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RESUMO 

O presente trabalho tem como objetivo avaliar a classificação atual do Papilomavirus 

humano com base no International HPV Reference Center. Trata-se de um estudo 

exploratório descritivo com abordagem quantitativa.  Os dados foram coletados no banco 

de dados do Centro Internacional de Referência do Vírus Papilomavírus Humano. 

Verificou-se que a maioria de HPV’s estão constituídas no gênero Gama com 97 espécies 

(43,89%), seguida da Alfa com 66 (29.86%) espécies. Os gêneros Mu e Nu são as que 

apresentam a menor composição com 03(1.35%) e 01(0.45%) espécies respectivamente. 

Sendo as mesmas classificadas a partir das décadas de 80, 90, anos 2.000 e, continuando 

a partir de 2010. A maioria das espécies foi identificada a partir dos anos 2010. Na década 

de 80 obteve-se o segundo maior volume de classificações de espécies. O número de 

Papilomavirus humanos classificados são de 227 no GenBank. A espécie gama 

apresentou 97 subespécies seguida do alpha com 66 e o beta com 54 subespécies. Este 

banco apresenta papel relevante na organização e controle de informações relacionados 

ao status do vírus HPV contudo, pode organizar melhor a apresentação desta informações 

a fim de facilitar na sua navegação por  usuários e pesquisadores.  

 

Palavras-chave: Papillomaviridae, Human Papilloma Virus, Classificação. 

 

ABSTRACT 

The present work aims to evaluate the current classification of human papillomavirus 

based on the International HPV Reference Center. This is a descriptive exploratory study 

with a quantitative approach.  The data were collected in the database of the International 

Human Papillomavirus Reference Center. It was found that most HPV's are constituted 

in the genus Gamma with 97 species (43.89%), followed by Alpha with 66 (29.86%) 

species. The genera Mu and Nu have the lowest composition with 03(1.35%) and 

01(0.45%) species respectively. These were classified from the 80's, 90's, 2000's and 

continuing from 2010. Most species were identified as of the 2010s. In the 1980s the 

second highest volume of species classifications was obtained. The number of classified 

human papillomaviruses is 227 in GenBank. The gamma species presented 97 subspecies 

followed by the alpha with 66 and the beta with 54 subspecies. This bank has a relevant 

role in the organization and control of information related to the status of the HPV virus, 

however, it can better organize the presentation of this information in order to facilitate 

its navigation by users and researchers.  

 

Keywords: Papillomaviridae, Human Papilloma Virus, Classification. 
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1 INTRODUÇÃO 

Artigos publicados em plataformas como a Biblioteca virtual em Saúde (BVS) e 

a Pubmed relacionados a classificação do HPV e que fazem referências ao quantitativo 

de classificação tem tempo de publicação entre 5 e 10 anos, destacando-se como 

desatualizados.  Acredita-se que, bancos como do IRCHPV (Centro de Referencial 

Internacional do HPV e GenBank são atualizados periodicamente e suas informações não 

são de conhecimento de muitos acadêmicos da área da saúde, profissionais, pesquisadores 

e etc. Neste sentido considera-se o presente trabalho com uma fonte atualizada para 

pesquisas relacionadas ao Papillomavirus humano, pois, compila dados estatísticos de 

frequências absolutas e relativas de gêneros e espécies enquanto fonte a ser citadas em 

produções científicas relacionadas. 

Um relevante artigo que se identificou em busca e que utilizou o mesmo banco 

internacional enquanto fonte de busca, data do ano de 2015 e que foi publicado na revista 

Virology pelos autores: Bzhalava, Eklund & Dilnner tendo como tema: “a Padronização 

internacional e classificação dos tipos de papilomavírus humano”  utilizou a metodologia 

de coleta junto ao sit: www.hpvcenter.se demostrando necessitar-se de fontes mais atuais.  

