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Estudio de la seroprevalencia de la infeccion por los virus linfotrépicos humanos

(HTLV) I y Il en poblaciones del departamento de Cérdoba, Colombia
Milton Quintana, M.Sc.%, Julio Villalobos, M.D.2, Martha C. Dominguez, M.Sc.3,
Oscar Tamayo, M.Sc.4, Felipe Garcia-Vallejo, Ph.D.5

RESUMEN

Introduccién: Se determind la seroprevalencia de los virus linfotr épicos humanos tipos

Iyl (HTLV-1 y ) en varios municipios del Departamento de Cérdoba.

Materialesy métodos: Seanalizaron 962 muestras de suero mediante la prueba de ELISA
y de Western blot confirmatorio. Se analizaron genéticamente 5 aislamientos virales por
RFLP y secuenciacion de laregion LTR.
Resultados: Se confirmaron 20 aislamientos como HTLV-I y uno como HTLV-II. La
seroprevalencia de la infeccion por el HTLV-1 en la muestra obtenida del departamento
de Cérdoba fue 2.1% (20/962), y para e HTLV-Il 0.1% (1/962). Mediante analisis
genéticossedetermind quetrescorrespondieronal subtipoafricanoby dosel cosmopalita

a

Conclusion: Esteesel primer registro delainfeccion tanto por HTLV-I como por HTLV-
Il informado para el departamento de Cérdoba en Colombia..

Palabras clave: HTLV-I. HTLV-II. Epidemiologia. Subtipos moleculares.

El grupo de los virus linfotrépicos
humanos (HTLV) tiene dos miembros
bien descritos, lostipol y 1. EIHTLV-
| fue el primer retrovirus patogénico
queseidentificd en humanosaislado de
un paciente con linfoma cutaneo'?.
Luego, en1982, seaisléel HTLV-II de
un tipo de leucemiarara, conocida con
el nombre de leucemia de células
pilosas®. Enlaactualidad el HTLV-I se
encuentra asociado con un gran nime-
ro de desordenes clinicos. Sin embar-
go, la leucemia de las células T del
adulto (ATL)*®y la paraparesia espas-
ticatropical o mielopatia asociada con
el HTLV-I (PET/HAM)™®, son las aso-
ciaciones epidemioldgicas mejor do-
cumentadas.

Tanto la infeccién por el HTLV-I
como por € HTLV-Il es endémica en
varias areas geogréficas del mundo,

incluyendo el suroeste de Japén'®ityla
cuenca del Caribe'2!%; en América del
Sur enregionescomo Chile'4, Brasil®y
Colombial®” entre otras. También se
ha informado en Africa Occidental 181
y Central®2, |asldasSeychelles, Papua
NuevaGuineaelslasSolomon®?%, Aus-
tralia?®, Tawan® e India®. Reciente-
mente se han documentado nuevos ca-
sosde lainfeccidn en paisescomo Chi-
na?®, EEUU®, Inglaterra®, Argentina®
y en zonas del Medio Oriente como
Israel®, Iran*y Kuwait®. En todos|os
andlisis epidemiol égicos realizados se
puede ver que el patron de distribucion
de lainfeccién por e HTLV-I es am-
plio, destacandose zonas endémicasen
diferentes partes mundo.
Latransmisiondel HTLV-I estaes-
trechamente asociada con la exposi-
cion de células blanco &l virus. Se ha
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documentado en variostrabaj 0s**" que
unaviaimportante de transmisién ocu-
rredemadreahijoatravésdelinfocitos
infectados con el virus presente en la
leche materna; ésta es una caracteristi-
ca propia de areas endémicas para la
infeccidn. Latransmisién sexual estam-
bién un factor importante, con un ma-
yor riesgo de transmision de hombre a
mujer a través de céulas infectadas
presentes en las secreciones geni-
tales®%, La fuerte agregacion familiar
delainfeccién con este virus, ha suge-
rido que las dos vias anteriores contri-
buyen a mantener el estado endémico
de lainfeccién. Sin embargo, latrans-
fusion sanguinea y el intercambio de
agujas infectadas con el virus (droga-
dictos intravenosos, tatugjes, etc.) se
asocian con brotes epidémicos en algu-
nas éreas urbanas de los Estados Uni-
dos de Américay Europa.

