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RESUMO

Introducdo: A infeccdo pelo virus linfotrépico da célula T humana do tipo 1
(HTLV-1) pode ocorrer por via sexual, vertical, especialmente pela amamentagéo, ou
por transfuséo de hemoderivados contaminados. Em &reas endémicas, observa-se
uma disseminacéo intrafamiliar, perpetuando a infecgdo silenciosamente ao longo de
geracgdes. No entanto, sdo escassos o0s estudos que investigam a agregacgao familiar
do HTLV-1, sobretudo no que diz respeito a composicdo familiar e as vias de
transmisséo envolvidas. Objetivo: Este estudo teve como objetivo caracterizar o perfil
socioepidemiolégico e clinico-laboratorial de individuos infectados pelo HTLV-1 com
pelo menos um familiar também positivo para o virus, correlacionando esses aspectos
com a provavel via de transmissdo. Metodologia: Estudo transversal baseado na
analise de prontuarios de pacientes com familiares infectados pelo HTLV-1 atendidos
em um centro de referéncia. Foram coletados dados sociodemogréficos, clinicos e
laboratoriais. O critério de incluséo envolveu ter exames com confirmacéo laboratorial
da infecgdo e ter mais de um familiar positivo matriculado no centro. Casos com
prontuario incompleto ou sem confirmacao da infecgdo foram excluidos. Apés andlise
descritiva, a amostra foi dividida conforme a via de transmissao (sexual ou vertical), e
comparacdes entre os grupos foram realizadas pelos testes qui-quadrado de Pearson
e exato de Fisher (variaveis categoéricas), e pelos testes U de Mann-Whitney e T de
Student (variaveis numéricas), considerando p<0,05 como significativo. Resultados:
Foram incluidos 176 nucleos familiares, totalizando 399 individuos. Houve predominio
do sexo feminino (62%) e a mediana de idade foi de 48 anos (l1Q: 34-61). A maioria
dos participantes estava em relacionamento estavel (57%) e referiu ter sido
amamentado (73%) e, entre as mulheres, 88% relataram ter amamentado o filho. A
analise entre grupos demonstrou associacao significativa entre idade avancada e via
de transmissdo sexual, enquanto menor frequéncia de sintomas neurolégicos e
urinarios foi associada a via vertical (p < 0,05). Em 80% dos nlcleos, havia dois
membros infectados. Conclusdo: Os achados evidenciam a necessidade de
estratégias integradas de prevencgéo, rastreamento e educacdo em salde em areas

endémicas.

Palavras-chave: Infec¢do pelo HTLV-1. Agregacédo Familiar. Transmissdo Familiar.

Transmissédo sexual.



ABSTRACT
Introduction: Infection with the human T-cell lymphotropic virus type 1 (HTLV-1) can
occur through sexual contact, vertical transmission—especially via breastfeeding—or
transfusion of contaminated blood products. In endemic areas, intrafamilial spread is
observed, silently perpetuating the infection across generations. However, few studies
have investigated the familial aggregation of HTLV-1, particularly regarding family
composition and the transmission routes involved. Objective: This study aimed to
characterize the socio-epidemiological and clinical-laboratory profile of individuals
infected with HTLV-1 who had at least one family member also positive for the virus,
correlating these aspects with the probable route of transmission. Methods: This was
a cross-sectional study based on the analysis of medical records from patients with
family members infected with HTLV-1, followed at a reference center.
Sociodemographic, clinical, and laboratory data were collected. Inclusion criteria
comprised laboratory confirmation of infection and at least one additional HTLV-1-
positive family member registered at the center. Cases with incomplete records or
without laboratory confirmation were excluded. After descriptive analysis, the sample
was divided according to the route of transmission (sexual or vertical), and
comparisons between groups were performed using Pearson’s chi-square and Fisher’s
exact tests for categorical variables, and the Mann-Whitney U and Student’s t-tests for
numerical variables. A p-value <0.05 was considered statistically significant. Results:
A total of 176 family units were included, encompassing 399 individuals. Females
predominated (62%), and the median age was 48 years (IQR: 34-61). Most
participants were in stable relationships (57%), reported having been breastfed (73%),
and among women, 88% reported having breastfed their child. Group analysis showed
a significant association between older age and sexual transmission, whereas a lower
frequency of neurological and urinary symptoms was associated with vertical
transmission (p < 0.05). In 80% of families, two members were infected. Conclusion:
The findings highlight the need for integrated strategies for prevention, screening, and

health education in endemic areas.

Keywords: HTLV-1 infection. Familial aggregation. Familial transmission. Sexual

transmission.
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1 INTRODUCAO

A infeccdo pelo HTLV-1 possui uma distribuicdo mundial heterogénea.! No
Brasil, esse padrdo também é observado, destacando a Bahia como um dos estados
com maior prevaléncia.? 3 Um estudo realizado na cidade de Salvador, demonstrou
uma prevaléncia de 1,76%, estimando-se que existam cerca de 40 a 50 mil individuos
infectados na cidade.? A infeccéo pelo virus envolve diversas complicagGes, sendo as
principais a mielopatia associada ao HTLV-1/paraparesia espastica tropical
(HAM/TSP) e leucemia/linfoma de células T adultas (ATLL) além de outras doencgas.*
5 Entretanto, normalmente o curso da infeccdo pelo HTLV-1 é silencioso e
inespecifico.67 Estudos mostram que as variadas manifestag6es clinicas podem ser
influenciadas de acordo com a resposta imune do hospedeiro e mutacdes em genes
especificos do préprio HTLV-1. 4 712,

A transmisséo desse virus ocorre através de trés vias principais: de mae para
filho, principalmente pela amamentacgéo; contato sexual; e transfusdo de sangue e
hemoderivados contaminados ou compartihamento de agulhas infectadas.1314
Dessas, o binbmio mée e filho é considerado uma das principais vias de infeccdo em
areas endémicas, sendo responsavel pela transmissdo do HTLV-1 em geragGes
distintas de uma mesma familia.14 Apesar de ndo estar claro na literatura, é possivel
observar que, em casos de agregacao familiar pelo HTLV-1, os membros da mesma
familia tendem a desenvolver a mesma doenca.1®

Em familias com mais de um caso positivo para o HTLV-1, tem sido
identificados genes e fatores ambientais compartilhados pelos pacientes infectados,
através da transmissao silenciosa do virus por meio de rotas verticais e sexuais ao
longo dos anos.1% Estudos realizados na Argentina, em 2017, revelaram que a taxa de
prevaléncia da infec¢éo pelo HTLV-1 em familiares de casos-indice infectados foi de
31,52% (29/92).16 A infecgdo foi significativamente associada ao sexo, idade e
lactagao prolongada.

Ainda, a identidade das sequéncias de LTR (Long Terminal Repeats) e a
presenca de polimorfismos revelaram alta prevaléncia de transmisséo materno-infantil
do HTLV-1 entre essas familias.® Fatores genéticos do individuo, bem como fatores
virais, pelo fato da mesma cepa viral ser responsavel pela infecgdo dos diferentes
membros da familia, podem ser os principais agentes na manuten¢ao de uma geracao

infectada, uma vez que a transmisséo vertical contribui, de forma desproporcional,



para a disseminagdo do virus intrafamiliar.1516 Porém, uma lacuna se faz presente,
pois estudos sobre agregacéao familiar no contexto da infec¢éo pelo HTLV-1 ainda sédo
escassos na literatura, e pouco se conhece sobre caracteristicas do genoma viral,
genética e epidemiologia intrafamiliar favoravel a infeccdo e desenvolvimento de
manifestac¢des clinicas.

Para conter a infecgdo pelo HTLV-1, faz-se necessario entender as lacunas
pendentes e investir principalmente na disseminacdo da informacdo e na
conscientizagdo da populacao, visto que, este virus ainda é bem desconhecido para
sociedade, reflexo também do processo negligenciado da infecgdo.” Ademais, os
poucos estudos e pesquisas realizados dificultam muito o manejo clinico adequado
dos pacientes e consequentemente, impactam na qualidade de vida da populagéo
atingida por esse virus.1”

Assim, estudos que investiguem a agregacgédo familiar no contexto do HTLV-1
no Brasil, podem alarmar sobre o cenario prevalente de infeccdo em regides
endémicas, identificar as rotas de transmissao mais associadas ao contagio e apontar
fatores que predispGem aos agravos relacionados a infeccdo, além de atentar para
medidas de prevencdo a serem adotadas visando reduzir a transmissdo e a
progressao da doencga. Estes estudos ainda possuem o poder de visibilizar a temética
a fim de investir na conscientizacdo da populacdo, reforcando a importancia de
medidas preventivas para mitigar a propagacéao do virus dentro de familias afetadas
e consequentemente promover uma redugdo com gastos publicos para tratamento

dos sintomas manifestados.
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2 OBJETIVOS

2.1 Geral

Caracterizar o perfil clinico-epidemiolégico de portadores do HTLV-1 com
diferentes condic@es clinicas inseridos em um contexto de agregacéo familiar na

cidade de Salvador, Bahia.

