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A cidade de Salvador, Bahia apresenta a mais elevada prevalência de HTLV-I no Brasil. Esta prevalência é maior em
mulheres, aumenta com a idade consideravelmente nos indivíduos com mais de 51 anos (8,4%) e é maior naqueles
com baixa condição socioeconômica. Salvador tem uma população de 3 milhões de habitantes sendo que 80% são afro
descendentes. A maioria dos africanos que veio para esta cidade, durante o tráfico de escravos, foi originária do Oeste
da África (Benin, Nigéria, Norte de Angola).A análise filogenética da região LTR demonstrou que as seqüências
estudadas eram do subtipo Cosmopolita (a), subgrupo Transcontimental (A). Estes resultados são discordantes em
relação aos dados históricos que indicam que a maioria dos africanos que veio para Salvador foi originária do oeste da
África onde somente circula o subgrupo Oeste da África (C). Algumas seqüências do HTLV-I se agrupavam em um
grupo da America Latina que continha seqüências da África do Sul. Este grupo da America Latina era segregado a
partir de um mesmo ancestral do outro grupo que continha uma seqüência da África Central. Esta relação de
ancestralidade sugere que este subgrupo foi inicialmente introduzido na África do Sul devido a migração de uma
população Banto da África Central para o Sul da África há cerca de 3000 anos e após para o Brasil durante o tráfico de
escravos no período compreendido entre os séculos XVI e XVII. Nossos dados corroboram a hipótese de que ocorreram
múltiplas introduções do HTLV-I em Salvador na era pós-colombiana.
Palavras-chave: HTLV-I, origem, LTR, haplótipos da globina βββββ, Banto, Salvador-Brazil, Sul da África.

The city of Salvador, in the Bahia state, has the highest prevalence of HTLV-I in Brazil. This prevalence is higher in female
and it is associated with age, increasing substantially among those older than 51 years (8.4%), and is greater among those
with lower income, less education and worse living conditions. The population of Salvador is estimated at 3 million and
approximately 80% of which have African ethnic ancestry. Most Africans brought to Salvador; Bahia during the slave trade
came from West Africa (Benin, Nigeria, and northern Angola). Phylogenetic analysis of the LTR region demonstrated that
all sequences analyzed belong to the Transcontinental (A) subgroup of the Cosmopolitan (a) subtype. These results are not
in agreement to historical data that affirms the vast majority of African brought to Salvador came from West Africa, where
only the western African subgroup (C) has been found. Some HTLV-I sequences formed a well-supported clade within one
of the Latin American clusters that contain a South African sequence. This Latin American cluster that segregated from the
same ancestor as the other clade contained a Central African sequence. This ancestral relationship suggests that this
subgroup was first introduced into South Africa as a result of the migration of the Bantu population from Central Africa to
Southern Africa over the past 3000 years, and afterward to Brazil during the slave trade between the sixteenth and nineteenth
centuries. Our data support the hypothesis of multiple post-Columbian introductions of African HTLV-I strains in Salvador,
Bahia.
Key words: HTLV-I, origin, LTR, βββββ-globin haplotypes, Bantu, Salvador, Brazil, Southern Africa.
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A história dos retrovírus começa em 1908 com a indução
de leucose aviária por agentes ultrafiltráveis realizada por
Ellermann e Bang. Peyton Rous, em 1911, induziu neoplasias
em galinhas injetando filtrados livres de células obtidos de

sarcomas aviários. Os vírus isolados destes sarcomas foram
denominados Vírus do Sarcoma de Rous. Estes experimentos
foram confirmados em 1914 pelos pesquisadores japoneses
Fujinani e Inamoto. A importância dessa descoberta só foi
reconhecida 55 depois, com a outorga do Prêmio Nobel de
Fisiologia e Medicina (PNFM) a Peyton Rous em 1966. A enzima
transcriptase reversa, necessária para a replicação destes vírus,
foi descoberta por Howard Temin e David Baltimore em 1970 e
por isto receberam o PNFM em 1975. Michel Bishop e Harold
Varmus identificaram, isolaram e determinaram a seqüência
nucleotídica completa de oncogenes nesses tumores em 1980
e foram agraciados com PNFM em 1989. (31 45)
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Esses fatos contribuíram para a identificação dos primeiros
retrovírus humanos, os vírus linfotrópicos de células T
humanas tipo1 (HTLV-I) e do tipo 2 (HTLV-II), em 1980 e 1982
respectivamente (46 67). Dois novos tipos de HTLV, 3 e 4, foram
identificados em populações da África Central em 2005 (16 88).