Los métodos, como el andlisis del
patron de restriccién de los fragmentos
amplificados por PCR (RFLP) y la
secuenciacion de segmentos del ADN
proviral, son (tiles en el conocimiento
delavariacion genéticay enel compor-
tamientodelainfeccion por el virus®4,
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Medianteandlisisde RFLPenlaregion
3'LTRYy de secuenciacién delaregion
env se han discriminado genéticamente
variossubtiposdel HTLV-I. El estudio
detallado de la distribucion geografica
delos distintos subtipos del virus, per-
mite obtener importantes conclusiones
enrelacién, nosdloconlaepidemiologia
molecular delainfeccidnviral sinocon
el esclarecimiento de |os mecanismos
evolutivos de los virus en &reas endé-
micas paralainfeccién por el virus.

En el presentetrabajo se efectué un
estudio poblacional para determinar la
seroprevalencia de la infeccién por
HTLV-1 y Il en poblaciones del depar-
tamento de Cordoba. Los resultados
obtenidos permiten analizar el compor-
tamiento epidemiolégico de la infec-
cién por estos dos retrovirus humanos
en esta region del Caribe colombiano.
Ademas se obtuvieron datos molecu-
lares sobre los subtipos virales circu-
lantes.

MATERIALES Y METODOS

Poblacién estudiada. Durante el
periodo junio, 1998 a enero, 2000 se
recolectaron 962 muestras de suero de
personas de diferentes localidades de
las zonas costaneras del departamento
de Cordoba. El tamafio muestral apro-
piado se calculé con base en el progra-
ma Epi Info version 6.0. Los sueros
provenian de 298 hombresy 664 muje-
res con edades que variaron entre 17 'y
70 afios (mediana=28 afios) obtenidos
de voluntarios que acudieron mediante
perifoneo, alos puestos de salud y hos-
pitales de cada uno de los municipios
incluidos en el estudio. Ddl total de
muestras, 420 se tomaron en Monteria
(300 mujeres y 120 hombres), 168 en
San Antero (110 mujeres y 58 hom-
bres), 127 en Cereté (81 mujeres y 46
hombres), 112 en San Pelayo (79 muje-
resy 33 hombres), 69 en Mofiitos (48
mujeresy 21 hombres), 42 en San Ber-

nardodel Viento (32 mujeresy 10 hom-
bre), 16 en Lorica (9 mujeresy 7 hom-
bres), 5en Sahaguin (3mujeresy 2hom-
bres); 2 en Cotorra (2 hombres) y una
proveniente de Covefias (1 hombre) en
el departamento de Sucre. A cada par-
ticipante incluido en € estudio se le
informd previamente los objetivos y
firmabasu consentimiento parapartici-
par voluntariamente en él.

Obtencidn de las muestras de san-
gre. A cada una de las personas que
voluntariamenteaceptaron participar en
esteestudio seletomé por venopuncion,
una muestra de 10 ml de sangre total.
Unavez obtenido el suero se almacen6
a -20° C hasta su utilizacion. De otra
partelas célulasmononuclearesde san-
gre periférica (PBMC) se obtuvieron
por centrifugacion en gradientes de
Histopaque y luego se almacenaron en
solucién de buffer salino de fosfato
(PBS) pH 7.0 en 50% de dimetil sulfo-
xido (DM SO0), a-196° C en nitrégeno
liquido.

Pruebas seroldgicas. Cada una de
las muestras de suero se sometié auna
prueba de micro ELISA utilizando €l
estuche ELISA Murex HTLV | + Il
(Murex BiotechLimited, Dartford, UK).
La gecucion de la prueba se efectud
siguiendo las recomendaciones de los
fabricantes.