Historicamente a ampliação genética do papilomavírus aconteceu antes mesmo da 

evolução do homem cerca de 200.000 a 150.000 anos no passado. Essa ampla diversidade 

e sua dispersão geográfica tem relação com a ampla distribuição do homem no globo 

terrestre. Essa diversidade de Papilomavirus humano demonstra que o mesmo para 

sobreviverem teve que realizar um processo contínuo de sucessivas mutações para 

somente assim se adequar ao meio interno de diversos hospedeiros que atravessou, numa 

progressão lenta de 10, 8, 10, e 7 nucleosídeos/ano (HARARI, CHEN; BURK, 2014). 

São definidas 5 categorias (gênero) de HPV para humanos cita-se: 

Alphapapillomavirus, Betapapillomavirus, Gammapapillomavirus, Mupapillomavirus e 

Nupapillomavirus. Os que infectam o trato genital foram incluídos no género Alpha.  

Outros infectam tecido epitelial (BERNARD et al., 2010). 

Nas esferas taxonômicas distribuem-se em família, gênero e espécie e ainda 

classificam-se em tipos e variantes (linhagens e sublinhagem)  (KING et al., 2016). 

Segundo (BZHALAVA; EKLUND; DILLNER, 2015) o Papilomavirus humano até o 

genótipo HPV202 compreendia 49 espécies em 5 gêneros. 

No gênero Alfapapilomavírus o Papilomavirus humano tem tropismo para o trato 

genital e poucas variedades são exclusivas para região da vulva. Este grupo é composto 

por tipos oncogênico de alto risco para tumoração cervical uterina, sendo o genótipo 
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HPV16 e HPV18 pertencentes à espécie 9 e 7. De baixo risco ongênico apresentam-se os 

HPV6 e o HPV11 incluídos na espécie 10.  Neste mesmo gênero estão os genotipos de 

HPV com especificidade cutânea, destaca-se o HPV7 que acometem em especial 

trabalhadores de açougue e manipuladores dos diversos tipos de carne. (DE VILLIERS 

et al., 2004; HAZARD, 2007 ; BERNARD, 2005). 

No gênero Betapapilomavírus compõem-se de 5 espécies, sendo que o HPV5 e o 

HPV8 englobam a espécie 1 comuns a causa de epidermodisplasia verruciforme. Neste 

grupo outros HPVs são encontrados na pele de comunitários, porém, sem causar verrugas. 

No Gamapapilomavírus, encontram-se 5 espécies com 5 tipos, o HPV4, HPV48, HPV50, 

HPV60, HPV88, HPV65 e o HPV95 que levam a lesões de pele. No Mupapilomavírus 

(supergrupo E) encontram-se os HPV1 e o HPV63 onde o mais estudado é o HPV1 por 

causar verrugas nas regiões palmares e periungeais. No Nupapilomavírus encontra-se 

apenas uma espécie o HPV41. (HAZARD, 2007a). 

Segundo Harari, Chen, &  Burk. (2014) todos os genótipos que compõem o gênero 

alfapapilomavirus e que infectam os órgãos sexuais são malignos, sendo composto por 

62 genótipos. Cerca de 50% dos cânceres de cérvice uterina no mundo são causados pelo 

HPV 16 e 18 respectivamente. As distribuições dos sorotipos 16 e 18 detectados em 

tumores glandulares cervicais e células escamosas se distinguem. O HPV 16 é o mais 

comum.    

Os sorotipos HPV de alta oncogenicidade 16 e 18 estão interligados a 70% dos 

casos de câncer de câncer cérvico uterino, adenocarcinoma e in situ e NIC III; Ainda 

correlacionamos os sorotipos 6, 11, 16 e 18, 31, 33, 52, 56, 58 e 59 de HPV provocam 

11,6% das ocorrências de câncer de colo de útero; 32,2% das ocorrências de NIC I; 39,3% 

das ocorrências de NIC II e 24,3 das ocorrências de NIC III ou a tumor glandular 

localizado no colo uterino. (MERCK; SHARP, 2012). 

