RESUMO DE TESE E DISSERTACAO | SUMMARY OF THESIS AND DISSERTATION | RESUMEN DE TESIS Y DISERTACION

Caracterizacdo dos genes codificadores da hemaglutinina
e polimerase bdsica 2 do virus Influenza A (H1NT1)
pandémico isolado na mesorregido metropolitana de
Belém, Estado do Pard, Brasil*

Characterization of the gene encoding of hemagglutinin and polymerase basic 2 of pandemic
Influenza A virus (H1NT1) isolated in the metropolitan mesoregion of Belém, Paré State, Brazil

Caracterizacién de los genes codificadores de la hemaglutinina y la polimerasa bésica 2 del virus
Influenza A (HIN1) pandémico aislado en la mesorregiéon metropolitana de Belém, Estado de
Pard, Brasil

Jessylene de Almeida Ferreira Wyller Alencar de Mello

Secdo de Virologia, Instituto Evandro Chagas/SVS/MS, Ananindeua, Secéo de Virologia, Instituto Evandro Chagas/SVS/MS, Ananindeua,
Paré, Brasil Pard, Brasil

Rita Catarina Medeiros Sousa Mércio Roberto Teixeira Nunes

Secéo de Virologia, Instituto Evandro Chagas/SVS/MS, Ananindeua, Secéo de Virologia, Instituto Evandro Chagas/SVS/MS, Ananindeua,
Paré, Brasil Pard, Brasil

Introducgéio: A recente pandemia de gripe de 2009 e 2010 causada pelo virus Influenza A (HINT)
pandémico (pdm) mostrou um perfil de gravidade diferente da gripe sazonal, pois um percentual consideravel
de casos graves e fatais ocorreu em individuos adultos jovens, sem comorbidade. A viruléncia do virus
HINT pdm resulta de interacdes proteicas complexas e depende essencialmente de alguns genes virais.
Objetivos: O obijetivo deste estudo foi caracterizar os genes codificadores da hemaglutinina subtipo 1 (H1) e
polimerase bdsica 2 (PB2) do virus HINT pdm mediante a obtencdo de cepas provenientes de pacientes com gripe
procedente da mesorregido metropolitana de Belém, Estado do Pard, Brasil. Materiais e Métodos: O tamanho
amostral foi constituido de 87 amostras aleatérias de pessoas de ambos os sexos, com idade de 0 a 96 anos, com
sindrome respiratéria aguda grave, sem nenhuma comorbidade relatada, no periodo de maio de 2009 a agosto
de 2010. As amostras foram isoladas em cultura de célula MDCK e analisadas por técnicas de biologia molecular
que compreenderam trés etapas principais: a) extragdo do RNA viral (RNAv), a partir do sobrenadante celular; b)
amplificacdo do RNAv pela técnica de reacéo em cadeia mediada pela polimerase precedida de transcrigdo reversa
(RT-PCR); ¢) sequenciamento completo dos genes codificadores da H1 e PB2. O presente estudo foi apreciado
pelo Comité de Etica em Pesquisa do Instituto Evandro Chagas, n® 0027/2008, aprovado em 24 de novembro de
2011. Resultados: Das 87 cepas amplificadas pelo RT-PCR, em 82 tornou-se possivel a obtencéo e andlise de
sequéncias para o gene H1, enquanto que de 81 amostras virais foram obtidas sequéncias para o gene PB2. A andlise
comparativa das sequéncias adquiridas com a sequéncia da cepa vacinal (A/California/07/2009(H1NT1)) revelou
substituicdes aminoacidicas na H1 (P83S; D97N; S203T; D222G; Q293H e 1321V) e na PB2 (K340N; K526R e
Mé631L), no entanto sem associacdo & hospitalizagéo. Na substituicdo da H1, a D97N isolada ou associada & S203T,
foi detectada com mais frequéncia na primeira onda. Em relagéo ao nivel da PB2, a substituicdo K526R também foi
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enconfrada em cepas que circularam na primeira onda, enquanto que a M631L tornou-se mais evidente na segunda.
A substituicdo D222G na H1 sé foi encontrada em casos de ébitos. Por fim, observou-se uma tendéncia de alteracées
nos sftios antigénicos da H1. Conclusé@o: Sendo assim, a continua vigiléncia genética e antigénica do HINT pdm em
circulagéo, bem como o compartilhamento de informacdes, sGo de extrema importancia para a melhor composigéo
vacinal, evitando assim maior risco de epidemias severas no futuro.
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