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IMPACTO POTENCIAL DESTA PESQUISA

A presente pesquisa de monitoramento impacta significativamente por se tratar de analises de
aves e mamiferos para presenca viral, em aves e mamiferos que ndo apresentavam sinais de
infeccdo clinica ou histopatologica por Influenza Aviaria ou Circovirus. No Caso da Influenza
Auviéria, confirma a presenca do subtipo altamente patogénico HSN1 em uma ave do litoral do
Parana. Enquanto que no caso do Circovirus, poucos estudos sdo encontrados na literatura
abrangendo tantas espécies avidrias como abordado nesse estudo, permitindo uma nova
perspectiva sobre a presenca dos virus nas espécies aviarias e novos possiveis hospedeiros.
Ambos os resultados séo importantes na realizagdo do monitoramento, mitigacao de impactos
e preservacdo da biodiversidade. Por fim, o subtipo H5N1 do clado 2.3.4.4b € um grande risco
para salde animal, assim como para saide humana, levando em consideracdo o aumento dos

casos de infeccdes.

POTENTIAL IMPACT OF THIS RESEARCH

This monitoring research has a significant impact because it analyzes birds and mammals for
viral presence, in birds and mammals that did not show clinical or histopathological signs of
infection by Avian Influenza or Circovirus. In the case of Avian Influenza, it confirms the
presence of the highly pathogenic H5N1 subtype in a bird from the coast of Parana. In the case
of Circovirus, few studies are found in the literature covering as many avian species as
addressed in this study, allowing a new perspective on the presence of viruses in avian species
and new possible hosts. Both results are important for monitoring, mitigating impacts and
preserving biodiversity. Finally, the H5N1 subtype of clade 2.3.4.4b is a major risk to animal
health, as well as to human health, considering the increase in cases of infection.
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RESUMO
Os virus da Influenza Aviéria (AlV) e os Circovirus (CV) sdo patdgenos virais que infectam
diversas espécies, representando riscos significativos para a saude de aves e mamiferos.
Demais, em vista da lacuna do conhecimento relacionados a epidemiologia molecular desses
virus, o principal objetivo do estudo foi analisar amostras de swabs de aves da regido de S&o
José do Rio Preto, e aves e mamiferos do litoral do Parana para presenca de AlV e/ou CV. As
amostras de aves e mamiferos de ambos os locais analisados para presenca de AIV por
Transcri¢do Reversa da PCR em tempo real e para o controle enddgeno beta-actina. Em casos
positivos para AlV amostra foi submetida ao Sequenciamento de Nova Geracdo (NGS). Por
outro lado, para identificacdo do CV, foi realizado uma Nested-PCR e em casos considerados
positivos, as amostras seguiram para sequenciamento pela técnica de Sanger. Em relacdo aos
resultados, trés espécimes do litoral do Parana foram positivas em PCR em tempo real para AV
(Thalasseus acuflavidus, Sula leucogaster e Otaria flavescens). Identificando por NGS o
subtipo altamente patogénico AIV H5N1 clado 2.3.4.4b em um Atoba-pardo (Sula
leucogaster). Engquanto que nas amostras testadas para CV, 0s 24 espécimes positivas (4%)
foram sequenciadas, obtendo identidades com os subtipos columbid circovirus (CoCV), pigeon
circovirus (PiCV), beak and feather disease circovirus (BFDV), porcine circovirus 2 (PCV2),
gull circovirus (GuCV) and raven circovirus (RaCV). Os resultados destacam a circulagdo de
AIV em amostras de aves e mamifero, que ndo apresentavam sinais clinicos e/ou
histopatoldgicos sugestiveis a infeccdo por AlV, identificando o subtipo HPAIV H5N1, no
litoral do Parana. Assim como, destaca a diversidade de subtipos de CV encontrados em
amostras de diferentes aves, que podem ser indicativos de novas transmissdes e hospedeiros. A
AlV e CV impactam a salde publica e veterinaria e sdo relevantes para conservagdo da
biodiversidade. O continuo monitoramento de animais que ndo apresentam sinais de infeccao
sugestiveis para AlV, podem trazer informacdes significativas sobre a circulacdo, rotas de

transmissdo e possiveis hovos hospedeiros.