Considerando a diversidade de HPV na população principalmente em 

adolescentes, faz-se necessário promover reflexões neste grupo acerca do HPV enquanto 

condição básica no desenvolvimento do câncer de colo de útero e, principalmente destacar 

a importância de sua adesão as campanhas de vacinação. Neste sentido as atividades de 

educação em saúde podem utilizar o teatro como estratégia efetiva e capaz de envolvê-

los melhor neste processo de construção.(BRUM, ANDRADE, ATUATI  et al., 2021). 

O presente artigo apresenta-se como uma de consulta e citações para trabalhos que 

requeira fontes atualizadas relacionadas a classificação quantitativa e qualitativa de 

espécies e tipos de HPV pois muitas fontes de artigos internacionais relacionados datam 
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de mais de 5 anos. Assis destaca-se o seu objetivo principal que é responder à pergunta 

de qual o status atual da classificação do Papilomavirus humano produzidos pelo Centro 

de Referência Internacional do HPV em termos quantitativos e qualitativos. Trata-se de 

um estudo exploratório descritivo com coleta de dados em um banco internacional 

 

2 MÉTODO 

O Centro de Referência Internacional do (HPV) ao identificar um novo tipo de 

vírus confirmando bem como, as suas sequências de DNA onde, após realizar a clonagem 

da totalidade de seus genomas, conferi-lhe uma numeração. Já foram cadastrados nesta 

entidade especializada, 227 espécie de HPV. Acessado em 28 de março de 2021. 

http://www.nordicehealth.se/hpvcenter/reference_clones/ (CENTRO 

INTERNACIONAL DE REFERÊNCIA DO VÍRUS PAPILOMAVÍRUS HUMANO, 

2019).  

A pesquisa foi realizada pelo próprio autor da pesquisa. O acesso foi feito clicando 

no ícone da plataforma clones de referência humana onde em seguida foi consultada a 

tabela disponibilizada que apresenta as descrições segundo: nome do vírus, nome do 

gênero; nome da espécie. 

O autor procedeu análise criteriosa da mesma, fazendo anotações em sistema de 

fichamento próprio segundo classificação por gênero. Ao final da análise e registro o 

mesmo procedeu à tabulação e contagem, e produção de quadros e com a análise 

estatística das frequências absolutas e relativas. 

O Centro Internacional de Referência de Papilomavírus Humano recebe clones de 

tipos potencialmente novos de HPV, clona-os novamente e os sequencia novamente. Se 

a sequência confirmada representar um novo tipo, um número único do tipo HPV será 

atribuído. A classificação do HPV é baseada na sequência nucleotídica do gene que 

codifica a proteína capsidiana L1 (VILLIERS, 2004;  BERNARD et al., 2010) 

O Centro Internacional de Referência para o Papilomavírus Humano (HPV) 

confirma seqüências de DNA de novos tipos de HPV após a clonagem de todo o genoma, 

atribui números de tipos de HPV, deposita e mantém os clones de referência, além de 

distribuir amostras do material de referência para uso em pesquisa. 

O Centro de Referência Internacional do (HPV) ao identificar um novo tipo de 

vírus confirmando bem como, as suas sequências de DNA onde, após realizar a clonagem 

da totalidade de seus genomas, conferi-lhe uma numeração. Já foram cadastrados nesta 

entidade especializada, 227 espécies de HPV. Acessado em 28 de março de 2021. 
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http://www.nordicehealth.se/hpvcenter/reference_clones/ (Centro Internacional de 

Referência do Vírus Papilomavírus Humano, 2021). Seu quantitativo é grande e diversos 

sendo atualizado constantemente entre a lista dos novos conforme descobertas  

(EKSTROM et al., 2013;  FOULONGNE et al., 2012) 

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 Ao clicar no link Human Reference Clones 

(https://www.hpvcenter.se/human_reference_clones/) abrem-se 23 páginas mostrando 01 

de 227 entradas. Assim analisando minuciosamente cada, identificam-se 221 arquivos 

com sequências do L1 dos tipos de HPV oficialmente estabelecidos.  