2.2 Especificos

e Descrever os dados sociodemograficos (idade, sexo, escolaridade, renda);

o Descrever o perfil clinico dos individuos infectados pelo HTLV-1 e suas
demais comorbidades;

e Correlacionar os dados sociodemograficos e clinicos com as diferentes vias

de transmissao intrafamiliar
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3 REVISAO DE LITERATURA

O VIRUS HTLV-1

O Virus Linfotrépico T humano tipo 1 (HTLV-1) foi o primeiro retrovirus a ser
descrito e reconhecido pela comunidade cientifica, ha cerca de 45 anos atras. O seu
descobrimento foi fruto de estudos do grupo Gallo no National Cancer
Institute/National Institutes of Health (NCI/NIH) que objetivava isolar células T de
pacientes com linfoma. Assim, esses esfor¢cos resultaram na descoberta de uma nova
familia de virus infectantes, os retrovirus. Esta foi a primeira vez que um virus foi
relacionado diretamente com um cancer humano. Estudos sobre este virus
forneceram metodologia para que o mesmo grupo de cientistas, na década de 80,
descobrissem outro virus da familia Retroviridae, o HTLV-3, que posteriormente foi
associado a Sindrome da Imunodeficiéncia Adquirida (AIDS) e passou a se chamar
de Virus da Imunodeficiéncia Humana (HIV).18

Em contraste com o HIV, ainda ndo ha terapias efetivas para prevenir os
agravos causados pelo HTLV-1. Este virus esta associado a manifestacdes de
diversas doencas, como a Leucemia/linfoma de Células T Adultas (ATLL), a
Mielopatia/Paraparesia Espéastica Tropical (HAM/TSP) e outros distarbios
inflamatérios sistémicos como uveites, artrites e dermatites infecciosas.® Além disso,
foi evidenciado que pacientes infectados pelo HTLV possuem mais chances de
desenvolverem formas mais agressivas de outras doencas infecciosas como
estrongiloidiase e tuberculose, o que se configura como um fator alarmante para a

salde publica.19.20

VIAS DE INFECCAO

Assim como todas as doengas infectocontagiosas, o0 HTLV-1 também possui
suas vias de transmissdo. Estas sdo as mesmas compartilhadas pelas infec¢des
sexualmente transmissiveis (IST's). As principais vias sdo a vertical, a sexual e a
parenteral. A transmissao sexual ocorre através de relacdes sexuais desprotegidas
decorrente da presenca de provirus nas secre¢des genitais contaminadas. Ainda, foi
observado que em relagGes heterossexuais de longo prazo, a transmissdo é mais
eficaz do homem para a mulher, uma vez que o sémen contém mais células que
podem estar infectadas.?!

Quanto a transmissdo vertical, ela pode ocorrer por via transplacentéria,
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perinatal ou pela amamentagdo. Recentes evidéncias discorrem que estas duas
primeiras transmissées possuem um baixo risco, sendo menor de 5%.22 J4 a
amamentacao foi associada a uma alta taxa de contaminacado, Wiktor et al relataram
que o aleitamento materno por mais de 12 meses esta associado a uma taxa de
transmissdo de 32%, comparado com uma taxa de 9% para periodos de
amamentacdo mais curtos.?® A partir dessas evidéncias, foi feito um programa de
prevencdo para ATLL em Nagasaki que tinha como objetivo reduzir a transmissao pelo
aleitamento, e este evidenciou uma reducdo da transmisséo vertical do HTLV-1 de
20,3% para 2,5%. 162425 Ainda nos constantes esforgos, de forma semelhante no
Brasil, em 2024, a assinatura da Portaria GM n. 3148, apesar de tardia, foi significativa
ao incluir a infecgdo por HTLV na lista de doencas de notificagdo compulséria em
gestantes, puérperas e criangas expostas ao risco de transmissao vertical.2® Tal agéo
demonstra sinais de que ha uma preocupacéao social sobre a temética, e a importancia
de detectar precocemente a infecgdo congénita pelo HTLV. Para além, a triagem
sorolégica em doadores de sangue ja havia sido implementada em 1993 como uma
medida de prevencgado da contaminagdo parenteral.?” Entretanto, a caréncia de estudos
epidemiolégicos robustos na populacdo local dificulta a ampliagdo do espectro de

prevencgao.

DIAGNOSTICO E IMPACTO SOCIAL

Com os diversos avangos tecnoldgicos e moleculares, o diagndstico da
infecgdo pelo HTLV se tornou acessivel em todo dmbito nacional. No Brasil, entre
janeiro de 2020 e junho de 2021 foi instituido em Belém, pelo Laboratdrio de Virologia
da Universidade Federal do Para, um servigo publico de triagem sorolégica para os
dois virus linfotrépicos de células T humanas 1 e 2 (HTLV-1/2).28 Esta acao tinha como
objetivo identificar a prevaléncia da infec¢cdo na area urbana da cidade e oferecer
atendimento multiprofissional especializado.?® Esta medida de salde publica
colaborou ndo somente com informacgdes acerca da endemicidade local mas também
para o suporte do paciente infectado e como medidas de prevencéo social a partir da
informac&o em saude para a populagao.

No Brasil, para o diagnéstico atualmente se faz necessaria a triagem através
de testes sensiveis, a exemplo do ensaio imunoenzimatico (ELISA) e dos ensaios de

guimioluminescéncia.?® O Ministério de Saude disponibiliza um fluxograma,
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estabelecido em 2022, que preconiza a utilizagdo inicialmente de um ensaio
imunoenzimético de terceira geracdo (como o ELISA, por exemplo) ou ensaios de
quimioluminescéncia (CLIA), e se reagente ou indeterminado realizar um teste
confirmatério sorolégico, se inconclusivo é indicado a repeticdo de uma nova amostra
apds 3 meses e a realizagdo do teste confirmatério molecular.2®

O teste imunoenzimético que identifica anticorpos totais contra os diferentes
subtipos do HTLV, o ELISA, é o mais utilizado na pratica, onde antigenos especificos
do virus irdo se ligar aos anticorpos especificos se 0 paciente possuir, entretanto ndo
é possivel a diferenciagdo entre a infecgdo pelo HTLV-1 e HTLV-2 neste teste.30
Posteriormente, devido aos valores de especificidade variaveis, ainda ha a
necessidade de confirmacao através de testes mais especificos para a infecgdo. Os
testes confirmatorios possuem altos valores preditivos positivos e sdo imprescindiveis
no diagnéstico da infecgdo pelo HTLV. O teste confirmatorio que é realizado no Brasil
e recomendado pela Organizagdo Mundial de Saude é o teste de Western-Blot (WB),
uma vez que este detecta a presenca de anticorpos especificos contra o virus do
HTLV-1 ou HTLV-2 através da técnica de eletroforese.3 No entanto, ainda ha outros
métodos de confirmacdo, que sdo mais especificos e sensiveis e demandam de
biotecnologias mais elaboradas, como é o caso da Reacéo em Cadeia da Polimerase
(PCR).31 As técnicas de biologia molecular sédo baseadas na identificacdo do material
genético do virus, seja este o HTLV-1 ou HTLV-2 (32). Assim, esta técnica permite a
confirmacdo em casos onde os testes confirmatérios como o Western-Blot forem
inconclusivos ou quando é necessario a identificacdo de coinfeccéo pelo pelos
subtipos HTLV-1 e HLTV-2.32 A utilizagdo do PCR também j& foi validada na literatura
como uma ferramenta Gtil no diagndstico precoce da transmisséo vertical.33 O PCR
pode ser utilizado também para a quantificagdo da carga provarial em pacientes
sintomaticos no qual a infeccdo pelo HTLV-1 pode ser a causa destes sintomas,
ajudando a titulo de estudos que correlacionem a quantidade de carga proviral no

sangue periférico com a manifestagdo de sintomas.3*
AGREGACAO FAMILIAR
Nos ultimos cinco anos, dados epidemiolégicos indicam que aproximadamente

2,5 milhdes de individuos adultos no Brasil estdo infectados pelo virus HTLV-1,

tornando o pais como o de maior nimero absoluto de casos no mundo.3®> A capital



14

baiana, Salvador, destaca-se com a maior prevaléncia do HTLV-1 entre as cidades
brasileiras, apresentando uma taxa de infecgdo estimada em 1,78%. 2 Foi evidenciado
que em &reas endémicas, as transmissdes verticais e sexuais sdo responsaveis pela
manutengdo da soropositividade em mais de um individuo infectado em uma mesma
familia.? Este fendmeno pode ser denominado de agregacéo familiar, e curiosamente,
nesses casos foram observados ainda que estes individuos com parentesco tendem
a desenvolver o mesmo padrdo clinico de sintomatologia, como demonstrado por
Alvarez e Colaboradores em uma revisdo sistematica de grande impacto publicada
em 2016.15

Alguns estudos nessa area relacionaram este evento a fatores genéticos do
hospedeiro que predispdem a uma infecgdo pelo HTLV-1. A teoria é de que esses
fatores sdo transmitidos ao longo das gera¢cdes como uma heranga genética que
contribui para a vulnerabilidade a infecgdo e manifestagdo de doencas associadas.3®
Assim, Vallinoto et al.36, em 2018, reportou em seus estudos que a presenca do
polimorfismo FAS 670A/G foi mais prevalente em membros de uma mesma familia
infectados em rela¢@o aos membros néo infectados, sugerindo ser um potencial fator
predisponente para transmissdo e progressdo da infeccdo.3® Outros fatores
moleculares que podem ser influenciados por fatores imunogenéticos de
transmissibilidade vertical ligados a alelos e haplétipos especificos do HLA também
sdo descritos na literatura e vém sendo estudados para compreenséao da fisiopatologia
da manifestacdo dos sintomas em alguns individuos enquanto outros permanecem
assintomaticos, .8:37

