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GLOSSARIO

Amplificagao
ecologica

Analise filogenética

Arvore filogenética

Bootstrap

Clado

Distancia genética

Genoma completo

Genétipo

Hospedeiro-ponte

Processo pelo qual, apds a introducdao de um agente
infeccioso em determinada regido ou populagcdo, sua
circulacdo se amplia entre diferentes espécies ou
comunidades que compartilham ambientes e recursos,
aumentando as oportunidades de transmisséo e exposicao.

Analise das relacoes evolutivas entre sequéncias genéticas,
utilizada para avaliar o grau de proximidade entre virus e
identificar agrupamentos geneticamente relacionados.

Representacdo grafica das relagbes evolutivas entre
sequéncias genéticas, permitindo visualizar agrupamentos e
ancestralidade comum entre os virus analisados.

Medida estatistica utilizada para avaliar o suporte dos
agrupamentos observados em uma 4arvore filogenética.
Valores mais elevados indicam maior suporte para
determinado agrupamento.

Grupo de virus geneticamente relacionados que
compartilham um ancestral comum. No relatério, os virus
H5N1 detectados pertencem ao clado 2.3.4.4b.

Medida das diferencas existentes entre sequéncias
genéticas, utilizada para avaliar o grau de similaridade ou
divergéncia entre virus.

Conjunto integral do material genético de um organismo ou
virus. No virus influenza A, corresponde aos oito segmentos
de RNA viral.

Classificacdo baseada na combinacdao dos segmentos
gendmicos que compdem determinado virus influenza. Virus
pertencentes ao mesmo clado podem apresentar diferentes
genotipos.

Espécie capaz de estabelecer conexao epidemiolégica entre
populagbes ou ambientes que normalmente apresentam
contato limitado, favorecendo oportunidades de transmisséo
do agente.



Interface ecologica

Inteligéncia
epidemioldgica

Linhagem viral

Marcador molecular

Mutacao

NGS
Generation
Sequencing)

(Next-

Rearranjo genético
(reassortment)

Sequenciamento
genomico

Similaridade
genética

Spillover

Situagdo ou ambiente em que diferentes espécies ou
populagbées compartilham espaco, recursos ou outras
condi¢cdes que possibilitam exposicdo direta ou indireta ao
agente infeccioso.

Processo de integracao, andlise e interpretacao de diferentes
fontes de dados para produzirinformagdes capazes de apoiar
a avaliacao de risco e atomada de decisao pelo SVO.

Grupo de virus geneticamente relacionados
compartilham uma histdria evolutiva comum.

que

Alteragcao ou caracteristica genética identificavel que pode
estar associada a determinada caracteristica biolégica, como
adaptacao a hospedeiros, patogenicidade ou sensibilidade a
antivirais.

Alteracao na sequéncia genética do virus que pode ou néao
resultar em mudanca de suas caracteristicas biolégicas.

Sequenciamento de nova geragao; conjunto de tecnologias
que permite determinar simultaneamente grande quantidade
de sequéncias genéticas e obter, entre outras aplicacoes, o
genoma completo do virus.

Processo caracteristico de virus com genoma segmentado,
como influenza A, no qual segmentos gendémicos de virus
distintos podem ser combinados quando infectam
simultaneamente o mesmo hospedeiro, originando uma nova
constelacao gendmica.

Processo de determinacao da sequéncia do material genético
viral, permitindo caracterizar os segmentos genémicos e
realizar analises comparativas, filogenéticas e de mutacoes.

Grau de semelhancga entre as sequéncias genéticas de dois
ou mais virus. Elevada similaridade pode apoiar hipdteses
epidemioldégicas, mas nao demonstra isoladamente
transmisséao direta.

Evento de transmissdo de um agente infeccioso de uma
espécie ou populacio hospedeira para outra espécie.



LISTA DE SIGLAS

Sigla
AGID
CVP
DSA
FAO
1A
IAAP
LFDA
MAPA

MMA

OMSA
(WOAH)

OFFLU
PANAFTOSA
PNSA
RT-PCR
SDA

SVO

SVE

Significado

Imunodifusdo em Gel de Agar

Comisséao Veterinaria Permanente do Cone Sul

Departamento de Saude Animal

Organizacao das Nacgdes Unidas para a Alimentacdo e Agricultura
Influenza aviaria

Influenza avidria de alta patogenicidade

Laboratério Federal de Defesa Agropecuaria

Ministério da Agricultura e Pecuaria

Ministério do Meio Ambiente e Mudancga do Clima

Organizagado Mundial de Saude Animal

Rede Conjunta FAO/OMSA de Especialistas em Influenza Animal
Centro Pan-Americano de Febre Aftosa e Saude Publica Veterinaria

Programa Nacional de Sanidade Avicola

Reacdo em Cadeia da Polimerase com Transcrigdo Reversa em
Tempo Real

Secretaria de Defesa Agropecuaria
Servico Veterinario Oficial

Servigo Veterinario Estadual



INTRODUCAO

A influenza aviaria de alta patogenicidade (IAAP) representa uma das principais
ameacas sanitarias para a avicultura mundial, exigindo sistemas de vigilancia capazes
de detectar precocemente a circulacdo viral, compreender sua dindmica
epidemioldgica e subsidiar respostas rapidas e baseadas em evidéncias.

Desde 2020, diante da intensificagdo da circulagdo global dos virus da IAAP,
impulsionada pela disseminacdo do virus H5 do clado 2.3.4.4b, e do consequente
aumento da pressao de infeccdo nas populagdes de aves silvestres, o Ministério da
Agricultura e Pecuaria (MAPA) tem fortalecido, no Brasil, a vigilAncia epidemioldgica, a
capacidade diagndstica laboratorial, a investigacao de suspeitas e focos e a preparagao
para emergéncias zoossanitarias.

Paralelamente, a incorporacdo da gendémica a vigilancia do virus de influenza
aviaria permitiu ampliar acompreensao sobre a origem, evolugao e diversidade genética
dos virus circulantes. Mais do que caracterizar geneticamente os virus, a experiéncia
brasileira demonstrou o potencial da integragao entre epidemiologia e gendmica para
subsidiar avaliagdes de risco, orientar estratégias de vigildncia baseada em risco,
fortalecer a preparagdo para emergéncias sanitarias e passou a constituir uma
importante ferramenta para apoiar a tomada de decisédo do Servigo Veterinario Oficial
(SVO).

Este relatorio consolida a experiéncia brasileira € os principais achados da
vigildncia oficial decorrentes da integracdo entre dados epidemioldgicos e gendmicos,
no periodo de maio de 2023 a julho de 2026. Apresenta os resultados dessa abordagem,
suas aplicacdes e potencialidades para a compreensao da dindmica da IAAP e para o
fortalecimento da atuacao do SVO, além de discutir perspectivas para o aprimoramento
davigilancia, em consonancia com os principios de Uma S6 Saude.

Ademais, os dados aqui apresentados evidenciam o compromisso do MAPA com
a inovacao, a exceléncia técnica e o fortalecimento continuo do SVO. Espera-se que as
informagodes consolidadas contribuam nao apenas para o aprimoramento das acoes
nacionais, mas também para o intercambio interinstitucional de conhecimentos e para
a consolidacao da cooperacgao internacional no enfrentamento da influenza aviaria e de
outras doencgas transfronteiricas dos animais.
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CAPITULO 1

Sistema de vigilancia para influenza
aviaria
1.1 Introducao

O Brasil possui um dos maiores sistemas de producao avicola do mundo,
ocupando posi¢do de destaque na producao e exportagao de carne de frango e produtos
avicolas. A manutencgao da condigao sanitaria da avicultura nacional depende de um
sistema de vigildncia capaz de detectar precocemente doengas de importancia
econdmica e de saude publica, implementar medidas de resposta de forma tempestiva
e demonstrar, de maneira continua, a auséncia de circulagdo de patdgenos de
notificagao obrigatdria na produgao comercial.

Entre essas enfermidades, a IAAP representa um dos principais desafios para o
SVO, em razédo de sua elevada capacidade de disseminacdo, do amplo espectro de
hospedeiros suscetiveis e dos impactos sanitarios, econdbmicos, ambientais e
comerciais decorrentes de sua ocorréncia.

Além da protecdo da avicultura, a vigildncia da IAAP possui importéncia
estratégica para a saude publica, a preservacao da biodiversidade, a protecao
ambiental e a manutencao do comércio internacional. Nesse contexto, a vigildncia para
influenza aviaria constitui um dos principais instrumentos nacionais de prevencao,
preparacao e resposta e fundamentado na integracao entre vigilancia epidemiolégica,
laboratorial, gendmica e ecoldgica.

Inserido na estrutura do Departamento de Saude Animal (DSA), o Programa
Nacional de Sanidade Avicola (PNSA), é estruturado com base em estratégias
complementares de vigilancia baseada em risco, diagndéstico laboratorial, investigacao
epidemioldgica, implementacao de biosseguridade e resposta rapida as emergéncias
zoossanitarias. A atuacao coordenada entre o MAPA, os Servigos Veterinarios Estaduais
(SVE), a rede laboratorial oficial e o setor produtivo constituem um dos pilares para a
manutencdo da condigcdo sanitaria da avicultura brasileira e para a preservacdo da
credibilidade do Pais perante os mercados internacionais.

Os topicos a seguir apresentam a organizagao do sistema de vigildncia para
influenza aviaria, abrangendo sua estrutura institucional, as estratégias de vigilancia
passiva e ativa, a rede laboratorial oficial e a incorporagado da gendmica as acgdes de
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vigildncia. A atuacao integrada desses componentes fortalece a capacidade do SVO
para detectar precocemente a circulagao viral, monitorar a situacdo epidemiolégica,
investigar eventos sanitarios, caracterizar os virus circulantes e produzir evidéncias que
subsidiem a avaliagcdo de risco, a tomada de decisdo e a formulacdo de politicas
publicas voltadas a prevencgao, preparacao e resposta as emergéncias zoossanitarias.

1.2 Programa nacional de sanidade avicola

Instituido em 1994, o PNSA representa um dos principais instrumentos da politica
nacional de saude animal, estabelecendo diretrizes para a prevencao, vigilancia,
controle e resposta as principais doengas que afetam a avicultura brasileira.

Desde sua criagdo, o programa vem sendo continuamente aprimorado,
consolidando uma estrutura integrada de vigildncia epidemiolégica, monitoramento
sanitario, diagndstico laboratorial, certificagdo sanitaria, medidas de biosseguridade e
preparagao para emergéncias zoossanitarias. Essa evolugao permitiu fortalecer a
capacidade do SVO para prevenir a introducdo e a disseminag¢ao de enfermidades de
controle oficial, preservar o patriménio avicola nacional e assegurar a credibilidade
sanitdaria do Brasil perante os mercados internacionais.

Entre seus principais objetivos destacam-se:

e Prevenir e controlar as enfermidades de interesse em avicultura e saude publica;

e Definir acoes que possibilitem a certificacdo sanitaria do plantel avicola
nacional;

e Favorecer a elaboracdo de produtos avicolas saudaveis para o mercado interno
e externo.

As principais doencgas de controle oficial pelo PNSA séo:

> Influenza aviaria - Pais livre, nico foco em aves comerciais em maio de 2025;

» Doenca de Newcastle - Pais livre, ultimo foco em aves comerciais em junho
de 2024;

> Salmonelas - Salmonella Gallinarum, Salmonella Pullorum, Salmonella
Enteritidis, Salmonella Typhimurium e salmonelas monofasicas;

» Micoplasmas - Mycoplasma gallisepticum, Mycoplasma synoviae e
Mycoplasma melleagridis (perus).

As acbes do PNSA sao desenvolvidas de forma integrada entre o MAPA,
responsavel pela coordenagdo nacional das politicas e diretrizes técnicas, e os SVE,
responsaveis pela execucao das atividades de vigilancia, atendimento as suspeitas,
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investigacdo epidemioldgica, coleta de amostras, implementacdo das medidas
sanitarias e fiscalizagdo em campo.

1.3 Organizacao do sistema nacional de vigilancia

A vigildncia para influenza aviaria esta organizada de forma descentralizada e
integrada, mediante atuacao articulada entre o MAPA e os SVE, nos diferentes niveis de
execugao do SVO.

No dmbito federal, compete ao DSA coordenar tecnicamente as agcdes nacionais,
elaborar normas e diretrizes, realizar avaliacdes de risco, coordenar respostas as
emergéncias sanitarias e entre outros, representar o pais perante organismos
internacionais.

As Superintendéncias Federais de Agricultura e Pecuaria exercem fungdes de
coordenacgao regional, acompanhamento das atividades executadas pelos estados e
articulagao entre o nivel central e os SVE.

Os SVE constituem a estrutura operacional do sistema, sendo responsaveis pela
execucao das acdes de campo, incluindo:

e vigildncia passiva;

e vigilancia ativa;

e investigagcdo epidemioldgica;

e coletade amostras;

o fiscalizacéo;

e implementacédo de medidas sanitarias;
e atendimento as notificacdes;

e educacao sanitaria.

A integracao entre esses componentes possibilita a rapida deteccao de eventos
sanitarios e aimplementacao coordenada das medidas de resposta.

1.4 Plano nacional de vigilancia para influenza aviaria

Em 2022, o DSA, do MAPA, promoveu uma revisao técnica e epidemioldgica das
estratégias nacionais de vigilancia para influenza aviaria e doenca de Newcastle (DNC).
Como resultado, foi instituido o novo Plano Nacional de Vigildncia, estruturado para
fortalecer a capacidade de deteccao precoce, monitoramento continuo, prevencao da
introducéao e resposta a disseminacao dessas enfermidades no territério nacional.

O Plano Nacional esta organizado em diferentes componentes de vigilancia,
contemplando aves domésticas comerciais, aves de subsisténcia, aves silvestres e
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compartimentos avicolas certificados, permitindo que as estratégias de vigildncia sejam
direcionadas de acordo com o risco epidemioldgico de cada populagao-alvo.

A vigilancia para influenza aviaria fundamenta-se na integracéo entre vigilancia
passiva e ativa, diagndstico laboratorial, vigilancia genbmica e avaliagao de risco. Essa
abordagem permite que informacdes provenientes de diferentes fontes sejam
analisadas de forma complementar, ampliando a compreensao da dinamica
epidemioldgica da doenca e subsidiando a tomada de decisdo baseada em evidéncias.

1.4.1 Vigilancia Passiva

A vigildncia passiva constitui o principal mecanismo de deteccao precoce da
IAAP no Brasil e compreende o Componente 1 - Vigildncia em aves domésticas e o
Componente 2 - Vigildncia em aves silvestres do Plano Nacional de Vigilancia para
influenza aviaria e DNC.

Avigilancia passiva caracteriza-se como uma estratégia de vigilancia baseadaem
eventos, fundamentada naidentificagao e investigagao de eventos sanitarios incomuns,
como aumento de mortalidade, alteragdes clinicas ou outras ocorréncias compativeis
com influenza aviaria.

Essa estratégia baseia-se na notificagdo imediata de suspeitas clinicas ou
epidemioldgicas por produtores, médicos-veterinarios, 6rgdos ambientais, instituicdes
de pesquisa, laboratérios e demais atores envolvidos na cadeia produtiva e na vigilancia
da fauna silvestre.

Toda suspeita é investigada pelo SVO, seguindo procedimentos padronizados
que incluem investigacdo epidemioldgica, inspecdo clinica, coleta de amostras,
encaminhamento ao laboratdrio oficial e adogao das medidas sanitarias cabiveis.

