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Introducgéo

Ainfluenza é endémica em suinos em varios paises, onde circulam principalmente virus dos subtipos
H1N1, HI1IN2 e H3N2. No entanto, a origem, a antigenicidade e as combinagcbes de genes virais sédo
marcadamente diferentes entre os virus encontrados na América do Norte, América do Sul, Europa e Asia.
Em meio a tanta diversidade, foi proposto um sistema de nomenclatura global para os virus H1 e H3, que se
baseia na analise filogenética do gene HA (Anderson et al., 2016, 2021). Assim, os virus influenza A (IAV) de
suinos sao classificados em trés linhagens principais, que surgiram a partir de diferentes introdugdes de virus
geneticamente e antigenicamente diferentes na populagao de suinos. Essas linhagens sdo denominadas 1A
(ou classica, inclui o clado dos virus H1pdm09), 1B (humana sazonal) e 1C (aviaria eurasiana). Cada uma
delas contém indmeros clados e subclados genéticos que evoluiram dentro de regides geograficas
especificas. No Brasil, quatro clados genéticos principais de virus H1 (1A.3.3.2 [H1pdm09], 1B.2.3, 1B.2.4 e
1B.2.6) e trés clados de virus H3 (1990.5.1, 1990.5.2 e 1990.5.3) ja foram identificados (Tochetto et al. 2023;
Junqueira et al. 2023). O objetivo deste estudo foi monitorar granjas de diferentes estados brasileiros a fim de
identificar os principais clados genéticos dos virus H1N1, H1N2 e H3N2 circulantes em dois modelos de
sistema de produgao intensiva de suinos, em um unico sitio ou em multiplos sitios.

Material e métodos

De fevereiro a dezembro de 2024, foram realizadas coletas mensais de amostras de secregao nasal
em suinos de granjas de dois tipos de sistema de produgao: multiplos sitios (4 empresas; A-D) e sitio Unico
(4 empresas, E-H), localizadas na Regido Sul, Sudeste e Centro-Oeste no Brasil. Foram amostrados suinos
das seguintes idades e categorias: UPL (Unidade Produtora de Leitdes; incluindo leitoas e matrizes com 90
dias de gestagao), leitdes com 45 dias (45d), 70 dias (70d) e 130 dias (130d). Se durante visitas as granjas
entre os periodos de coleta programada fossem identificados suinos com sinais clinicos respiratérios também
eram colhidas amostras de secre¢ao nasal e/ou tecido pulmonar. As amostras foram analisadas por RT-PCR
para detec¢céo do IAV (Zhang e Harmon, 2014) e submetidas ao isolamento em ovos SPF (Zhang e Gauger,
2014). Os isolados foram sequenciados na plataforma MiSeq (lllumina) e os genomas montados com o IRMA
v1.2.0 (Shepard et al., 2016). A classificagdo dos genes HA foi feita por analise filogenética com sequéncias
representativas de cada clado e sequéncias de IAVs isolados de humanos e suinos disponiveis no
GenBank/NCBI até fevereiro de 2025.

Resultados e discussao

De 1.980 amostras testadas por RT-PCR, 255 (12,9%) foram positivas o IAV e destas, 57 (24,3%)
foram isoladas em ovos SPF. A analise filogenética dos virus H1 revelou a circulagdo do clado genético
H1pdm-CO04, ja descrito e amplamente disseminado nos rebanhos do pais, além de quatro novos clados (NC)
genéticos (NC-#1 a NC#-4) dentro da linhagem H1pdm09 (1A.3.3.2), o que sugere que 0 numero de eventos
de transmissao do virus sazonal humano H1N1pdmO09 para suinos é ainda maior do que reportado em
trabalhos anteriores (Junqueira et al., 2023). Em relagdo aos subtipos H1IN2 e H3N2, foram detectados
representantes dos clados H1 1B.2.4 e H3 1990.5.1. Uma representagdo esquematica de todos clados
genéticos identificados em suinos em diferentes empresas e fases de producéo é apresentada na Figura 1B.
As quatro empresas com producdo em multiplos sitios (A-D), localizadas na regido Sul, possuem 1 a 6 UPLs
e 4 a 9 granjas de terminagdo amostradas (Figura 1A). Os virus da linhagem 1A.3.3.2 (H1pdm09) foram
detectados em todas as empresas amostradas, corroborando estudos anteriores que mostraram que essa
linhagem esta amplamente disseminada na populacéo de suinos do pais (Nelson et al., 2015, Junqueira et
al., 2023). Além disso, a identificacdo de potenciais novos clados genéticos refor¢a o papel da transmissao
humano-suino na ampliagdo da diversidade genética dos IAVs, tornando ainda mais desafiadores o controle
da doenca e a selecéo de cepas vacinais representativas. Uma grande diversidade de |1AVs foi detectada em
suinos das empresas A-D, principalmente nas fases de creche e terminagao, onde o desafio por IAV é maior,
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possivelmente devido a mistura de animais com diferentes origens. Nas empresas E-H foram detectados
diferentes clados genéticos dos virus HIN1pdm (NC#-1 - 4) e H3N2 nas fases de creche (45d) e inicio da
terminagao (70d). Em duas UPLs (A e B), houve detecgdo de um H1N2 em um leitdo de 26 dias e um
H1N1pdm (H1pdm-C04) em uma leitoa (Figura 1B). E importante ressaltar que, nas empresas com produgdo
em multiplos sitios as colheitas ndo foram realizadas sempre na mesma granja, o que pode ter contribuido
para a detecgao de uma maior diversidade viral.

Conclusées
Este estudo mostrou uma ampla circulagdo do H1N1pdm (1A.3.3.2) em suinos em todas as empresas
amostradas e novos clados genéticos virais foram identificados. Além do H1N1pdm, foram detectadas as
linhagens H1 1B.2.4 e H3 1990.5.1. Uma maior diversidade genética dos IAVs foi detectada em suinos de
empresas de producdo em multiplos sitios, sendo os leitdes de creche e suinos de terminacao as fases mais
afetadas.
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Figura 1: Principais clados genéticos do IAV detectados de fevereiro a dezembro de 2024 em empresas com
multiplos sitios de producédo de suinos (A-D) e sitio Unico de produgéo de suinos (E-H). Os clados genéticos
do gene da HA dos virus detectados estéo representados por um esquema de cores como indicado na figura.
A) Clados identificados nos diferentes estados e empresas. B) Detecgbes por idade/categoria: UPL, leitbes
com 45 dias, 70 dias e suinos com 130 dias. C04, Clado 04; NC, Novo Clado.
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