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A maior parte de nossa compreensao da ecologia e evolucdo da IA. Um virus (vIA) em
aves silvestres € derivado de estudos conduzidos no hemisfério norte em aves
aquaticas, com uma tendéncia substancial para os patos em incubagéao.

No entanto, as condi¢cbes ambientais relevantes e os padrbes de migragcdao e
reproducdo das aves sdo substancialmente diferentes no hemisfério sul.

Através do sequenciamento e analise de 333 genomas Unicos de AlV coletados de aves
selvagens ao longo de 15 anos, mostram que a Australia € um sumidouro global para
a diversidade de AlV e ndo esta integralmente ligada ao pool genético da Eurasia.

Em vez disso, os AlV sdo raramente introduzidos na Australia, sequidos por décadas de
circulacdo isolada e eventual extincao.

O nudmero de linhagens virais cocirculantes varia por subtipo. Subtipos de
hemaglutinina (HA) AlV que raramente sao identificados em locais de estudo centrados
em patos (H8-12) tiveram mais introducbes detectadas e linhagens cocirculantes
contemporaneas na Australia.

Combinados com a falta de migragdo de patos além da regido da Papua-Australiana,
esses achados sugerem introdugdes por aves limicolas migratérias de longa distancia.

Além disso, nos dados disponiveis, ndo encontramos evidéncias de padrdes direcionais
ou consistentes no movimento do virus no continente australiano.

Esta caracteristica corresponde aos padrdes de movimento das aves, em que as aves
aquaticas tém distribuicdes ndmades e erraticas dependentes da chuva, em vez de
rotas migratorias intra-continentais consistentes.

Finalmente, detectamos altos niveis de rearranjo de segmentos génicos do virus, com
alta diversidade de constelagbes do genoma do AlV ao longo dos anos e locais. Estes
dados, na América do Sul, mostram claramente que os padrdes da dinamica do AlV no
Hemisfério Sul sdo distintos daqueles no norte temperado.

Resumo do autor



Como resultado do crescimento constante da industria avicola é o aumento global
dramatico na incidéncia de surtos do virus da influenza aviaria de alta patogenicidade.

Em contraste, acredita-se que as aves selvagens sejam o principal reservatério do virus
da gripe aviaria tipo A de baixa patogenicidade.

Devido a intensa pesquisa e vigilancia do AlV em aves aquaticas no Hemisfério Norte,
temos uma melhor compreensao da ecologia e evolu¢ao do VvIA naquela regiao em
comparacao com o Hemisfério Sul, que é caracterizado por diferentes padrdes de
migracao aviaria e condigcdes ecoldgicas.

Analisamos 333 genomas Unicos de VIA coletados de aves selvagens na Australia para
entender como a Australia se encaixa na dinamica global de vIA e como os virus sdo
mantidos e dispersos no continente australiano.

Aqui esclarecemos que esses virus nao sao necessariamente rearranjos
intercontinentais recentes, mas pertencem a linhagens pré-estabelecidas na Australia.

Para uma resposta apropriada a surtos e desenvolvimento de politicas de
biosseguranga, é crucial atribuir com precisdao a fonte de vIA detectada em aves
domeésticas ou selvagens como potenciais novas introduc¢des de virus “exéticos” ou
seus derivados recombinantes, especialmente na presenca de linhagens promiscuas de
recombinacao, como o clado 2.3 .4.4 HPAIV H5Nx associado a epidemias atuais no
Hemisfério Norte que podem ter consequéncias devastadoras para a industria avicola
local.

Isso, combinado com o papel potencial das aves limicolas na introdugao de linhagens
de vIA na Australia, tem implicacSes para a vigilancia de vIA de aves selvagens e
avaliacGes de risco para aves selvagens, aves domésticas e saide humana.

Em suma, revelamos que a evolucdo do AIV na Australia difere dos padroes
encontrados no hemisfério norte. Isso reflete as diferencas nas condigdes ambientais
que influenciam a ecologia das aves, principalmente na competéncia do hospedeiro
do vIA e nos padrbes de movimento, e considerados em conjunto devem ser
integrados em avalia¢des de risco aprimoradas de potencial propagacao do AIV em
aves e na distribuicdo de linhagens exdticas ou potencialmente zoonéticas do AlV na
Australia.
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