A Síndrome da Imunodeficiência Adquirida (AIDS) foi
identificada em 1981 (39) e o seu agente causal, o vírus da
imunodeficiência humana (HIV), em 1983 (7). Os cientistas,
Françoise Barré-Sinoussi e Luc Montagnier, do Instituto
Pasteur de Paris, que isolaram pela primeira vez o HIV foram
agraciados com o PNFM em 2008 (31).

O HTLV-I e HIV-I são da mesma família, mas apresentam
algumas características distintas. O primeiro está disseminado
pelo mundo e a maioria dos indivíduos infectados por ele
adoece. O segundo é mais freqüente em determinadas regiões
geográficas, mas somente 3-5% dos infectados pelo HTLV-I
virão adoecer.

Pressupõe-se que 20 milhões de pessoas estejam
infectadas pelo HTLV-I no mundo (26). No entanto, a prevalência
varia de acordo com a região geográfica, os padrões sócio-
comportamentais e étnicos das populações. Esta infecção
caracteriza-se, também, por ser mais freqüente em mulheres e
aumentar com a idade (68).

Este vírus se transmite por três vias: a) sexual, com maior
eficiência de transmissão de homem para mulher. Estima-se
que esta eficiência seja de cerca de 60%, sendo de 4% no
sentido inverso; b) sangüínea, através de transfusão de
sangue ou pelo uso de agulhas e/ou seringas contaminadas e
c) perinatal, da mãe para o filho, principalmente pelo
aleitamento materno. Para que ocorra a transmissão há a
necessidade da presença de células infectadas (68).

As principais áreas endêmicas da infecção compreendem
África, América do Sul e Central, Caribe, Japão Melanésia e
Oriente Médio. Na América do Sul e Central se destacam
Argentina, Bolívia, Brasil, Chile Colômbia, Honduras, Panamá,
Peru, e Venezuela (68). A província equatorial do Congo
apresenta a prevalência mais elevada desta infecção na
África(40). Foram detectadas infecções em tribos de pigmeus
que vivem isoladas em áreas remotas da República Centro-
Africana, Camarões e nordeste do Congo (74). Baseado na
existência destas infecções na África Equatorial e em
descendentes de africanos no Caribe e na América Latina
sugere-se que a África seria a fonte primária deste vírus (83).
As doenças associadas a resposta imune ao HTLV-I estão
descritas em (Grassi et al., 2008, neste volume).

O HTLV-I foi detectado pela primeira vez no Brasil, em
imigrantes japoneses na cidade de Campo Grande, Mato
Grosso do Sul em 1986 (47). Posteriormente foi constatado em
outros grupos populacionais (20). A maioria dos dados
epidemiológicos da infecção no Brasil refere-se à prevalência
em populações específicas. Em doadores de sangue observa-
se um gradiente de indivíduos infectados, com taxas mais
elevadas nas regiões norte/nordeste e as mais baixas na região
sul (21). Salvador e São Luiz são as cidades que apresentam as
maiores prevalências em doadores de sangue no território

nacional (21 30), Tem-se observado uma diminuição da
prevalência em doadores de sangue no Brasil (21). Em Salvador
esta prevalência diminuiu de 1,35% para 0,48% em uma década
(59).

Não existe ainda um estudo epidemiológico, com
metodologia adequada, que tenha determinado a prevalência
na população geral do Brasil. No entanto, baseados nos dados
de prevalência em doadores de sangue estima-se que no Brasil
existam 2,5 milhões de portadores de HTLV-I (17 18).