Seroconfirmacién de la infeccién
por HTLV-I oll. Las muestras de sue-
ro quefueronreactivaspor lapruebade
tamizado se sometieron a la prueba
confirmatoriadeWesternblot. Paraesto
se utilizo el estuche Inmunblot HTLV
blot 2.4 (Genelabs® Diagnostics Pte
Ltd. Singapore Science Park, Singa-
pore). La prueba de Western blot per-
mite realizar una discriminacién entre
lainfecciénpor HTLV-1y deHTLV-II
porgue emplea dos proteinas recombi-
nantes. la rpg46.1 confirma la infec-
cién por HTLV-l mientras que la
rpg46.2lohaceparaHTLV-II. El crite-
rio de confirmacion para HTLV-I in-

cluy6 reactividad paralas proteinas de
GAG (p24 6 p19) y ENV (GD21 y
rpg46.1). Para la confirmacion de la
infeccion por HTLV-I1 se utiliz6 como
criterio lareactividad a GAG (p24 con
o0sin pl9) y ENV (rpg46.2 y GD21).
L oscriteriosantesdescritosfueronapli-
cadosatodaslasmuestrasreactivas por
las pruebas de tamizado.

Laseroprevalenciade HTLV-1 y 1I
en la muestra se calcul6 como €l co-
ciente entre el nimero de individuos
seropositivosparacadaunodelosvirus
y €l nimero total de muestras analiza-
das.

Protocolos moleculares. Las célu-
las mononucleares de sangre periférica
se lisaron por tratamiento con dodecil
sulfato de sodio (SDS) 1%, NaCl 1M y
proteinasa K (20 mg/ml) incubando la
preparacion toda la noche a 56° C. El
ADN celular seextrajo empleando pro-
tocolos modificado por el Laboratorio
de Biologia Molecular y Patogénesis,
Universidad del Valle*?®. La concen-
traciény el grado de pureza se determi-
no por espectrofotometria, lalecturase
efectué a 260/280 nm. Para la extrac-
ciéndel ADN de cadaunadelas mues-
tras se tomaron precauciones estrictas
con €l fin de evitar contaminacién (la
extraccion del ADN se efectud en gru-
posde4 muestrasy enunlugar diferen-
te al sitio de amplificacion).

Amplificacion por PCR del ADN
proviral del HTLV-I. Primero se efec-
tué unareconfirmacion por PCR delas
muestrasHTL V- eval uadasserol 6gica
mente amplificando un fragmento de
186 pb del gen Pol con cebadores espe-
cificos. Deigual formasehizolarecon-
firmacion delainfeccion por HTLV-I|
empleando cebadores especificos del
gen en la envoltura®,

Para hacer €l andlisis genético por
RFLP delos aislados virales serealizo
un PCR en un segmento de 701 pb dela
region5'L TR del ADN proviral extrai-
dodelinfocitosde sangre periférica. Se
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utilizaron oligonucledtidos cebadores
(LTR1 (+) (37-738) LTR1 (ACCATG
AGCCCAAATATCCCC),LTR2 (AA
TTTCTCTCCTGAGAGTGCTATA).
El oligonucledtido cebador LTR3(CAT
AAGCTCAGACCTCC) se empled
como sonda en experimentos de hibri-
dizacion en Southern. Las muestras de
ADN se amplificaron en un termo-
ciclador (Perkin-Elmer Cetus, modelo
4800); se efectud un paso de desnatu-
ralizacion previo por 5minutosa94° C,
seguidos por 35 ciclos conformados
por un paso de desnaturalizaci6n por un
minuto a 94°C, uno de alineamiento a
50°Cy un paso final deextensiéna72°
C por dosminutos; finalmente, se efec-
tud un ciclo adiciona de extension a
72°C por 10 minutos, tiempo necesario
para permitir que la Tag polimerasa
completelapolimerizacién delosfrag-
mentos incompletos. Se emplearon 10
microlitros de cada producto de PCR
paravisualizar las bandas amplificadas
de acuerdo con su tamafio molecular,
mediante electroforesis en gel de
agarosa a 1%.

El segmento de 701 pb delaregién
LTRsedigirio conlasenzimasApal y
Nde | (GIBCO, BRL), que definen los
perfilesderestriccion parael subtipol,
Maellly Dral (Promega) parael subtipo
cosmopolita y Sac | (GIBCO BRL)
para el subtipo africano occidental“*4t,
Los fragmentos resultantes se separa-
rondeacuerdo con el tamafio molecular
empleando andlisis electroforético en
un gel de agarosa del 3% siguiendo la
metodologia de Sambrook et al.* Los
fragmentos producidos por las diges-
tiones de | as diferentes endonucleasas
derestriccion previamente descritas, se
analizaron mediante laobservacion del
patrén de bandas generadasy compara-
dascon € prototipo MT-2. Parael and
lisis estadistico de los resultados se
aplico lapruebade Fisher paraestable-
cer larelacion entre el sexoy el estado
clinicodelospacientesconlossubtipos

24

encontrados en este estudio.

