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INTRODUCAO

O virus Influenza é um dos agentes infecciosos envolvidos em surtos de doenga
respiratéria aguda em suinos, agindo como agente primario de lesées no aparelho respiratério
e também como responsavel pelo agravamento de quadros respiratorios pela co-infeccdo com
outros agentes virais e bacterianos. A infeccdo causada pelo virus Influenza A é endémica em
suinos no mundo inteiro. Com o inicio da pandemia de influenza em humanos em marco-abril
de 2009 a possibilidade de infeccdo de suinos a partir do virus presente em humanos causou
preocupagdo aos produtores de suinos no mundo inteiro. Varios estudos experimentais
demonstraram a susceptibilidade de suinos ao virus influenza pandémico A/H1N1/2009
(PHAIN1), ocasionando uma rapida e eficiente dissemina¢@o do virus entre os suinos (7).
Consequientemente, cerca de dois anos ap6s o surgimento do virus influenza A/HIN1 em
humanos, 19 paises notificaram a OIE (Organizacdo Mundial de Sanidade Animal) a presenca
do pHIN1 em rebanhos suinos. No Brasil, até recentemente, a infecgdo por influenza em
suinos ndo era considerada um problema. No entanto, estudos sorolégicos realizados
previamente indicaram a presenca de anticorpos contra o virus influenza H1IN1 classico e
H3N2 em rebanhos suinos em 10 estados brasileiros (1, 2). No inicio de 2010, um surto de
doencga respiratoria aguda, altamente transmissivel, em suinos em crescimento e em fémeas
adultas indicou uma possivel circulagdo de um novo virus influenza em suinos. O presente
trabalho descreve um surto de doenga respiratéria aguda em suinos de uma granja
experimental mantida pela Embrapa Suinos e Aves causado pelo virus pandémico HIN1.

MATERIAL E METODOS

Em final de janeiro de 2010 foi detectado um surto de doenca respiratéria aguda em uma
granja da Embrapa Suinos e Aves com uma populacdo de 175 fémeas reprodutoras e 754
leitbes. Aproximadamente 29% dos suinos foram afetados (5 fémeas e 213 leitbes)
apresentando sinais clinicos de febre, tosse e perda de apetite, os quais duraram cerca de 10
dias. Ndo foram observados sinais clinicos em leitdes da maternidade e ndo houve
mortalidade. Foram coletados suabes nasais de doze animais e tecido pulmonar de trés leitdes
eutanasiados. O isolamento viral foi realizado em ovos embrionados de galinhas SPF (Specific
Pathogen Free) e em células da linhagem de rim de cdo (MDCK). Os tecidos pulmonares foram
processados para exame histopatologico e para a andlise por imuno-histoquimica (IHC). A
deteccao viral foi feita por IHC, teste de imunocitoquimica (ICC), RT-PCR e sequenciamento de
DNA. A regido codificante do gene da hemaglutinina (HA) do virus influenza foi amplificada por
RT-PCR utilizando primers especificos para o gene HA do virus pH1IN1 (OMS, CDC, Atlanta).
Primers para o gene da matriz (M) do virus influenza foram desenhados por Chan et al. (3). As
reacBes de sequenciamento empregaram a quimica Big Dye Terminator e os produtos foram
executados em um sequenciador de DNA da Applied Biosystems 3130xl. A seqiéncia
consenso dos segmentos génicos obtidos foi gerada utilizando o software v2.5 SeqScape
(Applied Biosystems). A andalise BLAST (NCBI) foi realizada para identificar sequéncias de
nucleotideos similares disponiveis no Genbank.

RESULTADOS E DISCUSSAO
Todas as amostras testadas foram positivas para o virus influenza A por RT-PCR. Uma
amostra de virus influenza foi isolada em células, confirmado por ICC utilizando como anticorpo
primario um anticorpo monoclonal (HB-65) produzido contra a nucleoproteina do virus influenza
(6) e pela amplificagcdo do gene M por RT-PCR (5). As lesGes microscépicas foram
caracterizadas como bronquiolite necrozante obliterativa ou pneumonia broncointersticial. A
IHC utilizando o anticorpo monoclonal HB-65 revelou coloragdo positiva no nicleo das células
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epiteliais bronquiolares. A sequéncia consenso completa do gene HA (1769 pb) e a sequéncia
parcial do gene M (897 pb) foi construida utilizando o software Sequence Scape. As
sequéncias de nucleotideos obtidas foram analisadas utilizando a ferramenta de alinhamento
de sequéncias Blast (Basic Local Alignment Search Tool). A andlise dos genes HA e M da
amostra brasileira estudada indicou 99% de similaridade de nucleotideos com o virus de
influenza A/H1N1/2009 encontrado em humanos (Tabela 1).

Este estudo descreve o primeiro isolamento do virus influenza pandémico A/H1N1/2009
em suinos no Brasil. Muito embora estudos soroldgicos prévios tenham indicado a circulacédo
do virus influenza em suinos do Brasil, pouco é conhecido sobre a composi¢cdo genética de
isolados do virus influenza. No Brasil, os rebanhos de suinos ndo séo vacinados contra o virus
influenza, nem ha monitoramento de suinos para este agente. Relatos prévios indicam que o
virus pHIN1 ndo havia sido isolado de suinos antes do seu aparecimento em humanos.
Recentemente, Forgie et al. (4) a partir da investigacao detalhada de um surto de influenza
pHIN1 em humanos e em suinos em Alberta, Canada, comprovaram a transmissao humano-
suino do virus influenza pH1N1. O presente trabalho, a partir do isolamento do virus influenza
de um surto de doenca respiratéria aguda, aliado a caracterizagao do virus encontrado por
sequenciamento do DNA demonstrou a infec¢éo de suinos com o virus pandémico A (H1N1), o
qual tém circulado em humanos.

CONCLUSOES

A importancia dos virus influenza como agentes primarios ou secundarios nas infecgdes
respiratérias em suinos no Brasil ainda esta para ser definido. Os resultados deste estudo
reforcam a necessidade de implementagcédo de uma fiscalizagdo mais profunda, ativa e passiva,
de virus influenza na populag&o nacional de suinos no Brasil, a fim de implementar métodos
adequados para o controle das infeccBes respiratérias em suinos causadas pelos virus
influenza e, também, levando em conta as implicacdes que as infec¢des pelo virus influenza
possuem para a saide humana.
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Tabela 1. Andlise do isolado brasileiro do virus influenza A/ HIN1 utilizando o Blast-NCBI.
Gene Ident. (%) | E- value Designacao do virus Acesso GenBankNo.
HA 99 0.0 (A/Guandg/55/2009/H1N1) HQ011423
M 99 0.0 (A/Kenya/0026/2009 HIN1) HQ214452
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