O único estudo de base populacional no Brasil foi realizado
em Salvador, Bahia e demonstrou 1,8% de prevalência na
população geral, sendo que 2% em mulheres e 1,2% em
homens, mas, aumentando em indivíduos com mais de 50 anos
para 9 e 6,3% nos sexos masculino e feminino
respectivamente(26).

Em gestantes a prevalência nacional foi de 0,28 % (13) e na
Bahia de 0,9 e 1,0% respectivamente, em Salvador e Cruz das
Almas, no Recôncavo Baiano (10 52 75). Na população de usuários
de drogas injetáveis em Salvador detectaram-se prevalências
de 25,5% e 8,8% para HTLV-I e HTLV-II respectivamente (25).
As prevalências de co-infecções foram para HTLV-I/ HIV-I;
HTLV-II / HIV-I e HTLV-I/ HTLV-II /HIV-I de 21,6%; 10,6% e
0,9% respectivamente (3). Observou-se, dois anos depois, uma
redução das prevalências de infecções pelo HIV-I e HTLV-I/II
de 49.5% e 35.2% em 1998 para 7.1% e 5.0% em 2000 (4). Estas
diminuições poderiam ter sido decorrentes do programa de
diminuição de danos desde que se tem observado uma
diminuição da prevalência para HIV, HBV e HCV em usuários
de drogas injetáveis após a introdução deste programa em
varias cidades brasileiras (43 56 78). No entanto, não se pode
descartar um viés de amostragem e deve ser também
considerado o curto espaço de tempo em que estas
prevalências foram obtidas.

As patologias associadas à infecção pelo HTLV-I foram
demonstradas em Salvador. Por exemplo, PET/MAH (37 6 65 28 36

71). Têm sido descritos casos graves de escabiose (“sarna
norueguesa”) e estrongiloidíase em portadores de HTLV-I (14

19 51). Os pacientes infectados por este vírus apresentam maior
prevalência e curso mais insidioso de tuberculose (55 58 65).
Como já foi observado em outras regiões, esta infecção em
Salvador atinge mais freqüentemente, os indivíduos menos
favorecidos socialmente, particularmente as mulheres, com
menor grau de escolaridade (26 62).

Baseado na prevalência da infecção na população geral
estima-se que 40 mil pessoas estejam infectadas em Salvador
Dourado (26). Tem sido, também, demonstrando a presença do
HTLV-I em outras cidades do estado da Bahia (15 52 72).

Associação de Subtipos do HTLV-I e a Origem Geográfica
Os HTLV-I e 2 infectam populações humanas há milhares

de anos e, por terem estabilidade genômica elevada, são
excelentes marcadores para traçar as migrações destas
populações (34). A estabilidade genomica elevada dos HTLVs
possibilitou o estabelecimento da associação entre o
polimorfismo genético viral e a origem geográfica (34 48 49 80 87).
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Análises da variabilidade na seqüência do gene env e o LTR
mostraram variantes distintas obtidas de diferentes regiões
geográficas. A identificação de variantes divergentes do
HTLV-I provenientes de indivíduos do Japão, Congo e
Melanésia apresentavam respectivamente variabilidade na
seqüência do gene env em torno de 3%, 4% e 8,5% (35 41 44 54 70

76).
Atualmente, baseada nas análises filogenéticas das regiões

LTR e env de cepas provenientes de todas as regiões
geográficas do mundo, o HTLV-I foi classificado em sete
subtipos: 1) a ou Cosmopolita disseminado por tudo o mundo
(57). 2) b ou subtipo Centro-africano de isolados provenientes
de populações da África Central (44 81). 3) c,ou subtipo da
Melanésia caracterizado a partir de isolados provenientes de
indivíduos de Papua Nova Guiné e de aborígenes australianos
(8 33), 4) d, isolados de pigmeus da Republica Central Africana
e de dois pacientes de Camarões e Gabão (23 53); e os subtipos:
e, e f isolados respectivamente de um pigmeu Efe Mbuti do
Congo e de um indivíduo do Gabão (74) e 6) g proveniente da
República Central Africana (88). O subtipo Cosmopolita é
dividido em cinco subgrupos: 1) A ou Transcontinental; 2) B
ou Japonês; 3) C ou Norte - africano; 4) D ou Oeste-africano
(32 57 86) e 5 ) E isolado proveniente de negros do Peru (79).