Palavras-chave: circovirus; influenza aviaria; monitoramento; aves; mamiferos.



ABSTRACT

Avian influenza viruses (AlV) and circoviruses (CV) are viral pathogens that infect several
species, posing significant health risks to birds and mammals. Furthermore, given the lack of
knowledge related to the molecular epidemiology of these viruses, the main objective of the
study was to analyze swab samples from birds from the S&o José do Rio Preto region, and birds
and mammals from the coast of Parana for the presence of AlV and/or CV. Samples from birds
and mammals from both locations were analyzed for the presence of AlV by real-time reverse
transcription-PCR and for the endogenous control beta-actin. In cases positive for AlV, the
sample was submitted to next-generation sequencing (NGS). On the other hand, for CV
identification, a nested-PCR was performed and in cases considered positive, the samples were
sequenced by the Sanger technique. Regarding the results, three specimens from the coast of
Parana were positive in real-time PCR for AIV (Thalasseus acuflavidus, Sula leucogaster and
Otaria flavescens). Identifying by NGS the highly pathogenic subtype AIV H5N1 clade 2.3.4.4b
in a Brown Booby (Sula leucogaster). While in the samples tested for CV, the 24 positive
specimens (4%) were sequenced, obtaining identities with the subtypes columbid circovirus
(CoCV), pigeon circovirus (PiCV), beak and feather disease circovirus (BFDV), porcine
circovirus 2 (PCV2), gull circovirus (GuCV) and raven circovirus (RaCV). The results highlight
the circulation of AIV in samples from birds and mammals, which did not present clinical
and/or histopathological signs suggestive of AlIV infection, identifying the subtype HPAIV
H5N1, on the coast of Parand. It also highlights the diversity of CV subtypes found in samples
from different birds, which may be indicative of new transmissions and hosts. AIV and CV
impact public and veterinary health and are relevant for biodiversity conservation. Continuous
monitoring of animals that do not show signs of infection suggestive of AIV can provide

significant information about circulation, transmission routes and possible new hosts.

Keywords: circovirus; avian influenza; monitoring; birds; mammals.
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1 INTRODUCAO
1.1 Monitoramento viral: Relacéo entre Biodiversidade Aviaria e Patdgenos Virais

O territdrio brasileiro é conhecido pela sua grande biodiversidade de animais, com destaque
para as aves, das quais foram reconhecidas 1971 espécies, somando 33 ordens, 102 familias, 85
subfamilias e 732 géneros (PACHECO et al., 2021). Sendo a Mata Atlantica um dos biomas
com a maior diversidade de aves (DA SILVA; DE SOUSA; CASTELLETTI, 2004; MYERS
et al., 2000). O Brasil e a regido Neotropical sdo simbolos da riqueza de espécies aviérias, no
entanto, essa diversidade encontra-se ameacada, refletindo em altos nimeros de espécies em
risco de extingdo (DEVELEY, 2021).

A perda da biodiversidade aviaria, incluindo a diminuicdo de espécies-chave, tende a
aumentar a transmissao de patdgenos, elevando a incidéncia de doencas em ndo hospedeiros,
especialmente quando essa perda eleva a densidade de novos hospedeiros competentes
(KEESING et al., 2010). Um exemplo pode ser observado no caso do virus do Nilo Ocidental,
no qual estudos indicam que a baixa diversidade de passeriformes, que séo hospedeiros do virus,
esta associada ao aumento de casos de encefalite do Nilo Ocidental em humanos nos Estados
Unidos (ALLAN et al., 2009; EZENWA et al., 2005; KEESING et al., 2010; SWADDLE;
CALOQOS, 2008).

No cenério de varias espécies de hospedeiros animais acometidas por patdégenos, destaca-
se os Virus de Influenza Aviaria (AlIV), surgem como exemplos de patdégenos zoonéticos que
circulam em diferentes animais, com altas taxas de mortalidade, especialmente em aves e, em
alguns casos, em seres humanos (MEDINA; GARCIA-SASTRE, 2011). Os casos de AlV,
representam um impacto significativo, tanto na saude quanto na economia (MOLINARI et al.,
2007). Além disso, existe pouca duvida sobre a importancia da vigilancia para AIV em todo o
mundo, sendo impulsionada pela ameaca do potencial pandémico da Influenza Aviaria
Altamente Patogénica (HPAIV) H5N1 (SENNE, 2010).