Por abranger tanto aves domésticas quanto aves silvestres, a vigilancia passiva
representa o componente de maior sensibilidade para a identificacdo de eventos
sanitarios inesperados, especialmente aqueles associados ao aumento da mortalidade
ou aocorréncia de sinais clinicos compativeis com Sindrome Respiratéria e Nervosa das
Aves (SRN). Considerando a abordagem sindromica adotada, as notificagcbes que
atendem aos critérios de suspeita sao investigadas para influenza aviaria e DNC, com
realizacdo concomitante do diagndstico laboratorial para ambas as doencas,
permitindo sua deteccao ou exclusdo no &mbito de uma mesma investigacao.

Os procedimentos para atendimento as suspeitas encontram-se padronizados
na Ficha Técnica de influenza aviaria, disponivel em
https://sisbravet.agro.gov.br/ficha-tecnica/publica/consultar.
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Como instrumento de transparéncia e divulgacdo das informacdes produzidas
pela vigilancia passiva, o MAPA disponibiliza o Painel de Vigilancia da influenza aviaria
e doenca de Newcastle https://mapa-
indicadores.agricultura.gov.br/publico/extensions/SRN/SRN.html, que reune e
apresenta dados atualizados sobre as investigagcbes e os focos confirmados das
doencas no Pais, permitindo o acompanhamento de sua distribuicao temporal,
geografica e segundo as populacbes e espécies acometidas. As informacoes
disponibilizadas nesse painel constituem fonte oficial de consulta publica sobre a
ocorréncia da influenza aviaria no Brasil e foram utilizadas como uma das bases de
dados para a elaboragao das analises epidemiolégicas e gendmicas apresentadas neste
relatdrio.

1.4.2 Vigilancia Ativa

A vigilancia ativa complementa a vigildncia passiva por meio da realizagao
sistematica de amostragens planejadas em populagdes previamente definidas,
permitindo o monitoramento continuo da circulacao viral mesmo na auséncia de sinais
clinicos.

No Brasil, as agdes incluem o monitoramento sanitario em estabelecimentos
avicolas comerciais industriais e de pequena escala, aves de subsisténcia e
compartimentos avicolas certificados, utilizando critérios epidemiolégicos para
selecdo das propriedades e das unidades amostrais.

A adocao de metodologias de vigilancia baseada em risco permite direcionar os
esforgcos para areas geograficas, sistemas de produgdo e populagcdbes com maior
probabilidade de exposicdo ao virus, aumentando a eficiéncia operacional e a
sensibilidade do sistema para detecgédo precoce.

Entre 2022 e 2026, a vigildncia resultou em mais de 320 mil analises laboratoriais
para IAAP e DNC, evidenciando a robustez da vigildncia oficial e sua capacidade de
monitorar continuamente a situag¢ao sanitaria da avicultura brasileira.

1.5 Rede laboratorial oficial

A rede laboratorial oficial para o diagndstico da influenza aviaria € composta
pelos Laboratérios Federais de Defesa Agropecuaria (LFDA) e pelos laboratérios
credenciados pelo MAPA, os quais atuam de forma integrada no suporte as agdes de
vigildncia, monitoramento e resposta as emergéncias zoossanitarias.

Os LFDA saoresponsaveis pelo diagnéstico oficial, confirmacgao e caracterizacao
laboratorial dos agentes etioldgicos, incluindo a realizagdo de ensaios moleculares,
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isolamento viral, caracterizacao antigénica e genética, bem como pelo sequenciamento
genOmico dos virus de influenza aviaria no &mbito das vigildncias passiva e ativa. Os
laboratérios credenciados, por sua vez, realizam somente os testes de triagem no
ambito da vigilancia ativa (os confirmatérios sédo realizados no LFDA) , desempenhando
papel fundamental na certificagdo dos compartimentos avicolas e no atendimento aos
requisitos sanitarios para exportagao.

O LFDA de Sao Paulo (LFDA-SP) é um Centro de Referéncia da Organizagao das
Nacgdes Unidas para a Alimentacdo e a Agricultura (FAO) e também, Laboratério de
Referéncia da Organizacdao Mundial de Saude Animal (OMSA/WOAH) para influenza
aviaria. Portanto, o LFDA-SP exerce papel estratégico na vigilancia, sendo responsavel
pela confirmacao diagndstica, caracterizagcao dos virus circulantes, sequenciamento
gendmico e suporte técnico-cientifico as investigacoes epidemioldgicas.

No ambito da vigildncia gendbmica, durante o primeiro ano da emergéncia
sanitaria, o LFDA de Goias (LFDA-GO) também participou da execucéao de etapas do
protocolo de sequenciamento gendmico, em articulagao com a rede laboratorial oficial.
Com a ampliagao e consolidacao da capacidade instalada, atualmente, o LFDA-SP e o
Laboratério Federal de Defesa Agropecuaria de Minas Gerais (LFDA-MG) realizam
integralmente o processo de sequenciamento do genoma viral e bioinformatica,
permitindo a obtengdo de genomas completos e a caracterizagdo molecular dos virus
detectados.

A ampliacdo da capacidade diagndstica e de analise gendmica promovidos na
rede laboratorial oficial, nos ultimos anos, ampliaram a geracdo de informacgdes
estratégicas para o SVO, contribuindo para as investigagdes epidemioldgicas, a
caracterizagcdo das introdugdes virais, a compreensao dos padrdes de circulacéo e
dispersao do virus e as avaliagdes de risco

Comaincorporagao e o avango das ferramentas de diagndstico e caracterizagcao
molecular na rotina oficial, 0 sequenciamento completo do genoma viral consolidou-se
como uma ferramenta complementar para a investigagcdo epidemiolégica. A estrutura
davigildncia genbmica e suas aplicacoes no d&mbito da vigilancia nacional da influenza
aviaria sao apresentadas detalhadamente no Capitulo 3.

1.6 Integracao da vigilancia

Embora descritos separadamente, neste documento, para fins didaticos, a
vigilAncia passiva e a ativa para influenza aviaria sdo componentes que atuam de forma
integrada para a deteccao precoce. A deteccao de suspeitas em campo, a investigacao
epidemioldgica, o diagndstico laboratorial, a caracterizacao gendmica e a avaliacao de
risco constituem etapas complementares de um mesmo processo de geracdo de
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inteligéncia epidemiolégica. Essaintegracao permite ampliar a capacidade do SVO para
compreender a dindmica da doenca, reduzir incertezas nas investigagcdes e subsidiar
decisdes técnicas e estratégicas voltadas a prevencao, preparagido e resposta as
emergéncias zoossanitarias.
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CAPITULO 2

Vigilancia gendmica da influenza aviaria
no Brasil: implementacao e aplicacoes

2.1 Introducao

A confirmacdo dos primeiros focos de IAAP no Brasil, em maio de 2023,
representou um marco para a vigildncia em saude animal e evidenciou a necessidade
de ampliar a capacidade do SVO de compreender a dindmica epidemioldgica do virus
introduzido no pais. Embora a investigacao epidemioldgica tradicional fornecga
informacgdes essenciais sobre a ocorréncia dos focos, espécies afetadas, localizagcao
geografica e possiveis fatores de risco, diversas questdes relacionadas a origem dos
virus, aos eventos de introdugdo e a sua evolugdo genética somente podem ser
respondidas por meio da vigilancia gendmica.

Diferentemente da utilizagado do sequenciamento genético exclusivamente para
fins de caracterizagdo molecular, a estratégia adotada pelo MAPA teve como principio a
integragdo entre genbmica e epidemiologia, de modo a incorporar os achados
laboratoriais a interpretacdo dos eventos sanitarios e ampliar a compreensao sobre as
possiveis origens, relagcbes epidemioldgicas e dindmica de dispersdao dos virus
detectados no pais.

2.2 Justificativa para implementacao da vigilancia genomica

A atual panzootia causada pelo virus H5N1 do clado 2.3.4.4b caracteriza-se por
elevada diversidade genética, multiplos eventos independentes de introdugao entre
continentes e frequentes processos de rearranjo genético, tornando insuficiente a
utilizagcdo exclusiva das informacgoes epidemiolégicas tradicionais para compreender
sua dindmica de circulagéao.

A complexidade epidemiolégica da doenga devido a ampla dispersao do virus por
aves migratérias, a capacidade de adaptagao viral a diferentes espécies hospedeiras e,
aocorréncia de eventos em mamiferos silvestres e domésticos, tornou necessario o uso
de ferramentas de gendmica e de bioinformatica para subsidiar questdes estratégicas
para o SVO, tais como:

e Os virus detectados estdo relacionados a um mesmo evento de introducao ou
representam eventos independentes?
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e Existe evidéncia de disseminacdo secundaria entre estabelecimentos ou
regidoes?

e Qualaprovavel origem dos virus detectados?

e Como os virus evoluem ao longo do tempo?

e Existem novas linhagens circulando na América do Sul?

e Osvirus detectados apresentam associagao com diferentes espécies de
hospedeiros?

e Como essas informacdes podem subsidiar avaliagcdes de risco e orientar a
vigildncia?
A vigilancia genbmica foi incorporada justamente para complementar essas

respostas, fornecendo evidéncias adicionais as investigacdes epidemioldgicas.

Quadro 1. Aplicacbes da vigilancia gendmica para apoiar a investigacao
epidemioldgica e a tomada de decisdo do Servico Veterinario Oficial.

Aplicacao parao
Servico Veterinario
Oficial

Pergunta Como avigilancia genémica

epidemiolégica contribui

Anadlises filogenéticas e comparagao
com sequéncias nacionais e Apoia a identificacdo de
internacionais possibilitam identificar a | possiveis vias de
provavel origem do virus e suarelagdo | introdugao e subsidia
com linhagens circulantes em outros avaliagbes de risco.
paises.

De onde veio o virus?

Monitora a evolugéo
viral, identifica
alteragdes com potencial
impacto na adaptacéo a
novos hospedeiros, na
patogenicidade, na
transmissao e na
sensibilidade a antivirais,
subsidiando a avaliacao
de risco no contexto de
Uma Sé Saude.

Auxilia a diferenciar
introducdes
independentes de

Comparacéao entre genomas
completos permite identificar
mutacdes, delegdes, insergcdes e
outros eventos evolutivos.

O virus sofreu
mutacgoes
relevantes?

O foco representa
uma nova introdugao | Comparagéo entre gendtipos, arvores

ou um evento filogenéticas e distancia genética entre ..
. g possiveis eventos de
relacionado a outro oS virus. . . ~
disseminacéo
foco? L.
secundaria.
Complementa a
. Elevada similaridade genética entre investigacao
Pode ter ocorrido , . . . s
. . ~ virus, interpretada em conjunto com epidemiolégica e
disseminacao entre . ~ . s ~
. informacgodes epidemioldgicas, fortalece as conclusdes
estabelecimentos? i . . .
temporais e espaciais. sobre possiveis cadeias

de transmisséao.
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Como o virus esta
evoluindo ao longo do
tempo?

Ha circulagéo de
novas linhagens ou
genotipos?

Os diferentes focos
estao
epidemiologicamente
relacionados?

As estratégias de
vigilancia precisam
ser ajustadas?

Sequenciamento completo do
genoma, analise de variantes e
filogenéticas, e monitoramento
continuo das linhagens circulantes.

Monitoramento genémico continuo e
comparacdo com bancos de dados
internacionais.

Integracgéo entre distancia genética,
posicionamento filogenético,
cronologia dos eventos e localizagao
geografica.

Aintegracéo entre informacgodes
gendmicas, epidemioldgicas e
ecoldgicas permite que avigilancia
adote uma abordagem baseada pelo
risco, pelas rotas de disseminacao
(espacial) e pelos padroes de
circulacao viral.

2.3 Objetivos da vigilancia genomica

Permite acompanhar
mudancgas evolutivas e
atualizar avaliagbes de
risco.

Detecta precocemente
novas introdugdes e
subsidia estratégias de
vigilancia e preparagao.
Apoia a reconstrucéo da
dindmica de
disseminacaoe a
interpretacao das
investigacbes de campo.

Orienta a vigilancia
baseada emrisco, a
selecdo de areas e, se
necessario, espécies
prioritarias

Avigilancia gendmica foi implementada com os seguintes objetivos:

e complementar a vigilancia epidemioldgica por meio da caracterizacao do virus,
reconstrucao da dindmica de disseminacao e para orientar a resposta ao evento;

e caracterizar geneticamente os virus detectados no Brasil;

e identificar possiveis origens e vias de introdugao do virus;

e avaliar arelacao entre diferentes focos e eventos de infeccéo;

e monitorar a evolugdo genética das linhagens circulantes assim como, a

introducao de novas variantes virais;

e identificar
hospedeiros;

mudancas genéticas associadas a adaptacdo a diferentes

e detectar eventos de rearranjo genético e surgimento de novos genotipos;

e integrarinformacdes gendmicas as investigagcdes epidemiolégicas;

e subsidiar avaliagdes de risco;

e fortalecer a vigilancia baseada em evidéncias e integrada a perspectiva de Uma

s6 saude.

2.4 Fluxo operacional da vigilancia gen6mica

A vigildncia genbmica foi estruturada como uma extensdo do processo de
investigacao epidemiolédgica. Assim, no fluxo operacional, apds a confirmacgao

20



laboratorial da infecgao pelo virus da IAAP, amostras que atendem os critérios de
qualidade sdo submetidas ao sequenciamento completo do genoma viral.

Os dados gerados do sequenciamento sdo processados por meio de andlises
bioinformaticas, como a montagem do genoma, a identificagdo dos segmentos virais, a
determinacédo do genétipo, a construcao de andlises filogenéticas e a comparacdo com
sequéncias disponiveis em bancos de dados internacionais.

Posteriormente, os resultados gendmicos séo integrados as informacgodes
epidemioldgicas, incluindo:

e espécie hospedeira;

e localizacao geografica;

e datade deteccéo;

e caracteristicas do foco;

e fatores derisco identificados;
e histérico epidemiolégico.

Essa integracao possibilita uma interpretacdo mais abrangente da dindmica de
introducgao, circulagao e evolugao dos virus.

Figura 1. Modelo conceitual da integragcao entre vigilancia epidemioldgica e genbmica
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CAPITULO 3

Vigilancia epidemioldgica da influenza
aviaria no Brasil: resultados

3.1 Introducao

A confirmagao dos primeiros focos de IAAP no Brasil marcou o inicio de uma nova
fase para o SVO, caracterizada pela necessidade de monitoramento continuo da
circulacao viral em um territério de dimensdes continentais e detentor de uma das
maiores populacgoes avicolas do mundo. Desde entéo, a vigilancia consolidou um amplo
conjunto de informacgdes provenientes das notificacdes e das investigacdes realizadas
em aves silvestres e domésticas. Esses dados tém permitido acompanhar a evolugao
temporal e espacial da doenga, identificar alteragdes no perfil das espécies e dos
ambientes afetados e ampliar a compreensdo sobre a dindmica ecolégica e
epidemioldgica do virus no territério nacional.

Ao longo do periodo analisado, verificou-se que o padrao epidemioldgico da IAAP
no Brasil ndo permaneceu estatico. A fase inicial da emergéncia foi caracterizada,
predominantemente, pela ocorréncia de focos em aves aquaticas migratdrias e outras
aves silvestres associadas a ambientes costeiros. Posteriormente, observou-se a
ampliacdo da distribuicdo das ocorréncias, com aumento das detecgdes em aves
terrestres, areas rurais e aves domeésticas, configurando um cenario epidemiolégico
progressivamente mais complexo.