Origem do HTLV-I no Estado da Bahia
Para o estudo da origem, disseminação e evolução dos

retrovírus e das migrações de populações humanas utilizam-
se análises do polimorfismo genético dos HTLV e análises
filogenéticas do DNA mitocondrial, como também, marcadores
gênicos de ancestralidade dos seres humano (11).

É possível que o HTLV-I tenha se originado de infecção
interespecies, pela transmissão do STLV-I de primatas não
humanos (PNH) para a espécie humana. Este evento poderia
ter acontecido, há milhares de anos antes da separação das
populações africanas e não africanas que provavelmente
ocorreu há cerca de 75.000-287.000 anos tendo o fluxo gênico
ocorrido dos pigmeus para as populações vizinhas (22). A
existência de Pigmeus Efe Mbuti,isolados e infectados pelo
HTLV-I na Republica do Congo, considerados descendentes
dos povos proto-africanos corrobora esta hipótese. A primeira
povoação da America ocorreu, no leste e no sul do continente
americano no período pré-colombiano, há 15.000-35.000 anos,
decorrente de uma ou mais ondas de migrações de populações
asiáticas através do Estreito de Bering (12 42).

A outra possibilidade é que esta introdução tenha ocorrido
no período pós-colombiano decorrente de migrações de
populações africanas (tráfico de africanos) e/ou de populações
asiáticas (filipinos, chineses, japoneses e indianos) nos
séculos XVI, XIX e XX, respectivamente (57 79 89). As migrações
das populações africanas ocorreram principalmente do oeste
e centro da África para as Américas, sendo que 40% dos quase
10 milhões de africanos desembarcaram em portos brasileiros,
no período compreendido entre os séculos XVI e XIX,
abrangendo os seguintes ciclos: a) Ciclo da Guiné, durante a
2a metade do século XVI; b) Ciclo de Angola e do Congo no

século XVII; c) Ciclo da Costa da Mina, durante os três
primeiros quartos do século XVIII e d) Ciclo da baía de Benin
nos séculos XVIII e XIX. O ciclo da Costa da Mina contribuiu
com maior número de africanos trazidos para o Brasil. Porem
há evidências que africanos foram, também, trazidos, de regiões
do sul da África, hoje conhecidas como sul de Angola, África
do Sul e Moçambique (73).

Com o objetivo de esclarecer a origem do HTLV-I no Brasil
analisamos 243 seqüências da região LTR de isolados
provenientes de brasileiros descendentes de diversas etnias
e de diferentes regiões geográficas do país, depositadas em
um banco de dados (Genbank database) até 05 de outubro
de 2006 (69). Todas foram classificadas como do subtipo
Cosmopolita, sendo que a maioria (235 das 243; 96.7%) era do
subgrupo A, Transcontinental e somente oito (3.3%) eram do
subgrupo B, Japonês. Destas, cinco eram provenientes da
região sudoeste, dois da norte e um da nordeste. Três destas
cinco foram provenientes de imigrantes japoneses, que
residiam em São Paulo e uma de uma gestante da região
nordeste, cujo cônjuge viveu alguns anos em São Paulo. Estes
resultados confirmam dados anteriores e indicam que existe
uma predominância do subtipo Cosmopolita, subgroupo A,
transcontimental circulando no território nacional (1 2 52 60 72 77

89). Posteriormente, verificamos que isolados de HTLV-I
provenientes de doadores de sangue do Acre foram
classificados como subtipo Cosmopolita, subgrupo A,
transcontinental, corroborando a presença deste subtipo no
Brasil (62). A grande variabilidade genética e a ampla distribuição
deste subgrupo no território nacional sugerem que a
introdução do HTLV-I ocorreu por meio da migração (tráfico)
dos povos africanos no período compreendido entre os
séculos XVI e XIX. Por outro lado, a baixa variação das
seqüências observadas no subgrupo Japonês sugere que eles
foram introduzidos recentemente no Brasil. Sabe-se que
ocorreu uma intensa migração japonesa para o Brasil,
principalmente para São Paulo, no inicio do século XIX, o que
explicaria a presença deste subgrupo no Brasil.