E crucial reconhecer que os animais selvagens sdo reservatorios de uma variedade de
doencas infecciosas com potencial zoonotico (KARESH et al., 2012; VAN DOORN, 2014).
Sendo assim, 0s hospedeiros naturais de zoonoses geralmente apresentam poucos sinais apos a
infeccdo, contribuindo para um aumento dos riscos de transmissao interespecifica, ampliando
a vulnerabilidade de espécies suscetiveis (JAX et al., 2021; MANDL et al., 2015). Além do
mais, com a proximidade entre humanos e a vida selvagem devido a expansdo das areas
habitadas, representa um fator que aumenta a probabilidade de virus zoonéticos “saltarem” de

uma espécie a outra (GIBB et al., 2020).



Os Circovirus (CV), pertencem ao grupo dos virus de DNA de fita simples com
codificacdo de representacdo circular eucariotica (DNA CRESS), grupo este de virus que
codificam uma proteina associada a replicacdo (Rep) (ZHAO et al., 2019a). Diferentemente do
AlV, os DNA CRESS apresentam uma falta de afiliacdo com doencas humanas, resultando em
um certo grau de negligéncia por agéncias de financiamento, que direcionam esfor¢os para virus
patogénicos conhecidos (ZHAO et al., 2019a). No entanto, apesar dos virus pertencentes ao
género Circovirus estarem geralmente associados a animais, recentemente um caso positivo de
CV no sangue humano foi reportado, mas ndo apresentava 0s sinais clinicos comuns
encontrados em animais (DA SILVA et al., 2024; PEROT et al., 2023).

Por fim, torna-se evidente a importancia da vigilancia em individuos que ndo
apresentam sinais de enfermidade, permitindo a detec¢do precoce de surtos, intervencdes
apropriadas e aprofundamento no entendimento sobre transmissdo dos agentes infecciosos
(AMBROSIS et al., 2021; DE JONG et al., 2024; STURROCK et al., 2013). Nesse sentido, a
preservacao da biodiversidade e o controle da propagagdo de patégenos estdo intrinsecamente
interligados, com o monitoramento continuo funcionando estrategicamente para ambos 0s
objetivos. Posto isto, a investigacdo aqui apresentada, direciona a vigilancia molecular de
espécies aviarias e mamiferos que nao apresentam sinais clinicos de infeccéo por AlV ou CV,

reforcando a relevancia de conduzir esse tipo de monitoramento em varias regides do pais.

1.2 Historico da Influenza aviaria

Em 1932, o virus da gripe foi pela primeira vez isolado em laboratério, um grande
avanco na histdria da doenca que passa a ter registro e confirmacao laboratorial. No entanto,
varios registros de pandemias e epidemias nos séculos anteriores ao isolamento do virus, foram
realizados por meio das caracteristicas da doenca e sintomas, como febre de trés dias, dor
muscular e fraqueza (POTTER, 2001). Em 1995, por meio da autdpsia de material
arqueologico, foi possivel identificar o subtipo HIN1 como causador da pandemia da “Gripe
espanhola”, na qual estima-se que contribuiu para morte de cerca de 50 milhGes de pessoas
(DUNNING; THWAITES; OPENSHAW, 2020; LYCETT; DUCHATEL,; DIGARD, 2019).

Os casos de AlV, exceto as infeccdes humanas por virus aviarios, foram causados por
descendentes do virus de 1918-1919, tanto os derivados (drift) como H5N1, quanto os
reorganizados (shift) como H2N2. Devido a isso, a pandemia da Gripe espanhola pode ser
considerada por alguns como a “mae de todas as pandemias” (JEFFERY K.

TAUBENBERGER; DAVID M. MORENS, 2006).



