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INFORME N.03/23 REDE PREVIR-MCTI

A Rede PREVIR-MCT], através do Instituto de Ciéncias Biomédicas Il (ICB-Il), da Faculdade
de Zootecnia e Engenharia de Alimentos (FZEA) e Instituto de Medicina Tropical (IMT) da
Universidade de Sdo Paulo (USP), do Instituto de Biologia (IB) da Unicamp, da Universidade do Vale
do Rio dos Sinos e Hospital Israelita Albert Einstein (HIAE), deu continuidade a caracterizacdo da
amostra positiva para o virus de Influenza aviaria de uma ave coletada no Parque Nacional da Lagoa
do Peixe (31°16'44.4"S 50°56'09.9"W) e Litoral Médio entre os dias 03 ao 08/01/2023. Todos 0s oito
segmentos do virus foram sequenciados e a amostra foi identificada como pertencente ao subtipo
H11N2. A analise do gene que codifica a hemaglutinina identificou o virus como virus de influenza
aviaria de baixa patogenicidade (IABP). As analises do genoma indicam que todos 0s segmentos,
exceto o gene PB1, se agruparam com segmentos de outros virus do subtipo H11N2 identificados na
América do Norte em 2022. A analise filogenética do gene PB1 agrupou a sequéncia brasileira com
sequéncias do gene PB1 encontradas em virus de influenza aviaria de alta patogenicidade (IAAP) do
subtipo H5N1 previamente identificadas nos paises da América do Sul. O trabalho de caracterizacao
do virus destaca a importancia de avaliar as sequéncias genéticas do virus de influenza aviaria, uma

Vez que 0 virus apresenta o rearranjo dos segmentos como mecanismo de evolucéo viral.

Caracterizacdo da amostra positiva para influenza aviaria.

A rede PREVIR-MCTI comunicou (Informe n.01/2023) no dia 04 de fevereiro, a identificacdo
do virus da influenza aviaria em uma amostra (pool de suabes orofaringeo e cloacal) coletada de um
individuo Calidris fuscicollis no Parque Nacional da Lagoa do Peixe (PNLP) em janeiro de 2023. A
amostra foi obtida com a intensificacdo da vigilancia ativa de aves silvestres migratorias em diferentes
regides do Brasil pelas equipes integrantes da rede PREVIR-MCTI. A regido Sul do pais, em especial
o Parque Nacional da Lagoa do Peixe foi selecionado pelas caracteristicas ecoldgicas e da grande

concentragcdo de aves migratdrias que chegam todo ano ao Brasil (CEMAVE, 2022). Nesta regido
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foram encontrados diversos virus de influenza aviaria de baixa patogenicidade (IABP) em aves

silvestres migratorias (Araujo et al., 2018).

Uma aliquota desta amostra de suabe (pool de suabe orofaringeo e cloacal) da ave da espécie
Calidris fuscicollis (magcarico-de-sobre-branco) foi enviada para o LFDA-SP, aos cuidados da Dra.
Dilmara Reischak, no dia 15 de fevereiro de 2023, para a realizacdo da contra-prova do diagnostico.

Os laboratdrios da rede PREVIR-MCTI continuaram o processamento da amostra positiva
supracitada e realizaram o sequenciamento genémico de alto desempenho (NGS) utilizando o
enriquecimento da amostra conforme metodologia previamente descrita (Hoffmann et al., 2001; Zhou
et al., 2009). Foi utilizada a plataforma Illumina para o sequenciamento génico e as sequéncias foram
obtidas no dia 23/02/2023. Analises filogenéticas foram realizadas utilizando o modelo de Maximum
Likelihood baseado no método GTR (General Time Reversible) dos oito segmentos génicos do virus
de influenza aviaria. Sete de oito genes do virus identificado na Lagoa do Peixe foram agrupados com
sequéncias de outros virus do subtipo H11N2 identificados em amostras de Calidris pusilla
(macaricos-rasteirinhos) amostrados em 2022 na Bahia de Delaware (Figura 1 ilustra as analises
filogenéticas dos genes da hemaglutinina e neuraminidase). A analise do gene PB1 identificou que
amostra brasileira foi agrupada com o grupo de sequéncias do gene PB1 obtidas do virus H5N1 de
influenza aviaria de alta patogenicidade (IAAP) identificados na Florida, Chile, Peru e Equador. O
gene PB1 dos IAAP H5N1 obtidos de amostras de Pelicanos na Venezuela estdo agrupados em outro
ramo com sequéncias da América do Norte (Figura 2). O gene PB1 do macarico do apresentou uma

identidade de 98 a 98,6% com as sequéncias do ramo mais proximo (Tabela 1)
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— A/duck/Peru/CH36/2010 | HA| A/H11N9 | 615859

—— A/Mallard/Alberta/567/2021 | HA | A/ H11N9 | 2257973
A/mallard/Californial/AHO187927/2021 | HA | A/H11N9 | 1933042