Em 1985 foi estabelecido um Centro Alemão de Pesquisa com Câncer com o 

objetivo de aplicar e controlar um banco de dados através de sistema de numeração para 

novos HPVs descobertos. Esta criação foi motivada por pesquisas na área de câncer de 

colo do útero que evidenciou a relação do HPV 16 e 18 com esta doença, o que 

demonstrou a necessidade de novas descobertas de novos genótipos. Em 1995 na cidade 

de Quebec por ocasião da 14ª Conferência Internacional do Papillomavirus e, em um 

Workshop sobre o Papillomavirus foi proposto pela primeira vez um sistema de definição 

para o HPV baseado no sequenciamento do gene L1.  Em 1985 foi estabelecido um Centro 

Alemão de Pesquisa com Câncer com o objetivo de aplicar e controlar um banco de dados 

através de sistema de numeração para novos HPVs descobertos (HARIRE et al, 2014;  

BERNARD et al., 2010;   de VILLIERS, 2013).   

 Do total de 227 apresentações/análises de HPV no GenBank, 6 são referentes a 

reclassificação onde cita-se: HPV46/HPV20 (gênero beta1); HPV55/HPV44 (gênero 

alpha10); HPV64/HPV34 (gênero alpha11); HPV79/HPV91 (Gênero alpha8). Estão sob 

investigação o HPV 218 e HPV 217. Fazendo o pareamento do banco de dados do Centro 

de Referência Internacional do Papilomavirus humano – HPV com o Comitê 

Internacional de Taxinomia de Vírus – ICTV (https://talk.ictvonline.org/), identificou-se 

que no ICTV não constam 32 apresentações conforme constam no Centro de Referência 

Internacional do Papilomavirus humano – HPV. 

O Centro Internacional de Referência para o Papilomavírus Humano (HPV) 

confirma sequências de DNA de novos tipos de HPV após a clonagem de todo o genoma, 

atribui números aos tipos de HPV, deposita e mantém os clones de referência, além de 

distribuir amostras do material para uso em pesquisa. Foi originalmente criado 

https://www.hpvcenter.se/human_reference_clones/
https://talk.ictvonline.org/


Brazilian Journal of Development 
ISSN: 2525-8761 

88481 

 

 

Brazilian Journal of Development, Curitiba, v.7, n.9, p. 88475-88487  sep.  2021 

 

no Centro em Heidelberg em 1985 e foi administrado sob a liderança do Dr. Ethel-

Michele de Villiers até 2012. 

Assim buscamos organizar descritivamente os achados de forma atualizada a 

partir do banco de dados disponíveis do Centro Internacional de Referência para o 

Papilomavírus Humano a fim subsidiar as referências de trabalhos científicos 

relacionados ao tema HPV. Muitos estudantes, professores e profissionais das diversas 

áreas, em especial da saúde, bem como a população em geral desconhece a existência 

deste relevante banco (CENTRO DE REFERÊNCIA INTERNACIONAL DO HPV, 

2020). 

 

Gráfico 1. Distribuição de Papilomavirus humano segundo os grupos. 

 
Fonte: (Centro Internacional de Referência do vírus Papilomavírus humano, 2021). 

 

O Centro Internacional de Referência ao HPV ora descrito, somente apresenta 

informações descritivas apenas dados do papilomavirus humano referente aos 5 gêneros 

onde foram identificados 227 genótipos.  

Conforme gráfico 1, verificou-se que a maioria de HPV’s estão constituídos na 

gênero Gama com 97(43,89%), seguida da gênero Alfa com 66(29.86%). O grupo Beta 

apresentou 54(24.43%) espécies. As espécies que compõem gênero Mu e Nu são as que 

apresentam a menor composição de tipos com 03(1.35%) e 01(0.45%) espécies 

respectivamente. No total são apresentados 221 tipo de HPV de um total de 227 tipos 

deste total,  4 reclassificados e 02 em investigações. 