Desde entdo, ocorreram trés grandes pandemias de AlV: a “Gripe asiatica” em 1957
com H2N2, a “Gripe de Hong Kong” em 1968 com H3N2 e a “Pandemia do HIN1” em 2009,
também com o HIN1 (KILBOURNE, 2006; LYCETT; DUCHATEL,; DIGARD, 2019). Em
relacdo as epidemias de AlV, ocorrem repentinamente, desaparecendo em semanas ou meses,
sdo eventos anuais comuns que geralmente ocorrem no inverno, mas em areas de umidade

continua, pode ocorrer durante todo o ano (POTTER, 2001).

1.2.1 Etiologia

Os virus Influenza infectam uma ampla variedade de espécies, sendo um importante
patdgeno respiratorio humano (MALIK; ZHOU, 2020). Este virus pertence a familia
Orthomyxoviridae, com 80-120 nm de didmetro, envelopados e com genoma de RNA fita
simples de sentido-negativo segmentado (-ssRNA), divididos em quatro géneros:
Alphainfluenzavirus, Betainfluenzavirus, Gammainfluenzavirus e Deltainfluenzavirus
(FRYMUS et al., 2021; PARRY et al., 2020; UYEKI et al., 2020). Os AIV pertencem aos
Alphainfluenzavirus, sendo ainda classificados com base nas glicoproteinas Hemaglutinina
(HA) e Neuraminidase (NA) presentes no envelope lipidico, atualmente existem 18 HA e 11
NA (FRYMUS et al., 2021; WEBSTER; GOVORKOVA, 2014; WILLE; HOLMES, 2020).

Os AIV apresentam oito segmentos do seu genoma (Figura 1.), que codificam
subunidades de RNA polimerase, glicoproteinas virais (HA e NA), nucleoproteina viral (NP),
proteina de matriz (M1), proteina de membrana (M2), proteina ndo estrutural (NS1) e a proteina
de exportacdo nuclear (NEP) (KRAMMER et al., 2018; MALIK; ZHOU, 2020). Cada
segmento do seu genoma existe na forma de Complexos de ribonucleoproteina viral (VRNP),
consistindo no RNA viral (VRNA) associada com a NP e as proteinas polimerases virais:
proteinas basicas (PB1 e PB2) e a polimerase acida (PA) (MALIK; ZHOU, 2020).



Figure 1. Representacdo da particula viral Influenza A e B.
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Fonte: KRAMMER et al. (2018) adaptado.

No ciclo replicativo viral (Figura 2.), a HA se liga ao acido sidlico encontrado na
superficie da célula hospedeira, o precursor HAO da HA é constituido de duas subunidades:
HAL que contém o dominio de ligacdo ao receptor, e HA2 que contém o peptideo de fusdo
(SAMJI, 2009; SKEHEL; WILEY, 2000). Apos a ligacdo, o virus entra na célula em um
endossomo, cujo interior possui um pH baixo, que desencadeia a fusdo das membranas virais e
endossdmicas, devido a uma mudancga conformacional na HAO e a abertura de um canal i6nico
seletivo de protons, acidificando o ndcleo viral, provocando a liberacdo do VRNP (PINTO;
LAMB, 2006; RUST et al.,, 2009; SAMJI, 2009a; SCHOLTE et al., 2011; WHITE;
HELENIUS; GETHING, 1982).

A sintese do mMRNA (RNA mensageiro) e replicacdo do virus ocorre no ndcleo, portanto
0 VRNP liberado no citoplasma entra no nucleo, as proteinas virais que o compdem (PB1, PB2,
PA e NP), possuem sinais de localizagdo nuclear (NLSs) que se ligam a mecanismos de
importacdo nuclear (SAMJI, 2009). O genoma viral (-)sSRNA, incialmente precisa ser
convertido em RNA de sentido positivo, que quando encaminhadas ao citoplasma atuam como
RNAmM na sintese de proteinas, e quando encaminhadas ao nucleo atuam como modelo para
producdo de RNAs virais sintetizados pela RNA polimerase dependente de RNA, ao final
apenas VRNPs sdo exportados pra fora do ndcleo (NAYAK et al., 2009; SAMJI, 2009)