3.2 Introducao do virus no territério nacional

A IAAP foi confirmada pela primeira vez no Brasil em 15 de maio de 2023,
marcando a introducao do virus influenza A(H5N1) de alta patogenicidade no territério
nacional. Até entdo, a doenca era considerada exética no pais.

As primeiras detecgdes ocorreram em duas aves da espécie Thalasseus
acuflavidus (trinta-réis-de-bando) e em uma ave da espécie Sula leucogaster (atoba-
pardo), encontradas na regido litorAnea do Estado do Espirito Santo. Esses registros
foram compativeis com o padrdo observado durante a expansao do virus H5N1 pela
América do Sul, associado principalmente ao deslocamento de aves silvestres e a
circulagao viral em ambientes naturais e costeiros.
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3.3 Evolucao cronoldgica dos focos

A distribuicdo anual dos focos demonstra que o maior impacto epidemiolégico
ocorreu durante o primeiro ano de deteccao do virus no pais, conforme apresentado na
Figura 2.

Figura 2. Evolugdo anual do numero de novos focos de influenza aviaria de alta
patogenicidade no Brasil
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Em 2023, foram confirmados 151 focos de IAAP. Nos anos subsequentes, foram
registrados 15 focos em 2024, 20 focos em 2025 e cinco focos entre janeiro e julho de
2026.

Esses dados evidenciam uma redugao expressiva no numero anual de novos
focos em comparacédo ao periodo inicial da emergéncia sanitaria. Essa redugao,
entretanto, nao representa a eliminagdo do risco de novas introdugbdes ou de
disseminacao do virus, considerando sua dispersao em populagcdes de aves silvestres,
sua ampla distribuicao geografica mundial e a possibilidade de exposigao recorrente
das aves domésticas.

3.4 Situacao epidemiolégica no periodo analisado

Entre 15 de maio de 2023 e o final do més de julho* de 2026, foram confirmados
191 focos de IAAP no Brasil, distribuidos em 14 unidades da federagao e 91 municipios.

Os focos envolveram espécies distintas, abrangendo aves silvestres de vida livre,
aves silvestres mantidas em cativeiro, aves domésticas de subsisténcia, aves de
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producdo comercial, aves ornamentais e mamiferos silvestres. Essa diversidade
evidenciaaamplavariedade de hospedeiros suscetiveis e de contextos epidemioldgicos
Nos quais ocorreu exposi¢ao ao virus durante o periodo analisado.

No mesmo periodo, foram realizadas 4.346 investigacoes de suspeitas de
sindrome respiratéria e neuroldgica das aves (SRN), das quais 1.333 foram classificadas
como casos provaveis e submetidas aos procedimentos de investigagao epidemioldgica
e diagndstico laboratorial previstos pelo Sistema Nacional de Vigilancia.

A maior parte dos focos ocorreu em aves silvestres de vida livre, correspondendo
a 172 registros, ou 90,1% do total. Esse resultado reflete o papel central dessas
populagdes na introducéo, dispersdo e manutengao da circulagao viral em ambientes
naturais.

Embora menos frequentes, foram registrados 16 focos em aves domésticas de
subsisténcia. Esses sistemas apresentam maior potencial de contato com aves
silvestres, em razdo do acesso frequente ao ambiente externo e da possibilidade de
compartilhamento de agua, alimento e outros recursos, constituindo uma importante
interface a ser considerada na avaliagao das possiveis vias de introdugao do virus.

Em 15 de maio de 2025, foi confirmado o primeiro foco de IAAP em aves de
producdo comercial no Brasil, em um estabelecimento de matrizes comerciais
localizado no municipio de Montenegro, Rio Grande do Sul. O episddio foi considerado
pontual e foi submetido imediatamente as medidas de contencdo e erradicagao
previstas no Plano Nacional de Contingéncia, incluindo interdicao do estabelecimento,
eliminacdo das aves, limpeza e desinfecgao, vigildncia nas areas estabelecidas e
investigacdo dos possiveis vinculos epidemioldgicos. Apos a conclusdo das medidas
sanitarias no local, a auséncia de novos focos em aves comerciais € o cumprimento dos
requisitos aplicaveis, o Brasil recuperou sua condigao de pais livre de IAAP em aves de
produgdo comercial, mediante autodeclaracdo encaminhada a Organizagdo Mundialde
Saude Animal— OMSA, em18 de junho de 2025.

Em conjunto, esses resultados demonstram que a epidemiologia da IAAP no
Brasil evoluiu ao longo do periodo analisado. Apds uma fase inicial caracterizada pela
elevada ocorréncia de focos associados a introducdo do virus em aves silvestres,
observou-se uma redugdo no numero anual de novos focos e uma mudanga gradual no
perfil epidemioldgico dos eventos detectados. A compreensao dessa dindmica requera
integracao das analises temporal, espacial, ecoldgica e gendmica, apresentadas nas
secdes seguintes, permitindo identificar padrées de introdugéo, dispersdo e evolugcao
viral.

*data de referéncia: 27 de julho de 2026
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3.5 Evolucao temporal

A distribuicdo temporal dos focos demonstra que a introdugéao da IAAP no Brasil
ocorreu em periodo compativel com a chegada de aves migratérias pelas principais
rotas migratdrias da América do Sul, corroborando as evidéncias de que essas espécies
desempenharam papel fundamental na introdugao do virus no continente. Entretanto,
conforme observado pela OMSA e pela OFFLU, a ocorréncia de focos nos anos
subsequentes evidencia que a epidemiologia da doenca ndo pode ser explicada
exclusivamente pelos movimentos migratérios de longa distancia. Embora a
distribuicado temporal dos focos continue apresentando associagao com os periodos de
maior movimentagao de aves migratorias, registros foram observados em diferentes
épocas do ano, indicando que o risco de ocorréncia da doenga resulta da interagao de
diversos fatores ecolégicos e epidemioldgicos.

Esse cenario reforga a necessidade de manutengao de sistemas de vigilancia
epidemioldgica continuos e sensiveis, capazes de detectar precocemente alteragdes no
padrdo temporal de ocorréncia da doenga, identificar mudangas no perfil
epidemioldgico dos focos para subsidiar avaliagbes de risco permanentemente
atualizadas.

A Figura 3 apresenta a distribuicdo mensal dos focos confirmados de IAAP no
Brasil entre maio de 2023 € julho de 2026.

Figura 3 - Distribuicdo mensal dos focos de influenza aviaria de alta patogenicidade no
Brasil
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No primeiro ano da emergéncia sanitaria (2023), observou-se um expressivo
aumento no ndmero de focos entre os meses de junho e outubro, periodo
correspondente a introducgao do virus no territério nacional e a ocorréncia dos primeiros
registros em aves silvestres, predominantemente na faixa litoranea brasileira.

Em 2024, verificou-se redugido acentuada no ndmero de focos, com registros
concentrados entre fevereiro e julho, indicando um cenario epidemiolégico distinto
daquele observado durante a fase inicial da introdugao do virus.

No ano de 2025, observou-se novo aumento no nimero de focos entre maio e
julho, periodo em que foi confirmado o primeiro foco em aves de produgdo comercial no
pais, além de registros em aves domésticas de subsisténcia, aves silvestres e
mamiferos silvestres.

Em 2026, até julho, os focos tiveram distribuicao temporal compativel com o
periodo de maior movimentacdo de aves migratdrias e demonstrando que o risco de
novas introdugcdes permanece mais elevado durante esse periodo.

De forma geral, os dados evidenciam forte influéncia de um padrao sazonal
influenciado pelos movimentos migratérios das aves silvestres, sem excluir a
contribuicao de outros fatores ecolégicos e epidemiolégicos na ocorréncia dos focos
registrados. Esses resultados reforgam aimportancia da manutengéao das atividades de
vigilancia ao longo de todo o ano, com intensificagdo das agdes durante os periodos de
maior risco epidemiolégico.

3.6 Distribuicao geografica

A distribuicao geografica dos focos de IAAP no Brasil demonstra uma evolugao
gradual do padrao espacial observado desde a introdugao do virus no pais. Entre maio
de 2023 e julho de 2026, foram confirmados focos em 14 unidades da federacéo e 91
municipios, abrangendo diferentes biomas, ecossistemas e sistemas de producéo. A
analise espacial demonstra que os focos ocorreram em distintos contextos
epidemioldgicos ao longo do periodo, refletindo a diversidade de espécies suscetiveis,
de ambientes ecoldgicos e das interfaces entre aves silvestres e aves domésticas.

Os primeiros focos foram registrados predominantemente na faixa litordnea das
regides Sudeste e Sul, envolvendo aves marinhas e costeiras, especialmente trinta-réis
(Thalasseus spp. e Sterna spp.), atobas (Sula leucogaster) e outras espécies associadas
a ambientes costeiros. A concentragio dos primeiros focos de IAAP na regido costeira
brasileira coincide com areas reconhecidas como importantes para aves migratérias,
utilizadas regularmente para rota, pousio, descanso, alimentagao e reproducgéo. Essas
areas concentram individuos provenientes de diferentes populagdes migratérias e
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favorecem a interagcdo entre aves migratérias e residentes, aumentando as
oportunidades de exposig¢ao ao virus e sua dispersao ao longo das rotas migratdrias.

A distribuicdo geografica dos focos registrados em 2023 e 2024 apresentou
marcada concentragao ao longo da faixa costeira brasileira (Figura 4), compativel com
a predominancia das detecgbdes em aves silvestres associadas a ambientes costeiros e
marinhos durante esse periodo.

Figura 4 - Distribuicao geografica dos focos de alta patogenicidade nos anos de 2023 e
2024

Esse comportamento também estd em consonéncia com as avaliagcbes da
WOAH, FAO/OFFLU e Autoridade Europeia para a Seguranca dos Alimentos (EFSA, do
inglés European Food Safety Authority), que reconhecem o papel das aves migratorias
na introducao do virus em novos territérios, ao mesmo tempo em que destacam que a
distribuicao espacial observada apds essa introducao passa a refletir uma dindmica
ecoldgica mais complexa, envolvendo diferentes espécies silvestres, ambientes
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naturais e interfaces ecoldgicas, ndo podendo ser explicada exclusivamente pelos
movimentos migratdrios de longa distancia.

Durante 2023, observou-se uma distribuicao praticamente continua de focos ao
longo do litoral dos estados do Espirito Santo, Rio de Janeiro, Sdo Paulo, Parand, Santa
Catarina, Rio Grande do Sul e sul da Bahia. A elevada concentragao de registros nessas
areas coincide com importantes areas de alimentagao, repouso e reproducao de aves
aquaticas e marinhas, além de extensos ambientes costeiros reconhecidos
internacionalmente como locais de maior risco para a introdugao dos virus da influenza
aviaria.

Sob a perspectiva epidemioldgica, esses ambientes podem atuar como
importantes interfaces ecolégicas para a introdugao e a dispersado do virus, umavez que
a elevada densidade de aves, o compartilhamento de areas de alimentacéo e repouso e
a permanéncia tempordéria de individuos infectados favorecem a transmissao entre
diferentes espécies silvestres. Esse processo pode contribuir para eventos
subsequentes de spillover para aves residentes e, eventualmente, para aves domésticas
quando existirem interfaces epidemioldgicas favoraveis.

Nos anos subsequentes, especialmente em 2025, verificou-se maior dispersdo
geografica das detecgdes, com registros em dareas continentais, incluindo aves
aquaticas residentes e aves domeésticas de subsisténcia. Esse padrdo também foi
descrito em paises da Europa e das Américas, nos quais, apos a introdugao inicial do
virus, observou-se aumento da diversidade de espécies afetadas e dos ambientes nos
quais ocorreram as deteccgoes.

Figura 5 - Distribuigc&o geografica dos focos de alta patogenicidade nos anos de 2025 a
julho de 2026
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Os focos em aves domeésticas de subsisténcia apresentaram distribuicao
geografica mais dispersa, sendo registrados em diferentes estados das regides Centro-
Oeste, Sudeste, Sul, Nordeste e Norte, incluindo Mato Grosso, Mato Grosso do Sul,
Goias, Espirito Santo, Minas Gerais, Sdo Paulo, Santa Catarina, Rio Grande do Sul, Ceara
e Para. Esse padrdo demonstra que a interface entre aves silvestres e criagdes de fundo
de quintal pode ocorrer em diferentes contextos ecolégicos e produtivos,
independentemente da proximidade com o litoral.

Em contraste, durante todo o periodo analisado, foi confirmado apenas um foco
em estabelecimento avicola comercial, localizado no Estado do Rio Grande do Sul,
prontamente controlado pelo SVO. A ocorréncia de um unico foco na avicultura
comercial, em comparagdo com o numero de detecgcbes em aves silvestres,
demonstrando que a circulacdo do virus na fauna silvestre nao resulta,
necessariamente, em sua introdugao nos sistemas comerciais, especialmente quando
sdo mantidas medidas efetivas de biosseguridade e prevengao.
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De forma geral, a evolucao da distribuicado geografica dos focos no Brasil
demonstra um padrdo compativel com o descrito internacionalmente para a IAAP:
introducgéo inicial em aves silvestres associadas a ambientes costeiros, seguida pela
identificagcdo de focos em maior diversidade de espécies e ambientes. Essa expansao
espacial deve ser interpretada como reflexo da diversidade de hospedeiros suscetiveis,
das caracteristicas ecolégicas dos diferentes ambientes e da intensificagcdo das
atividades de vigilancia conduzidas pelo SVO.

Esses resultados reforcam a importancia da manutengao de sistemas de
vigildncia distribuidos em todo o territério nacional, contemplando tanto areas costeiras
e zonas umidas utilizadas por aves migratdrias quanto ambientes continentais onde
exista interface entre fauna silvestre e aves domésticas, permitindo a detecgao precoce
de novas introducgdes e a rapida implementacao das medidas de resposta sanitaria.

3.7 Distribuicao por espécies

Adistribuicdo dos focos por espécies também demonstra uma evolugao do perfil
epidemiologico da lAAP no Brasil. No periodo analisado, foram identificadas 41 espécies
de aves e 2 espécies de mamiferos acometidas pela IAAP. Conforme citado
anteriormente, nos dois primeiros anos da emergéncia sanitaria, mais de 90% das
detecgdes ocorreram em aves aquaticas, principalmente em espécies migratorias
associadas aos ambientes costeiros, com predominancia dos trinta-réis (Thalasseus
acuflavidus e Thalasseus maximus), que concentraram a maior parte dos registros
confirmados. Também foram identificados focos em outras aves marinhas e costeiras,
como trinta-réis (Sterna spp.), atobas (Sula leucogaster), gaivotas, fragatas e biguas.

Entretanto, a evolugao das ocorréncias revelou mudangas importantes na
diversidade de espécies acometidas. Observou-se aumento do nimero de deteccoes
em aves aquaticas residentes, aves terrestres de vida livre, aves domésticas de
subsisténcia e, posteriormente, aves de produgado comercial. Foram registrados focos
em espécies como ireré (Dendrocygna viduata), marreca-cabocla (Dendrocygna
autumnalis), marreca-caneleira (Dendrocygna bicolor), jodo-de-barro (Furnarius rufus),
garcas, carcara (Caracara plancus), gavides, galinhas (Gallus gallus domesticus),
galinhas-d'angola (Numida meleagris), perus (Meleagris gallopavo), entre outros, além
de mamiferos marinhos, como o ledo-marinho-da-patagbdnia (Otaria flavescens).

A Tabela 1 apresenta a distribuicdo dos focos segundo a Ordem e espécie
acometida no periodo avaliado.