São definidos 5 gêneros de HPV para humanos cita-se: Alphapapillomavirus, 

Betapapillomavirus, Gammapapillomavirus, Mupapillomavirus e Nupapillomavirus. Os 
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que infectam o trato genital foram incluídos no género Alpha.  Os demais infectam áreas 

cutâneas. Já os gêneros para mamíferos, répteis e aves são respectivamente 20, 3 e 1  

(BERNARD et al., 2010; de VILLIERS, 2013) 

 O gráfico 2, apresenta o volume de registros de HPV no GenBank a partir das 

décadas de 80, 90, anos 2.000 e 2010. A maioria dos genótipos foi identificada a partir 

dos anos 2010 com 148(65.19%) dos registros. Na década de 80 foi iniciado este processo 

em que se obteve o terceiro maior volume de registros de numerações de espécies. A 

partir dos anos 90 observou um forte declínio nos registros  possivelmente pelos volumes 

já registrados anteriormente e, as necessidades de novas pesquisas para a identificação de 

tipos inéditos como a difusão da técnica de polimerase de cadeia reversa (PCR) em todo 

o mundo. Houve uma queda de registros desde então, seguindo de um aumento 

exponencial excluindo-se 06 reclassificações e 2 tipos que estão processo de investigação 

nos últimos anos. 

 O grupo Beta-Papilomavirus pode causar a infecções subclínicas em 

imunocompetentes e causar proliferação em imunossuprimidos onde a persistência nestes 

mesmos pacientes com  imunossupressão levam a câncer. O grupo Gama-papilomavirus 

tem tropismo cutâneo e geralmente levam a lesões benignas na pele e, raramente estão 

relacionados a câncer de pele. Alguns têm predileção pelo sítio oral. Já o grupo Mu-

papilomavirus é de tropismo cutâneo caracterizam-se com benignos e não tem relação 

com câncer, diferente do grupo Nu-papilomavírus que são cutâneos, causam lesões 

benignas e, ocasionalmente estão relacionados com câncer e pele (DOORBAR et al., 

2012). 
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Gráfico 2. Distribuição do registro no GenBank de todos os gêneros de Papilomavirus humano por décadas 

 
Fonte: Centro Internacional de Referência do vírus Papilomavírus humano, 2021. 

  

O GenBank como O ICTV utiliza a categorização tipo. Considerando a relevância 

das pesquisas com papilomavirus humano e câncer o gênero alfapapilomavirus foi 

descrito em 60 tipos, abrigando todos os seus tipos oncogênicos e associados aos cânceres 

nas regiões anal e genital (BRAVO; FÉLEZ-SÁNCHEZ, 2015). 

No gráfico a seguir verifica-se a distribuição de genotipos desde a implantação do 

GenBank HPV em 1985, até março de 2021. Assim verifica-se que em aspectos gerais 

nas duas primeiras décadas houve uma maior prevalência de registros dos gêneros Alpha 

e Beta havendo maior amplitude de registros de tipos do gênero alpha e Beta 

respectivamente com 23,28% e 10.13%. Já na espécie Gama houve maior registro nos 

anos 80 com 2,28% de frequência sendo zerado seus registros na década de 90. 
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Gráfico 3. Distribuição de registros dos três principais gêneros de HPV segundo as décadas. 

 
Fonte: Centro Internacional de Referência do vírus Papilomavírus humano, 2021. 

 

De acordo com Doorslaer et al., (2018) a família Papillomaviridae é constituída 

por duas subfamílias sendo a primeira denominada Firstpapillomavirina com mais de 50 

gêneros e menos que 130 espécies, já a segunda subfamília denominada de e 

Secondpapillomavirinae formada por um gênero e uma espécie. No IRCHPV a 

informação da familia não é identificada. A família Papillomaviridae adicionou o gênero 

Papillomavirus constituído por oito espécies entre elas o Papilomavirus humano. 

(BRAVO; FÉLEZ-SÁNCHEZ, 2015; ARALDI R, 2015; BERNARD et al., 2010; 

NICOLAU, 2017). 