Apos os VRNPs deixarem o nucleo, s&o formados os virions que serdo liberados no

ambiente extracelular, utilizando a membrana plasmatica da célula hospedeira para formar as



particulas virais que brotam da superficie celular (MALIK; ZHOU, 2020; SAMJI, 2009). Uma
etapa importante que deve ocorrer na particula viral recém-formada é a clivagem do residuo de
acido sialico das glicoproteinas e glicolipideos para que seja liberada (SAMJI, 2009). Por fim,
um ponto a ser abordado sobre o AlV, ocorre devido as formas epidemiologicas da gripe que
sdo resultado de mecanismos de variacdo antigénica nas glicoproteinas da superficie do virus,
durante a replicacdo, como drift e shift (PAULES; SUBBARAO, 2017).

A deriva antigénica (antigenic drift) é a principal causa de mutacdes em AlV, resultado
da interacdo entre o virus influenza e a resposta imune do hospedeiro (WEBSTER,;
GOVORKOVA, 2014). A substituicdo de aminoacidos das glicoproteinas HA e NA, fornece a
vantagem do virus emergir como uma nova cepa epidémica, substituindo a circulante, com
maior probabilidade de escape imunolégico (BONI, 2008; WEBSTER; GOVORKOVA,
2014). Enquanto que as mudancas antigénicas (antigenic shift) sdo raras, ocorrem por um
rearranjo ou introducdo de um novo segmento HA e/ou NA (DAWOOD; RAO, 2023,
WEBSTER; GOVORKOVA, 2014).

Figure 2. Modelo da replicacéo viral do virus Influenza A.
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Fonte: KRAMMER et al. (2018) adaptado.
1.2.2 H5N1

A Organizacdo Mundial de Saude Animal (OMSA) publicou uma declaragédo no inicio

do ano de 2023 alertando sobre os surtos do subtipo de AIV H5N1 em diversos paises,



resultando em um aumento da taxa de mortalidade de diversos animais, principalmente aves
(WOAH, 2023). Em 2024, um ano depois do primeiro alerta em relagcdo ao surto de gripe
aviaria, a Organizacao de Alimentos e Agricultura das Nacdes Unidas (Food and Agriculture
Organizacéo of the United Nations, FAQO) publicou uma atualizacdo da situacéo.

Na atualizacdo abrangia os AIV com potencial zoonético (Figura 3.), de alta
patogenicidade foram reportados até outubro 1.016 surtos/eventos causados por H5Nx (89),
H5N1 (895), H2N2 (1), H5N5 (28) e HxNx (3), abrangendo Europa, Américas, Asia e Pacifico,
Africa, Oriente Médio e sub/Antartica (FAO, 2024).

Figure 3. Distribuicdo global do virus Influenza A com potencial zoondtico, observado no periodo de 1 de
janeiro a 30 de setembro de 2024. Os pontos vermelhos sdo eventos de surtos de Influenza A.
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No Brasil, o primeiro caso foi registrado em 15 de maio de 2023. O Ministério da
Agricultura e Pecuéria (MAPA) detectou AlV subtipo H5N1 em duas espécimes de trinta-réis-
de-bando (Thalasseus acuflavidus) no litoral do Espirito Santo. No dia seguinte a primeira
deteccdo, 0 MAPA confirmou um caso adicional em um atoba-pardo (Sula leucogaster) no
mesmo estado, desde entdo, o Servigo Veterinario Oficial identificou 166 focos (MAPA,
2023b).

O HPAIV H5N1 clado 2.3.4.4b vem afetando uma ampla gama de aves selvagens e
domésticas, linhagem do A/goose/Guangdong/1/1996 (Gs/GD) (CHAROSTAD et al., 2023;
DUAN et al., 2007; SOBOLEV et al., 2021). Desde entdo, variantes surgiram de multiplas
recombinagfes do Gs/GD (DUAN et al., 2007; GUAN et al., 2002). A faixa de hospedeiros do
HPAIV H5NL1 inclui gatos, cdes, raposas, focas, leopardos, mustelideos, gambas, tigres, ledes,
pikas, lontras, doninhas, botos, guaxinins, civetas, texugos, ursos, golfinhos, martas-de-
pedra/faia, coiotes, peixes, etc (ABDELWHAB; METTENLEITER, 2023; CHAROSTAD et
al., 2023).