Para além de marcadores biolégicos, outros fatores também sdo descritos na
literatura por meio de estudos observacionais como contribuintes da sintomatologia
no contexto da agregacdo familiar, como por exemplo o compartihamento de um
mesmo contexto socioambiental e praticas culturais, mesmo em regides ndo
endémicas para a infeccéo.3® Estes fatores compartilhados dentro de uma mesma
familia podem ser tanto fatores de risco que predispdem a infeccdo, como por
exemplo, comportamento sexual de risco e amamentagdo por tempo prolongado,
como também outros fatores que ndo estdo claros na literatura que predispdem a
evolugdo da doenca e seus agravos associados. 1112

Embora o Brasil esteja entre os paises com maior nimero absoluto de infectados,
a subnotificagdo e a escassez de dados clinicos e epidemiol6égicos em contextos

familiares dificultam o desenvolvimento de estratégias de prevencgéo e controle. Diante
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disso, investigar o perfil epidemiolégico e clinico de individuos infectados em nucleos
familiares permitira identificar fatores associados a transmissédo, a manifestagao
sintomética e & susceptibilidade desta além de entender também quais séo os agravos
associados a essa manifestagdo dentro de um nucleo familiar. Ainda, os poucos
estudos e pesquisas realizados dificultam muito o manejo clinico adequado dos
pacientes e consequentemente, impacta na qualidade de vida da populagdo atingida

por esse virus.
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4 MATERIAIS E METODOS

4.1 Desenho de estudo

Estudo observacional de corte transversal e descritivo. A amostragem foi feita
por conveniéncia, constituida por pacientes com diagnéstico da infecgdo pelo HTLV-1
e que sdo acompanhados no CHTLV.

4.2 Local e periodo de estudo

Os dados foram coletados do prontuario eletrénico no Centro de HTLV (CHTLV)
na Escola Bahiana de Medicina e Saude Publica — EBMSP, o qual possui atendimento
pelo SUS e pelo sistema privado, localizados em Salvador, Bahia. Apds a aprovacéo
do Comité de Etica em Pesquisa, a coleta teve inicio em outubro de 2024 e

encerramento em abril de 2025.

4.3 Populagéo do estudo

A populagdo do estudo se consistiu em pacientes com diagndstico de HTLV-1
confirmado por exames laboratoriais (ELISA e Western-Blot) em acompanhamento

pelo CHTLV e com mais de um familiar testado positivo para o HTLV-1.

4.3.1 Critérios de inclusdo

Pacientes assistidos regularmente no CHTLV e com mais de um familiar
positivo para HTLV-1, confirmado com testes laboratoriais para HTLV-1 (ELISA e
Western-Blot).

Foi indispensavel para a inclusao no estudo a assinatura do TCLE (= 18 anos)

ou assinatura do TALE (< 18 anos).
4.3.2 Critérios de exclusao

Pacientes com prontuarios incompletos, pacientes com déficits cognitivos e/ou
psiquiatricos que impecam de responder questionario.

Estes déficits foram avaliados e julgados pela equipe de psicologia durante a
realizacdo das consultas de rotina com esta especialidade no centro.

Pacientes com confirmacéao laboratorial de co-infecg¢éo pelo Virus da
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Imunodeficiéncia Humana (HIV) foram excluidos do estudo.

4.4 Instrumentos

Foi utilizado um formulario tipo planilha, regido no programa Microsoft Office
Excel versdo 365, para coleta e armazenamento de dados das variaveis
socioepidemiolégicas e clinicas em tabelas. As variaveis foram preenchidas de acordo

com a ordem de acesso aos prontuarios.

4.5 Procedimento de coleta de dados

Foram avaliados os prontuarios dos pacientes e selecionados aqueles com
pelo menos um familiar testado para HTLV-1 (cbnjuge, filhos e pais) e matriculados
no Centro.

Os pacientes HTLV+ (ELISA e Western-Blot) foram avaliados pela equipe
multidisciplinar do CHTLYV, estes profissionais sdo da area de:

e Enfermagem;
e Psicologia;

o Fisioterapia;

¢ Neurologia;

e Urologia;

e Oftalmologia;
e Dermatologia;
¢ Infectologia.

Assim, os dados coletados durante as consultas com as demais especialidades
foram transcritos e publicados no prontuério de cada paciente.

As informacdes obtidas durante as entrevistas individuais foram devidamente
registradas pelos profissionais do centro, ja treinados, e publicadas em um banco de
dados do CHTLV no Excel.

A coleta dos dados sociodemogréficos, epidemioldgicos e clinicos foi feita
através da extracdo destes da base de dados dos pacientes matriculados no CHTLV,
transcritos e organizados utilizando o software Microsoft Excel versdo 2408 (Build
17928.20114), Microsoft Corp., Redmond, WA, EUA.

A andlise da transmissdo familiar foi feita posteriormente através dos
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heredogramas familiares construidos pelos profissionais do centro e foram
presumidas e classificadas seguindo os critérios explicitados na Tabela 1.

Tabela 1 — Critérios utilizados para classificacdo em grupos. Salvador, Bahia, 2025.

PROVAVEL TRANSMISSAO

SEXUAL
> 05 parceiros sexuais.
Utilizagao irregular de preservativo.
Auséncia de parente de primeiro grau positivo ou auséncia de relato de infecgdo na familia.
VERTICAL
Possuir parente de primeiro grau positivo ou presenga de relato de infecgdo na familia por
parente de primeiro grau.
Possuir histérico de amamentagéo na infancia ou mae com histérico de amamentagéo do
paciente.
N&o possuir critérios que o enquadrem em provavel via de transmisséo sexual.

Os dados ausentes na base de dados do pacientes foram pesquisados
diretamente no prontuario eletrénico do CHTLV através de um computador logado ao

sistema no CHTLV, em Salvador, Bahia.

4.6 Variaveis do estudo

As variaveis que foram coletadas e analisadas sdo correspondentes a
caracteristicas sociodemograficas (parentesco com o caso index, idade, raga, sexo,
status civil, comportamento sexual, utilizacdo de preservativo, aleitamento materno,
amamentacao, histdrico de transfusdo sanguinea, uso de drogas injetaveis) e clinicas
(diagnéstico da doencga atual (assintomatico/ mielopatia associada ao HTLV definida/
possivel/ provavel), manifestac@es neurolégicas, manifestagdes urinarias, carga pro-
viral, doencas infectocontagiosas, manifesta¢cdes oftalmoldgicas (ceratoconjutivite
Sicca), manifestacOes dermatologicas (xerose cutdnea/ outras manifesacdes),
manifestacdes psicoldgicas (presenca de depressdo maior), comorbidades).

As vias de transmissao também foram analisas e sdo elas:

e Via sexual;

e Via vertical,

e Via parenteral.
Para o diagnéstico dos pacientes, foram utilizados os criitérios diagnosticos propostos
por De Castro-Costa et Al. (2006) 7. Os pacientes durante a consulta com o
neurologista foram classificados como assintomaticos, HAM/TSP possivel, HAM/TSP
provavel e HAM/TSP definitivo ou foram ainda classificados como pacientes

portadores de outros diagnosticos neuroldgicos. Foram considerados sem diagndstico
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agueles pacientes que ndo passaram pela consulta com o neurologista para avaliagdo
da doenca. A carga proviral de HTLV-1 foi determinada usando PCR em tempo real.
O valor da carga proviral do HTLV-1 foi reportado como [(nUmero médio de cdpias do
HTLV-1)/(ndmero médio de cdpias de albumina)] x 10, sendo expresso como o
namero de copias do HTLV-1 por 10° células mononucleares do sangue periférico
(PBMCs).

As variaveis quantitativas sdo a carga proé-viral e idade. As demais variaveis sao

qualitativas.

4.7 Andlise de dados

Para andlise descritiva, as varidveis categéricas foram apresentadas em
nameros absolutos e percentagens validas. Para as variaveis quantitativas foi utilizado
os testes de Kolmogorov-Smirnov e Shapiro-Wilk para verificagdoo da normalidade da
distribuicdo. As variaveis quantiativas que seguiram uma distribuicdo normal foram
expressas como médias * desvio padrdo (DP), enquanto, as variaveis que a
distribuicdo era ndo normal foram expressas como medianas com intervalos
interquartis (11Q). O Teste de Mann-Whitney e o Teste T foram realizados para
determinar a relacéo entre as variaveis numéricas, a depender da normalidade. Para
comparacdo entre grupos, foi realizada inicialmente o teste de qui-quadrado de
Pearson. Para garantir a validade dos resultados, foi aplicado o teste exato de Fisher
como método complementar de confirmagao estatistica. O teste U de Mann-Whitney
foi utilizado para comparagéo entre grupos para as variaveis numéricas nao normais,
e o teste T para a comparagao entre grupos das variaveis numéricas normais. Valores

de p<0,05 foram considerados estatisticamente significativos.

As andlises estatisticas foram realizadas através do software Statistical Package for
the Social Sciences (SPSS), versdo 26.0 (IBM Corp., Armonk, NY, EUA).