Tabela 1: Distribuicdo dos focos de alta patogenicidade segundo a Ordem e espécie
acometida
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Ordem
Accipitriformes

Espécie
Rupornis magnirostris (gaviao-carijo)

Numero de focos

Urubitinga urubitinga (gavido-preto)

Anseriformes

Dendrocygna viduata (ireré)

Cygnus atratus (cisne-negro)

Anatidae (pato)

Coscoroba coscoroba (capororoca)

Cygnus melancoryphus (cisne-de-pescogo-
preto)

Al AN DN A A

Dendrocygna autumnalis (marreca-cabocla)

Dendrocygna bicolor (marreca-caneleira)

Carnivora

Otaria flavescens (ledo-marinho-da-
patagobnia)

Charadriiformes

Thalasseus acuflavidus (trinta-réis-de-
bando)

61

Thalasseus maximus (trinta-réis-real)

51

Sterna hirundo (trinta-réis-boreal)

12

Sterna hirundinacea (trinta-réis-de-bico-
vermelho)

Chroicocephalus cirrocephalus (gaivota-de-
cabecga-cinza)

Chroicocephalus maculipennis (gaivota-
maria-velha)

Pluvialis dominica (batuirugu)

Vanellus chilensis (quero-quero)

Falconiformes

Carcara plancus (carcara)

Galliformes

Meleagris gallopavo (peru)

Numida meleagris (galinha-d'angola)

_— | A A

Gallus gallus (galinha)

-
(6]

Passeriformes

Furnarius rufus (jodo-de-barro)

Pelecaniformes

Ardea alba (garca-branca-grande)

Ardea cocoi (garca-moura)

Egretta thula (garca-branca-pequena)

Nycticorax nycticorax (soc6-dorminhoco)

Plegadis chihi (carauna)

Procellariiformes

Puffinus puffinus (bobo-pequeno)

Procellaria aequinoctialis (pardela-preta)

Pachyptila desolata (faigdo-rola)

Strigiformes

Megascops choliba (corujinha-do-mato)

Suliformes

Sula leucogaster (atoba-pardo)

Nannopterum brasilianum (bigud)

Fregata magnificens (fragata)

SN W R 2NN AR Al Al

Nota: Dados obtidos da base de dados do painel publico de influenza aviaria utilizando somente as

espécies principais da investigagédo epidemiolégica dos focos.




Essa diversificacdo de hospedeiros é compativel com o processo descrito pela
EFSA como amplificacdo ecolédgica (ecological amplification), no qual, apds a
introducéo inicial do virus em uma regiao, ocorre aumento das detecgcdes em diferentes
comunidades de fauna silvestre que compartilham habitats, areas de alimentacao e
locais de repouso.

A literatura internacional também destaca a importancia de determinadas
espécies como potenciais hospedeiros-ponte (bridge hosts), capazes de utilizar
simultaneamente ambientes naturais e areas de producdo animal. Essas espécies
podem favorecer a interface epidemioldgica entre aves aquaticas, que constituem o
principal reservatdrio natural dos virus influenza A, e as aves domésticas, ampliando as
oportunidades de exposicao. No Brasil, a identificacdo de focos em aves aquaticas
residentes, aves terrestres sinantropicas, aves de rapina e aves domésticas reforca a
importancia de considerar essas interfaces ecoldgicas nas estratégias de vigilancia
baseada emrisco.

A diversidade de espécies acometidas ao longo do periodo é apresentada na
Figura 6, elaborada a partir dos registros de espécies principais e nao principais
associados aos focos de IAAP (painel de influenza aviaria).
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Figura 6. Diversidade taxondmica das aves acometidas pela influenza avidria de alta patogenicidade, Brasil, 2023-2026
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Nota: Para a elaboragédo da imagem, foram considerados todos os registros de espécies associados aos focos de IAAP, incluindo aqueles classificados na base de dados
(painel de influenza aviaria) como espécie principal e espécie ndo principal. A base compreende 218 registros, sendo 191 oriundos de focos contendo as espécies
principais e 27 registros de espécies ndo principais. Uma mesma investigagdo pode apresentar mais de uma espécie acometida; portanto, o numero de registros de
espécies ndo corresponde, necessariamente, ao numero de focos



Embora a diversidade de espécies afetadas tenha aumentado ao longo do
periodo analisado (Figura 1), as aves aquaticas permaneceram como o principal grupo
epidemioldgico envolvido. A ampliacdo das espécies acometidas evidencia a
necessidade de programas de vigildncia que contemplem nao apenas aves migratérias,
mas também aves residentes, espécies sinantropicas, predadores, necréfagos e outras
espécies com potencial de conexdo epidemioldgica entre ambientes naturais e
sistemas de producéo.

A Tabela 2 resume os principais grupos taxonémicos identificados, suas
caracteristicas ecoldgicas e os ambientes predominantes de ocorréncia.

Tabela 2 — Caracterizacdo ecoldgica e ambiental dos principais grupos taxonémicos
acometidos por influenza aviaria de alta patogenicidade no Brasil

Principal caracteristica Ambiente predominante
ecologica

Charadriiformes Trinta-réis, gaivotas, macaricos Aquatico costeiro

Anseriformes Patos, marrecas, cisnes, irerés Aquatico continental

Suliformes Atobas, biguas Aquatico

Pelecaniformes Garcas, socés Areas Umidas

Procellariiformes | Pardelas, bobos Marinho oceéanico

Galliformes Galinhas, perus, galinha-d'angola | Terrestre (doméstico)

Accipitriformes Gavides Terrestre (predadores)

Falconiformes Carcara Terrestre
(predador/oportunista)

Passeriformes Jodo-de-barro Terrestre

Strigiformes Corujas Terrestre

Carnivora Ledes-marinhos Marinho

Ao longo do periodo analisado, a IAAP foi confirmada em espécies pertencentes
a 11 ordens taxonOmicas. Inicialmente, os focos concentraram-se em ordens
tipicamente associadas aos ambientes aquaticos e costeiros, especialmente
Charadriiformes, Suliformes, Procellariiformes e Anseriformes. Posteriormente,
observou-se expansdo para ordens predominantemente terrestres, incluindo
Accipitriformes, Falconiformes, Passeriformes, Strigiformes e Galliformes, além do
registro em mamiferos marinhos (Carnivora). Esse padrdo acompanha a evolucao
observada em diversos paises da Europa e das Américas, onde a persisténcia da
circulacao viral passou a envolver um numero crescente de espécies e ordens
taxonémicas.

Apesar dessa diversidade, observou-se forte concentragcao dos focos na ordem
Charadriiformes, responsavel por 136 registros, correspondentes a aproximadamente



71% dos focos, com destaque para trinta-réis-de-bando (Thalasseus acuflavidus),
espécie com maior nimero de ocorréncias.

Tabela 3 - Sintese da diversidade taxonémica das espécies acometidas por influenza
aviaria de alta patogenicidade no Brasil

Indicador Valor

Numero de ordens taxondmicas 11
Ordem mais frequente Charadriiformes (136 focos; ~71%)
Espécie mais acometida Thalasseus acuflavidus
Espécie doméstica mais acometida Gallus gallus
Primeiros grupos acometidos Aves aquaticas e marinhas

Entre as espécies domésticas, Gallus gallus apresentou o maior nimero de focos
(Tabela 1). Ressalta-se que o aumento do numero de focos ou de espécies acometidas
nao constitui, por si s6, evidéncia de transmissao sustentada ou de persisténcia do virus
nessas populagdes, uma vez que as detecgcbes podem resultar de eventos
independentes de introducgédo, associados a exposi¢cao a fontes externas de infecgao,
especialmente aves silvestres infectadas ou ambientes por elas contaminados.

A ocorréncia do virus em hospedeiros pertencentes a diferentes nichos
ecoldégicos e niveis tréficos evidencia multiplas oportunidades de exposicao ao agente,
envolvendo mecanismos como compartilhamento de ambientes aquaticos, contato
direto ouindireto com aves infectadas, exposicdo a ambientes contaminados, predagcao
e consumo de carcacgas. Dessa forma, embora a ocorréncia tenha permanecido
numericamente concentrada em aves aquaticas e marinhas, a diversificagao
taxondmica observada ao longo da emergéncia demonstra a capacidade do virus de
alcancar diferentes interfaces ecoldgicas.
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CAPITULO 4

Vigilancia gendmica da influenza aviaria
no Brasil: resultados

4.1 Introducao

Desde a primeira deteccdo de IAAP no Brasil, em 2023, o sequenciamento dos
virus identificados em diferentes espécies de aves e regides do pais tem ampliado a
compreensao sobre sua diversidade genética, relacoes filogenéticas e dindmica de
introducao e dispersao no territério nacional.

A analise genbmica, entretanto, deve ser interpretada de forma integrada as
informagdes epidemioldgicas. A similaridade genética entre virus ndo demonstra,
isoladamente, transmissao direta entre hospedeiros ou estabelecimentos, assim como
a identificacdo de mutagdes ou marcadores moleculares ndo implica necessariamente
alteracao fenotipica ou adaptacao a determinado hospedeiro. Nesse sentido, os dados
gendmicos constituem uma fonte adicional de evidéncia para a formulagéao e avaliagao
de hipéteses epidemioldgicas.

Este capitulo apresenta os principais resultados da vigildncia gendmica dos virus
de IAAP A/H5N1 detectados no Brasil entre 2023 e 2026, incluindo os procedimentos de
sequenciamento e caracterizagdo genética, os gendtipos identificados, as relagdes
filogenéticas e a provavel origem dos virus, bem como a ocorréncia de rearranjo e de
marcadores moleculares de interesse. A integracao desses resultados com os dados da
vigildncia epidemioldgica contribui para a compreensao da dindmica da IAAP no pais e
para o aprimoramento das estratégias de vigildncia e avaliacao de risco.

4.2 Sequenciamento dos virus detectados

O sequenciamento gendémico dos virus de influenza aviaria detectados no Brasil
foi realizado no ambito da vigildncia oficial, a partir de amostras provenientes das
investigacdes conduzidas pelo SVO. As amostras coletadas foram inicialmente
encaminhadas ao LFDA-SP, que constitui o laboratdrio de referéncia da OMSA e centro
de referéncia da FAO para influenza animal na regido. A confirmacdo de amostras
positivas para influenza A/H5 foi realizada por RT-qPCR, complementada por
subtipagem e sequenciamento parcial pelo método de Sanger. As amostras
selecionadas para sequenciamento gendmico completo foram posteriormente

36



encaminhadas ao LFDA-MG, onde foi realizado o sequenciamento de nova geracéo
(NGS) em plataforma Illumina MiSeq.

A selecdo das amostras para NGS considerou critérios epidemioldgicos e
laboratoriais, buscando maximizar a representatividade das ocorréncias no territério
nacional. Foram priorizadas amostras com Ct (cycle threshold) inferior a 25, indicativo
de maior carga viral, bem como amostras representativas de diferentes espécies e
regides geograficas, permitindo ampliar a diversidade epidemioldgica contemplada nas
analises.

O sequenciamento foi realizado por tecnologia sequencing-by-synthesis,
utilizando a plataforma Illumina MiSeq, apés extragao do RNA viral, sintese de cDNA e
amplificacao dos oito segmentos do genoma do virus influenza A. O processo incluiu
controles especificos para avaliacdo da eficiéncia da extracao, preparacao das
bibliotecas e desempenho das corridas de sequenciamento. O bacteriéfago MS2 foi
empregado como controle do processo de extracdo, enquanto o PhiX foi incluido nas
corridas para monitoramento do desempenho do sequenciamento.

O processamento bioinformatico incluiu filtragem e trimming das leituras,
avaliacdo de qualidade, remocado de contaminantes e sequéncias do hospedeiro,
montagem de novo, inspecao dos genomas e anotagao das sequéncias. Os parametros
obtidos demonstraram elevada qualidade das sequéncias, com cobertura média
superior a 1.000x, valores de Q30 superiores a 90% e proporcao de leituras aprovadas
(passing filter) superior a 85%.

Entre as 63 amostras provenientes de focos avaliados (Anexo 1), 50 (79,4%)
apresentaram sequenciamento do genoma completo, enquanto 13 (20,6%)
apresentaram sequenciamento parcial. Observa-se, portanto, elevada proporgéo de
genomas completos entre as amostras analisadas, especialmente nos anos mais
recentes, ampliando a capacidade de caracterizagdo gendmica dos virus detectados.

4.3 Caracterizacao genética

A caracterizagado genética dos virus detectados confirmou a ocorréncia do
subtipo Influenza A/H5N1 de alta patogenicidade, pertencente ao clado 2.3.4.4b,
linhagem responsavel pela expansao recente da IAAP nas Américas. Para as amostras
com sequenciamento de genoma completo, a analise contemplou os oito segmentos
que compdem o genoma do virus influenza A (PB2, PB1, PA, HA, NP, NA, M e NS),
permitindo avaliar de forma integrada sua composicdo genética e as relagdes
filogenéticas entre os virus detectados.

37



4.4 Origem provavel dos virus

As analises filogenéticas e filogeograficas realizadas a partir dos virus de IAAP
A/H5N1 detectados no Brasil indicam que a dindmica de introducéo viral no pais nao
permaneceu uniforme ao longo do periodo analisado, havendo evidéncias de diferentes
rotas de introducdo entre 2023 e 2026.

Os virus caracterizados no periodo de 2023-2024 pertenciam ao clado 2.3.4.4b e
foram consistentemente classificados como genodtipo B3.2, apresentando elevada
similaridade genética com virus previamente detectados no Chile, Uruguai e Argentina.
A analise filogeografica sugere uma disperséao a partir do Hemisfério Norte em direcao a
América do Sul, passando pela América Central e regido dos Andes, com posterior
dispersdo para o sul do Brasil e outras regidoes do pais. Verificou-se esse padrao
principalmente a rota migratdria do Pacifico, considerando também a conectividade
entre populagdes de aves associadas as rotas do Pacifico e do Atlantico por movimentos
intrarregionais.