Protocolos de clonacién y secuen-
ciacién de &cidos nucleicos. El frag-
mento de 701 bp de la region LTR
obtenido de cadauno delosaisladosdel
HTLV-I se caracterizé mediante elec-
troforesis en gel de agarosa del 2%.
Luego se empled e estuche QiaGen®
deelucion debandas siguiendo | os pro-
cedimientos recomendados por los fa-
bricantes. Cada uno de los fragmentos
eluidosseclond en el sitio Hind 111 del
vector pCR2.1 (Invitrogen®). Los
clones recombinantes se sel eccionaron
deacuerdo conlodescritopor Sambrook
et al.*

Para la secuenciacion de la region
LTR se escogieron tres recombinantes
de cinco aislados del HTLV-I (002-
Mont, 022-Mont, 047-Mont, 010-Mont
y 046-Mont), se utiliz6 el estuche Big
Dye Terminator (QiaGen®), siguiendo
las recomendaciones de los fabrican-
tes. La secuenciacion se realizd em-
pleando la metodologia de secuen-
ciacion ciclica utilizando un secuen-
ciador automatico Abi Prism serie 3700.

Andlisis filogenético. Las secuen-
cias nucleotidicasdelaregion LTR de
cinco aislados de la poblacion de
Mofiitosy deotraspreviamente consig-
nadas en el GeneBank (Cuadro 1) se
alinearon usando €l programa Clustal
W4, Paradl andlisisfilogenético mole-
cular de cada una de las secuencias
LTR, se emplearon tres algoritmos: la
evolucionminimadistancia-base(ME),
laprobabilidad méxima (ML), y lapar-
simoniamaxima (MP)*. Cada arbol se
evalud estadisticamente mediante la
prueba de Bootstrap empleando 500
repeticiones.

Caracterizacién del ADN mitocon-
drial. Con € fin de definir e origen
étnico de losindividuos portadores del
HTLV-I en el departamento de Cordo-
ba, sedeterminaronloshapl otiposmito-
condriales, mediante un andlisis de
polimorfismo del tamafio de fragmen-

tos de restriccion (RFLP), utilizando
paraellolosoligonucl edtidoscebadores
descritos por Torroni et al.* Para la
diferenciacion de los hapl otipos se uti-
lizaron 14 enzimasderestriccion (Alul,
Avall, BamHI, Ddel, Haell, Haelll,
Hhal, Hincll,Hinfl, Hpal, Mspl, Mbol,
Rsal y Tagl). De acuerdo conlacombi-
nacién de patrones de restriccion con
enzimas marcadoras, cada individuo
incluido en este estudio, se agrup6 en
uno de los 19 diferentes haplogrupos
que se hanidentificado hastael presen-
te en las poblaciones humanas. De esta
manera se pudo definir genéticamente
laetniaalaque pertenece cada uno. El
haplogrupo L donde se incluyen los
africanos, se define por tener un sitio
nuevo deHpal enlaposicién 3592. Los
descendientes de europeos se diferen-
cian por tener un sitio de Ddel en la
posicion 10394. Los descendientes de
asidticos y nativos amerindios, grupo
M, sediferencian por lapresenciadeun
sitio Alul en la posicion 10397.

RESULTADOS

Determinacion de la infeccion del
HTLV-I. Delas 962 muestras analiza-
das mediante micro ELISA, untotal de
24 sueros mostraron valores de OD
mayores de 15% del valor del punto de
corte calculado para cada una de la
pruebas ef ectuadas; éstas se considera-
ron como reactivas para HTLV-I/II.