Em relação a Salvador, observamos que a maioria dos
isolados do HTLV-I, provenientes de indivíduos nascidos
nesta cidade, foi classificado como do subtipo Cosmopolita,
subgrupo A, Transcontinental (1 2 60). Um único isolado, oriundo
de uma gestante, e já referido anteriormente, foi classificado
como subgrupo Japonês. Chama a atenção os fatos de não
termos encontrados o subtipo do oeste da África e da maioria
dos isolados se agruparem com amostras da África do Sul.

Estima-se que a Bahia recebeu o maior contingente dos
africanos trazidos para o Brasil durante o trafico negreiro e
que a maioria foi proveniente do Benin e da Nigéria, países
localizados no oeste da África (83 84 85). Salvador é uma cidade
com cerca de 80% da população constituída por afro-
descendentes (5).

No primeiro ciclo de migração, o ciclo da Guiné, os navios
negreiros partiam da costa oeste da África, região onde hoje
está situado o Senegal, Gâmbia e Guiné Bissau e que naquela
época correspondia a área compreendida entre a embocadura
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do rio Senegal, limite da região desértica entre Senegal e
Mauritânia, até o do rio Orange, no atual Gabão e era
denominada de Guiné. Todos os africanos trazidos para o
Brasil, nesta época, eram de forma genérica, considerados
como oriundos da Guiné não havendo precisão da
proveniência dos mesmos (66). No período compreendido entre
1641-1648, Angola estava sob o domínio dos holandeses e o
fluxo de navios negreiros predominava da África para
Pernambuco, mas em torno de 1624, período de dominação
holandesa na Bahia, foi relatado que havia no porto da cidade
de Salvador, 7 navios negreiros sendo 6 proveniente de Angola
com 1440 africanos e um único da Guiné com 28 africanos (84 85)

. Esse ciclo foi pouco representativo para a Bahia e estima-se
que sete mil africanos, em sua maioria, pertencentes às etnias
sudanesas, tenham vindo para este estado neste período. Este
fato poderia explicar a ausência do subgrupo do oeste africano
na Bahia. O segundo ciclo denominado de Ciclo de Angola e
do Congo compreendeu o final do século XVI, tendo inicio
em 1580 e o final do XVII. Neste período a maioria dos africanos
foi proveniente da África Austral, região localizada no sul da
África banhada pelo Oceano Índico na sua costa oriental e
pelo Atlântico na costa ocidental. Não se sabe exatamente o
número de africanos que vieram desta região. Além de angolas
e congos, vieram, também, moçambicanos, a maioria da etnia
banto, sendo que grande parte deles se instalaram na região
do Recôncavo. O terceiro ciclo denominado de Ciclo da Costa
da Mina ocorreu durante os dois terços iniciais do século
XVIII e contribuiu com maior número de africanos trazidos
para o Brasil. Neste período, que durou até meados de 1775,
no século XVIII, os africanos eram denominado negros minas
e oriundos de quatro portos que ficavam no leste da África,
ao longo da costa do Daomé situado onde atualmente é o
Benin, região conhecida como Costa da Mina. A maioria dos
africanos era ioruba, chegando à Bahia com a denominação
de nagôs. Entre 1678 e 1814, apenas 39 dos 1770 navios que
levavam tabaco da Bahia para a África tinham como destino
os portos congo-angolanos, sendo os outros destinados aos
portos da Costa da Mina (84).. O ciclo da Baía de Benin ocorreu
entre 1770 e 1850, incluindo o tráfico clandestino, uma vez
que a Bahia acusou a limitação ao tráfico ao norte do Equador
em 1815, fato que explica a forte ligação da Bahia com a África
Ocidental, particularmente com a Baía de Benin (29). Nesse
período, a forte presença de etnias iorubá passa a ser
representativa, onde desde o ciclo anterior, são encontrados
daomeanos, tratados no Brasil pela denominação de jejes,
haussás e, sobretudo os nagôs-iorubás. Pelo exposto nos
relatos históricos há uma mistura da origem geográfica com
as diversas etnias não havendo grande precisão da
proveniência dos africanos para a Bahia (66).