4.8 Consideragdes éticas

Este projeto foi encaminhado ao Comité de Etica e Pesquisa (CEP) da Escola
Bahiana de Medicina e Saude Publica (EBMSP) e segue as recomendacfes da

Resolucdo 466/2012 do Conselho Nacional de Saude, que regulamenta a pesquisa
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envolvendo seres humanos. Como a pesquisa se baseia em dados retrospectivos de
carater observacional, ha risco minimo de quebra do anonimato dos pacientes. Para
evitar isso, todas as informacdes foram tratadas de forma andnima e confidencial, sem
qualquer identificacdo individual dos participantes. Embora nédo haja beneficios diretos
aos participantes, os resultados poderdo contribuir para o melhor conhecimento do
perfil clinico e epidemiol4gico de pessoas infectadas pelo HTLV-1 e de suas familias.
Todos os dados foram utilizados exclusivamente para fins cientificos, em
conformidade com as normas éticas e de confidencialidade vigentes. Este projeto foi
previamente aprovado pelo CEP da EBMSP e possui o CAAE:
60554416.8.0000.5544. Os autores declaram ndo haver conflitos de interesse

relacionados a esta pesquisa.
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No6s identificamos 361 nucleos familiares cadastradas no CHTLV. Desta forma,

foram excluidas 171 familias pois apenas possuiam um paciente cadastrado no

CHTLV, ou ainda por possuirem membros que se auto referiam positivos, sem possuir

uma confirmacéo laboratorial da infecgdo e agueles que possuem coinfec¢cdo com o

virus do HIV. Portanto, 190 nucleos familiares foram inclusos ao estudo, totalizando

432 individuos.

Figura 1 — Fluxograma de selecdo dos pacientes. Salvador, Bahia, 2025.

361 NUCLEOS FAMILIARES IDENTIFICADOS COM PELO MENOS UM PACIENTE CADASTRADO NO CHTLY

l—l—l

191 Nacleos familiares incluidos na coleta de dados

171 Nucleos familiares excluidos da coleta de dados poi

r
nao atenderem aos critérios de incluséo 1

1 Familia era composta pela
genitora e dois filhos

1 Familia composta por
genitora, genitor € o filho do
casal

1 Familia com 02 membros excluidos devido a

— de prontuario completo de um ou mais

-

coinfeccéo pelo HIV

1 paciente de uma familia com 05 membros
excluido por prontudrio completo

~

1 paciente de uma familia com 03 membros
excluido por prontuério incompleto

-
14 Nucleos familiares excluidos pela auséncia

membros

1 Familia era composta por 2

irméos

-

com 03 membros com 02 membros

2 Familias ex::luidasJ LQ familias excluidas

~

4 familias eram compostas
pela genitora + filho

176 Nucleos familiares incluidos no estudo ’

Fonte: Autora da Pesquisa.

Legenda: HIV = Virus da Imunodeficiéncia Humana; CHTLV = Centro de HTLV em Salvador, Bahia.

7 Familias eram compostas
por um casal

Perfil sociodemografico e comportamentos de risco

A andlise do perfil epidemiolégico da populagéo (Tabela 2) revelou predominio
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do sexo feminino (62,9%), com mediana de idade de 48 anos (11Q: 34,0 — 61,0). Em
relacdo a cor da pele autorreferida, a maioria dos pacientes se declarou pardo ou preto
(75,9%).

Quanto ao estado civil, observou-se um leve predominio de individuos casados,
em unidio estavel ou com parceiro fixo de longa data (56,9%), em comparacgéo aqueles
solteiros, viivos ou divorciados (42,4%). No que se refere a escolaridade, a maior
parte dos pacientes ndo possuiam mais 9 anos de escolaridade, ou ainda, ndo foram
alfabetizados (52,4%).

Tabela 2 — Caracteristicas do sociodemograficas de risco da amostra. Salvador,
Bahia, 2025.

VARIAVEIS - N = 399 n (%)
IDADE (Anos) § 48,0 (11Q: 34,0 — 61,0)
SEXO
Feminino 251 (62,9)
Masculino 148 (37,1)
COR DA PELE
Parda 158 (39,6)
Preta 145 (36,3)
Branca 32 (8,0)
Amarelo 2(0,5)
N&o declarado 62 (15,5)
ESTADO CIVIL
Casado/Uniao estavel 227 (56,9)
Solteiro 169 (42,4)
Ausente 3(0,8)
ESCOLARIDADE
Sem alfabetizacdo 29 (7,3)
< 9 anos de estudo 180 (45,1)
> 9 anos de estudo 156 (39,1)
Estudante 21 (5,3)
Ausente 13 (3,3)

Fonte: Autora da Pesquisa
Legenda: § Mediana e intervalo interquartil (11Q) apresentados para varidveis nao
paramétricas; < = menor que; > = maior que.

No que se refere ao nimero de parceiros sexuais ao longo da vida (Tabela 3),

observou-se que a maior parte dos pacientes relatou um histérico de menos de cinco
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parceiros sexuais ao longo da vida (51,1%) e, de forma similar, mais da metade dos
pacientes referiram nunca utilizar preservativo durante o ato sexual (51,1%). Ainda, a
presenca de historico de outras infecgdes sexualmente transmissiveis (IST's) descrita
demonstra que houve uma baixa frequéncia de IST's na amostra (8,5%).

Em relacdo ao aleitamento materno, grande parte da amostra (72,7%) relatou
ter sido amamentados na infancia. Considerando apenas as pacientes do sexo
feminino incluidas no estudo, 87,9% destas referiram ter amamentado pelo menos um
filho, enquanto 5,5% declararam ndo ter amamentado, ndo possuia este relato nos
prontuarios ou nunca haviam gestado.

Na amostra, 10,0% dos pacientes incluidos referiram histérico prévio de
transfusdo sanguinea. Dos pacientes que referiram historico de transfusdo sanguinea,
55,0% afirmaram datas que antecedem o ano de 1993. Além disso, neste estudo a
quantidade de pacientes que possuiam relato de uso de drogas injetaveis foi de 1,0%,
indicando uma quantidade diminuida em relagéo aos pacientes que ndo relataram esta
pratica (99,0%).

Tabela 3 — Caracteristicas do comportamento da amostra. Salvador, Bahia, 2025.

(Continua)
VARIAVEIS - N = 399 n (%)
N DE PARCEIROS SEXUAIS
< 05 parceiros sexuais 204 (51,1)
05 a 10 parceiros sexuais 51 (12,8)
10 a 20 parceiros sexuais 20 (5,0)
> 20 parceiros sexuais 33(8,3)
Auséncia de relagdo sexual 29 (7,3)
Sem informacgao 62 (15,5)
USO DE PRESERVATIVO
Nunca 200 (50,1)
Raramente/ocasionalmente 83 (20,8)
Sempre 19 (4,8)
Auséncia de relagdo sexual 29 (7,3)
Sem informacao 68 (17,0)
HISTORICO DE OUTRAS IST'S
Sim 34 (8,5)

N&o 365 (91,5)
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Tabela 3 — Caracteristicas do comportamento da amostra. Salvador, Bahia, 2025.

(Concluséo)

VARIAVEIS — N = 399 n (%)

ALEITAMENTO MATERNO

Sim 290 (72,7)
N&o 17 (4,3)
Ausente 92 (23,1)
AMAMENTACAO
Mulheres que gestaram 182 (100)
Sim 160 (87,9)
N&o 22 (5,5)
Ausente/ nuliparas 69 (100)
Homens 148 (100)
USO DE DROGAS INJETAVEIS
N&o 395 (99,0)
Sim 4 (1,0)
TRANSFUSAO SANGUINEA
Sim 40 (10,0)
N&o 359 (90,0)
TRANSFUSAO SANGUINEA 40 (100)
Antes de 1993 22 (55,0)
Depois de 1993 11 (27,5)
Sem informacédo do ano 7 (17,5)

Fonte: Autora da Pesquisa
Legenda: < = menor que; > = maior que; IST = Infecgdo sexualmente transmissivel. N de
parceiros sexuais = Numero de parceiros sexuais ao longo da vida.

Analise do perfil clinico

A tabela 4 elucida apresentagdo da doenca associada a infecgdo pelo HTLV
juntamente com a carga proviral dos pacientes estudados. No que tange ao
diagnostico relacionado a infeccéo pelo HTLV, nessa amostra 192 pacientes (48,1%)
possuem a forma assintomatica da infeccdo, seguido pelos pacientes que
apresentaram diagnostico de mielopatia associada ao HTLV provavel ou possivel
(21,6%) devido a necessidade de exclusdo de outras causas e/ou de confirmacéo
laboratorial através do liquido cefalorraquidiano (LCR).

Do total da amostra, 3 individuos (0,8%) apresentaram o diagnéstico de
Leucemia/Linfoma de Células T do Adulto (ATL). Além disso, 34 pacientes (8,5%) ndo
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passaram pela consulta com o neurologista e assim n&o tiveram diagnostico
estabelecido da apresentacéo da doenga mesmo possuindo sintomatologia suspeita
para HAM/TSP. Ainda, 32 pacientes (8,0%) obtiveram o diagndstico pelo neurologista
de outras doencas neuroldgicas que impossibilitaram de diagnosticar uma possivel
mielopatia por HTLV.

A carga proviral foi quantificada em 154 pacientes, correspondendo a 38,6% do
total da amostra. Assim, do total de pacientes que detinham a carga proviral, foi obtido
um valor de mediana de 38.741 codpias (11Q: 8.402-118.682).

Tabela 4 — Apresentacdo da infec¢do pelo HTLV-1 na amostra. Salvador, Bahia,
2025.

