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Introdugio:

Hantavirus sdo patdgenos virais com grande impacto na saude publica, cau-
sando quadros clinicos com elevada letalidade em humanos, tais como: febre
hemorragica com sindrome renal (FHSR) e sindrome cardiopulmonar por
Hantavirus (SCPH). Atualmente existem mais de 80 genétipos de hantavirus
descritos no mundo, sendo seis reconhecidos causadores de SCPH no Brasil:
Juquitiba, Araraquara, Laguna Negra-like, Castelo dos Sonhos, Anajatuba e
Rio Mamoré. Além destes, o Hantavirus Seoul, associado a casos de FHSR e
endémico na Europa e Asia, pode representar um risco negligenciado para
satde puablica no Brasil, uma vez que os sintomas clinicos se assemelham a
doencas tropicais e, apesar da auséncia de notificacdes de FSHR, anticorpos
especificos contra este genétipo foram detectados em pacientes com diagnoés-
tico de leptospirose em Recife e no Rio de Janeiro. Atualmente, o diagndstico
de Hantavirus é feito pela pesquisa sorolégica de anticorpos IgM/IgG, tendo
a Nucleoproteina do virus como principal alvo, por ser conservada e capaz
de induzir resposta imune precoce e de longa duragdo. No entanto, os kits de
diagndstico soroldgicos disponiveis em nosso pais parecem ser incapazes de
detectar genétipos associados a FHSR, tais como Seoul. Dessa forma, torna-se
necessario a identificagdo de novos alvos capazes de detectar epitopos pan- e
geno6tipo-especificos, com o intuito de aprimorar o diagnéstico viral e moni-
torar a entrada e a circulagdo de novos genétipos de Hantavirus em territério
brasileiro.

Objetivo:

Identificar in silico epitopos lineares de célula-B na Nucleoproteina dos genoti-
pos Juquitiba e Seoul de Hantavirus, buscando alvos direcionados aos genoti-
pos associados especificamente aos quadros de SCPH e FHSR.
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Metodologia:

Utilizando-se algoritmos de predigdo in silico (BepiPred, NetSurP), identifi-
car epitopos lineares de célula B na Nucleoproteina dos genétipos Juquitiba e
Seoul. Comparar a similaridade dos epitopos encontrados com as sequéncias
de outros gendtipos associados a quadros de SCPH (Laguna Negra-like, Andes,
Rio Mamore, Anajuba) e FSHR (Gou, Amur, Dobrava-Belgrade, Hantaan).

Resultado:

Em ambas as Nucleoproteinas (genétipos Juquitiba e Seoul), doze epitopos li-
neares foram preditos em posi¢Oes similares. Este achado refor¢a a similarida-
de estrutural das proteinas, uma vez que seus alvos antigénicos se encontram
distribuidos de maneira similar. Contudo, comparando as sequéncias identi-
ficadas com genoétipos associados aos quadros de FSHR e SCPH, observamos
que os epitopos preditos na Nucleoproteina-Juquitiba apresentaram maior si-
milaridade quando comparados a genétipos associados a SCPH (69% a 100%)
que a genotipos associados a FSHR (0 a 93%)(p<0.0001). Do mesmo modo, os
epitopos identificados Nucleoproteina-Seoul apresentaram maior similaridade
quando comparados a gendtipos associados a quadros de FSHR (20-100%) do
que gendtipos associados a SCPH (43-100%)(p<0.0001).

Concluséo:

Identificamos epitopos lineares de célula-B pan-especificos, capazes de identi-
ficar genétipos virais clinicamente relevantes, e epitopos genédtipos-especificos
associados a quadros de FSHR e de SCPH, que poderio ser utilizados a fim de
refinar os métodos de diagnéstico sorolégico existentes.
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