Com o objetivo de esclarecer melhor a origem do HTLV-I
em Salvador analisamos a distribuição de haplótipos ligados
ao grupo de genes da globina β na população estudada (1 2).
Estes haplótipos compreendem grupo de polimorfismos
genéticos associados a presença ou ausência de sítios para
endonucleases de restrição e estão relacionados a diferentes

etnias e regiões geográficas, sendo utilizados como
marcadores de migrações populacionais em estudos
antropológico (63)., Observamos que 45,2% dos haplótipos do
gene da globina β eram do tipo Benin; 28,9% do tipo Banto e
25,9% do tipo Senegal. A prevalência encontrada do haplótipo
tipo Benin está de acordo com os relatos históricos, pois a
maioria dos africanos que vieram para a Bahia foi do oeste da
África principalmente no século XVIII (85). O haplótipo tipo
Senegal, característico da África Atlântica, já foi demonstrado
anteriormente em Salvador (38). Portanto, a não detecção do
subtipo do oeste da África do HTLV-I continua sendo uma
incógnita. No entanto, a demonstração de 29,4% de haplótipo
tipo Banto poderia explicar porque a maioria dos isolados de
HTLV-I se agrupa com isolados do sul da África. Sabe-se que
africanos da etnia banto foram trazidos para Bahia entre 1678-
1810 (84). Por exemplo, foram trazidos para a Bahia cerca de
2.400 africanos Bantos sendo 100 procedentes de Angola e
2.300 de Madagascar no período compreendidos entre os anos
de 1817-1843 (24). Há, também, evidências de que muitas vezes
os portos de partida dos navios negreiros na África não
estavam necessariamente relacionados, com as origens étnicas
e geográficas dos Africanos transportados. Sabe-se que no
período de colonização da África do Sul pelos ingleses, nos
séculos XVII e XVIII, muitos africanos migravam para regiões
vizinhas, atualmente conhecidas como Angola, Madagascar
e Moçambique onde eram capturados e transportados para
Salvador. Portanto, há evidencias de que os Bantos povoaram
a Bahia, principalmente Salvador. Nesta cidade, ainda
persistem, sobremaneira, os marcos da cultura banto que
influenciou a língua, a religião, a musica e o folclore baianos
principalmente o soteropolitano.

Recentemente, verificamos que isolados obtidos de outras
cidades do estado da Bahia foram classificados com subtipo,
cosmopolita, subgrupo A, transcontinental com seqüências
que se agrupam com as da África do Sul, corroborando os
dados anteriores (72). Neste trabalho observamos, também, que
estas seqüências apresentavam um ancestral comum com um
isolado da África Central e da África do Sul, sugerindo que o
HTLV-I poderia ter se originado na África Central e se
disseminado para a África do Sul pela migração dos bantos
(Figura 1). Além disso, a presença de isolados da Bahia em
diferentes grupamentos sugere a introdução múltipla do HTLV-
I no período pós-colombiano neste estado.

Devido ao pequeno número de amostras analisadas seria
temerário concluir que não existe o subgrupo Oeste Africano
em Salvador. Outro fator limitante é a escassez de informações
sobre amostras de HTLV-I do continente africano. Estudos
estão em andamento com o objetivo de se obter um número
maior de seqüências africanas do HTLV-I, provenientes tanto
do sul como do oeste da África para que possamos melhor
compará-las com as amostras de Salvador.

Baseado nos nossos resultados e considerando a extensão
continental e a grande variedade de grupos étnicos no Brasil,
sugerimos que múltiplas introduções do HTLV-I ocorreram
neste país e na Bahia na época pós-colombiana (1 2 52 59 61 72);
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Estudos contemplando isolados do HTLV-I de diferentes
regiões e provenientes de indivíduos de diferentes
ancestralidades serão de extrema importância para esclarecer
melhor as origens deste vírus no Brasil.
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