VARIAVEIS - N = 399 n (%)

DIAGNOSTICO DA DOENGA

HAM/TSP definido 52 (13,0)
HAM/TSP provéavel ou possivel 86 (21,6)
ATL 3(0,8)
Outras doengas neurologicas 32(8,0)
Assintomaticos 192 (48,1)
Auséncia de diagnéstico 34 (8,5)
CARGA PROVIRAL* t 48.471 (11Q: 8.402-118.682)

Fonte: Autora da pesquisa.

Legenda: HAM/TSP = Mielopatia associada ao HTLV-1/ Paraparesia Espastica Tropical; ATL
= Leucemia/Linfoma de Células T do Adulto. ¥ Mediana e intervalo interquartil (11Q)
apresentados para variaveis ndo paramétricas.

A Tabela 5 mostra a frequéncia de comorbidades e manifesta¢es urinarias
relatados pelos pacientes. Como alguns individuos apresentaram mais de um sintoma
ou mais de uma comorbidade, as frequéncias ndo sdo mutuamente exclusivas e a
soma dos valores excede o total da amostra. Assim, 67,7% da amostra nao
apresentou nenhuma comorbidade. Ainda, é possivel observar que nos pacientes com
comorbidades, a hipertenséo arterial foi a mais frequente, correspondendo a um
total de 107 pacientes apresentando (83,3%).

Quanto as manifestagdes urinérias, a maior parte dos pacientes (52,2%) néo
referiram sintomas, em contraste com os 47 pacientes (11,8%) que apresentaram o

diagnéstico de bexiga neurogénica ja estabelecido. Entretanto, 24,6% dos pacientes



26

relataram urge-incontinéncia urinaria, mesmo sem o diagndstico de bexiga

neurogénica e 80 pacientes (20,0%) declararam a presenca de outros sintomas

urinarios como polacitria, politria, noctdria ou hesita¢cdo miccional.

Tabela 5 — Caracteristicas clinicas da amostra. Salvador, Bahia, 2025.

VARIAVEIS - N = 399 n (%)

COMORBIDADES (SIM) 129 (100)
Hipertensao Arterial 107 (82,3)
Diabetes Mellitus 52 (40,3)

MANIFESTACOES URINARIAS
Bexiga neurogénica 47 (11,8)
Urge-incontinéncia 98 (24,6)
Outros sintomas 80 (20,0)
Sem sintomas 207 (52,2)

Fonte: Autora da pesquisa.

No que diz respeito as manifestacdes neurologicas, 247 (61,9%) pacientes

possuiam um ou mais queixas de sintomas neurolégicos, enquanto 152 (38,1%)

pacientes ndo havia queixas neuroldgicas. A tabela 6 descreve as queixas referidas

pelos pacientes. O sintoma mais frequente foi parestesia em membros inferiores e/ou

superiores (29,1%), seguida por paresia que foi descrita por 114 pacientes (28,6%).

Tabela 6 — Frequéncia das queixas neuroldgicas dos pacientes da amostra. Salvador,

Bahia, 2025

VARIAVEIS — N = 247 n (%)
Dor lombar 79 (31,9)
Parestesia 116 (46,9)
Paresia 114 (46,1)
Dores difusas 97 (39,2)
Quedas 48 (19,4)
Tremores 21 (8,5)

Fonte: Autora da pesquisa.
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A tabela 7 descreve todas as infecgfes sexualmente transmissiveis (IST's)
relatadas pelos pacientes do estudo. Destes, a infeccdo pelo papilomavirus humano
(HPV) foi relatado por 11 pacientes, todas do sexo feminino, correspondendo a um
total de 32,4% dos pacientes que referiram passado de IST. Ainda, 23,5% destes
individuos referiram ter passado de infeccdo pelo Treponema Pallidum, agente

etioldgico da sifilis.

Tabela 7 — Descri¢éo do histérico de infec¢cdes sexualmente transmissiveis relatadas
na amostra. Salvador, Bahia, 2025.

HPV 11 (32,4)
Sifilis 8 (23,5)
Hepatite C 6 (17,6)
Hepatite B 4 (11,8)
Clamidia/ Gonorreia 5 (14,7)

Fonte: Autora da Pesquisa
Legenda: HPV = Papilomavirus Humano; IST = Infeccdo sexualmente transmissivel.

Entre as manifestacdes oftalmologicas estudadas na amostra, a tabela 8
apresenta a frequéncia de ceratoconjuntivite Sicca observada na amostra. Assim, 93
individuos (23,3%) apresentaram pelo menos um episddio de Ceratoconjuntivite Sicca
documentado por um oftalmologista e 204 pacientes (51,1%) apresentaram outras
alteracdes ndo associadas ao HTLV como doencas refrativas, catarata, glaucoma e
pterigio ou ainda ndo possuiam alteracdes. 102 pacientes (25,6%) ndo tiveram
consulta com oftalmologista. Quanto as alteragdes dermatoldgicas, descritas com
mais detalhe na tabela 9, 303 pacientes (75,9%) da amostra ndo referiram queixas
dermatolégicas e, portanto, ndo foram atendidos no servi¢co de dermatologia ou ndo
passaram pelo atendimento com um dermatologista para o diagnéstico. Alguns
pacientes possuiam mais de uma alteracao, o que justifica a soma de valores exceder
o total da amostra. Assim, 96 pacientes (24,0%) se consultaram com um
dermatologista e, deste grupo, 28 pacientes (29,1%) obtiveram o diagnéstico de
infeccOes e infestacBes cutdneas como escabiose e infecgbes fungicas da pele,
seguido por 26 pacientes (27,0%) que possuiam lesdes na pele e histéria clinica
compativeis com o diagndstico de xerose cutanea. No total, 258 pacientes (64,6%)

realizaram uma consulta inicial com um profissional de psicologia no Centro, destes



pacientes, em 87 (33,7%) o teste aplicado pelos profissionais foi compativel com a
presenca de altera¢des do Transtorno de Depresséo Maior, enquanto em 171 (66,3%)

néo foram identificados a presenca deste transtorno.

Tabela 8 — Presenca de ceratoconjuntivite Sicca documentada na amostra. Salvador,
Bahia, 2025

Ceratoconjuntivite Sicca 93 (23,3)
Outras alteragGes/ Sem alteracdes 204 (51,1)
Sem consulta com oftalmologista 102 (25,6)

Fonte: Autora da pesquisa.

Tabela 9 — Alteracdes dermatoldgicas documentadas na amostra. Salvador, Bahia,
2025

Infecgdes e infestagdes cutaneas 28 (29,1)
Xerose cuténea 26 (27,0)
Dermatite seborreica 20 (20,8)
Manifestagdes neoplasicas 5(5,2)
Dermatite infecciosa associada ao HTLV (IDH) 2(2,0)
Outras alteracdes de pele 18 (18,7)

Fonte: Autora da pesquisa.

Tabela 10 — Impacto na saude mental da amostra. Salvador, Bahia, 2025

Alteragdes compativeis com episédio depressivo maior 87 (33,7)

Auséncia de alteracfes 171 (66,3)
Fonte: Autora da pesquisa.

Agregacdo familiar
No total, 176 nucleos familiares foram incluidos ao estudo. A andlise das
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constituic6es destes nucleos familiares revelou que houve um predominio de familias
constituidas por dois membros infectados (80,6%), e, nestas familias a composi¢ao
mais observada foi do caso indice com seu respectivo cnjuge. A tabela 11 mostra as

composicdes familiares encontradas na amostra.

Tabela 11 — Composi¢éo dos nucleos familiares da amostra. Salvador, Bahia, 2025.

(Continua)

VARIAVEIS - N = 176 N de familias N de pacientes
NUCLEOS COM DOIS MEMBROS 142 284
Caso indice + conjuge 94 188
Mae + filho 46 92
Caso indice + irmé&o 2 4
NUCLEOS COM TRES MEMBROS 23 69
Caso indice + Conjuge + Filho(a) 8 24
Caso indice + Conjuge + Ex-cdnjuge 3 9
Caso indice + Conjuge + Irméo 3 9
Caso indice + 2 filhos 2 6
Caso indice + Conjuge + Mae 2 6
Caso indice + Irméo + Mée 2 6
Caso indice + Méae + Filho 2 6
Caso indice + Mae + Tia 1 3
NUCLEOS COM QUATRO MEMBROS 10 40
Méae + 3 Filhos 3 12
Caso indice + Conjuge + 2 filhos 2 8
Caso indice + Conjuge + Irméo + Mae 2 8
Caso indice + 3 irmaos 1 4
Caso indice + Mae + Irmao + Primo 1 4

Caso indice + Mae + 2 filhos 1 4
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Tabela 11 — Composicdo dos nucleos familiares da amostra. Salvador, Bahia, 2025.

(Concluséo)

VARIAVEIS — N = 176 N de familias N de pacientes
NUCLEOS COM SETE MEMBROS 1 7
Caso indice + Méae + Pai + 4 Filhos 1 7

Fonte: Autora da pesquisa.

Vias de transmisséo infectocontagiosa

Dos 399 pacientes da amostra, 279 (69,9%) possuem uma provavel via de
transmissdo sexual, enquanto 120 pacientes (30,1%) uma provavel via de transmissao
vertical. Na Tabela 12, 13 e 14 sdo apresentadas as analises comparativas realizadas
entre os dois grupos no que diz respeito a caracteristicas epidemiolégicas, acerca do
comportamento de risco para contrair 0 virus e caracteristicas clinicas,
respectivamente. Para analise entre grupos, foram considerados apenas os individuos
com dados disponiveis para cada variavel analisada. Os casos com dados ausentes
foram excluidos apenas da respectiva analise estatistica da variavel.

