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INTRODUCAO

A bronquite infecciosa das galinhas € uma doenca viral aguda altamente contagiosa, amplamente disseminada no Brasil € no mundo e responsavel por grandes perdas econdmicas. O virus
da bronquite infecciosa das galinhas pertence ao género Gammacoronavirus, familia Coronaviridae. O seu genoma de RNA de fita simples codifica quatro proteinas principais, das quais a
subunidade 1 da proteina da espicula é responsavel pelo surgimento de grupos antigenicamente distintos. No Brasil, a doenca foi relatada nos anos 50 e, ao longo dos anos sequintes, 0s
genotipos Mass, Ark e variantes de campo locais foram reportados. Recentemente um sistema de classificacao baseado em linhagens e gendtipos foi proposto para guiar estudos

epidemioldgicos (VALASTRO et al., 2016).

OBIETIVOS

Este trabalho tem por objetivo aplicar a nova classificacao viral e investigar as linhagens quanto ao papel da recombinacdo para a diversidade genética do virus em paises sul-americanos
de importancia na producao avicola, além de revisar a diversidade molecular do virus e determinar o estabelecimento e a historia demografica do virus no Brasil e na América do Sul.

MATERIAIS E METODOS

A classificagdo genotipica das sequéncias brasileiras do gene S1 disponiveis no GenBank foi realizada através da inser¢ao delas num dataset de referéncia disponibilizado por VALASTRO et
al. (2016) e posterior construcao de filogenias. A verificacdo de sequéncias internacionais pertencentes ao mesmo genotipo foi feita adicionando ao dafaset de referéncia sequéncias do
gene ST do mundo inteiro com informagdes de local e data de coleta. Os alinhamentos foram feitos com o programa Mafft e inspecionados visualmente no programa AliView. O programa
RAXML foi utilizado para remover sequéncias idénticas e construir arvores de maxima verossimilhanca. Analises de recombina¢ao foram feitas com o programa Simplot para todas as
sequéncias pertencentes ao genétipo brasileiro. Arvores de aproximacio de vizinhos foram feitas pelo modelo de dois pardmetros de Kimura. Sequéncias amostrais que mostraram
padroes de recombinacdo foram sujeitas a pesquisa pelo BLAST. O programa TempEst foi utilizado para investigar o sinal temporal das sequéncias e o programa BEAST/BEAGLE foi
utilizado para realizar andlises Bayesianas e construir arvores filogenéticas de tempo em escala.

RESULTADOS

Para a primeira andlise realizada com o dataset de referéncia, obteve-se um total de 192 sequéncias brasileiras do gene S1, onde 143 sequéncias brasileiras (74,5%) foram
classificadas como linhagem GI-11 (cepas de campo brasileiras), 46 (24%) como GI-1 (cepa Mass), 2 (1%) como Gl-13 (cepa 793B) e 1 (0,5%) como GI-9 (cepa Ark). A segunda
analise realizada a partir de sequéncias do mundo inteiro resultou em 101 sequéncias pertencentes a linhagem Gl-11, onde 84 eram brasileiras, 10 eram argentinas e 7 eram uruguaias,
porém destas, 6 sequéncias argentinas se agruparam apenas basalmente e 4 sequéncias brasileiras apresentaram um padrao distinto das demais (Figura 1). Andlises de recombinacdo
realizadas para estas sequéncias argentinas e brasileiras evidenciaram uma similaridade com a linhagem GI-11, mas nenhuma semelhan¢a a outra linhagem ja descrita (Figura 1).
Pesquisas através do BLAST dos possiveis fragmentos recombinantes nao obtiveram resultados de possiveis origens para essas recombinagoes. O resultado das analises Bayesianas e de
dinamica da populagao viral das sequéncias nao-recombinantes pertencentes a linhagem GI-11 podem ser observados na Figura 2.
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Figura 1. Arvore filogenética da linhagem GI-11 e graficos das andlises de recombinacao. Figura 2. Arvore filogenética de tempo em escala e histéria da popula¢do viral efetiva da
linhagem GI-11.

A bronquite infecciosa das galinhas € uma doenga importante no Brasil por ser endémica e causar prejuizos economicos. Os dados desse estudo sugerem a entrada do virus no pais em
1950 e sua permanéncia até os dias atuais. Esses dados contribuem para um melhor entendimento da epidemiologia do agente e da doenca no Brasil.
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