que confere
0 ganho de 25 amino4cidos a cadeia polipeptidica do subtipo 2c em
comparacdo ao subtipo 2a. O alinhamento e andlise dos aminodcidos
da regido tax amplificada e sequenciada revelaram que em todas as
amostras o stop codon estava ausente, confirmando o resultado da
subtipagem fornecida pela andlise da regido LTR de HTLV-2.

TABEILA 1

Soroprevaléncia de HTLV-1/2 em relacdo a idade, sexo e regido.

Testado Reatividade para HTLV-1/2

Caracteristicas (n%) n® % 95% CI OR p-value 95% CI
Total 319 24 7,5 49-11,1
Idade (anos):

15-29 54 5 9,1 3,1-20,3 1

30-39 141 13 9,2 5,0-15,3 1 0,31-3,76

40-49 91 5 55 1,8-12,4 0,57 0,12-2,62

> 50 33 1 3,0 0,1-15,8 0,31 P trend 0,2 0,01-2,95
Sexo

feminino 107 8 7,5 3,3-14,2 1

masculino 212 16 75 44-12,1 1,01 P=0,98 0,39-2,82
Local

Sdo Paulo 170 8 4,7 2,1-9,1 1

Ribeirdo Preto 149 16 10,7 6,3-16,9 2,44 P=0,04 0,95-6,77
CL: confidence intervals, OR: odd ratio.

TABEILA 2
Soroprevaléncia HTLV-1/2 de acordo com fatores de risco
Testado Reatividade para HTLV-1/2

Caracteristicas (n°) n° % 95% CI OR p-value 95% CL
Inclinaciio sexual

heterossexual 157 15 9,6 5,4-15,3 1

homossexual 113 07 6,2 2,5-12,3 0,63 0,21- 1,70

bissexual 49 02 4,1 0,5-14,1 0,40 Ptrend 0,2 0,04-1,84
Parceiros sexuais (n2)

nenhum 8 2250 3,2-65,1 1

somente um 150 10 6,7 3,2-11,9 0,21 0,03-2,48

2-10 133 10 75 3,7-13,4 0,24 0,04-2,82

> 10 28 02 7,1 0,9-23,5 0,23 Ptrend 0,6 0,02-3,98
Historia de UDIV

nunca 284 13 7,6 2,4-77 1

sempre 32 11 344 18,6-53,2 10,92 P <0,0001 3,86-29,84
Parceiros UDIV:

nunca 221 16 7,2 4,2-11,5 1

sempre 38 4 105 2,9-24,8 1,51 0,35-5,06

ndo sabem 60 4 6,7 1,8-16,2 0,92 Ptrend 0,98 0,21-2,99

CL: confidence intervals, OR: odd ratio, UDIV: usudrios de drogas intravenosa.
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TABEIA 3
Soroprevaléncia de HTIV-1/2 em relagio a marcadores infecciosos.
Testado Reatividade para HTLV-1/2

Outras infecgGes virais (n2) n® % 95% CI OR p-value 95% CI
Anticorpos anti HCV

negativo 258 5 1,9 0,6-4,5 1

positivo 61 19 311 19,9-44,3 22,89 P <0,0001  7,61-81,43
Anticorpos anti HHVS

negativo 258 19 74 4,5-11,3 1

positivo 61 5 8,2 2,7-18,1 1,12 P =0,82 0,31-3,29
Anticorpos anticore HBV

negativo 192 12 6,3 3,3-10,7 1

positivo 127 12 9,4 5,1-15,9 1,57 P =03 0,62-3,95
Anticorpos anti I. pallidum

negativo 237 18 7,6 4,6-11,7 1

positivo 82 06 73 2,7-15,2 0,96 P =0,93 0,30-2,65

HHV8: herpes virus humano 8, HCV: virus da hepatite C, HBV, virus da hepatite B, CI: confidence intervals, OR: odd ratio.
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FIGURA 1

Parentesco filogenético gerado por seqiiéncia parcial de LTR de um isolado Brasileiro de HTLV-1 do atual estudo (Amostra 244). A seqiiéncia nucleotidica foi comparada com seqiiéncias
referéncia dos subtipos A a E. A drvore foi construida pelo método de maxima verossimilhanga sob o modelo de substituico TrN + G. Os valores nos ramos indicam o suporte de
bootstrap baseado em 1.000 replicagdes usando-se o método de Neighbor joining e troca SPR. A barra de escala representa 0,01 substitui¢des nucleotidicas por sitio.
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FIGURA 2

Parentesco filogenético gerado por seqiiéncia parcial de LR de 12 isolados Brasileiros
de HTLV-2 do atual estudo (Marcados em preto). A seqiiéncia nucleotidica foi
comparada com seqiiéncias referéncia dos subtipos A, B e C. A drvore foi construida
pelo método de méxima verossimilhanga sob 0 modelo de substituicao HKY. Os valores
nos ramos indicam o suporte de bootstrap baseado em 1.000 replicacoes usando-
se 0 método de Neighbor joining e troca SPR. A barra de escala representa 0,01
substitui¢oes nucleotidicas por sitio. O HTIV-1a foi usado como grupo de fora.