Como consta na tabela 12, ndo foi observada uma diferenca estatisticamente
significativa na distribuicdo por sexo entre os grupos (p < 0,01). Pacientes do grupo
de transmissdo sexual apresentaram uma mediana de idade maior (54,0 anos; 11Q:
44,0 — 64,0) em comparagdo ao grupo transmisséo vertical (29,5 anos; 11Q: 18,0 —
41,7), com significancia estatistica (p < 0,001). Ja o grupo de transmissao vertical
apresentou associacdo estatistica significativa com o status civil solteiro (p< 0,001).
Ainda, de forma similar, menos anos de estudo foi mais associado a transmissdo
sexual, de forma proporcional, mais anos de estudo foi associado a transmisséo
vertical (p< 0,001).

Tabela 12 — Comparagdo de -caracteristicas epidemiolégicas entre pacientes
infectados por provavel via sexual e pacientes infectados por provavel via vertical.
Salvador, Bahia, 2025.

(Continua)

GRUPO

~ GRUPO
TRANSMISSAO = Total
= TRANSMISSAO . Valor
VARIAVEIS SEX_UAL VERTICAL — N= 120 analisado dep *
-N=279 (N)
n (%)
n (%)

SEXO 399 0,42
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Tabela 12 — Comparacdo de caracteristicas epidemiol6égicas entre pacientes
infectados por provavel via sexual e pacientes infectados por provavel via vertical.
Salvador, Bahia, 2025.

(Concluséo)

GRUPO
~ GRUPO
TRANSMISSAO A Total
VARIAVEIS SEXUAL UREINESIERING iy e o
VERTICAL — N= 120 dep*
-N=279 (N)
n (%)
n (%)
Sexo
(Feminino) 171 (61,5) 80 (66,1) 251
Sexo
(Masculino) 107 (38,5) 41 (33,9) 148
IDADE% 54,0 (élfé);m,o = 295 (1IQ: 18,0 - 41,7) 399 <0,001
STATUS CIVIL 396 < 0,001
Solteiro 84 (30,3) 85 (71,4) 169
Casado 193 (69,7) 34 (28,6) 227
ESCOLARIDADE 386 < 0,001
Analfabeto 26 (9,7) 3(2,%) 29
<9 anos 146 (54,5 34 (28,8) 180
> 9 anos 96 (35,8) 60 (50,8) 156
Estudante 0 (0,0) 21(17,8) 21

Fonte: Autora da pesquisa.

Legenda: > Maior que, < menor que; § Mediana e intervalo interquartil (11Q) apresentados para
variaveis ndo paramétricas; * teste qui-quadrado de Pearson utilizado para variaveis
categoricas; Teste de Mann-Whitney utilizado para variaveis numéricas.

Nota: As andlises foram realizadas por variavel, considerando apenas os individuos com
dados disponiveis. Individuos com dado ausente foram excluidos apenas da andlise daquela
variavel especifica.

A tabela 13 mostra a comparacdo de comportamentos entre os pacientes da
amostra divididos por grupo de transmissdo. O numero de parceiros sexuais foi
associado a um aumento significativamente estatistico (p< 0,001) em individuos do
grupo de transmissao sexual. De forma semelhante, o grupo de transmisséo vertical
apresentou uma maior regularidade na utilizagéo de preservativos (p< 0,001). Ainda,
o aleitamento materno ndo obteve uma diferenga significativa estatisticamente entre
grupos, apesar de estar numericamente mais presente na via de transmisséo vertical
(p =0,13). A utilizacdo de drogas injetaveis foi ndo obteve uma associacéo estatistica
significativa com um dos grupos (p = 0,13). O histérico de transfusdo de

hemocomponentes foi mais associado ao grupo de transmisséo vertical ( p = 0,02).
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Tabela 13 — Comparagéo de caracteristicas acerca do comportamento entre
pacientes infectados por provavel via sexual e pacientes infectados por provavel via
vertical. Salvador, Bahia, 2025.

GRUPO GRUPO
. TRANSMISSAO TRANSMISSAO Total valor
VARIAVEIS SEXUAL VERTICAL —N=  analisado dep*
-N=278 121 (N) P
n (%) n (%)
NUMERO DE PARCEIROS
SEXUAIS 337 < 0,001
< 5 parceiros 148 (63,8) 56 (53,3) 204
5 a 10 parceiros 36 (15,5) 15 (14,3) 51
10 a 20 parceiros 17 (7.3) 3(2,9) 20
> 20 parceiros 31 (13,4) 2(1,9) 33
N&o se aplica 0 (0,0) 29 (27,6) 29
UTILIZACAO
DE PRESERVATIVO 331 < 0,001
Nunca 157 (69,5) 43 (41,0) 200
Ocasionalmente 63 (27,9) 20 (19,0) 83
Sempre 6(2,7) 13 (12,4) 19
N&o se aplica 0 (0,0) 29 (27,6) 29
ALEITAMENTO
MATERNO (SIM) 188 (93,1) 102 (97,1) 307 0,13
uso DE DROGAS
INJ ETAVEIS 3(1,1) 1(0,9) 399 0,82
HISTORICO DE
TRANSFUSAO 34 (12,2) 6 (5,0) 399 0,02

SANGUINEA (SIM)

Fonte: Autora da pesquisa.

Legenda: § Mediana e intervalo interquartil (11Q) apresentados para variaveis ndo
paramétricas; * teste qui-quadrado de Pearson utilizado para varidveis categdricas; Teste de
Mann-Whitney utilizado para variaveis numéricas.

Para comparacao entre grupos das queixas neurolégicas apresentadas, nos
dividimos as variaveis de forma quantitativa, assim, foi possivel analisar que a
presenca de um maior ndmero de queixas neurolégicas foi significativamente
associada ao grupo de transmissao sexual (p < 0,001).

As manifesta¢fes urinarias também foram divididas em grupos. Aqueles que
nao apresentavam queixas urinarias, aqueles que apresentavam apenas urge-
incontinéncia, outra queixa urinaria ou detinham o diagnostico ja estabelecido de
bexiga neurogénica, e aqueles que apresentavam urge-incontinéncia e outro sintoma
urinario associado. Assim, houve uma diferenca significativa entre grupos uma vez

que o grupo de transmissdo vertical demonstrou possuir menos manifestacdes
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urinarias (p < 0,05).

A presencga de ceratoconjuntivite Sicca foi mais frequente nos individuos do
grupo de transmisséo sexual, sendo essa diferenca ndo estatisticamente significativa,
com p = 0,09. Ja as manifestagdes dermatolégicas, o grupo de transmissao sexual
apresentou uma frequéncia maior de manifesta¢ges na pele, porém, essa diferenga
ndo foi estatisticamente significativa (24,7% vs. 22,5%; p =0,63). Quanto a presenca
de alteracdes na saude mental dos pacientes, esta foi mais frequente no grupo de
transmisséo vertical, mas sem significAncia estatistica (31,2% vs. 40,6; p = 0,15).

A presenca de comorbidades demonstrou diferencas estatisticamente
significativas entre os grupos. O grupo de transmissdo sexual apresentou tanto
Hipertensdo Arterial como Diabetes Melittus de forma mais prevalente. A diabetes
mellitus no grupo de transmissdo sexual obteve frequéncia de 16,1% enquanto o
grupo de transmissdo vertical 5,8%, com p menor do que 0,05. A ocorréncia de
hipertensédo arterial no grupo de transmissao sexual foi de 34,8%, ja no grupo de
transmisséo vertical foi de 8,3%, com p <0,001.

O histérico de outras infecgdes sexualmente transmissiveis ndo obteve
diferenca significativa entre grupos (p > 0,05) apesar do grupo de transmissao vertical
ter apresentado uma frequéncia ligeiramente maior de histérico de IST's (10%) em
comparacao com a frequéncia do grupo de transmisséo sexual (7,9%).

A mediana da carga proviral foi menor no grupo de transmisséo sexual (38.699;
11Q: 5.476 — 125.173) quando comparado com o grupo de transmisséo vertical (38.784;
11Q: 9.456 — 116.137), com um valor de p=0,98.

Tabela 14 —Comparacéo de caracteristicas clinicas entre pacientes infectados por
provavel via sexual e pacientes infectados por provavel via vertical. Salvador, Babhia,
2025.