Seroconfirmacién de la infeccién
por HTLV-1 yHTLV-II. Lapruebade
Western blot confirmé comoHTLV-Il a
83.3% (20/24) de las muestras que fue-
ron reactivas por |as pruebas de micro
ELISA (GréficalA). Unadelas mues-
tras (codigo 0725) perteneciente a un
hombre mestizo de 65 afios provenien-
te de Moiitos, mostré un patrén de
Western blot compatible con € de la
infeccion por HTLV-II (Gréfica 1B);
reconfirmé este resultado el andlisisde
PCR con cebadores especificos para €l
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GréaficalA. Patrones de Western blotparaHTLV-Idesueros deindividuos seropositivos
de diferentes poblaciones del departamento de Cérdoba. Los nimeros en el borde
superior corresponden a distintas muestras incluidas en este estudio. En el borde
izquierdo se muestran las masas moleculares relativas de cada una de las bandas de
proteinas virales reactivas al correspondiente suero

HTLV-II.
Lasmayoresfrecuenciasdeinfecta-
dos por el HTLV-I se determinaron en
los rangos de edad entre 20 y 30 afios
(35%) y entre 31 y 40 afios de edad
(40%) (Cuadro 2). Del total delamues-
tra 55% (11/20) de los seropositivos
eran mestizos, 30% (6/20) negrosy el
resto caucasicos(Cuadro 2). Tresdelas
muestras clasificadas como HTLV-I
pertenecian apacientescon PET/HAM.
Laseroprevalenciatotal delainfeccion
porel HTLV-I enlamuestrapoblaciona
del departamento de Cordobafue2.1%
(20/962), mientras que parael HTLV-
Il fue 0.1% (1/962). Para cada una de
las localidades muestreadas, se deter-
minaron frecuencias variables de sero-
positivos parael HTLV-I (Cuadro 3).
Caracterizacién molecular de ais-
ladosdel HTLV-1.El ADN delinfocitos
de cinco personas seropositivos se so-

meti6 a andlisis molecular para deter-
minar el subtipo. Deellos 3 seincluye-
ron en el subtipo africano by dosen el
cosmopolita a. El alineamiento de una
region de 660 pb delassecuenciasL TR
obtenidas mostré un porcentaje equi-
vaente de nucledtidos A, G, Cy T
(25%). En total seregistraron 27 susti-
tuciones puntuales cuyas frecuencias
fueron: A>T (9/27), C-T (4/27),C-G
(6/27),A-C(1/27),A-G(4/27)y T-G
(3/27) (Gréfica 2).

El andlisisfilogenético delaregion
LTR usando los tres métodos diferen-
tes, mostrd agrupaci onescontopol ogias
muy similares. En la Gréfica 3 se pre-
senta e arbol filogenético enraizado
obtenido mediante e método NJ; en
éste se observo que el subtipo cosmo-
politao HTLV-la esté separado de los
subtiposHTLV-Ib, HTLV-Icy HTLV-
Id, presentando valoresdebootstrap de

HTLV-II
0725

He
i cN

gp 46-2—*

p36 [~ .

Gréafica 1B. Western blot para HTLV-II de
la muestra del individuo 0725. Los valo-
res indicados por las flechas correspon-
den a las bandas reactivas para diferen-
tes proteinas vi-rales. (HTLV-II) control
positivo del estuche. (CN) control negati-
vo del estuche.

74% para NJy 86% para MP que son
significativos.

Los aislados colombianos del de-
partamento de Cérdoba incluidos en
estetrabgj o, seubicaron dentro del sub-
grupo B o japonés, mostrando gran
divergencia con aquellos aislados de
indigenas colombianos previamente
informados que se incluyeron dentro
del subgrupo A otranscontinental. Este
nuevo agrupamiento de aislados co-
lombianos incluidos dentro del sub-
grupo japonés, presenté valores de
bootstrap de 100% paraNJy 99% para
MP que fueron significantes.