1.3 Historico do Circovirus aviario

Os Circovirus (CV) animais foram pela primeira vez encontrados em 1974, como
contaminantes da linhagem celular continua de rim de porco (PK) 15 (ATCC-CCL31)
(TRISCHER et al., 1974 apud TODD et al., 2001). Ap06s oito anos da descoberta, demonstrou-
se que se tratava de um virus com genoma ssDNA, medindo aproximadamente 1.76 quilobases
com cerca de 17-1.3 nandmetros de didmetro, sendo proposto 0 nome circovirus suinos (PCV),
em reconhecimento por ter sido o primeiro virus de ssDNA circular encontrado em animais
(TISCHER; GELDERBLOM; VETTERMANN, 1982).

Em meados da década de 1970, a doenca do virus do bico e das penas (BFDV) que
causava o crescimento anormal de penas de passaros da ordem Psittacine no Pacifico Sul foi
descrita (PASS; PERRY, 1984), sendo caracterizada pela distrofia e perda de penas simétricas,
desenvolvendo deformidades que eventualmente levam a morte (RITCHIE et al., 1989). Em
1992, o circovirus de pombos (PiCV) é reportado, considerado estreitamente relacionado ao
BFDV, sendo adicionado como uma tentativa de membro da familia viral (SILVA et al., 2022;
TODD, 2004; WOODS et al., 1994). No entanto o PiCV somente foi aceito como novo membro
da familia Circoviridae em 2005, de acordo com o relatorio internacional do Comité de
Taxonomia de Virus (ICTV) (COMMITTEE ON TAXONOMY OF VIRUSES, 2019).



1.3.1 Etiologia

Os CV, pertencentes a familia Circoviridae, sdo pequenos virus ndo envelopados,
icosaédricos (T=1) com genoma de DNA fita simples circular (ssDNA) (RITCHIE et al., 1989).
A familia Circoviridae é uma das seis familias que codificam uma proteina homologa, a Rep,
também relacionada a proteina Rep dos virus CRESS bacterianos e arquenos (OPRIESSNIG et
al., 2020). Estas seis familias de virus CRESS DNA séo evolutivamente relacionadas por um
gene rep ancestral comum, além de codificarem na fita complementar a proteina do Capsideo
(Cap) (ZHAO et al., 2019).

Os virions sdo compostos por 60 subunidades da proteina Cap, aos quais empacotam o
genoma viral (MACLACHLAN et al., 2016). Assim que essas estdo maduras ocorrem como
particulas livres dentro de células infectadas ou em um padrao linear de “colar de pérolas” em
amostras livre de células (N. JAMES MACLACHLANEDWARD J. DUBOVI, 2017). Os
genomas virais sdo covalentemente fechados e circulares (sSDNA), de 1700-1800 nt, contendo
dois quadros de leitura abertos ambisense (ORFs), uma que codifica a proteina Rep, e outra,
proteina imunogénica do Cap (MACLACHLAN JAMES MACLACHLAN N.; DUBOVI,
2017; PAYNE, 2017).

Figure 4. Circovirus. A. Estrutura do virion. B. Organizacdo do genoma.
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Os CV dependem da maquinaria de replicacdo da célula hospedeira para replicacdo do
genoma viral, com o ciclo de replicacdo completo tendo duragéo de 24 a 36 horas (MEERTS et
al., 2005). Embora a Rep inicie a replicacdo viral, 0 processo continua apenas com enzimas

celulares expressas durante o crescimento da fase S, comecando somente depois da célula



hospedeira passar pela etapa de mitose (TISCHER et al., 1987). Além disso, a sintese do DNA
ocorre no nucleo, entdo o DNA viral precisa passar a membrana plasmatica e o envelope nuclear
para que estabeleca uma infecgdo produtiva (HEATH; WILLIAMSON; RYBICKI, 2006).