(Continua)
GRUPO _ GRUPO _
) TRANSMISSAO TRANSMISSAO Total Valor
VARIAVEIS SEXUAL VERTICAL —N=  analisado =",
-N=278 121 (N) P
n (%) n (%)
MANIFESTACOES
NEUROLOGICAS 399 <0001
Sem Sintomas 0 (0,0) 61 (50,8) 61
1 Sintoma 94 (33,7) 25 (20,8) 119
2 Sintomas 67 (24,0) 16 (13,3) 83

Tabela 14 —Comparacéo de caracteristicas clinicas entre pacientes infectados por
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provavel via sexual e pacientes infectados por provavel via vertical. Salvador, Bahia,

2025.
(Concluséo)
GRUPO _ GRUPO _
5 TRANSMISSAO TRANSMISSAO Total valor
VARIAVEIS SEXUAL VERTICAL —N=  analisado delp*
-N=278 121 (N) P
n (%) n (%)

3 Sintomas 70 (25,1) 14 (16,7) 84

4 Sintomas 39 (14,0) 4 (3,3) 43

5 Sintomas 7 (2,5) 0(0,0) 7

6 Sintomas 2(0,7) 0 (0,0) 2
MANIFESTAQGES 399 0,01
URINARIAS

Sem sintomas 131 (47,0) 76 (63,3) 207
1 Sintoma OU bexiga 122 (43,7) 37 (30,8) 159
neurogenica

2 Sintomas ou 26 (9,3) 7(5.8) 33

mais
C. CONJUNTIVITE (SIM) 71(34.3) 22 (24,4 297 0,09
'(\”S'IM')DERMATOLOG'CAS 69 (24,7) 27 (22,5) 399 0,63
ALTERAGCOES NA
SAUDE MENTAL (SIM) 59 (31,2) 28 (40,6) 258 0,15
HAS (SIM) 97 (34,8) 10 (8,3) 399 < 0,001
DM (SIM) 45 (16,1) 7(5.8) 399 0,005
IST'S (SIM) 22(7,9) 12 (10,0) 399 0,48
CARGA PROVIRAL 38.699 (11Q: 5.476  38.784 (11Q: 9.456 0.98

—125.173) —116.137) '

Fonte: Autora da pesquisa.

Legenda: C. Conjuntivite = Ceratoconjuntivite Sicca; M. Dermatolégicas = Manifestacdes
dermatologicas; § Mediana e intervalo interquartil (11Q) apresentados para variaveis nao
paramétricas; * teste qui-quadrado de Pearson utilizado para variaveis categdricas; Teste de

Mann-Whitney utilizado para variaveis numéricas.

Quanto ao diagnéstico da doenca entre os grupos, a tabela 15 mostra a

comparacdo entre grupos de acordo com as vias de transmissdo provaveis. Nos

pacientes do grupo de provavel via de transmisséo sexual, o diagnéstico de HAM/TSP

definido apresentou-se maior (15,1%) em comparacdo aos que apresentavam

provavel via de transmissao vertical (8,3%), sem diferenca significativa (p=0,068). Ja
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o diagnostico de HAM/TSP possivel ou provavel ndo houve diferengas significativas
entre 0s grupos, com o grupo de transmissdo sexual obtendo maior frequéncia (22,9%
vs. 18,3%; p= 0,3). Para a presenca de ATL, o teste exato de Fisher foi utilizado uma
vez que a frequéncia observada em algumas células da tabela de contingéncia foi
inferior a cinco, o que viola os pressupostos do teste do qui-quadrado e o teste de
Fisher é mais indicado em situagGes com pequenos tamanhos amostrais ou quando
h& valores nulos, por fornecer estimativas exatas de significancia. Assim, a frequéncia
foi maior no grupo de transmissdo sexual (1,0%) em comparacdo ao grupo de
transmisséo vertical (0,0%), porém sem significancia estatistica. Ainda, individuos com
apresentacdo assintomatica da doenca foram mais frequentes no grupo de

transmisséo vertical (56,7), com diferenca estatistica entre grupos (p = 0,02).

Tabela 15 — Comparagéo do diagndstico da doenga em pacientes infectados por
provéavel via sexual e pacientes infectados por provavel via vertical. Salvador, Bahia,
2025.

GRUPO
. GRUPO
DOENCA TRAS'\IS(TJIAS\LS A9 TRANSMISSAO anzﬁ;ae:do veler
» VERTICAL — N= 130 dep*
-N=302 (N)
n (%)
n (%)
HAM/TSP DEFINIDO 42 (15,1) 10 (8,3) 399 0,06
HAM/ TSP PROVAVEL OU
BOSSIVEL 64 (22,9) 22 (18,3) 399 0,30
ATL 3(1,0) 0(0,0) 399 0,55
ASSINTOMATICO 124 (44,4) 68 (56,7) 399 0,02

Fonte: Autora da pesquisa.

Legenda: HAM/TSP = Mielopatia associada ao HTLV-1/ Paraparesia Espastica Tropical; ATL
= Leucemia/Linfoma de Células T do Adulto; * teste qui-quadrado de Pearson utilizado para
variaveis categoricas; Teste exato de Fisher para pequenos tamanhos amostrais; Teste de
Mann-Whitney utilizado para variaveis numéricas.
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6 DISCUSSAO

Os achados deste estudo ressaltam a relevancia da agregacéo familiar do HTLV-
1 como um fendmeno de implicacdes ndo apenas clinicas, mas também
socioecondmicas e culturais. Tal importancia decorre, em primeiro lugar, do contexto
em que a pesquisa foi realizada, em uma cidade com elevada prevaléncia da infecgéo,
e, em segundo, pela possibilidade de demonstrar e esclarecer os mecanismos pelos
quais o virus se dissemina no ambito intrafamiliar, bem como as caracteristicas
socioepidemiolégicas e clinicas associadas. Além disso, este trabalho amplia o
conhecimento previamente produzido por Nunes da Silva et. Al. (2023) 40, ao incluir
um ndmero mais expressivo de familias e uma maior variedade de variaveis,
contribuindo para uma compreensado mais abrangente da dinamica de transmisséo.

A andlise do perfil sociodemogréfico da amostra demonstrou um padréo
majoritariamente de individuos adultos com mediana de 48 anos, do sexo feminino e
em relagdo estavel, semelhante ao encontrado em outros estudos nacionais como o
trabalho de Dal Fabbro et al. (2008), realizado na regido Sul do pais que encontrou
uma alta prevaléncia desse virus entre mulheres com 40 anos ou mais, e 0 de
Nascimento et al. (2024), que foi realizado em uma cidade do estado da Bahia. Este
dado reforca a possibilidade de generalizagdo de um padrdo epidemiolégico da
infeccdo a nivel nacional 4142, A predominancia do sexo feminino pode ser explicada
pelo mecanismo de transmissdo sexual, no qual a carga viral € maior no sémen
masculino: 0 que torna essa populagdo biologicamente mais suscetivel a infec¢cdo em
relagdes heterossexuais 3.

Quanto a recorréncia da infecgdo em individuos adultos de meia-idade, uma
explicacéo frequentemente encontrada na literatura é o carater silencioso da infecgéo
durante os primeiros anos de contaminacdo, sendo seu diagnéstico, portanto,
descoberto apés o inicio dos sintomas, na grande maioria das vezes 42. Ainda, em
relacdo a cor da pele autorreferida, uma maioria expressiva dos pacientes no estudo
se declararam pardo ou preto com escolaridade menor do que 9 anos. Este achado ja
foi encontrado em outros estudos observacionais em individuos infectados pelo virus,
como no trabalho de Nascimento et al. (2024), que além de demonstrar escolaridade,
demonstrou baixos indices de renda mensal nessa populagdo “2. Esses achados
podem inferir que grande parte da populacdo acometida pelo virus vive em condigao
de vulnerabilidade social, o que no presente estudo pode justificar a falta de

informacéo sobre meios de prevengdo de contagio, conhecimento da infec¢do de
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forma precoce e de outras IST's, corroborando para a agregacgao familiar nesses
casos.

Estudos na literatura ja tentaram demonstrar a relacdo e o comportamento do
virus do HTLV com outros agentes etiol6gicos causadores de IST’s, e foi demonstrado
que a coinfecgdo com o virus da hepatite C (HCV) esta relacionado com desfechos
clinicos mais desfavoraveis 44 45. Para além de elucidar a interacdo dos patégenos, a
presenca de coinfeccdo ou passado de outras IST's pode ser usada como um
marcador de comportamento de risco de uma amostra, isto é, um paciente com
histérico de IST prévia possui maior risco de ter HTLV? Nesse estudo, o achado de
histérico de outras IST's, na amostra, foi baixo em comparacgéo a outros estudos como
0 de Nascimento et al. (2024) e o de Nunes et Al. (2017). Tal resultado pode ser
justificado devido a possivel subnotificacao por auséncia de conhecimento acerca das
IST’s, recordatério limitado, constrangimento social na entrevista e o perfil etario da
amostra (composta por pacientes mais velhos e em relacdes estaveis) 2 42,

Além disso, a taxa de individuos que foram amamentados no estudo foi de
elevada expressividade numérica, o que configura um importante fator de risco para a
transmisséo vertical do HTLV-1, conforme previamente demonstrado por Paiva et al.
(2018) em um estudo brasileiro e por Ramos-Rincén et al. (2021) em coorte peruanal3
14, No entanto, a maior parte desses individuos foi amamentada em periodo anterior a
publicacdo das recomendacdes nacionais que contraindicam o aleitamento materno
por mulheres vivendo com HTLV, de modo que estudos futuros poderédo evidenciar
uma reducéo progressiva dessa via de transmisséo 46. Ainda assim, foi observado
também um alto nimero entre as mulheres que amamentaram seus filhos no estudo.
Este dado pode indicar uma perpetuacéo da infeccdo dentro do ambiente familiar e
reforca a necessidade de diagnéstico precoce, uma vez que muitas dessas maes
desconheciam sua condicao sorolégica no momento da amamentagao 5.

O histérico de transfusdo sanguinea na populagdo analisada foi obtido e
separado entre antes de 1993 e depois de 1993, ano de publicacdo da Portaria n°
1.376 do Ministério da Saude (BR), que determinou a triagem sorolégica obrigatéria
de doadores de sangue para prevencéo da transmissédo do HTLV-1/2 26. No estudo,
foi encontrada uma prevaléncia de 10% de pacientes que realizaram transfusdo
sanguinea, sendo mais da metade destes, antes de 1993, o que deixa uma imprecisao
acerca de uma provavel contribuicdo da via de contaminacéo parenteral nesta coorte.

