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EDITORIAL

HTLV-2: uma infecção antiga entre os povos indígenas 
da Amazônia brasileira
HTLV-2: an ancient infection among Indian people of Brazilian Amazon Region
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Os vírus linfotrópicos T humanos 1 e 2 (HTLV-1 e HTLV-2) foram os primeiros retrovírus a serem descritos 
causando doenças em seres humanos; tendo sido isolados de culturas de linfócitos, compartilhando numerosas 
semelhanças nas suas propriedades biológicas e moleculares1,2. Mais recentemente, foram descritos, em populações 
da República de Camarões, dois novos tipos, o vírus linfotrópico T humano 3 (HTLV-3) e o vírus linfotrópico T 
humano 4 (HTLV-4), sendo o primeiro associado filogeneticamente ao Primate T-lymphotropic virus 3 (vírus 
linfotrópico de células T de primatas 3 – PTLV-3) e o segundo não revelando qualquer relação filogenética com 
os tipos de HTLV e de PTLV até então conhecidos3,4. O HTLV-3 e o HTLV-4 estão restritos a alguns casos entre 
caçadores, pessoas que manuseiam carne de animais e ainda aguardam maiores evidências sobre a disseminação 
em humanos.

Estudos moleculares revelaram a existência de uma variante genética do HTLV-2, entre os Kayapó, denominada 
de HTLV-2c5, distinto dos subtipos 2a e 2b descritos, até então, em outras populações humanas6. A ocorrência 
do subtipo 2c tem sido confirmada em diversas aldeias do grupo Kayapó, assim como entre as tribos Arara do 
Laranjal, Zo’é e Tiriyó5,7,8,9.

A presença endêmica do HTLV-2, entre comunidades indígenas das três Américas, serviu, por muitos anos, como 
suporte para a teoria de origem desse vírus no Novo Mundo10. Essa hipótese tornou-se atraente quando Chen et 
al.11 isolaram o Primate T-lymphotropic virus 2 (PTLV-2) em duas espécies de macacos do Novo Mundo, sugerindo 
a transmissão decorrente do cruzamento da barreira interespecífica. Contudo, essa hipótese foi descartada quando 
novos estudos, conduzidos em primatas das Américas, não tiveram êxito em demonstrar qualquer evidência de 
infecção pelo PTLV-2, levantando questionamentos sobre a hipótese da origem americana para o HTLV-2.

A presença da infecção pelo HTLV-2b em povos pigmeus da África Central12 sustenta a hipótese de que a 
infecção humana pelo HTLV-2 é antiga e teve início no continente africano, seguido da sua disseminação para 
a Europa e a Ásia por meio dos movimentos migratórios humanos iniciados há cerca de 100.000 anos13. Essa 
hipótese foi reforçada pelo achado de um novo subtipo, com elevado grau de divergência genética, denominado 
de HTLV-2d, em pigmeus da República Democrática do Congo14. Da mesma forma, a proximidade filogenética 
entre as cepas HTLV-2a africanas e ameríndias sugere que a evolução do HTLV-2a e do HTLV-2b precederam o 
movimento migratório humano da África em direção à Europa e à Ásia. Em apoio à origem africana, as análises 
filogenéticas revelaram que os isolados virais desse continente estão representados em todos os três subtipos (2a, 
2b e 2d), mostrando a ocorrência de uma maior heterogeneidade do vírus na África.

A evidência do HTLV-2a, em uma comunidade humana isolada na Mongólia15, sugeriu que o vírus tivesse 
sido disseminado seguindo o movimento migratório do homem em direção à Ásia, rota essa que deu origem às 
populações ameríndias por volta de 10.000 a 40.000 anos. Essa hipótese também tem sido fortemente aceita para 
explicar a presença endêmica do HTLV-2b em diversas populações indígenas das Américas13.

As ondas migratórias em direção às Américas têm sido revistas e, de acordo com achados arqueológicos, 
antropológicos e genéticos, as migrações dos ancestrais ameríndios ocorreram em duas ou mais rotas 
independentes. Da mesma forma, os movimentos migratórios, em direção à América do Sul, também ocorreram 
por meio de duas possíveis rotas: uma em direção à Amazônia e a outra descendo a costa do Pacífico, 
paralelamente à Cordilheira dos Andes16,17. Esse fluxo migratório diferencial dos ancestrais ameríndios, para a 
América do Sul, pode ter introduzido a forma variante do HTLV-2c somente na Região Amazônica, caracterizando 
um típico efeito de fundador. Por outro lado, como mostraram os resultados das análises filogenéticas, as 
amostras virais identificadas entre os grupos ameríndios e urbanos (HTLV-2c) são distintas dos isolados de HTLV-
2a encontrados na América do Norte5,9. Dentre as possíveis explicações para a origem do HTLV-2c na Amazônia, 
deve-se considerar a possibilidade de uma origem autóctone, a partir de um proto-HTLV-2a, infectante do ancestral 
ameríndio, que entrou no Brasil através da Amazônia, sendo essa variante disseminada entre os povos indígenas do 
Brasil como resultado do processo de expansão populacional.

Muitas das populações indígenas da América do Sul têm se mantido relativamente isoladas, estabelecendo 
pouco ou nenhum contato interativo com outros povos (indígenas ou não). Esse fato sugere que a infecção pelo 
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HTLV-2 é mesmo antiga, e que, provavelmente, existiu na presente forma ou evoluiu durante a migração desses 
povos ou de seus ancestrais para o Novo Continente. Por outro lado, a similaridade genética evidenciada entre as 
amostras de HTLV-2c, isoladas em áreas urbanas e indígenas, tem se mostrado acima de 99%, confirmando, assim, 
as sugestões de que o vírus estaria sendo ativamente transmitido nas áreas urbanas, aumentando sua área de 
endemicidade geográfica dentro da Região Amazônica9.

A maior questão ainda refere-se a como e quando o HTLV-2c, frequentemente encontrado de forma endêmica 
entre as comunidades indígenas da Amazônia5, chegou até as populações urbanas. Estudos sugerem que o vírus, 
presente entre os indígenas, foi transmitido e disseminado entre os colonizadores por meio do contato sexual com 
indígenas infectados e de forma vertical, de mãe para filho, principalmente por meio do aleitamento materno8. 
Assim sendo, muito provavelmente, a extensa mistura genética, ocorrida durante o período de colonização e 
de formação das populações amazônicas, teve como consequência a introdução do HTLV-2c nas comunidades 
urbanas em formação.

A hipótese de transmissão do HTLV-2c, via processo de miscigenação, é reforçada pela existência de atividades 
socioeconômicas, iniciadas a partir do século XVIII, as quais permitiram o contato de populações indígenas, até 
então isoladas, com as populações neobrasileiras em formação. O intercurso sexual, particularmente entre homens 
indígenas e mulheres não indígenas, é uma prática comum, especialmente entre algumas comunidades Kayapó, as 
quais estão localizadas próximas a pequenas cidades mantidas por atividades comerciais, agricultura e mineração. 
A ocorrência de transmissão do HTLV-2c pelo contato direto entre os povos indígenas, isolados na Amazônia, e os 
usuários de drogas das grandes metrópoles é um fato pouco provável.

Dessa forma, é razoável sugerir a presença dessa variante viral entre os povos nativos do Brasil, que foi, 
posteriormente, disseminada para as populações urbanas em formação por meio do contato interétnico, assim 
como a atual manutenção do vírus nas comunidades urbanas, através da transmissão sexual, do aleitamento 
materno e do uso de drogas injetáveis.
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