DISCUSSAO

Nos tiltimos 10 anos, a coinfecciio HIV-1/HTLV vem emergindo
como um problema de satide piblica mundial. O nimero de
co-infectados na América do Sul e Africa estd aumentando, bem
como a co-infeccio HIV-1/HTIV-2 nos Estados Unidos e Europa,
frequentemente entre pessoas com histérico de uso de drogas
injetdveis. Intimeros estudos experimentais e epidemioldgicos
sobre a influéncia da infeccio por HTLV na progressdo da
sindrome da imunodeficiéncia humana (AIDS) tem sugerido
que a co-infec¢do pode promover o aumento da replicacio do
HIV-1 e acelerar o desenvolvimento da doenga'’. Entretanto,
outros trabalhos n2o confirmaram esta hipétese e tal associagio

no tocante a progressio para a sindrome permanece pouco
compreendida’.

No Brasil, a soroprevaléncia para HTLV-1/2 em individuos
co-infectados por HIV-1 é em média 6,3%°, sendo no Rio de
Janeiro registrada uma prevaléncia de 8,6% em usudrios de
drogas HIV positivos', valores que nao diferem significativamente
daquele encontrado na casuistica geral deste trabalho (7,5%),
indicando boa consisténcia com os dados publicados na literatura.
Entretanto, quando as prevaléncias soroldgicas nas duas cidades
estudadas foram analisadas individualmente, pode-se constatar
uma taxa maior de infec¢do em Ribeirdo Preto (10,7%) em
relaco a Sdo Paulo, Capital (4,7%). Acreditamos que estes
resultados relacionem-se ao fato de que na amostragem oriunda
de Ribeirao Preto exista um nimero maior de individuos usudrios
de drogas intravenosa (UDIV), em comparagio aqueles atendidos
na Capital (p = 0,04). Estes dados sdo também condizentes com
0s jd descritos em outros estudos, associando um indice elevado
de infeccdo por HTIV-1/2 em UDIV portadores do HIV-1'".

Com relacio aos gendtipos de HTIV-2, até entdo apenas o
subtipo c havia sido descrito na populagio brasileira (incluindo
indios da regido amazonica, doadores de sangue, e usudrios
de drogas intravenosas de dreas urbanas), dado este também
concordante com o encontrado neste trabalho onde pudemos
constatar apenas a presenca do subtipo ¢ de HTLV-2. Entretanto,
andlises filogenéticas da regido LTR de HTLV-2 de 12 doadores
de sangue de Porto Alegre demonstraram que sete isolados
segregaram com cepas HTLV-2b de indios Americanos, e cinco
destes isolados segregaram com o subgrupo Brasileiro HTLV-
2c¢. Tanto o HTIV-2¢ como 2b foram considerados endémicos
na regido, e podem ter sido inseridos através de processos
migratdrios ancestrais humanos pela Costa do Pacifico ou via
bacia Amazonica, sendo este o primeiro relato demonstrando a
presenca do HTIV-2b entre a populagfio urbana do Brasil®.

Mais recentemente outro trabalho comprovou a presenca
do subtipo 2b também entre pacientes atendidos em clinicas
da Cidade de S2o Paulo testados por ELISA e Western Blot para
HTLV-1/2%.

As informacdes sobre comportamento sexual e marcadores
soroldgicos para doencas sexualmente transmissiveis nio
apresentaram correlacio com uma maior susceptibilidade a
infeccdo por HTIV-1/2 ou pelo subtipo 2c, estando estes resultados
em concordancia com os previamente publicados''.

Através dos nossos dados, pudemos associar seguramente a
infecgdo por HTIV-2 subtipo ¢ ao uso de drogas injetdveis, com
elevados indices de positividade para anticorpos anti HCV fortalecendo
esta hipGtese' ', mostrando que este genétipo pode ser usado como
um importante marcador para este fator de risco.
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