Na amostra analisada, observou-se que grande parte dos individuos eram
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assintomaticos, enquanto uma parcela menor apresentava diagnoéstico definido de
HAM/TSP e uma quantidade relativa (21,6%) preenchia critérios para HAM/TSP
possivel ou provavel. Esses dados reforcam a heterogeneidade clinica da infec¢éo
pelo HTLV-1, da qual a maioria dos individuos permanecem sem manifestacdes
clinicas ao longo da vida, mas alguns portadores evoluem para formas debilitantes,
como demonstrado em estudo populacional conduzido também na cidade de
Salvador, onde a distribuigdo entre assintomaticos e sintomaticos apresentou padrao
semelhante 2 3

De forma complementar, grande parte dos pacientes apresentaram queixa de
urge-incontinéncia e uma parte ainda maior relatou uma ou mais queixas de sintomas
neuroldgicos, sugerindo que, mesmo individuos classificados como assintomaticos,
podem apresentar manifesta¢cdes subclinicas ou iniciais que precedem a forma
definida e que também impactam, de modo semelhante, na qualidade de vida da
populacdo afetada, e as quais tendem a evoluir com o tempo. Essa hipotese ja foi
discutida em revisdes sobre os agravos relacionados ao HTLV e sua progressao
clinica e observada em outros estudos com essa populagdo 4% 47. Esses dados
reforcam o impacto clinico e social progressivo da infeccdo e a necessidade de
acompanhamento longitudinal mesmo em pacientes inicialmente categorizados como
assintomaticos 2.

Nesse mesmo sentido, em nossa coorte, uma parte dos individuos relataram
altera¢c6es dermatoldgicas, sendo bem dividido entre infec¢gbes/infestagbes cutaneas,
xerose cutinea e a dermatite seborreica. Esses achados reforcam que as
manifestacdes cutaneas sdo comuns em portadores de HTLV-1 e, frequentemente,
coexistem com o quadro neuroldgico ou precedem seu diagnéstico, como ja descrito
em trabalhos brasileiros e internacionais 4850, Além disso, estudos em regides
endémicas também registraram diversidade de manifestacdes (incluindo doencas
infecciosas, inflamatérias e linfoproliferativas) entre pacientes HTLV-positivos, o que
corrobora com a variagéo de alteragdes dermatolégicas encontradas na amostra 48-49,
Por fim, a observacgédo de alteragdes dermatolégicas em individuos HTLV positivos de
uma mesma familia indica a presenca de fatores intrinsecos e extrinsecos que podem
modular também a expressao cutanea da infecgdo, fendmeno ja descrito por Nobre et
Al (2006) 51.

Nessa coorte foi achado uma frequéncia de 33,3% de pacientes com sintomas

sugestivos de altera¢des do humor (principalmente depresséo). Esse achado esta em
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consonéancia com os resultados de Santos et Al. (2021), que identificaram prevaléncias
semelhantes de sintomas depressivos em individuos infectados pelo HTLV-1 52,
Santos et Al (2016) ainda encontrou uma frequéncia similar (31,7%)
independentemente associada a dor cronica 53. Assim, uma explicagédo plausivel é que
a presenca de sintomas classicos associados ao virus esteja diretamente associada
ao sofrimento psiquico dos pacientes acometidos 52-53. Por outro lado, no caso dos
individuos assintomaticos nés sugerimos a explicagdo de que fatores como a incerteza
quanto a progressdo da doenca e 0 sentimento de culpa pela infeccdo e possivel
transmisséo para seus familiares podem também contribuir para o desenvolvimento
de sintomas depressivos.

Ainda, Nunes da Silva et Al. (2023) identificaram que no que tange a agregagao
familiar, ha uma maior frequéncia de casais infectados e em menor proporgdo
bindminos de mae-filho 4°. De forma similar, no presente estudo foi identificado a
presenca de nucleos familiares constituidos por casais, seguidos de mae-filho. Esse
achado denota o papel das duas principais vias de transmissdo responsaveis por
manter a infeccdo no ambiente familiar, a via vertical e a via sexual. Além disso, é
importante considerar que alguns desses nlcleos familiares podem ter mais de dois
membros infectados, porém de forma ndo identificada, j& que desconhecem sua
condigao sorolégica por se recusarem a realizar o teste ou falta de acesso a servicos
de saude.

O presente estudo identificou que idade mais avancada, estado civil de casado
ou unido estidvel e menor escolaridade estiveram associados a via sexual de
transmissdo. Esses achados dialogam com os observados no Mato Grosso do Sul,
onde a principal forma de transmissdo do HTLV-1/2 foi a sexual, com maior
prevaléncia em individuos de baixa escolaridade e em faixas etarias mais elevadas,
ainda reforca que a presengca de relagGes conjulgais estaveis corrobora na
disseminacéo do virus por essa via 4. No ambito da agregacdo familiar, a via de
transmisséo sexual parece contribuir como via inicial de infecg¢éo, funcionando como
porta de entrada do virus no nicleo doméstico 2.

Ademais, o uso irregular de preservativos e um ndmero maior de parceiros
sexuais foi relacionado a via de transmisséo sexual, enquanto que a amamentagao
nao foi relacionada a via de transmissao vertical. Estes achados séo corroborados por
um estudo realizado em Salvador, que identificou uma associagdo robusta entre a

infeccao por sifilis e 0 HTLV-1, sugerindo que comportamentos sexuais de risco, como
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sexo desprotegido e multiplos parceiros, sdo fatores determinantes para a transmissao
sexual do virus 2. Ainda, o aleitamento materno no Brasil até os anos de 1980 no
chegava a seis meses, principalmente em regides mais carentes 54 55, Esse cenario
poderia ter subestimado o real papel da amamentacédo na via de transmisséo vertical
nos individuos do estudo alocados neste grupo.

O HAM/TSP definido foi relacionado a via de transmissao sexual, enquanto que
o0 estabelecimento do estado assintomatico segundo os critérios de De Castro-Costa
(2006) foram mais relacionados ao grupo de transmissao vertical. Apesar de Schwalb
et Al. (2020) sugerirem que a via vertical esta mais relacionada com formas mais
sintomaticas de infeccdo, o achado desse estudo pode ser explicado pela faixa etaria
mais avancada do grupo de transmissdo sexual, permitindo um maior tempo de
laténcia do virus para iniciar os sintomas e sua progressao 42 5657, Por outro lado, os
individuos da via de transmisséo vertical sdo mais jovens, geralmente descobrem a
doencga por sintomas iniciais e ndo conseguem definir um diagnéstico nessa fase, ou
ainda, descobrem de forma acidental 40 42,

Este estudo pode subestimar a expressividade numérica de individuos afetados
pelo HTLV em um nucleo familiar, uma vez que em muitos individuos a doenca é
silenciosa, e estes se negam a realizar o teste ou ndo possuem acesso a servigos de
sallde para realizacdo da triagem sorolégica. Para reduzir essa limitacéo, realizou-se
busca ativa de familiares, estratégia que favorece a identificacdo de casos sem
conhecimento do seu estado soroldgico e fornece dados sobre a caracterizagédo da
agregacdo familiar, configurando-se como a medida mais vidvel no cenario atual. Além
disso, neste estudo foi possivel também incluir pacientes assintomaticos ou pacientes
oligossintomaticos, sendo incluidos sintomas nédo caracteristicos da infecgédo pelo
HTLV, evitando que apenas 0s casos mais expressivos fossem descritos. Algumas
limitacdes do estudo envolvem a falta de recursos biomoleculares para comprovacao
genética da via de transmissdo, como realizado em alguns estudos prévios, porém,
com menor tamanho amostral em relacéo a este estudo.

N6s sugerimos a realizagdo de estudos longitudinais que acompanhem a carga
proviral como marcador de evolugdo da doenca em individuos infectados sob contexto
de agregacéao familiar e a realizagao de testes moleculares para confirmacdo da via
de transmissado e seus reais impactos e papel no curso clinico da doenga dentro de

uma familia.
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7 CONCLUSAO

Conclui-se que a infec¢do pelo HTLV-1, em contextos familiares, apresenta um
padrdo de agregacao caracterizado, na maioria dos casos, pela presenca de dois
individuos infectados por nucleo familiar, podendo ainda se estender para um maior
namero, a medida em que a triagem sorolégica for incrementada como rotina no
rastreio. Portanto, a caréncia de tal rastreio nas familias com um membro infectado
pode ser um fator que impossibilita a generalizagdo deste achado. Ainda, a maior
prevaléncia da via sexual indica a urgéncia de conscientizagdo da populacdo para
utilizacdo de métodos de prevengao de barreira, uma vez que neste estudo houve uma
frequéncia aumentada de pacientes com este perfil. Quanto a via vertical, foi
demonstrado que ela necessita de mais visibilidade, uma vez que a infeccdo é
silenciosa durante os primeiros anos de infecgao, e, portanto, individuos mais jovens
necessitam também de estratégias integradas de rastreamento.

Assim, o HTLV possui de forma significativa uma agregacgao familiar, e a partir
de tal caracterizacdo, estes dados indicam a necessidade de aconselhamento e
educacdo em saude, além de suportes da equipe multidisciplinar para abranger todas

as esferas da infeccao.
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