Figura 7. Anadlise filogenética dos virus da influenza aviaria de alta patogenicidade
detectados no Brasilem 2023 e 2024
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OR381636.1 A Backyard chicken Uruguay 127-M1 2023 H5N1
LDDV-2023-0807-0003 OR857854 A Sula leucogaster Sao Francisco do Sul 2122-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0001 PP768660 A Pluvialis dominica BertiogaBR 2252-N 20239 H5N1
LDDV-2024-0418-0010 PP780174 A Thalasseus acuflavidus BertiogaBR 0291-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0007 PP778505 A Thalasseus maximus PraiaGrandeBR 2339-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0015 PP785021 A Sterna hirundo RiodasOstrasBR 0721-N 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0011 PP780446 A Sterna hirundo PiumaBR 0448-N 2024 H5N1
{ LDDV-2024-0418-0014 PP782339 A Sterna hirundo Cabo FrioBR 0613-N 2024 H5N1

“L— LDDV-2024-0418-0009 PP779930 A Sterna hirundo MacaeBR 0177-N 2024 H5N1

g LDDV-2024-0418-0013 PP782205 A Sterna hirundo SaoFranciscodeltabapoanaBR 0481-R 2024 H5N1
LDDV-2024-0418-0008 PP779060 A Sterna hirundo ItapemirimBR 0155-N 2024 H5N1 A
—— LDDV-2024-0001-0005 PP390166 A Thalasseus maximus S o Jose do Norte 2177-N 2024 H5N1
Ler LDDV-2024-0418-0005 PP776752 A Thalasseus acuflavidus MatinhosBR 2277-N 2023 H5N1
LDDV-2024-0418-0003 PP769614 A Sterna hirundo PenhaBR 2261-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0004 OR860361 A Thalasseus maximus Itapoa 1941-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0002 OR853751 A Thalasseus maximus Ubatuba 1546-N 2023 H5N1
— LDDV-2023-0510-0002 OR420092.1 A Fregata magnificens RJ 1532-N 2023 H5N1
VE LDDV-2024-0418-0006 PP777458 A idus llhaC 2280-N 2023 H5N1
" L LDDV-2024-0001-0001 PP386940 A Sterna hirundo Pi ma 1455-N 2024 H5N1
ELDDVQOZ&(WSFOOO‘! OR853704 A Megascops choliba Serra 1409-N 2023 H5N1
—

LDDV-2023-0787-0006 OR878088 A Thalasseus maximus Antonina 1775-N 2023 H5N1
LDDV-2023-0787-0007 OR889491 A Buteogallus urubitinga Itapemirim 1630-SC 2023 H5N1
LDDV-2023-0382-0002 OR269887.1 A Thalasseus acuflavidus EspiritoSanto 1339 N2 2023 H5N1

[ OR125175.1 A chicken Nuble 239136 2023 H5N1
OR910282.1 A chicken Maule 242947-1 2023 H5N1
OR910487.1 A great grabe Nuble 244226-1 2023 H5N1

{ ——OR381612.1 A Backyard chicken Uruguay 047-M1 2023 H5N1

| OR381604.1 A Backyard chicken Uruguay 040-M7 2023 H5N1
OR381596.1 A Backyard chicken Uruguay 040-M5 2023 H5N1
OR381620.1 A Backyard chicken Uruguay 047-M3 2023 H5N1 B
OR910275.1 A chicken Nuble 242159 2023 H5N1
___EOR3B1652 1 A Backyard chicken Uruguay 144-M3 2023 H5N1
| = LDDV-2023-0787-0005 OR881253 A Numida meleagris Maracaja 1843-N3 2023 H5N1

,E OR381676.1 A Black-necked swan Uruguay 078-M2 2023 HSN1

OR381588.1 A Black-necked swan Uruguay 014-M3 2023 H5N1
OR910474.1 A chicken Maule 242133-1 2023 H5N1

LDDV-2024-0418-0004 PP786397 A Procellaria aequinoctialis UbatubaBR 2271-N 2023 H5N1

i LDDV-2024-0418-0002 PP768250 A Procellaria aequinoctialis SaoSebastiaoBR 2259-N 2023 H5N1

OR912294.1 A seabird Uruguay P25 41023 2023 H5N1
PP094671.1 A South American sea lion Brazil OF-358 4 2023 H5N1
LDDV-2023-0807-0004 O A Otaria 2148-N 2023 H5N1 C
PP094679.1 A South American sea lion Brazil OF-359 4 2023 H5N1
b E LDDV-2023-0807-0005 OR852415 A Otaria flavescens Torres 2165-SO 2023 H5N1
L LDDV-2023-0807-0001 OR84000 A Gallus gallus Bonito 2108-SN52 2023 H5N1
OR912284.1 A pinniped Uruguay P7 6923 2023 H5N1
OR912282.1 A pinniped Uruguay P5 6923 2023 H5N1
OR912286.1 A pinniped Uruguay P10 8923 2023 H5N1
OR912295.1 A pinniped Uruguay P26 21023 2023 H5N1
o 11[0R912290.1 A seabird Uruguay P16 14926 2023 H5N1
L —-0R912292.1 A pinniped Uruguay P18 14923 2023 H5N1

Legenda: A filogenia das sequéncias de hemaglutinina H5 foi reconstruida pelo método de maxima
verossimilhanga, utilizando o IQ-TREE multicore v.1.6.12. As sequéncias foram alinhadas pelo programa
MAFFT no software Geneious Prime® 2024.0.3, e a arvore filogenética foi gerada no mesmo software e
editada utilizando a ferramenta iTOL. O modelo evolutivo de melhor ajuste foi selecionado com base no
Critério de Informacéo Bayesiano (BIC), e a robustez da topologia da arvore foi avaliada por 1.000 réplicas
de bootstrap. A corverde indica o agrupamento das sequéncias brasileiras, incluindo as sequéncias deste
estudo, identificadas pela sigla “LDDV”. Virus ndo pertencentes a linhagem goose/Guangdong,
provenientes da Eurasia, foram utilizados como grupo externo (outgroup). Os agrupamentos destacados
em A, B e C compartilham ancestral comum mais recente com linhagens virais identificadas no Chile,
Uruguai e Argentina entre 2022 e 2024, com valores de suporte de bootstrap entre 82% e 92%, sustentando

maior proximidade filogenética com sequéncias da América do Sul.

A elevada proximidade filogenética entre as sequéncias brasileiras e aquelas
provenientes de outros paises sul-americanos reforga, portanto, a hipdtese de que as
primeiras deteccdes no Brasil fizeram parte do processo de dispersao regional do H5N1
que ja ocorria no continente, mediado principalmente pelos movimentos de aves
silvestres.
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A partir de 2025, entretanto, observa-se uma mudancga importante nesse padréo.
Diferentemente da relativa homogeneidade genética observada em 2023-2024, as
sequéncias brasileiras analisadas em 2025 distribuiram-se em dois agrupamentos
filogenéticos distintos, indicando a ocorréncia de multiplas introdugdes virais.

O primeiro agrupamento incluiu virus detectados no Rio Grande do Sul, tanto no
estabelecimento de aves de producdo em Montenegro quanto em aves silvestres de
Sapucaia do Sul. Esses virus apresentaram elevada identidade com virus detectados na
Argentina e Bolivia em 2025, sustentando a hipdtese de conectividade epidemiolégica
regional no Cone Sul, possivelmente mediada por aves migratorias.

O segundo agrupamento reuniu virus detectados nas regides Nordeste, Centro-
Oeste e Sudeste do Brasil, que apresentaram maior proximidade filogenética com virus
da América do Norte. Conforme ja descrito em RIVETTI JUNIOR et al., 2025, esse
agrupamento é compativel com uma introdugao independente, nao relacionada aos
eventos identificados no sul do pais, reforcando a existéncia de mais de uma via de
entrada e dispersao do H5N1 no territério brasileiro.
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Figura 8. Analise filogenética dos virus da influenza aviaria de alta patogenicidade
detectados no Brasil em 2025

CFISLLL (SLNAPVFERCANIUS UTRIGUN FETWLIMSIUIMUUDI LULI|TMT 1IDL LY/ DLSLDA 7 IONL
EP14237242|HAJA/Southamerican termiArgentina/267-2/2023|EPI ISL 19823065|A / H5N1
. §71-002 PVGG0435|HAJA/CYgNUS melancoryphus/SapucaiaSulBRI1246-N7-2026/2025 HSN1
| o8l 571001 PvesSB26IHAICYgRUS aratus/SapucaSUBR/1246-NS-2025/2025 HN1
| 643.001 PV796403JHANFumarius rufus/MontenegroBR/1355-N-2025/2025 HSN1
| 572001 PVEE0442IHAJGallus gallus/MontenegroBR/1245-N3-2025/2025 HSN1
100 |, EPIK237234HAJChicken/Argentina/516-5/2025/EP! ISL 19823064|A / HSN1
99 EPI4237254HAJA/Chicken/Argentina/516-6/2025|EP! ISL 19823067JA / HSN1

J EP14237205{HAJADuck/Argentina/516-3/2025/EP! ISL 19823050|A / HSN1
[98% EP14237222|HAJAIChickenVArgentina/516-8/2025|EPI ISL 19823062]A / HSN1

EP14237258|HA|A/Chicken/Argentina/5 16-9/2025]EP1 ISL 19823068|A / HS5N1
Q EPI4237217|HAJA/Chicken/Argentina/516-7/2025[EP1 ISL 19823061JA / H5N1
EP14237226|HA|A/Chicken/Argentina/516-10/2025(EP! ISL 19823063JA / HSN1
EP14237212|HA|A/Chicken/Argentina/S 16-4/2025|EP1 ISL 19823060/A / HSN1
EPI4023871|HA|A/chicken/Chaco/516-4/2025(|EPI ISL 19752381/A / HSN1
EPI4612877|HA|A/cat/USA/020884-001/202S[EP!I ISL 20128726/A / H5N1
EPI4610078|HA|A/dairy cow/California/036208-001-R2/2024|EP1 ISL 20126807|A / H5N1
EPI4612996|HA|A/dairy cowfUSAN20773-003/2025|EPI ISL 20128743|A / H5N1
EP14613002]HAJA/dairy cowlUSA020773-002/2026/EP ISL 20128744/A/ HSNL
EP14612990|HA|A/dairy cow/USA/020773-004/2025(EPI ISL 20128742]A/ H5N1
807-001 PX120165|HAA/Gallus gallus/QuixeramobimBRI2086-N-2025/2025 HSN1
645-001 PV79657TIHAJGallus galus/CampinapoisBR/1529-N2-2025/2015 HSN1
644-002 PVES1415/HAJA/Dromaiuss novaehollandiae/BrasiaBR/1706-N-2025/2025 HSN1
644-001 PVB49980[HAIA/Dendrocygna viduala/BrasikaBRI1480-N1-2025/2025 H5N1
- 678-001 PVE51445|HANGallus gallus/SantoAntoniodaBarraBR/1611-N3-2025/2025 HSN1
- EP14542268|HA|A/goose/Barueri/LEIALSB03/2025(EP| ISL 20078350)A / HSN1

- 808-001 PX121550]HAJA/Numida meleagris/RiodeJaneiroBR/2148-N-2025/2025 HSN1
' 806-001 PX119932JHA|AGallus gallus/SaoPauloBR/2000-N2-2025/2025 HSN1
-~ 809-001 PX120421|HAA/Gallus gallus/MonteAzulPaulistaBRI2168-N-2025/2025 HSN1
[96] EP14508916HAJADendrocygna viduata/Sao Pau/CUT3B2025(EP! ISL 20100727A/ HSNL
613-001 PV740313JHAJA/Cygnus atratus/MateusL emeBR/1369-T-2025/2025 HSN1
(981612001 PV740254JHAJA/Cygnus atratus/MateusLemeBRI1367-N-2025/2025 HSN1

Legenda: A arvore filogenética foi construida pelo método de maxima verossimilhanga, utilizando o 1Q-
TREE e o modelo de substituicdo nucleotidica K3Pu + F + G4, e editada no iTOL. As sequéncias
brasileiras de 2025 e suas respectivas localizagdes (B) estdo destacadas em verde, para o clado
filogeneticamente relacionado as sequéncias da Argentina, e em azul, para o clado relacionado as
sequéncias provenientes de bovinos leiteiros dos Estados Unidos.

Além disso, a analise dos oito segmentos gendmicos revelou, em 2025, eventos
de rearranjo gendbmico, com segmentos relacionados a linhagens da América do Sul,
Ameérica do Norte e Eurasia. No Rio Grande do Sul, foi identificado padrdao semelhante
ao descrito na Argentina em 2025, enquanto outro conjunto de virus apresentou
segmentos geneticamente relacionados a virus norte-americanos e colombianos. Esses
achados demonstram que a dindmica observada a partir de 2025 envolve ndo apenas
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diferentes introdugbes, mas também maior complexidade na composi¢cdo genbémica
dos virus circulantes nas Américas.

As analises das amostras de 2026 evidenciaram a continuidade da diversidade
genética dos virus A(H5N1) detectados no Brasil e indicaram relagdes filogenéticas
distintas entre os eventos analisados, compativeis com diferentes conexdes com virus
circulantes nas Américas.

A titulo de exemplo, o virus detectado em Coqueiros do Sul/RS, em galinha de
subsisténcia (Gallus gallus), apresentou maior proximidade filogenética com virus
previamente identificados em galinhas no Chile e em ganso (goose) na Argentina. Esse
agrupamento sugere uma relagcao comyvirus circulantes no Cone Sul e é compativel com
a conectividade regional ja observada entre os virus de IAAP identificados nos paises do
sul da América do Sul.

Por outro lado, o virus detectado em Guaira/SP, em ireré (Dendrocygna viduata),
apresentou maior proximidade filogenética com o virus identificado em Santa Vitéria do
Palmar/RS, em capororoca. Este ultimo, por sua vez, apresentou maior similaridade
com virus identificado em ganso-do-canada (cackling goose) no Colorado, Estados
Unidos (FIGURA 8). Esse padrao sugere uma conexao filogenética distinta daquela
observada para amostra de Coqueiros do Sul e aponta para a possivel participacao de
virus relacionados a linhagens circulantes na América do Norte.

A andlise dos oito segmentos gendmicos complementa esses achados,
demonstrando nas amostras de Guaira/SP e Coqueiros do Sul/RS constelagdes
gendmicas compativeis com rearranjo genético. Em ambas, os segmentos HA, NA, PAe
MP apresentaram maior proximidade com a linhagem euroasiatica, enquanto PB2, PB1,
NP e NS se relacionaram a linhagens de aves silvestres americanas. Apesar dessa
composi¢cdo semelhante, suas diferentes relagbes filogenéticas reforcam a
necessidade de avaliar individualmente os segmentos e ndo apenas a classificagao
genotipica global dos virus.
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Figura 9. Analise filogenética dos virus da influenza aviaria de alta patogenicidade
detectados no Brasil em parte das amostras de 2025 e 2026

Legenda: Arvore filogenética circular das sequéncias brasileiras estdo destacadas em verde na
extremidade dos ramos, com cores internas indicando diferentes clados e linhagens evolutivas.
Evidenciando-se dois padrdes distintos pela separacao de clados.

Em conjunto, os achados de 2026 sugerem, ainda que a quantidade de
sequéncias analisadas nao possa ainda trazer uma certeza, de que ocorréncia de pelo
menos dois padrdes filogenéticos entre os virus analisados: um relacionado a virus
previamente detectados no Cone Sul, representado pela amostra de Coqueiros do
Sul/RS, e outro relacionado a sequéncia de Santa Vitéria do Palmar/RS e, mais
distantemente, a virus da América do Norte, representado pela amostra de Guaira/SP.
Esses resultados sdo compativeis com a continuidade de diferentes vias de introdugéo
e dispersao viral no continente, potencialmente associadas a conectividade entre
populacdes de aves silvestres. Ressalta-se que os dados disponiveis até o momento néo
sao conclusivos quanto as rotas e origens dos virus, os resultados apresentados devem
ser interpretados como um panorama baseado nas informacdes atualmente
disponiveis.

4.5 Genotipos identificados

A analise das sequéncias obtidas ao longo do periodo indica mudancas no perfil
gendmico dos virus de influenza aviaria detectados no Brasil. Na fase inicial das
deteccgoes, observou-se predominancia do genétipo B3.2, identificado em diferentes
espécies e regides geograficas durante 2023 e ainda em amostras coletadas no primeiro
semestre de 2024. Esse padrdo demonstra ampla distribuicao desse genoétipo no
periodo inicial de deteccdes do virus no pais. Apds 2024, entretanto, ndo foram
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registradas novas identificagdes do gendtipo B3.2 entre as sequéncias apresentadas,
sugerindo uma mudanca no perfil dos virus detectados no territério nacional.

A partir de 2025, foram identificados novos genotipos, incluindo K.8 e N.1
(ANEXO). O genotipo K.8 foi identificado em amostra de cisne-negro no Rio Grande do
Sul, enquanto o N.1 foi detectado em amostras provenientes do Distrito Federal, Minas
Gerais e Mato Grosso, envolvendo diferentes espécies. Esses achados demonstram a
ocorréncia de virus geneticamente distintos daqueles predominantes na fase inicial das
deteccoes.

