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RESUMO
Introdução: O vírus linfotrópico de células T humanas (HTLV) é um retrovírus oncogênico de importância, no contexto de saúde pública, que está associado ao desenvolvimento de doenças inflamatórias e degenerativas, destacando-se a mielopatia/paraparesia espástica tropical associada ao HTLV-1 (HAM/TSP) e leucemia/linfoma de células T do adulto (ATLL). Entretanto, a maioria dos casos são assintomáticos devido a latência viral e, desse modo, a avaliação da evolução clínica carece de parâmetros clínicos – os quais permanecem indefinidos. Nesse contexto, destaca-se a relevância de estudos sobre fatores genéticos do hospedeiro que possam influenciar durante os estágios de infecção e seus desfechos clínicos e, assim, fornecer mais esclarecimentos que ajudem a elucidar o curso da infecção e o desenvolvimento de sintomas. Objetivo: Revisar e analisar dados da literatura científica para descrever a possível associação de polimorfismos genéticos a desfechos clínicos e à patogênese da infecção por HTLV-1. Metodologia: Trata-se de uma revisão integrativa, cuja estratégia de busca baseou-se na aplicação dos descritores em inglês: polymorphism e HTLV, combinados pelo operador booleano “AND” na plataforma de busca da PubMed®. Os trabalhos foram selecionados com base nos critérios de inclusão: artigos originais e completos, publicados em inglês no período de 2013 a 2023, excluindo-se aqueles que eram comentários, cartas ao editor, protocolos de estudo e outras revisões de literatura. Resultados e discussão: A partir da pesquisa bibliográfica, identificou-se 72 artigos com base no uso dos descritores, dos quais após a leitura de títulos e resumos foram considerados como elegíveis 18 trabalhos para compor a revisão. Após a leitura completa e análise dos artigos selecionados, constatou-se que 16 estudos demonstraram que variações genéticas em componentes da resposta imune podem favorecer o estabelecimento de quadros inflamatórios exacerbados ou prejudicar a funcionalidade de proteínas que agem da resposta imune protetora e, assim, estarem relacionadas a suscetibilidade à infecção por HTLV-1, favorecendo aspectos da patogênese do vírus ou contribuindo para a manifestação dos sintomas das doenças relacionadas a essa infecção viral. Nesse contexto, os trabalhos apresentaram e analisaram polimorfismos em genes relacionados a proteínas do sistema complemento, receptores responsáveis pela ativação ou regulação da resposta imune, proteínas inflamatórias e atuantes na regulação da tolerância imunológica inata, proteínas que atuam na morte celular programada (fenótipo de exaustão celular de linfócitos T) e no antígeno leucocitário humano (HLA). Além disso, os demais artigos destacaram variações relacionadas ao fator de crescimento endotelial (angiogênese) e no gene da enzima SAMHD1 (um fator de restrição retroviral), elementos que, quando alterados, favorecem o aumento da carga proviral e, consequentemente, a intensidade da resposta inflamatória. Conclusão: A partir da análise bibliográfica, é possível concluir que a patogênese do HTLV-1 é capaz de alterar significativamente a maquinaria celular e permite compreender que polimorfismos proteicos podem impactar na resposta imune, favorecer a patogênese viral e a manifestação de sintomas. Esses resultados podem servir de suporte para futuras pesquisas mais aprofundadas a fim de identificar o grau de influência dos fatores genéticos identificados no estudo.
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