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Caracterlzagao Genética do Virus Influenza

Autora: Rafaela Gomes Orientadora: Gabriela Cybis
Motivacao
Por estar em constante evolucao, o virus Influenza gera, todos os anos, grandes problemas de saulde
publica. Ao longo do tempo, seu material genético sofre mutacoes, resultando em novos virus que
infectam pessoas que ainda nao tém imunidade para combaté-lo em sua versao modificada. Por isso, € de

grande importancia monitorar as alteracoes genéticas do virus para conhecer sua dinamica e direcionar,
mais precisamente, as medidas preventivas que devem ser tomadas para que a doenca seja evitada.

Objetivo e Estrutura dos dados

O objetivo deste estudo € investigar e descrever, através de graficos, aspectos moleculares da evolucao
dos virus Influenza A, os subtipos HIN1 e H3N2 e Influenza B, as linhagens Victoria e Yamagata de
forma global e também separado para cada um dos 6 continentes. A principal fonte de informacao para
as andlises serd o material genético dos virus. Neste trabalho, seréd analisado o cromossomo 4 de cada
sequéncia que estiver completamente sequenciada.

Metodologia
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[I I] D I I [I ] [I [, I] D [I As informacoes para o banco de dados foram retiradas do repositorio de dados genéticos -

NCBI. A segunda etapa fez uso da ferramenta on-line MAFFT (Yamada et al.

20106) e

I] I] [l - - [I ] [l [I I] [I I] consistiu em alinhar as sequéncias de DNA do banco para possibilitar comparag¢oes de bases

equivalentes, pois as andlises estao sendo feitas a partir das diferencas entre os virus.

2qe N2 de Sequéncias HIN1 H3N2 Yamagata Victoria Total
Analises :
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ucleotideos. A partir desses resultados, estamos co/s uindo ;. s L LEL X Hoas
ferramentas de visualizacao. A Tabela 1 informa o numero de
A . ;. . : Europa 2558 801 21 1 3381
seguéncias disponivelis em cada continente para cada tipo de :
, : : . : : Oceania 422 1376 960 561 3319
virus. A Figura 1 mostra as medidas globais de diversidade
Total 17795 19165 7352 5092 49404
pPOor ano. Tabela 1:NUumero de sequéncias completas de cada tipo de virus disponiveis em cada continente
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Figura 1: Evolucao temporal da diversidade de nucleotideos para os quatro subtipos da gripe
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