Além dos trés gendtipos ja identificados (B3.2, K.8 e N.1), permanecem amostras
com genoma completo sem classificacdo de genodtipo informada na base, incluindo
registros de 2025 e 2026. Dessa forma, a interpretacao da diversidade genbmica
observada no periodo ainda podera ser ampliada a medida que essas sequéncias sejam
classificadas e incorporadas as analises filogenéticas.

Em conjunto, os resultados demonstram uma mudanga temporal nacomposicao
genética dos virus detectados no Brasil, caracterizada pela predominancia inicial do
genotipo B3.2 nos primeiros anos da emergéncia sanitaria. Posteriormente, observou-
se maior diversidade de genétipos, com aidentificacdo de K.8 e N.1, além de virus ainda
nao classificados quanto ao genétipo. Esse cenério evidencia uma dindmica gendmica
mais diversificada ao longo do tempo, potencialmente relacionada a novos eventos de
introducédo e a circulagao de diferentes variantes virais na América do Sul, reforcando a
importancia da vigildncia gendmica continua para o acompanhamento dessas
mudancas.

4.6 Mutacoes genéticas e marcadores de adaptacao

As mutacoes PB1-F2 N66S e PA N383D permanecem em todas as sequéncias
analisadas ao longo de todo o periodo histérico monitorado no pais (48 genomas totais).

Na analise do perfil genético do virus em 2026, foram identificadas alteracdes
adicionais em trés proteinas: na HA (que afeta a capacidade de ligacao as células do
hospedeiro), na NS1 (ligada a resposta do sistema imune) e na M1 (associada a
patogenicidade do virus). Por outro lado, o virus continua sem as mutacoes classicas de
adaptacao a mamiferos (como PB2 Q591K e D701N), que caracterizaram o grupo de
casos em 2023."
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Tabela 4. Frequéncia e distribuicdo temporal de mutagdes e marcadores moleculares de interesse identificados nos virus de Influenza
aviaria de alta patogenicidade A(H5N1) no Brasil, 2023-2026

Gene /
Segmento Proteina  Mutacao / Marcador 2023 (n=21) 2024 (n=7) 2025 (n=16) 2026 (n=4) Breve Relato do Efeito / Impacto Biolégico
PB2 PB2 Q591K 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) Confere replicagao viral eficiente em células de mamiferos.
Potencializa o transporte nuclear e transmissé@o entre mamiferos (marcador
PB2 PB2 D701N 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) zoonotico chave).
Incremento na atividade da polimerase e replicagdo em células de
PB2 PB2 K389R / V598T 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) mamiferos/camundongos.
Marcador classico de adaptagdo a mamiferos (ausente em todas as amostras
PB2 PB2 E627K 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) brasileiras; PB2 627E conservado).
PB1 PB1-F2 N66S 21 (100%) |7 (100%) 16 (100%) 4 (100%) Associada a maior viruléncia e inibicdo da resposta imune inata em mamiferos.
Aumenta a atividade da polimerase e eficiéncia replicativa em células aviarias e de
PB1 PB1 D3V / D622G 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) mamiferos.
Conservada em linhagens aviarias; mantém alta eficiéncia da polimerase viral em
PA PA N383D (383D) 21 (100%) |7 (100%) 16 (100%) 4 (100%) aves e mamiferos.
Marcador de adaptagdo a mamiferos associado a maior viruléncia (presente no
PA PA M86l 5(23,8%) 10 (0%) 0 (0%) 0 (0%) cluster de 2023).
PA PA S37A / N409S 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Aumento na atividade da RNA polimerase e cinética replicativa.
HA HA1/HA2 S107R + T108I 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Elevacao do pH de fusdo e aumento da viruléncia em modelos animais.
S133A/ S154N / Aumento na afinidade de ligagao a receptores do tipo humano/mamifero (alfa2,6-
HA HA1/ HA2 T156A 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) sialil).
HA HA1/HA2 K218Q + S223R 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Modulacao da afinidade ligante dual (alfa2,3 e alfa2,6).
HA HA1/ HA2 K64E (HA2) 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) Estabilidade da hemaglutinina e modulag&o do limiar de fusdo de membrana.
Modulagao da resposta ao interferon e atividade do complexo ribonucleoproteico
NP NP A184K / K198R 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) (RNP).
Polimorfismos
NA NA pontuais — — — Presentes Variacdes estruturais secundarias sem impacto na atividade catalitica.
Marcadores moleculares associados ao aumento da patogenicidade e viruléncia em
MP M1 N30D / 143M / T215A |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) aves e camundongos.
NS NS1 D26K 5(23,8%) |0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) Adaptagdo a mamiferos e evas&o imune (cluster de 2023).
P42S /1106M / Supressao da resposta imune inata por atenuagéo do interferon (IFN) e facilitagéo
NS NS1 C138F / V149A 0 (0%) 0 (0%) 0 (0%) 4 (100%) da replicagéo celular.




Tabela 5. Marcadores moleculares de resisténcia a antivirais identificados nos virus de IAAP A(H5N1) analisados no Brasil, 2023-2026.

Marcadores Principais

Classe Antiviral Farmaco Avaliado Pesquisados 2023 (n=21) 2024 (n=7) 2025 (n=16) 2026 (n=4) Perfil de Sensibilidade Consolidado
0% mutado 100% Sensivel (sem resisténcia detectada em
NA H275Y, N2958S, 1223V 0% mutado  |0% mutado 0% mutado |(Sensivel) nenhum ano).

Inibidores de Neuraminidase

(NAls) Oseltamivir V203M 0% mutado  |0% mutado 0% mutado |1 (25%) Inibicao reduzida para Oseltamivir

Inibidores de Neuraminidase 0% mutado

(NAls) Zanamivir NA E119V, T438l, R292K 0% mutado  |0% mutado  |0% mutado |(Sensivel) 100% Sensivel.

Inibidores de Neuraminidase 0% mutado

(NAls) Peramivir NA H275Y, T438I 0% mutado  |0% mutado  |0% mutado |(Sensivel) 100% Sensivel.

Inibidor de Endonuclease 0% mutado 100% Sensivel (auséncia de mutagdes no sitio

(PA) Baloxavir Marboxil PA I38T/F/IM, E23G/K, E199G |0% mutado  |0% mutado |0% mutado |(Sensivel) ativo da polimerase PA).

Amantadina / 0% mutado Sensivel (auséncia de mutagdes classicas de
Adamantanos Rimantadina M2 S31N, V27A, L26F 0% mutado  |0% mutado  |0% mutado |(V271/S31S) bloqueio do canal M2).
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Além das diferencas relacionadas aos genodtipos e a origem dos segmentos
gendmicos, a analise das sequéncias dos virus A/H5N1 detectados no Brasil identificou
substituicdes de aminoacidos em proteinas virais de interesse para a avaliacao da
adaptacao a diferentes hospedeiros, transmissibilidade e potencial zoonético.

Nas amostras analisadas entre 2023 e 2024, foram identificadas mutacdes na
proteina de superficie do virus (hemaglutinina - HA), com alteragdes nas suas duas
principais regides (HA1 e HA2) e um total de 12 alteragbes genéticas pontuais relevantes
(SNPs)."

Por outro lado, foram identificadas nas amostras brasileiras as substituicdes
PB2-D701N e PB2-Q591K, ambas descritas na literatura como marcadores associados
a maior eficiéncia de replicacdo e/ou adaptacao do virus influenza A em hospedeiros
mamiferos. Essas alteragdes ocorreram em cinco das amostras avaliadas e também
estavam presentes em virus filogeneticamente relacionados detectados na Argentina,
Uruguai e Chile.

A presenca desses marcadores merece atencao sob a perspectiva de saude
publica, mas nao deve ser interpretada isoladamente como evidéncia de adaptagao do
virus aos mamiferos ou de aumento da transmisséo entre esses hospedeiros.

Também foram identificados marcadores relacionados a resisténcia aos
antivirais inibidores da neuraminidase. Ndo foram detectadas nas amostras brasileiras
as substituicdes NA-N295S, NA-H275Y e NA-T438lI, previamente associadas a redugao
de suscetibilidade ou resisténcia a oseltamivir, zanamivir e/ou peramivir. Da mesma
forma, as proteinas M1 e M2 ndo apresentaram, no conjunto analisado, marcadores
associados a adaptacado a mamiferos.

Assim, os resultados disponiveis demonstram que o monitoramento genémico
deve considerar conjuntamente mutagcdes pontuais, marcadores moleculares de
adaptacao e resisténcia antiviral, além de eventos de rearranjo genético. Embora
tenham sido identificadas substituicbes de interesse, particularmente em PB2, os
dados ndo demonstram, por si sd, adaptacao sustentada do H5N1 aos mamiferos no
Brasil, reforgcando a necessidade de acompanhamento continuo desses marcadores ao
longo da vigildncia genbmica.



CAPITULO 5

Integracao entre dados epidemiolégicos
e gendmicos

5.1 Introducao

No Brasil, a incorporagdo da vigilAncia genbmica as investigacoes
epidemioldgicas permitiu aprofundar a interpretagcdo dos eventos observados durante a
emergéncia da IAAP, fornecendo evidéncias adicionais sobre possiveis introducdes
independentes, eventos de dispersdo, mudangas na composi¢ao genética dos virus e
potenciais interfaces ecoldgicas envolvidas na circulagao viral.

Entretanto, € importante reconhecer que a interpretacdo desses dados
apresenta limitagdes inerentes a natureza dindmica da epidemiologia da IAAP. A
circulagao viral em multiplos hospedeiros, a ocorréncia continua de novas introdugoes,
a evolugao genética dos virus e as lacunas amostrais fazem com que as evidéncias
disponiveis permitam formular hipdteses epidemioldgicas cada vez mais robustas, mas
nem sempre conclusdes definitivas. Nesse contexto, a geragdo continua de dados
epidemioldgicos, laboratoriais e gendmicos, associada ao seu monitoramento ao longo
do tempo, é fundamental para aprimorar progressivamente o conhecimento sobre a
dindmica da doencga.

Nos tépicos seguintes sao discutidas as principais contribui¢cdes da integracao
entre dados epidemioldgicos e gendmicos para a interpretagcdo da emergéncia da IAAP
no Brasil. Os resultados apresentados devem ser compreendidos como evidéncias
complementares que fortalecem as hipdteses epidemiolégicas e reduzem incertezas,
contribuindo para o aprimoramento continuo da vigilancia e da avaliagcado de risco, sem
pretender estabelecer conclusdes definitivas sobre todos os mecanismos envolvidos na
introducao e dispersao do virus.

5.2 Estrutura da integracao dos dados

Cada foco de IAAP gera diferentes conjuntos de informagdes que, quando
analisados conjuntamente, possibilitam uma interpretagdo mais abrangente do evento.

Do ponto de vista epidemioldgico, sdo considerados, entre outros elementos, a
localizagdo geografica, a data de ocorréncia, a espécie acometida, a cronologia do
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evento, os vinculos epidemioldgicos, as movimentagdes de animais, produtos, pessoas
e veiculos, os fatores de risco identificados e as caracteristicas ambientais.

Do ponto de vista laboratorial e genémico, sdo consideradas a confirmagéo
diagndstica, a sequéncia gendmica, a classificagcdo do subtipo e do clado, o gendtipo
viral, a posigao filogenética, as relagdes genéticas com virus previamente identificados
e a presenca de alteracoes genéticas de interesse epidemioldgico.

A interpretacdo integrada deve incorporar ainda informagdes ecoldgicas e
espaciais, como rotas migratdrias, distribuicdo de espécies silvestres, ambientes
aquaticos, densidade avicola, localizacdo de estabelecimentos suscetiveis e
conectividade entre unidades produtivas.

A contribuicédo relativa de cada fonte de informag&o varia de acordo com a
pergunta epidemioldgica a ser investigada. Enquanto algumas questbes podem ser
esclarecidas predominantemente pelos dados epidemioldgicos ou genémicos, outras
dependem da analise conjunta de multiplas evidéncias para aumentar a confianca da
interpretacéo.

O Quadro 2 sintetiza a contribuicdo da epidemiologia, da genbmica e da
integracado dessas evidéncias para responder as principais questdes relacionadas a
origem, disseminacéao e evolugdo dos focos de |IAAP.

Quadro 2 - Contribuicdo dos dados epidemiolégicos e gendmicos para a interpretagao
dos focos de IAAP

Integracao das

GenoOmica A
evidéncias

Pergunta epidemiologica

Epidemiologia

Onde ocorreu o foco? Alta Baixa Alta
Quando ocorreu? Alta Baixa Alta
Quais ?speC|es animais foram Alta Baixa Alta
envolvidas?
Qual a provavel origem do virus? Moderada Alta Muito alta
Trata-se de introdugdo Moderada Alta Muito alta
independente?
Dois focos podem estar .

. Moderada Alta Muito alta
relacionados?
Houve disseminacao lateral? Moderada Moderada | Maior confianca
Houve persisténcia local do virus? | Moderada Alta Maior confianca
Houve mudanca do genétipo viral? Baixa Alta Alta
Houve rearranjo genético? Baixa Alta Alta
Quais vias de disseminacao sao Alta Moderada | Muito alta

mais plausiveis?
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5.3 Origem e eventos de introducao

Os primeiros focos registrados no Pais, em 2023 e 2024, apresentaram forte
associagao temporal, espacial e ecoldgica com aves silvestres, particularmente
espécies migratérias e ambientes costeiros, configurando padrao compativel com a
dispersao do H5N1 do clado 2.3.4.4b observada nas Américas. As analises gendmicas
corroboraram esse padrao epidemiolégico, ao evidenciarem elevada homogeneidade
genética entre os virus caracterizados nesse periodo, com predominancia de um
mesmo gendtipo entre as amostras provenientes dos diferentes focos analisados.

Os virus identificados em 2025 passaram a apresentar maior diversidade
genOmica. As analises demonstraram a segregacao dos virus brasileiros em dois clados
principais: um geneticamente relacionado aos virus detectados na Argentina em 2025,
compativel com a disseminagéao regional de novos virus com rearranjo genético na
América do Sul, e outro agrupado com virus da América do Norte.

Além disso, a identificagcado de virus geneticamente relacionados a linhagens
previamente detectadas em outras regides, associada a auséncia de vinculos
epidemioldgicos entre determinados focos, € compativel com a ocorréncia de eventos
independentes de introducao no Brasil, possivelmente associados a circulagao e a
movimentacao de aves silvestres infectadas.

5.4 Dispersao do virus e interfaces ecoldgicas

Apos os multiplos eventos iniciais de introdugao do virus no territério nacional, a
compreensao de sua dindmica de dispersdo passa a envolver ndo apenas o
deslocamento de aves migratdrias e a localizagdo dos focos, mas também a
conectividade ecolégica entre diferentes populacdes de aves e os ambientes por elas
compartilhados.