A importacdo nuclear de macromoléculas é facilitada por complexos de poros nucleares,
que sdo canais aquosos revestidos de proteinas (CORBETT; SILVER, 1997; HEATH,;
WILLIAMSON; RYBICKI, 2006). Mas, a mediacdo por sinal é necessaria para o transporte
pelos complexos de poros, geralmente envolvendo proteinas -cariofilicas (HEATH;
WILLIAMSON; RYBICKI, 2006; HISCOX, 2014). O Cap é direcionado ao nucleo se ligando
ao DNA de fita simples e dupla de forma cooperativa (HEATH; WILLIAMSON; RYBICKI,
2006).

O ciclo de replicacdo da familia Circoviridae é baseado na do PCV (Figura. 5), existe
pouco conhecimento sobre o ciclo de outros CV. A ligacdo viral é mediada pela interacdo do
capsideo com glicosaminoglicanos ricos em sulfato, o processo de internalizacdo segue
diferentes caminhos, seja mediado por clatrina ou independente de dinamina e colesterol, mas
dependente de actina e GTPase (FRANZO; SEGALES, 2021). A entrada do virus no meio
intracelular ocorre por endocitose, podendo ser armazenado sem se replicar por muito tempo
(FRANZO; SEGALES, 2020)

Figure 5. Modelo da replicacdo viral do Circovirus.
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Fonte: FAUREZ et al. (2009) Adaptado.

Apos a infecgdo, a fita complementar ¢ sintetizada com a DNA polimerase da célula

hospedeira, produzindo uma replicacdo do genoma de fita dupla superenrolada (CHEUNG,
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2003; FRANZO; SEGALES, 2021). Posteriormente o complexo de proteina iniciadora
composto por Rep ¢ Rep’ (REP) liga-se a estrutura em alga-haste (stem-loop) (CHEUNG,
2003). Em seguida, a proteina iniciadora da RCR (Replicacdo Circulo Rolante) cliva o loop
gerando uma extremidade 3’ OH livre e uma ligacdo covalente entre o complexo e a extremidade
5’ do genoma viral (FAUREZ et al., 2009).

A DNA polimerase inicia a replicacdo a partir da extremidade 3’OH livre (FAUREZ et
al., 2009). Ao final, o complexo REP fecha o loop covalentemente, liberando uma molécula de
sSDNA parental circular positiva e uma dsDNA parental circular negativa (FAUREZ et al.,
2009).
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6. CONCLUSAO

No presente estudo, foram analisadas amostras de espécies aviarias e mamiferos
provenientes das regides noroeste paulista e litoral do Parana, visando a deteccéo de AlV e CV
em swabs. As analises laboratoriais confirmaram a presenca de AIV por meio de RT-qgPCR em
amostras de trés animais do litoral paranaense, sendo duas aves positivas, a Sula leucogaster e
o0 Thalasseus acuflavidus, e um mamifero, a Otaria flavescens. As amostras da Sula leucogaster
foram subsequentemente analisadas por NGS, o que confirmou a presenca do subtipo HPAIV
H5N1 2.3.4.4b. Estes resultados corroboram a hipotese de que a Rota Migratoria do Pacifico
desempenha um papel significativo na dispersao viral de HPAIV.

Além disso, observou-se uma alta prevaléncia de subtipos de CV em amostras de espécies
aviarias da regido noroeste paulista (22/601, 3,6%) e uma prevaléncia inferior no litoral do
Parana (2/601, 0,33%). Dentre as amostras positivas, a maioria correspondeu a individuos em
estagio de desenvolvimento adulto (15/24, 62%), sendo as amostras cloacais as mais
frequentemente positivas (11/24, 45%). A deteccdo desses subtipos de CV em familias aviarias
distintas das comumente descritas na literatura pode sugerir novas vias de transmissdo e
hospedeiros ainda ndo plenamente identificados. Assim como no caso da identificacdo do
Urutau (Nyctibius griseus) como novo hospedeiro de RaCV.

Por fim, os animais investigados para a presenca de AIV e CV néo apresentaram sinais
compativeis com infeccdo por esses virus. Nesse contexto, o estudo reafirma a importancia da
caracterizacdo molecular como ferramenta essencial para o diagnostico preciso, contribuindo

para a mitigacdo dos impactos negativos na satde dos animais.
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