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Introducao

A infeccao pelo virus da hepatite B (HBV) é disseminada e € um grande problema de saude no mundo todo. A distribuicao global do HBV
varia significativamente entre as regidoes do mundo. Esse virus é classificado de acordo com a sua divergéncia genética em dez genotipos
(A — J) e diversos subgenotipos. O genotipo D é classificado em sete subgenodtipos principais sendo distribuido no mundo todo com
diferentes frequéncias. Estudos reportam que o subgenotipo D3 € o mais frequente na regiao Sul do Brasil e que talvez tenha sido
introduzido pela colonizacao europeia.

Objetivos Metodologia

O objetivo do estudo é descrever a epidemiologia molecular dos O HBV-DNA da regiao parcial S/P (590pb) foi amplificado e
subgendtipos D1, D2 e D3 do HBV em uma populagao cronicamente sequenciado a partir de 52 pacientes cronicamente
infectada no Sul do Brasil, utilizando analises filogenética e infectados pelo HBV.
Bayesiana.

Resultados

Os genotipos D (n=49; 94,2%), A (n=2; 3,9%) e G (n=1; 1,9%) foram detectados. A circulacao dos subgenodtipos D3 (n=39; 79,6%), D2 (n=8;
16,3%) e D1 (n=2; 4,1%) foi principalmente identificada. Na reconstrucao filodinamica, o HBV-D3 demonstrou um ancestral comum mais
recente (tMRCA) de 1889 (HPD95%:1870 a 1950). Os valores de tMRCA estimados para HBV-D1 e HBV-D2 foram de 1917 (HPD95%:1900 -
1999) e 1920 (HPD95%:1905 - 1999), respectivamente (Figura 1). O numero de infeccoes causadas pelo HBV-D1 mostrou estabilidade entre
1930-1990 e um ligeiro declinio apds os anos 2000. O numero de infeccoes por HBV-D2 cresceu exponencialmente entre 1960 e 1990 e um
platd foi detectado apds os anos 2000. O HBV-D3 demonstrou que o numero de infeccoes cresceu exponencialmente entre os anos 1950 e
meados dos anos 1990. Essa elevacao foi mais evidente entre as décadas de 1970 e 1990. No final dos anos 1990 e inicio dos anos 2000,
esse processo apresentou um platé com estabilidade do numero de infeccoes (Figura 2).

A

23000

1930 1940 1950 1960 1970 1980 1990 2000 2010 2020
Figura 1. Arvores com escala de tempo a partir da reconstrucdo evolutiva por andlise bayesiana de sequéncias de HBV (regido de sobreposicdo S / P) classificadas como sub-genétipos D1 (A), D2 (B) e D3 (C) pacientes no sul do Brasil e
sequéncias de HBV obtidas no GenBank. As amostras avaliadas no presente estudo sao destacadas em verde para D1 (A), amarelo para D2 (B) e vermelho para D3 (C). Os asteriscos nos nds correspondem aos valores de probabilidade
posteriores > 0,90. A barra de escala indica a linha do tempo.
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Figura 2. A analise Bayesian skyline plot (BSP) de sequéncias de HBV (regido de sobreposicdo S / P) classificadas como sub-genétipos D1 (A), D2 (B) e D3 (C) obtidos em pacientes cronicamente infectados no sul do Brasil e sequéncias de
HBV do GenBank. O numero efetivo de infecgdes é relatado no eixo Y. A linha do tempo é relatada no eixo X. A area colorida corresponde aos intervalos de credibilidade de 95% da densidade de probabilidade mais alta (95% de HPD). A
linha pontilhada corresponde ao ano da amostra mais antiga usada no conjunto de dados.

Conclusao

Na regiao Sul do Brasil, ha um predominio do genodtipo D, principalmente do subgendtipo D3, sugerindo uma associacao entre a
imigracao europeia e a disseminacao da infeccao pelo HBV. Nesse aspecto, a data de introducao do HBV na regiao Sul remeteu ao ano de
1889, periodo caracterizado pelo apice da imigracao italiana e evidenciando a provavel contribuicao da colonizacao italiana para a fixacao
do subgenotipo D3 no Sul do Brasil.