Nesse contexto, as informacdes apresentadas no Relatério de Areas de
Concentragao de Aves Migratdrias no Brasil—42 edigdo, elaborado pelo Centro Nacional
de Pesquisa e Conservacdo de Aves Silvestres (CEMAVE), constituem importante
subsidio para a interpretagcdo da dindmica espacial da IAAP no Brasil. O relatério
identifica as principais rotas migratérias e mapeia areas regularmente utilizadas para
pouso, descanso, alimentagao e reproducdo por aves migratdrias ao longo da costa e
em regides continentais do Pais. Esses ambientes integram uma rede de &reas
ecologicamente conectadas, nas quais pode ocorrer sobreposi¢cao espacial e temporal
entre aves migratodrias e aves silvestres residentes.
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A literatura internacional demonstra que areas de agregacdo de aves podem
constituir areas de elevada relevancia ecoldgica para os virus da influenza aviaria. A
concentracao de diferentes espécies e o compartilhamento de ambientes aquaticos e
terrestres aumentam as oportunidades de exposicao e transmissao entre hospedeiros.
Dessaforma, a disperséao viral pode envolver ndo apenas movimentos de longa distancia
associados as rotas migratdrias, mas também movimentos regionais e locais e
sucessivos eventos com transmissao entre diferentes populagdes de aves que utilizam
ambientes ecologicamente conectados.

Esse mecanismo é compativel com os padrdes epidemioldgicos observados no
Brasil. Em conjunto, os achados sugerem que, apds eventos independentes de
introducgéo viral, a dispersao regional da IAAP pode ter sido influenciada pela interagcéo
entre aves migratérias e residentes e pela conectividade ecolégica entre as areas
utilizadas por essas populacdes. A sobreposicdo espacial e temporal de diferentes
espécies em areas de alimentacao, descanso, reproducao e agregacao pode favorecer
a transmissao interespecifica e a exposicao de espécies com diferentes graus de
suscetibilidade e participagdo na dindmica de manutencao e dispersdo do virus.
Entretanto, a ocorréncia de focos nessas espécies que nao sao reservatorios naturais
do virus néo constitui, por si so, evidéncia de manutengdo, persisténcia viral ou
transmissao sustentada nessas populagdes.

Essa dindmica também pode ampliar as interfaces entre aves silvestres e
domésticas. Orisco tende a ser particularmente relevante em criagdes de subsisténcia,
sistemas de pequena escala e outros estabelecimentos com menor nivel de
biosseguridade, nos quais o acesso das aves domésticas ao ambiente externo, a
proximidade de areas de concentracdo de aves silvestres e o compartilhamento de
agua, alimento ou outros recursos ambientais podem aumentar as oportunidades de
exposic¢ao e favorecer a transmissao do virus de aves silvestres para aves domésticas

Figura 9: Dindmica de introducéao e dispersao do virus da influenza aviaria
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5.5 Relacao entre diversidade genomica e comportamento
epidemiolagico

Outro ganho importante da vigilAncia gen6mica integrada é a possibilidade de
acompanhar alteragdes na composicao genética dos virus ao longo do tempo.

Os virus da influenza possuem genoma segmentado, o que permite a ocorréncia
de rearranjos quando diferentes virus infectam simultaneamente um mesmo
hospedeiro. Dessa forma, virus pertencentes ao mesmo clado podem apresentar
diferentes combinacoes de segmentos gendmicos e constituir gendtipos distintos.

A identificacao de diferentes genétipos e eventos de rearranjo genético ao longo
da emergéncia sanitaria no Brasil demonstra que os virus H5N1 do clado 2.3.4.4b
permaneceram em continua evolugao genética durante sua circulagcdo nas Ameéricas.
Entretanto, até o momento, ndao ha evidéncias de que as mudancas genotipicas
identificadas no Brasil tenham sido acompanhadas por alteragcbes consistentes no
comportamento epidemioldgico ou fenotipico dos virus, como mudangas no espectro
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de espécies acometidas, na apresentacao clinica, na patogenicidade ou na capacidade
de transmissao entre aves domésticas.

Aliteratura internacionalindica que a ampliacdo do numero de espécies afetadas
observada durante a atual panzootia esta relacionada principalmente a elevada pressao
de infeccao ambiental, a expansao da circulacao viral em aves silvestres e ao aumento
das interfaces ecoldgicas entre diferentes hospedeiros, mais do que a emergéncia de
um gendtipo especifico. Da mesma forma, mutacbes associadas a adaptagao a
mamiferos tém sido descritas principalmente apds eventos de spillover para essas
espécies, nao constituindo evidéncia de alteracéo fenotipica generalizada dos virus
circulantes em aves. Assim, a interpretacao epidemioldgica das mudangas gendmicas
deve considerar conjuntamente as evidéncias filogenéticas, epidemioldgicas,
ecoldgicas e, quando disponiveis, estudos fenotipicos, evitando inferir alteragdes
bioldégicas apenas com base na identificacdo de novos gendtipos.

5.6 Reducao das incertezas

A investigacao epidemiolégica de focos de IAAP frequentemente envolve
multiplas hipdteses plausiveis de introdugdo ou disseminagdo. Em determinadas
situagodes, informagdes de movimentagao, proximidade geografica ou exposigao a aves
silvestres podem néo ser suficientes para distinguir entre hipdteses concorrentes.

A incorporacao de dados gendmicos permite acrescentar uma nova camada de
evidéncia a investigacdo. Quando os resultados gendmicos sdo concordantes com a
cronologia, a localizacdo e os vinculos epidemioldgicos, aumenta a confianga na
hipotese formulada. Quando sao discordantes, podem indicar a necessidade de revisao
da investigacdo ou de considerar hipéteses alternativas.

A reducao da incerteza, entretanto, nao significa sua eliminacdo. A auséncia de
sequéncias de determinados hospedeiros ou periodos, diferencas na intensidade da
vigildncia e limitacdes na representatividade das amostras podem impedir a
reconstrugcdo completa das cadeias de transmisso.
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CAPITULO 6

Aplicacoes e perspectivas da integracao
entre vigilancia epidemiologica e
genomica para o fortalecimento do
servico veterinario oficial

6.1 Introducao

Mais do que ampliar o conhecimento sobre os eventos ocorridos, a analise
integrada das informacgdes epidemiolégicas e gendmicas oferece novas possibilidades
de aplicagao na vigilancia oficial, especialmente na investigagdo epidemioldgica, na
identificagcao de possiveis vias de introdugao e dispersao viral, na avaliagao de risco e
na definicdo de populagdes e areas prioritarias para vigilancia.

A associacao desses dados as informacades laboratoriais, espaciais e ecolégicas
permite construir uma visdo mais abrangente da dindmica da IAAP e transformar os
resultados produzidos pela vigilAncia em informagdes aplicaveis ao planejamento e a
tomada de decisdo pelo SVO. Ao mesmo tempo, possibilita identificar lacunas de
conhecimento e novas oportunidades para o aprimoramento das estratégias de
prevencéao, detecgdo precoce e resposta.

Este capitulo discute as contribuicbes observadas e potenciais da integracao
entre dados epidemioldgicos e genbmicos para a compreensao da dindmica da IAAP no
Brasil, bem como suas possibilidades de aplicacao para aprimoramento das estratégias
adotadas pelo SVO.

6.2 Integracao de evidéncias e aprimoramento da vigilancia

Os conhecimentos produzidos pela vigilancia epidemiolégica e genbémica da
IAAP foram progressivamente incorporados a atuagao do SVO, permitindo ajustar
estratégias, ampliar populagodes e interfaces consideradas na vigilancia e aperfeicoar a
identificacao e priorizacdo de situacdes de maior risco. A integracdo desses achados
com informacgcbes sobre a distribuicdo de aves silvestres e domésticas, rotas
migratdrias, movimentacao animal e fatores ambientais possibilitou transformar dados
provenientes de diferentes fontes em conhecimento aplicado as agdes de prevencao,
investigacao, vigildncia e resposta.
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Essa abordagem se insere no conceito de inteligéncia epidemiolégica, que
envolve a coleta, integracdo, analise e interpretagcao sistematica de informacdes
provenientes de diferentes fontes para identificar e avaliar riscos sanitarios e subsidiar
a tomada de decisdo pelo SVO. No contexto da emergéncia de IAAP no Brasil, sua
aplicacao resultou em adaptacdes concretas das estratégias de vigilancia a medida que
novas evidéncias epidemiolégicas, genbmicas e ecoldgicas se tornaram disponiveis.

Uma dessas aplicagdes foi o aprimoramento da vigildncia baseada em risco. A
incorporacao de informacdes sobre areas de concentracdo de aves silvestres, rotas
migratérias, distribuicdo espacial dos focos e resultados das investigacoes
epidemioldgicas permitiu aprimorar as avaliagdes de risco, identificar regides com
maior probabilidade de introducéo viral e aperfeicoar a priorizagcdo de municipios e
areas para intensificacdo das acoes de vigilancia e biosseguridade.

A evolucado da emergéncia também demonstrou a necessidade de adaptacao
continua da vigildncia as mudancas no perfil epidemioldgico da doenca. Inicialmente, a
vigildncia passiva em aves silvestres concentrava-se principalmente em espécies das
ordens Anseriformes e Charadriiformes, reconhecidas internacionalmente como
importantes reservatérios dos virus influenza aviaria. Entretanto, ao longo da
emergéncia, a detecgdo da infecgcdo em espécies pertencentes a diferentes ordens
taxondmicas, incluindo aves silvestres residentes, evidenciou a ampliagao do espectro
de hospedeiros. Algumas dessas espécies podem potencialmente atuar como
hospedeiros-ponte, favorecendo a interface entre aves migratérias infectadas e outras
populacdes de aves silvestres, periurbanas e domésticas. Diante desse cenario, a
vigildncia passiva foi ampliada, passando a considerar aves silvestres de diferentes
espécies como populagcdo-alvo, desde que atendidos os critérios de caso suspeito
estabelecidos pelo SVO, aumentando a capacidade do sistema de detectar mudancgas
no perfil epidemiolégico da IAAP.

A ampliacdo do espectro de hospedeiros observada ao longo da emergéncia nao
se restringiu as espécies aviarias. A ocorréncia de infecgdes por virus H5N1 em
diferentes espécies de mamiferos domésticos e silvestres em outros paises evidenciou
a possibilidade de eventos de spillover e a necessidade de ampliar a atencao para
espécies nao aviarias potencialmente expostas. Diante dessa evolucao do cenario
epidemioldgico, a estratégia de vigilAncia no Brasil também foi progressivamente
adaptada para contemplar essas interfaces, especialmente em situacdes de focos de
IAAP em aves domésticas. Nesses eventos, passou-se a considerar a avaliacao de risco
para mamiferos domésticos (bovinos e suinos) presentes na unidade epidemioldgica
afetada, particularmente quando houvesse possibilidade de contato direto ou indireto
com aves infectadas ou materiais potencialmente contaminados. Conforme o risco
identificado, a investigacdo pode incluir a coleta de amostras contribuindo para a
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deteccdo de possiveis eventos de transmissdo entre espécies e para o
acompanhamento de mudancgas no espectro de hospedeiros do virus.

A vigilancia genbmica acrescentou outra dimensdo a essa interpretagao,
passando a ser incorporada de forma sistematica as investigagcdes e a avaliacao do
cenario epidemioldgico. Sua integragcdo aos dados epidemiolégicos tem contribuido
para avaliar as relagcbes entre os focos, investigar possiveis vias de introducéo e
dispersao viral e identificar mudancas no perfil dos virus detectados no pais.

Dessa forma, a integracdo de informagdes epidemioldgicas, genbmicas e
ecoldgicas tem permitido incorporar novos achados a vigilancia oficial e ajustar
progressivamente suas estratégias as mudangas observadas no perfil epidemiolégico
da IAAP, contribuindo para a definicao de prioridades e o aprimoramento da vigilancia
baseada emrisco

6.3 Perspectivas

A rapida evolugao da IAAP e a crescente diversidade e volume de informagodes
produzidas pela vigilancia reforgam a necessidade de evolugéo continua da capacidade
do SVO para integrar, processar e analisar dados de diferentes fontes. Nesse contexto,
uma perspectiva estratégica para o Brasil € avangar na incorporagao de sistemas de
inteligéncia epidemiolégica voltados a integragao e analise de dados, capazes de reunir,
de forma sistematica e oportuna, informacdes epidemioldgicas, laboratoriais,
gendmicas, ecoldgicas, ambientais e produtivas.

Esse processo deve contemplar tanto o nivel central, fortalecendo a capacidade
nacional de analise, avaliacao de risco e definicao de estratégias, quanto os SVE,
responsaveis pela geracao de grande parte dos dados e pela execucao das acoes de
vigildncia em campo. O fortalecimento dessa capacidade nos diferentes niveis do SVO
podera favorecer maior interoperabilidade entre sistemas, padronizacado e qualidade
dos dados, automatizacao de anélises e geracao de informacgoes estratégicas em tempo
oportuno.

A consolidagcdo dessa estrutura permitira avancar de sistemas
predominantemente voltados ao registro e acompanhamento das ocorréncias para
modelos capazes de integrar e analisar continuamente diferentes fontes de informacéo,
favorecendo a identificacdo precoce de alteracoes no perfil epidemioldgico, a
priorizacao de areas e populagdes de maiorrisco e o direcionamento mais oportuno das
acodes de vigilancia.

Outro importante avango consiste naintegracao de bancos de dados atualmente
produzidos por diferentes instituicbes. Informagdes provenientes da vigilancia

56



epidemioldgica oficial, da vigilancia ativa de aves silvestres assintomaticas conduzida
por instituicbes ambientais e de pesquisa, do monitoramento de fauna, e de dados
ambientais devem ser analisadas de forma integrada, ampliando significativamente a
capacidade de compreender os determinantes ecolégicos da circulacao viral. Essa
abordagem permitiria identificar com maior precisao areas prioritarias para vigilancia,
rotas provaveis de dispersao, interfaces entre aves migratdrias, aves residentes e aves
domésticas, identificacdo de fatores ambientais associados a manutencdo e
disseminacao do virus bem como funcionaria como um sistema de alerta de focos para
avicultura industrial.

A integracdo dessas evidéncias também devera contribuir para o
desenvolvimento de modelos capazes de identificar areas de maior concentracao de
ocorréncias (hotspots), estimar areas com maior probabilidade de introducdo e
dispersao viral e subsidiar a atualizacao continua das estratégias de vigilancia baseada
em risco no pais para avicultura industrial.

A ampliacdo da vigildncia gendbmica podera, adicionalmente, permitir o
acompanhamento mais sistematico da diversidade viral, de mutacoes, eventos de
rearranjo genético e marcadores moleculares de interesse. Quando associadas as
evidéncias epidemioldgicas e, quando disponiveis, fenotipicas, essas informacdes
podem apoiar a avaliagdo de alteragcdes relacionadas a adaptagédo a hospedeiros,
transmissibilidade e outras caracteristicas relevantes. Em cenarios nos quais
estratégias de vacinagcdo sejam consideradas, a caracterizacdo genética e antigénica
dos virus circulantes também podera oferecer subsidios para a avaliagéo e selegéo de
potenciais cepas vacinais.

Por fim, a consolidagcdo da abordagem de Uma S6 Saude representa uma das
principais perspectivas para o fortalecimento da vigilancia da IAAP. A integracao entre
saude animal, saude humana, meio ambiente e conservagcdo da fauna permitira
compreender de forma mais abrangente as interfaces ecoldgicas envolvidas na
circulacao dos virus influenza, identificar precocemente eventos de transmisséao entre
espécies e aprimorar a capacidade de resposta frente as doencas transfronteirigas.

57



CAPITULO 7

Consideracoes finais

A experiéncia acumulada desde a introducao da IAAP no Brasil, em 2023,
demonstrou a robustez e a capacidade de adaptagéo do sistema nacional de vigilancia,
sustentado pela atuacao integrada entre o MAPA, os SVE, a rede laboratorial oficial,
setor produtivo e os diferentes atores envolvidos na vigilancia e na resposta as
emergéncias zoossanitarias. A estrutura estabelecida permitiu detectar e investigar
focos em diferentes espécies e contextos epidemioldgicos, ampliar a capacidade
diagndstica e implementar oportunamente medidas de prevencgao, controle e resposta.

