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PESQUISA E EVIDENCIA MOLECULAR DA TRANSMISSAO DE HTLV-I/Il EM
264 INDIVIDUOS SOROPOSITIVOS PARA HTLV NO ESTADO DO RIO GRANDE DO SUL,

BRASIL. Paula Kellermann, Jane Renner, Virginia Minghelli Schimitt (orient.) (PUCRS).

Introducédo: O Estado do Rio Grande do Sul representa uma significativa area endémica para os Virus Linfotrépicos
de Células T Humanas do Tipo | e Il (HTLV-I/I1), com indice de soroprevaléncia de 0, 13% em 2000 (ANVISA). A
transmissao sexual e vertical (principalmente através do aleitamento materno) sao as principais rotas de transmisséo
intrafamiliar de HTLV-I/Il em &reas endémicas. A estabilidade genética do HTLV foi demonstrada por vérias
estimativas do indice evolucionério do virus e a investigacdo de infec¢do intrafamiliar demonstrou a presenca de
sequéncias idénticas de HTLV-I e HTLV-1l em amostras de varios membros de uma mesma familia em diferentes
geracdes. Objetivos: O proposito deste estudo € buscar evidéncias moleculares da transmissdo intrafamiliar, vertical
ou horizontal, do virus HTLV-I/Il através do seqiienciamento de regifes especificas do provirus em individuos
soropositivos para este virus atendidos no ambulatério de Neuro-HTLV do Hospital S&o Lucas da PUCRS. Métodos:
Pelo menos dez familias com individuos soropositivos serdo analisadas. A regido 5'LTR dos virus HTLV-1 e HTLV-
Il serd amplificada com uma especifica Nested-PCR. Os amplicons resultantes serdo sequenciados em um
sequenciador automatico. Conclusdo: Apesar da variabilidade genética observada nos virus HTLV-I/I1 ser pequena,
ela é suficiente para diferenciar os virus isolados de diferentes grupos como de diferentes familias sem ligagdo
genética. Através da identificacdo das principais rotas de transmissdo entre individuos de uma mesma familia é
possivel realizar um aconselhamento destas pessoas portadoras do HTLV-I e Il para evitar a disseminacao viral. O
conhecimento do tipo de virus envolvido também permite um melhor acompanhamento clinico dos individuos
infectados.
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