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INTRODUCAO

A gripe € uma doenca infecciosa aguda gque ocorre predominantemente nos meses mais frios do ano, infectando aves e
mamiferos, o agente etiologico e o virus da Influenza pertencente a familia Orthomyxoviridae. Em marco de 2009 o
virus de influenza A HIN1pdmO09 disseminou-se pelo mundo levando a ocorréncia da mais nova pandemia de gripe.
No Rio Grande do Sul (RS) durante os anos de 2009 a 2012 foram confirmados 4.210 casos.

OBJETIVO

O objetivo deste estudo foi caracterizar o virus HIN1pdmO09 que circulou durante estes anos no RS comparando com
agueles que estavam distribuidos no mundo.

MATERIAL E METODOS

Foram analisadas sequéencias do gene de neuraminidase de 2009 (140), 2011 (105) e 2012 (117) provenientes do
Laboratorio Central do Rio Grande do Sul LACEN ( Figura 1).
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Figura 1: Etapas para implementacao da técnica de deteccao e caracterizacao das sequéncias obtidas do gene da NA.

RESULTADOS

As sequéncias de neuraminidase mostraram-se filogeneticamente muito semelhantes entre si (~98%), com algumas
pequenas alteracoes consistentes de aminoacidos, que permitiu a identificacao de padroes distintos. Verificou-se que as
amostras que circularam no mundo durante o ano da pandemia (2009), estavam relacionadas com dois padroes

principais denominados 2009-1 e 2009-11. Das 140 amostras deste ano sequenciadas no RS, todas foram compativeis
com 2009-1.

Trés genotipos foram encontrados no RS
em 2011, e foram denominados genotipos
2011-1, 11 e I1l. O primeiro representou - =
40% dos casos no RS e fol 0 grupo mais
prevalente em 2012 (81,2%). O segundo NN
padrao mais frequente no RS no ano de AmOREEgtral
2011 fol o 2011-11 (36,2%) e o terceiro
(14,3%). Em 2012, o gendtipo 2012-1 fol
detectado no RS em 17,9% dos casos e

(Tabela 1). Esses mesmos padroes foram Oceanis
visualizados em todo o mundo e esta
llustrado na Figura 2.
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CONCLUSOES
A analise dos padrdes genotipicos deste 2009 — 1. 2011 — 1, 1l e 111, e 2012 - | 2011 — 1, 1l e 111, e 2012 - |
estudo permitiu acompanhar a fantastica 2011 —1il 20111, 1l elll, e 2012 - |

disseminacdo deste patdgeno pelo  COH-bheltooo -
mundo. Desta forma, fica evidenciado Figura 2: Analise da distribuicao mundial dos padroes filogenéticos encontrado durante 0s anos

N _ de 2009 a 2012.
que todos os padroes encontrados no Rio

Grande do Sul circularam previamente REFERENCIAS
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