A partir dos anos 2.000 houve uma inversão, sendo observado maior registro do 

gênero Gama. Assim sendo até os anos 90 havia 5(2,28%) registros e a partir do anos 

2.000 esse registro representou um aumento de 41.09% em relação ao total. Em relação 

ao gênero Gama esse aumento foi observado em 95 (95%) tipos. O gênero em que menos 

foi observado novos registros a partir dos anos 2.000 foi a Alpha com apenas 6,84%. 

Sendo aumento exponencial percebido apenas nos gêneros Gama e Alpha. Já o gênero 

Beta manteve uma linha média de 13,25 tipos de ocorrência por década analisada. 

 O gênero Gama do HPV apresentou 27 espécies e 97 subespécies, sendo que a 

espécie Gama 7 e gama 11 com 12 (12.37 %) e 9 (9.27%) tipos respectivamente.  As 

espécies Gama 14,16,18,20, 21, 22, 23,25,26 e 27 apresentaram apenas 1 tipo cada 1 

(1,03%). O gênero Mu foi a que apresentou a menor quantidade de espécies com apenas 

04 no total, cita-se a espécie Mu 1, Mu2, Mu3, Mu4 cada uma com apenas um tipo cada. 
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Os gêneros com maior número de subespécies foram o Gama (68), seguida de 

Alfa (64) e Beta (47). A subespécie com o maior número de tipos foi a Beta 1 e Beta 2 

com 20 tipos cada, seguido do subespécie Gama 11 com 08 tipos. 

Em 2013 De Villiers publicou no seu trabalho Cross-roads in the classification of 

Papillomavirus 170 tipos de Papilomavirus humano  onde, passados 7 anos  houve a 

atualização de 57 novos genotipos. Apenas no gênero Gama  houve incremento a mais de 

10 espécies passando de 17 para 27, demonstrado na árvore genealógica produzida pelo 

mesmo. Os demais gêneros Alpha e Beta permaneceram com o mesmo número de 

espécies respectivamente 13 e 05. 

 Outro trabalho publicado por Bzhalava, Eklund  e Dillner (2015) com o titulo 

Padronização internacional e classificação dos tipos de papilomavírus humano que 

utilizou como coleta no Centro de Referência Internacional do HPV onde revelou que  

gênero Gama continha 79  tipos de HPV e 27 espécies, superando 

os gêneros Alpha e Beta respectivamente com 65 e 51  de papilomavirus humano. 

Passados 5 anos os dados catalogado no GenBank e apresentados demonstram: 66 tipo 

de HPVs em 14 espécies Alpha; seguidos de 54 tipos de HPVs em 05 espécies Beta e, 97 

tipos de HPVs em 27 espécies Gama. O maior número de tipo de HPV concedido foi o 

202 com quatro tipos de HPB (HPV46, HPV55, HPV64, HPV79).  Neste estudo foi 

identificado a espécies Beta 2 com 24 subespécies (tipo). 

No mesmo estudo de Bzhalava, Eklund (2015) foram identificados 198 tipos 

diferentes. No estudo que ora apresentamos foram acrescentados 29 tipos de HPV pelo 

GenBank onde o último HPV estabelecido foi o tipo HPV 202. Foram tabulados na 

compilação atual 227 tipos de HPV sendo o tipo último estabelecido o HPV 227. 

Assim sendo corroborando com a citação anterior o fato de terem sido catalogadas 

neste levantamento 13 espécies alpha papilomavirus e 66 genótipos. As subespécies 

Alpha correspondeu a 29,86% do total e as espécies Alpha compreendeu 28,88% do total.  

 

4 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

O GenBank apresentou 227 espécies de HPV’s registradas. As espécies  gama 

foram as mais prevalentes seguida das espécie do grupo alpha e beta. Este banco 

apresenta-se como relevante na organização e controle de informações relacionados ao 

status do vírus HPV. Porém há espaços para organizar melhor a apresentação das 

informações a fim de facilitar a sua navegação por  usuários e pesquisadores. Não se 

identificou informações quanto ao registro das variedades intratipo do HPV. 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0042682214005777?via%3Dihub#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0042682214005777?via%3Dihub#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0042682214005777?via%3Dihub#!
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0042682214005777?via%3Dihub#!
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