Alcinnamon teal/Utah/AHO166334/2021 | HA | A/H11NO | 1932258

a6 A/mallard/Utah/AHO 152345/2021 |HA | A/H11N9 | 1933069
A/mallard/Utah/AHD152319/2021 |HA | A/H11N9 | 1933064

B A/whiterumped sandpiper/R5-Brazill A10/2023 HA

AlSemipalmated sandpiper/Delaware/1115/2022 | HA | A/H11N2 | 2403191
1001 A/ Semipalmated sandpiper/Delaware/1126/2022 | HA | A/ H11N2 | 2403306

—— A/Green-Winged Teal/California/D1800952/2018 | NA | A /HIN2 | 1549367
- Alnorthern shoveler/Alaska/UGAI16-5349/2016 | NA | A /H12N2 | 1903904
A/Bufflehead/Alberta/500/2021 | NA| A/ H3N2 | 2257989

A/northern pintail/Alaska/AK18-444/2018 | NA| A/ H5N2 | 2142966
80| - A/Western Sandpiper/Alaska/20MB01003/2020 | NA| A/H6N2 | 1975071

80 A/Semipalmated sandpiper/Delaware/1126/2022 INA| A/H11N2 | 2403308

AlSemipalmated sandpiper/Delaware/1115/2022 |NA| A/H11N2 | 2403193

100 L A/Red knot/Delaware/255/2022 | NA| A/ H11N2 | 2403222

94 W A/white-rumped sandpiper/RS-Brazil/A10/2023 NA

Figura 1: Fragmento da andlise filogenética dos genes que codificam as glicoproteinas
hemaglutinina e neuramidase dos virus de influenza aviéria incluindo a amostra identificada no Rio
Grande do Sul a partir de um animal da espécie Calidris fuscicollis. A) Hemaglutinina B)
Neuraminidase. A amostra brasileira foi destacada com um quadrado marrom (A/White-rumped

sandpiper/RS-Brazil/A10/2023).
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— B A/white-rumped sandpiper/RS-Brazil/A10/2023 PB1
— Alchicken/Florida/22-033392-001-original/2022 | | PB1 | A/ HAN1 | 2263905
10 Alchicken/Ecuador/04/2022 | PB1 | A/ HAN1 | 2245705
%1 Alchicken/Ecuador/04/2022 | PB1 | A / HSN1 | 2245705(2)
sli [ A/chicken/Ecuador/04/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2245705
534 Adchicken/Ecuador/03/2022 | PB1 | A/ H5N1 | 2245699
Alchicken/Ecuador/02/2022 | PB1| A/ H5N1 | 2245651
L A/mallard/Texas/22-035744-001-original/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2263608
- Affalcon/Costa Rica/INC-001-377/2023 | | PB1 | A/ H5N1 | 2413438
A/Peru/PIU-001/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2259585
@ A/Peru/PIU-001/2022 | PB1 | A/ H5N1 | 2259585
|| @ A/Peru/LIM-003/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2259601
9,J & A/Peru/LAM-002/2022 | PB1 | A/ HEN1 | 2259593
-IO A/Peru/LAM-002/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2259593(2)
79 |- @ AJblack skimmer/Chile/C61962/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2397290
@ A/Gull/Chile/7023-2/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2416980
@ A/Gull/Chile/7023-3/2022 | PB1 | A / HEN1 | 2416985

g2 | & A/Pelican/Venezuela/Pel4/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2236182
_' A A/Pelecanus occidentalis/Venezuela/4S2/2022 | PB1 | A/ H5N1 | 2381007
- A/sanderling/MA/22HP00133/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2311325
~Alsnowy owl/MA/22MM00463/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2311557
+ Afgull/Florida/W22-162/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2181729
+ A/snow goose/Kansas/W22-174B/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2188297
+ Alchicken/Pennsylvania/22-012248-003-original/2022 | | PB1 | A / H5N1 | 2246006
Alchicken/Colorado/22-011827-002-original/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2243777
Alchicken/Wisconsin/22-012376-001-original/2022 | | PB1 | A / H5N1 | 2246102
Alswan/Oklahoma/22-032414-001-original/2022 | | PB1 | A / H5N1 | 2264137
Algoose/Alabama/22-038970-002-original/2022 | | PB1 | A / H5N1 | 2260460
53| A A/Pelican/Venezuela/Pel3/2022 | | PB1 | A/ H5N1 | 2236174
5 A A/Pelecanus occidentalis/Venezuela/352/2022 | PB1 | A / H5N1 | 2380999
A AlPelican/Venezuela/Pel3/2022 | PB1 | A/ H5N1 | 2236174

