w“‘w

““XXIIl SALAO DE INICIAQAO i
CIENTIFICA E TECNOLOGICA

VAIN.EM.

CAULBR/ I

%%&& CAMPUS CANOAS

[MWWM

Q"'«»

IDENTIFICACAO DOS GENOTIPOS/SUBGENOTIPOS DO VIRUS
DA HEPATITE B NO SUL DO BRASIL

Gabriela Borgest#, Jonas Michel Wolf?, Vagner Ricardo Lunge?®3#, Daniel Simon

Aluna do curso de Ciéncias Biologicas - Bolsista PROBIT — FAPERGS - gabibiborges@gmail.com
2 Laboratério de Diagnostico Molecular —- ULBRA —
3 Professor do PPGBIioSaude — vagner.lunge@gmail.com
4 Orientador

INTRODUCAO
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A hepatite B é uma doenca humana viral grave e

representa um grande problema de salide publica. Estimativas 4?56%““%
apontam que 3,2% da populacao apresenta hepatite B cronica _%*%%7
com mais de 600 mil 6bitos devido a doencas decorrentes = R

como cirrose e carcinoma hepatocelular (Trepo et al., 2014). s T
O virus da hepatite B (HBV, do inglés hepatitis B virus) @‘fﬁ“ :
AT

pertence a familia Hepdnaviridae, tem seu genoma organizado
em uma moleéecula circular de DNA fita dupla parcial (Tong &
Revill, 2016).

Atualmente e classificado em dez gendtipos (A até J) e
em diversos subgenotipos, de acordo com a diversidade
gendmica. Dados indicam que os genotipos A, D e F sao os r ngsgw
mais frequentes no Brasil, mas diferentes perfis séo o 2
identificados dependendo da regido avaliada (Pourkarim et al., E%ﬂw-
2014). f—égém“m%
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OBJETIVOS

O objetivo deste estudo foi determinar as frequéncias
dos genotipos e subgendtipos do HBY em uma amostragem
de pacientes diagnosticados com hepatite B no Sul do pais.

& 3
M101T27 F'. F'.U_ED‘I{T
99?921 20

03

G-
D&J“%B“B?ﬂfrﬁ% o998 380
CA-Z04c,

|: D3 JFEIEEEE %R SCEIJZDDE

D3 KMS'I%-’fg%gAFR EIII‘Id-
AFE_2003
D AYZ EZEERAFIT 2003
D3 _K 20M7
B R L e
T3 JNEEETH 'A%G EEEE 2011
PAT41e
F‘F EEIE

— D3 JFEISEEU Bé gé EDDE

Figura 1. Filogenia gerada para avaliacdo dos genotipos e subgenotipos.

MATERIAIS E METODOS

Foram avaliados pacientes com hepatite B cronica de
quatro cidades do Rio Grande do Sul, o DNA gendomico fol
extraido pelo método de adsorcdo em silica e apds foi
realizada amplificacao de um fragmento de 580 pares de bases
de uma regiao de sobreposicao dos genes S e P pela reacao em
cadela da polimerase aninhada (nested PCR). Os fragmentos
amplificados foram sequenciados pelo método de Sanger. As
sequéncias de nucleotideos foram alinhadas com sequéncias de
referéncias obtidas do NCBI GenBank. Os alinhamentos foram
realizados pelo metodo MAFFT e as filogenias foram geradas
pelo método de Neighbor-Joining. Todas as analises foram

Recentemente, dados de estudo com base populacional
no Brasil, informam que o genotipo A predomina nas regioes
Norte (71,6%) e Nordeste (65,0%), enquanto que o D
apresentou maior frequéncia na regiao Sul com 78,6% (Lampe
et al., 2017).

Ademais, em pesquisa conduzida na cidade de Chapeco,
no ano de 2015, 97,0% das amostras foram classificadas como
genotipo D (Gusatti et al., 2015). Nossos achados estao de

conduzidas no software Geneious 9.1.2 (Geneious, Inc), _ - _
conforme o esquema abaixo: acordo com essas Informagoes, visto que observamos uma
frequéncia de 91,5% do gendtipo D. Este cenario pode ser
explicado pela colonizacao europeia no Sul do Brasil, ja que

Extracio de DNA este genotipo € comum no Sul da Europa.
Canoas = 8 (adsorc&o em Este estudo tem como perspectivas avaliar um maior
Bento Gongalves = silica) Alinhamento nUmero de amostras, e determinar processos de
20 (MAFFT) filogeografia/filodinamica do HBV no Sul do Brasil.
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Os resultados demonstraram a ocorréncia de apenas dois genotipos
(A e D), com predominancia do gendtipo D (43, 91,5%). Com relacao aos
subgenotipos foram observados D2 (8; 17,1%), D3 (35; 74,4%), Al (3;
6,4%) e A2 (1; 2,1%). A filogenia esta demonstrada na figura 1.