DISCUSION

En este estudio se analiz6 lainfec-
cién por los virus linfotrépicos huma-
nos tipos | y Il en zonas costeras e
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Cuadro 1 Cuadro 2
Numero de acceso ala base de Distribucion por rango de edades, sexo y grupo étnico de los individuos
datos GenBank y origen geogréafico seropositivos para el HTLV-I en diferentes localidades del
para las secuencias de laregion LTR departamento de Cérdoba
gue se utilizaron en el analisis
filogenético del HTLV-I Rango de edad Sexo Seropositivos para Grupo étnico*
- ~ - M F  HTLV-I (%) IC (95%) Mestizo Negroide  Caucasoide
Aislado Numero Origen
LTR GenBank geografico 0-30 4 3 7120 (35) a7 37 o7
BO U12804 Argelia 31-40 6 2 8/20 (40) 4/8 2/8 2/8
ARGDOU AF007751 Argentina 41-50 1 1 2/20 (10) 12 012 12
ARGFF AF007752 Argentina 51-60 0 1 1/20 (5) 1/1 0/1 0/1
ARGGAY AF007753 Argentina > 61 1 1 2/20 (10) 1/2 1/2 0/2
ARGSOT AF007754 Argentina
AMA X88871 Brasil
BRASP08 AF014670 Brasil Cuadro 3
BRASP21 AF014660 Brasil Seroprevalencia de la infeccion por el HTLV-I en diferentes localidades
BRASP22 ~ AF014661 Brasil en el departamento de Cérdoba
BRASP23 AF014662 Brasil
BRASP31 AF014663 Brasil
BRASP51 AF014667 Brasil Municipio N° total de Seropositvos para % de seropositivos
FCR X88873 Brasil individuos el HTLV-I confirmados IC 95%
JCP X88875 Brasil
MAQS X88876 Brasil "
MASU X88877 Brasil Monteria 420 4 0.95
. San Antero 168 3 1.79
CH26 D23690 Chile
col001 D82946 Colombia Cerete 127 1 0.79
col001A D82946 Colombia San Pelayo 112 2 179
col013 D82947 Colombia Mofitos 69 7 10.15
c0l013B D82947 Colombia Lorica 19 3 15.80
colog4 D82948 Colombia
col084C D82948 Colombia
col433 D82949 Colombia
col433D D82949 Colombia Apal Dral Mae lll
SIB170B D23691 Colombia 12345 12345 12345
SIB190E D82950 Colombia —
SIB220F  D82951 Colombia o). *e
HS35 D00294 Jamaica
AINU D23694 Japon 603 -
ATKL J02029 Japon 651 W & 450
H5 X88874 Japén . '
HAM284A AB036349 Jap6n 131 L
HC1020A  AB036348 Japén 87 @ # 250l @
HC33B AB036352 Jap6n
HC57A AB036350 Jap6n
HC5B AB036353 Jap6n
HC66A AB036351 Jap6n Nde | Sac |
HC7B AB036354 Jap6n
MT2 731660 Japon 12345 12345
MT4 731661 Jap6n
TBH-5 L76027 Japén .“ " - -
PR144 U12807 Marruecos asg " ®
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Gréfica 3. Alineamiento de una region de 660 pb de cinco secuencias LTR de
provirus de individuos seropositivos para el HTLV-I provenientes de diferentes
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areas del departamento de Cérdoba.
(MT2) cepa prototipo de HTLV-I

interiores de laregién occidental dela
costa Caribe colombiana. El registrode
la infeccién tanto por HTLV-lI como
por HTLV-11 en poblacionesdel depar-
tamento de Cérdoba, es un aspecto que
contribuye al entendimiento de la
epidemiol ogiadelainfeccion por estos
dos retrovirus humanos.

La mayoria de los trabajos epide-
miol6gicos sobre la infeccion por el
HTLV-I en Colombia se ha realizado
en la costa pacificay laregion central .
En ellos se documenta de forma deta-
[lada |a existencia de zonas endémicas
en la costa pacifica (Tumaco, Guapi y
Buenaventura) donde las seropreva-
lencias varian de 1.1% a 2.8 %'6%. Sin
embargo, en comparacion con los estu-
diosrealizados en lacosta pacificahas-
ta el momento de realizar este trabajo,
existian muy pocos estudios epidemio-
[6gicos que documentaran la circula
cién de estos virus en las poblaciones
caribefias colombianas®*.

El presente estudio mostré que 55%
(11/20) de las muestras HTLV -1 sero-
positivas correspondieron aindividuos
mestizos, en contraste con 30% regis-
trado paralosindividuosde etnianegra
(6/20) y 15% para los caucasicos (3/
20). Estosresultadosdemuestran|aele-
vada frecuencia de la infeccion por el
HTLV-I en la poblacién mestiza del
departamento de Cérdobaque seinclu-
y6 en el estudio.