Ao mesmo tempo, os resultados apresentados neste relatério demonstram que
a epidemiologia da IAAP permanece dindmica e sujeita a mudangas continuas. A
ampliacdo da distribuicdo geografica e do espectro de hospedeiros, associada a
identificacdo de diferentes gendtipos, eventos de rearranjo genético e possiveis
introdugdes independentes, evidencia que o risco sanitdrio ndo se restringe aos
periodos ou as areas onde foram observadas as primeiras detecgdes. Nesse cenario, a
reducdo donumerodefocos aolongo dotempo nao deve serinterpretadacomo redugao
da necessidade de vigilancia, mas reforga a importancia da manutengao de um sistema
continuo, sensivel e baseado em risco, capaz de reconhecer precocemente alteragdes
no padrao epidemiolégico e direcionar as agdes para populagcdes aviarias, areas e
interfaces de maior risco.

Aincorporacéo da vigildncia gendmica representou um importante avango nesse
processo. Sua integragdo as informacdes epidemioldgicas, laboratoriais, espaciais e
ecoldgicas ampliou a capacidade de interpretar os eventos detectados, formular e
avaliar hipoteses sobre possiveis vias de introducao e dispersao viral, acompanhar a
evolucdo dos virus e orientar o aprimoramento das estratégias de vigildncia. Os
resultados demonstram, entretanto, que os dados genbmicos devem permanecer
integrados as investigacdoes epidemiolégicas de campo, atuando como fontes
complementares de informagao para a construcao das conclusdes do SVO.

A experiéncia brasileira também demonstra que a robustez de um sistema de
vigildncia ndo depende apenas de sua capacidade de responder aos focos, mas de sua
capacidade de aprender e se adaptar continuamente as mudangas do cenario
epidemioldgico. A ampliacao das espécies consideradas na vigildncia, a incorporacao
de novas interfaces epidemiolégicas, o fortalecimento da capacidade laboratorial € a
utilizacdo crescente de informagdes gendmicas constituem exemplos dessa adaptacgao
ao longo da emergéncia.
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Para os préoximos anos, torna-se estratégico consolidar esses avangos e
fortalecer a capacidade de inteligéncia epidemioldgica nos niveis central e estadual,
promovendo maior integracao e interoperabilidade entre dados epidemiolégicos,
laboratoriais, genbmicos, ecoldgicos, ambientais e produtivos. Sistemas mais robustos
de andlise poderdo permitir que o grande volume de informagbes produzido pela
vigilancia seja transformado, de forma cada vez mais oportuna, em conhecimento
aplicado a avaliagao de risco, ao alerta precoce e a definicdo das prioridades do SVO.
Essa necessidade ja é apontada nas perspectivas do préprio relatdrio.

Dessa forma, os resultados consolidados neste relatério demonstram que o
Brasil dispde de uma estrutura de vigilancia abrangente e tecnicamente consolidada,
capaz de detectar, investigar, caracterizar e responder aos eventos de IAAP. A
manutencao dessa capacidade, entretanto, exige investimento continuo na vigilancia,
na capacidade diagndstica, na qualificacdo das informacgdes, na integracao entre
instituicoes e na incorporagao de novas ferramentas analiticas. Paralelamente, diante
do carater dindmico da IAAP, da diversidade de hospedeiros envolvidos e da
multiplicidade de interfaces capazes de favorecer a introdugéo e a disseminacgao viral,
a implementacao de medidas de biosseguridade em estabelecimentos avicolas
assumem importancia cadavez maior como componente fundamental da prevengéao. O
fortalecimento continuo dessas medidas, associado a vigildncia baseada em risco e a
detecgéao precoce, constitui uma das principais estratégias para reduzir a probabilidade
de introducéao do virus nas populagdes de aves domésticas comercias.

Mais do que responder a emergéncia iniciada em 2023, o desafio passa a ser
consolidar uma vigildncia permanente, integrada e orientada pelo risco, capaz de
acompanhar a evolugcéo da IAAP no Brasil e no mundo, antecipar mudancas relevantes
no cenario epidemioldgico e sustentar a prote¢do da avicultura nacional e da saude
publica.

59



Referéncias

ARIYAMA, N. et al. Highly Pathogenic Avian Influenza A(H5N1) Clade 2.3.4.4b
Virus in Wild Birds, Chile. Emerging Infectious Diseases, Atlanta, v. 29, n. 9,
2023. Disponivel em: https://wwwnc.cdc.gov/eid/. Acesso em: 10 ago. 2026.
EUROPEAN FOOD SAFETY AUTHORITY (EFSA). Avian influenza. Parma: EFSA,
2026. Disponivel em: https://www.efsa.europa.eu. Acesso em: 10 ago. 2026.
EUROPEAN FOOD SAFETY AUTHORITY (EFSA). Avian influenza: new outbreaks
expected in Europe until winter ends. Parma: EFSA, 11 dez. 2025. Disponivel em:

https://www.efsa.europa.eu. Acesso em: 10 ago. 2026.

EUROPEAN FOOD SAFETY AUTHORITY (EFSA); EUROPEAN CENTRE FOR
DISEASE PREVENTION AND CONTROL (ECDC); EUROPEAN UNION REFERENCE
LABORATORY (EURL). Avian influenza overview December 2025-February 2026.
EFSA Journal, v. 24, 2026.

EFSA AHAW PANEL (EFSA Panel on Animal Health and Welfare); MORE, S.;
BICOUT, D.; BATNER, A.; et al. Scientific opinion on avian influenza. EFSA
Journal,v. 15, n. 10, art. 4991, 2017. DOI: 10.2903/j.efsa.2017.4991.

FOOD AND AGRICULTURE ORGANIZATION OF THE UNITED NATIONS (FAO);
WORLD HEALTH ORGANIZATION (WHO); WORLD ORGANISATION FOR ANIMAL
HEALTH (WOAH). Updated joint FAO/WHO/WOAH public health assessment of
recent highly pathogenic avian influenza A(H5) virus events in animals and
people. Rome: FAO, 20 maio 2026. Disponivel em: https://www.fao.org. Acesso
em: 10 ago. 2026.

MARTELLI, L. et al. Study of the interface between wild bird populations and
poultry and their potential role in the spread of avian influenza. Microorganisms,
v.11,n.10, art. 2601, 2023. DOI: 10.3390/microorganisms11102601.

Mortality in sea lions is associated with the introduction of the H5N1 clade
2.3.4.4bvirus in Brazil October 2023: whole genome sequencing and
phylogenetic analysis. 2024.

Cross-species and mammal-to-mammal transmission of clade 2.3.4.4b highly
pathogenic avian influenza A/H5N1 with PB2 adaptations. 2025.

Relatério de areas de concentragao de aves migratérias no Brasil. Cabedelo, PB:
CEMAVE/ICMBio. 2022. 42 edigao

RIVETTIJUNIOR, A. V.; REISCHAK, D.; OLIVEIRA, C. H. S. de et al. Phylodynamics
of avian influenza A(H5N1) viruses from outbreaks in Brazil. Virus Research, v.
347, p. 199415, 2024. DOI: 10.1016/j.virusres.2024.199415.

RIVETTIJUNIOR, A. V.; REISCHAK, D.; CARNEGIE, L. et al. Genomic diversity and
reassortment of highly pathogenic avian influenza A/H5N1 virus (clade 2.3.4.4b)

60


https://wwwnc.cdc.gov/eid/
https://www.efsa.europa.eu/
https://www.efsa.europa.eu/
https://www.fao.org/

in Brazil: Evidence of multiple introductions and intra-epidemic reassortmentin
2025. Virology, v. 615, p. 110751, 2026. DOI: 10.1016/j.virol.2025.110751.
SILVA, M. S. et al. Incursion of Highly Pathogenic Avian Influenza A(H5N1) Clade
2.3.4.4b Virus, Brazil, 2023. Emerging Infectious Diseases, Atlanta, v. 30, 2024.
SOUZA, C. K. et al. Phylodynamics of avian influenza A(H5N1) viruses from
outbreaks in Brazil. 2024.

Highly pathogenic avian influenza A(H5N1) virus outbreak in Peru in 2022-2023.
2024.

Highly Pathogenic Avian Influenza A(H5N1) from Wild Birds, Poultry, and
Mammals, Peru. Emerging Infectious Diseases, Atlanta, 2023.

WORLD ORGANISATION FOR ANIMAL HEALTH (WOAH). Avian influenza. Paris:
WOAH. Disponivel em: https://www.woah.org. Acesso em: 10 ago. 2026.
WORLD ORGANISATION FOR ANIMAL HEALTH (WOAH). Avian influenza:
understanding new dynamics to better combat the disease. Paris: WOAH, 2025.
Disponivel em: https://www.woah.org. Acesso em: 10 ago. 2026.

WORLD ORGANISATION FOR ANIMAL HEALTH (WOAH). Statement on the
impact of HPAI on wildlife worldwide. Paris: WOAH, 18 dez. 2025. Disponivel em:
https://www.woah.org. Acesso em: 10 ago. 2026.

WORLD ORGANISATION FOR ANIMAL HEALTH (WOAH). Terrestrial Animal
Health Code. Chapter 10.4: Infection with high pathogenicity avian influenza
viruses. Paris: WOAH. Disponivel em: https://www.woah.org. Acesso em: 10
ago. 2026.

61


https://www.woah.org/
https://www.woah.org/
https://www.woah.org/
https://www.woah.org/

ANEXOS

Tabela 1. Amostras sequenciadas e identificacdo de gendtipos resultante da vigilancia

oficial do virus da influenza aviaria de alta de patogenicidade no Brasil

UF

Municipio

Espécie

Data de

deteccao

Genoétipo

Coberturado

sequenciamento

1| ES | Cariacica Trinta-réis-de- 15/05/2023 — Parcial
bando
2 | ES | Cariacica Trinta-réis-de- 15/05/2023 B3.2 Genoma completo
bando
3 | ES | Cariacica Atoba-pardo 15/05/2023 — Parcial
ES | Serra Corujinha-do- 26/05/2023 — Parcial
mato
5| ES | Serra Corujinha-do- 26/05/2023 B3.2 Genoma completo
mato
6 | RJ | Niterdi Fragata 03/06/2023 B3.2 Genoma completo
7 | SP | Ubatuba Trinta-réis-real 05/06/2023 — Parcial
8 SP | Ubatuba Trinta-réis-real 05/06/2023 B3.2 Genoma completo
9 | BA | Caravelas Trinta-réis-real 06/06/2023 — Parcial
13 | SC | ltapoa Trinta-réis-real 25/07/2023 B3.2 Genoma completo
14 | SC  — Galinha-d'Angola 15/07/2023 B3.2 Genoma completo
15 | PR | Antonina Trinta-réis-real 23/06/2023 B3.2 Genoma completo
16 | ES | Itapemirim Gaviao-preto 07/06/2023 B3.2 Genoma completo
17 | MS | Bonito Galinha 22/09/2023 B3.2 Genoma completo
19 | SC | Séao Francisco Atoba-pardo 27/09/2023 B3.2 Genoma completo
do Sul
20 | RS | RioGrande Ledo-marinho- 03/10/2023 B3.2 Genoma completo
da-Patagbnia
21 | RS | Torres Ledo-marinho- 11/10/2023 B3.2 Genoma completo
da-Patagbnia
23  ES | Piuma Trinta-réis-boreal | 27/05/2023 — Parcial
24 | SC | Penha Quero-quero 29/08/2023 — Parcial
25 | SP | Bertioga Bobo-pequeno 18/09/2023 — Parcial
27 | RS | SdolJosédo Trinta-réis-real 13/10/2023 B3.2 Genoma completo
Norte
28 RS | — Lobo-marinho- 06/10/2023 — Parcial
sul-americano
30 SP | Bertioga Batuirugu 08/11/2023 — Parcial
31  SP | Bertioga Batuirugu 08/11/2023 B3.2 Genoma completo
32 | SP | Sao Sebastiao Pardela-preta 09/11/2023 B3.2 Genoma completo
33 | SC | Penha Trinta-réis-boreal | 09/11/2023 B3.2 Genoma completo
34  SP | Ubatuba Pardela-preta 10/11/2023 B3.2 Genoma completo
35 | PR | Matinhos Trinta-réis-de- 14/11/2023 B3.2 Genoma completo
bando
36 SP | IlhaComprida Trinta-réis-de- 16/11/2023 B3.2 Genoma completo
bando
37 | SP | Praia Grande Trinta-réis-real 13/12/2023 B3.2 Genoma completo
38 | ES | Itapemirim Trinta-réis-boreal | 02/02/2024 B3.2 Genoma completo
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39
40

41
42

43

44
45
48

51

52

56

57

58
59
60
61
62
63
64
65

67
69
70
71
72

74
75
76

77
78

79

80

RJ
SP

ES
RJ

RJ

RJ
RJ
ES

RJ

RJ

RS

RS

RS
MG
MG
RS
MT
DF
DF
GO

ES
SP
CE
RJ
SP

MG
MT
MT

MT
RS

SP

RS

Macaé

Bertioga

Piuma

Sao Joadoda
Barra

Sao Francisco
de Itabapoana
Cabo Frio

Rio das Ostras

Vitéria
Macaé

Séo Francisco
de Itabapoana
Sapucaia do
Sul

Sapucaia do
Sul
Montenegro

Mateus Leme
Mateus Leme
Montenegro
Campinapolis
Brasilia
Brasilia

Santo Antonio
da Barra
Sao Mateus

Sao Paulo
Quixeramobim
Rio de Janeiro

Monte Azul
Paulista
Mateus Leme

Cuiaba

Acorizal

Cuiaba

Santa Vitdria do
Palmar
Guaira

Coqueiros do
Sul

Trinta-réis-boreal
Trinta-réis-de-
bando
Trinta-réis-boreal

Trinta-réis-boreal
Trinta-réis-boreal

Trinta-réis-boreal
Trinta-réis-boreal
Trinta-réis-de-
bando
Trinta-réis-de-
bando
Trinta-réis-boreal

Cisne-negro

Cisne-de-
pescoco-negro
Galinha

Cisne-negro
Cisne-negro
Jo&o-de-barro
Galinha

Ireré

Emu

Galinha

Ireré

Galinha

Galinha
Galinha-d'Angola
Galinha

Ganso
Pavao
Galinha

Galinha

Capororoca
Ireré

Galinha

09/02/2024
22/02/2024

02/03/2024
02/03/2024

02/03/2024

09/03/2024
15/03/2024
26/04/2024

12/04/2024

05/04/2024

15/05/2025

15/05/2025

15/05/2025
25/05/2025
25/05/2025
28/05/2025
07/06/2025
03/06/2025
14/06/2025
13/06/2025

27/06/2025
11/07/2025
17/07/2025
22/07/2025
23/07/2025

25/05/2025
23/12/2025
16/01/2026

23/12/2025
03/03/2026

15/07/2026

17/07/2026

B3.2
B3.2

B3.2

B3.2

B3.2
B3.2
B3.2

B3.2

B3.2

K.8

Genoma completo

Genoma completo

Genoma completo

Parcial
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo

Genoma completo
Parcial

Parcial (HA, NP, NA,
MP e NS)
Genoma completo

Genoma completo
Genoma completo

Genoma completo
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