100

GOVERND FERPERAL

ol

UKIAG E RECONETRUGAD

Figura 2: Fragmento da anélise filogenética do gene PB1 comparando os virus de influenza com
a amostra identificada no Rio Grande do Sul a partir de um animal da espécie Calidris fuscicollis.
A amostra na arvore foi destacada com um quadrado marrom (A/White-rumped sandpiper/RS-
Brazil/A10/2023). A) Amostra brasileira foi agrupada com o grupo de sequéncias obtidas do virus
H5N1 de IAAP identificados na Florida, Chile (rosa), Peru (azul escuro) e Equador (azul claro).
B) O gene PB1 dos virus IAAP H5N1 obtidos de amostras de Pelicanos na VVenezuela (verde) estdo

agrupados em outro ramo com sequéncias da América do Norte.
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Tabela 1: Identidade genética do gene PB1do virus de influenza identificado nas amostras de aves silvestres. Os valores estdo
representados em %.

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
1 Al/white-rumped_sandpiper/RS-Brazil/A10/2023
2 AJchicken/Ecuador/03/2022 H5N1 98,4
3 A/Gull/Chile/7023-3/2022 H5N1 98,5 995
4 Alchicken/Ecuador/04/2022 H5N1 98,4 99,9 99,5
5 A/Peru/PIU-001/2022 H5N1 98,6 99,6 99,8 99,4
6 A/Peru/LIM-003/2022 H5N1 985 99,6 1000 995 999
7 A/Peru/LAM-002/2022 H5N1 98,3 99,3 99,7 99,3 996 99,7
8 AJchicken/Ecuador/04/2022 H5N1 98,4 99,9 99,5 100,0 994 995 99,3
9 A/chicken/Ecuador/02/2022 H5N1 98,4 99,8 99,4 99,8 99,3 995 992 998
10 A/Gull/Chile/7023-2/2022 H5N1 98,4 99,4 99,9 99,4 998 999 996 99,4 99,3
11 AJ/falcon/Costa_Rica/INC-001-377/2023 H5N1 98,5 99,5 99,5 99,4 99,7 995 993 994 994 994
12 A/mallard/Texas/22-035744-001-original/2022 H5N1 98,5 99,8 99,5 996 995 995 993 996 99,6 994 994

Nossos resultados baseados nas analises do gene PB1 sugerem a introducdo do virus H5N1 nas aves silvestres da América
do Sul em pelo menos dois eventos distintos pela migracdo das aves provenientes da América do Norte. Eles também sugerem que
0 virus esta circulando nas aves da América do Sul e eventos de rearranjos génicos ocorrendo. Portanto, a vigilancia local de espécies

de aves com alto risco de infeccdo, como aves aquaticas, deve ser intensificada.
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O virus H5 do clado 2.3.4.4B do virus IAAP se espalhou por toda a Europa, Oriente Médio,
Africa e Asia (FAO, 2022b) em 2020. No outono de 2021, aves silvestres migratorias introduziram o
H5 HPAIV da Eurasia para a América do Norte (Bevins et al., 2022; Caliendo et al., 2022). A FAO
alertou as autoridades para aumentar a vigilancia do virus em aves silvestres na America Central e do
Sul quando as aves migratorias se movem ao longo das vias aéreas das areas de reproducéo no Norte
para regides mais quentes no sul. Desde outubro de 2022, ja foi identificado no Uruguai, Argentina,
Bolivia, Chile, Equador, Peru, Venezuela, Coldmbia e outros paises da América Central. O virus foi
detectado em pelo menos 160 espécies de aves silvestres, incluindo aves silvestres residentes e
migratorias, e foi introduzido e aves comerciais e de subsisténcia em diferentes paises das Ameéricas,
causando perdas econémicas substanciais (USDA, 2023). O IAAP H5 também tem sido detectado em
mamiferos silvestres, demonstrando uma grande adaptacdo desse virus a diferentes hospedeiros (FAO,
2022a).

Além disso, dados os relatos de casos esporadicos de influenza aviaria (H5N1) em pessoas, a
ampla circulacdo em aves e a natureza em constante evolucdo dos virus da influenza, a Organizacao
Mundial de Saude (OMS) reitera a importancia da vigilancia global para detectar e monitorar
mudangas virais, epidemioldgicas e clinicas associadas aos virus de influenza emergentes ou em
circulacdo que possam afetar a salde humana (ou animal) e o compartilhamento oportuno de virus

para avaliacdo de risco (WHO, 2023).

A rede PREVIR-MCTI tem dado continuidade do monitoramento dos virus potencialmente
zoondticos em aves silvestres para identificar precocemente uma possivel dispersdo destes virus na
fauna silvestre brasileira e potencial transmissdo para 0s animais domesticos. Todos os dados estdo
sendo disponibilizados em bases de dados publicos nacionais (PREVIR — MCTI), comunicados ao

MCT]I e bases internacionais (PubMed) com a posterior submissao do trabalho ao periddico cientifico.
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