Epidemiol 6gicamente se ha docu-
mentado la exclusion geogréfica de la
infeccion por HTLV-1 deladel HTLV-
[11751%2, En este estudio se determind y
confirmé la presencia de HTLV-II en
unamuestraproveniente del municipio
de Moifiitos, donde también se registrd
lainfeccion por HTLV-I. Este resulta
do muestra la cocirculacién de los dos
virus en dicha poblacién del departa-
mento de Cérdoba. Es importante des-
tacar queel Unicotrabajo en que sedes-
criben infecciones traslapadas geogré-
ficamentedelosdosvirusen Colombia
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Gréfica 4. Arbol filogenético NJ de secuencias LTR de diferentes aislados del HTLV-
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Cordoba, Colombia. Los c6digos corresponden alos nUmeros de acceso alabasede
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es el de Duefias-Bargjas et al®®. Sin
embargo, también esimportante desta-
car laaltacirculacién del HTLV-I alo
largo delaspoblacionesqueseincluye-
ron dentro del estudio.

Con € fin de obtener los datos ini-
cialessobrelaepidemiol ogiamol ecul ar
del virus, seanalizaron mediante RFLP
en un segmento de 701 pb de laregién
3'LTRcincodelosaisladosdel HTLV-
| deesteestudio. Losresultados obteni-
dosmostraronlacirculaciéndel subtipo
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cosmopolita con las variantes cosmo-
politaay del africano occidental b. Los
tres aislados caracterizados como afri-
canos b correspondieron a individuos
de etnia negra de la poblacion de
Mofitos. Estudios efectuados en las
poblaciones del suroccidente colom-
biano también documentaron la exis-
tenciadel subtipo cosmopolitacon cua-
tro variantes, delascuaeslasafricanas
se distribuyeron preferencialmente en
los municipios de la costa pacificab*®.

L os resultados obtenidos en este estu-
dio aportan evidenciaalapropuestade
gue unadelasrutasdeintroduccién del
virus a continente suramericano ocu-
rri6 probablemente durante el tréfico
de esclavos provenientes del Africa
Ecuatorial durante la colonizacion.

Mediante el andlisis de secuencias
de nucledtidos de laregion LTR efec-
tuado en el presentetrabajo, losautores
postulanquetanto el subgrupotranscon-
tinental como el subgrupo japonés, no
estdn agrupados en relacién con los
demés subgrupos que conforman el
HTLV-lalo que sugiere de nuevo un
posible origen africano para estos dos
subgrupos. Lo anterior es importante
porque el agrupamiento de los aislados
del departamento de Cérdobaincluidos
dentro del subgrupo japonés, permite
postular que provenga indirectamente
de un origen africano.

L os presentes resultados ampliaron
el panoramade circulacion de lainfec-
cioén por el virusen Colombia. En futu-
ros trabaj os se debera profundizar mu-
cho més los estudios epidemiol 6gicos
para estudiar factores asociados con €l
endemismo delainfeccién por € virus
en estas regiones.
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SUMMARY

Introduction. We studied the sero-
prevalence of human lymphotropic vi-
rus (HTLV) types| and Il infection in
several towns of the Department of
Cordoba in the Colombian Caribbean
region.

Materialsand methods. By ELISA
and Westen blot we screened atotal of
962 sera. Fromproviral PBMC DNA of
five HTLV-l seropositive individuals
RFLP and sequencing of LTR region
was performed.

Results. Twenty sampleswere con-
firmedasHTLV-l andoneasHTLV-II.
The seroprevalence for HTLV-I in the
sample of the department of Cordoba
was 2.07% (20/962) and 0.104% (1/
962) for the HTLV-II. The genetic
analysisshowedthat threeisolateswere
classified asWest African b and two as
Cosmopoalitan a.

Conclusion. The present isthefirst
report of HTLV-I and Il infection in
towns of Cordoba Department in Co-
lombia.

Key word: HTLV-l. HTLV-II.
Epidemiology. Molecular subtypes.
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