
Por estar em constante evolução, o vírus Influenza gera, todos os anos, grandes problemas de saúde 
pública. Ao longo do tempo, seu material genético sofre mutações, resultando em novos vírus que 
infectam pessoas que ainda não têm imunidade para combatê-lo em sua versão modificada. Por isso, é de 
grande importância monitorar as alterações genéticas do vírus para conhecer sua dinâmica e direcionar, 
mais precisamente, as medidas preventivas que devem ser tomadas para que a doença seja evitada.

Caracterização Genética do Vírus Influenza

O objetivo deste estudo é investigar e descrever, através de gráficos, aspectos moleculares da evolução 
dos vírus Influenza A, os subtipos H1N1 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 informação para 
as análises será o material genético dos vírus. Neste trabalho, será analisado o cromossomo 4 de cada 
sequência que estiver completamente sequenciada. 
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As informações para o banco de dados foram retiradas do repositório de dados genéticos - 
NCBI. A segunda etapa fez uso da ferramenta on-line MAFFT (Yamada et al. 2016) e 
consistiu em alinhar as sequências de DNA do banco para possibilitar comparações de bases 
equivalentes, pois as análises estão sendo feitas a partir das diferenças entre os vírus.
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Com o banco pronto, calculamos as medidas de diversidade 
(Nei e Li, 1979) baseada no número de diferenças dos 
nucleotídeos. A partir desses resultados, estamos construindo 
ferramentas de visualização. A Tabela 1 informa o número de 
sequências disponíveis em cada continente para cada tipo de 
vírus. A Figura 1 mostra as medidas globais de diversidade 
por ano.
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Tabela 1:Número de sequências completas de cada tipo de vírus disponíveis em cada continente

Figura 1: Evolução temporal da diversidade de nucleotídeos para os quatro subtipos da gripe
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