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Introducdo: Em 2016, o Brasil langou seu Plano Nacional de Eliminacdo de P.
falciparum (PNEM). A vigilancia eficaz da populagdo de parasitas na emergéncia e
disseminacdo de novas variantes genéticas e o monitoramento da migracdo do
Plasmodium sp. sdo pré-requisitos para a eliminacdo da malaria. Nossa proposta € o
desenvolvimento de um sistema de vigilancia molecular de P. falciparum para apoiar o
programa nacional de eliminacdo. Nossa abordagem envolve uma ferramenta de
Vigilancia Gen6mica usando a plataforma do MiInlION com a tecnologia de
sequenciamento por nanoporos para monitorar em tempo real regides genémicas para
SNPs localizados nos genes pfcrt, pfmdr, pfdhps, pfdhfr e pfk13 associados a resisténcia
aos medicamentos antimalaricos mais representativos usados no Brasil. Nesse projeto,
foram estudadas 112 amostras do vale do Jurua, Acre (municipios de Cruzeiro do Sul,
Mancio Lima e Rodrigues Alves). As amostras foram coletadas em sangue total e papel
de filtro de pacientes com malaria por P. falciparum. A metodologia se baseou na
combinacdo da técnica de PCR multiplex com a estratégia de sequenciamento de
amplicons e a portabilidade do sequenciador MinlON para genotipagem em larga escala
de SNPs. Resultados: Apos 0 sequenciamento, as analises das mutacGes foram feitas
no website malariaprofiler (https://bioinformatics.lshtm.ac.uk/malaria-profiler/). N&o
encontramos nenhum SNP associado a resisténcia a artemisinina no Estado do Acre, 0
gue nos mostra que o uso de artemisina, ainda € seguro. Além disso, identificamos uma
alta frequéncia (92,8%) de mutacdes triplas no gene CRT (Lys76Thr e Cys72Ser) e
MDR1 (Tyr184Phe), indicando resisténcia a cloroquina, uma alta frequéncia (86%) de
mutacGes duplas no gene DHFR (Asn5llle;Serl08Asn), indicando resisténcia a
pirimetamina, bem como uma mutagéo tripla (86%) no gene DHPS (Ala437Gly;
Lys540Glu;Ala581Gly), indicando resisténcia a sulfadoxina. Concluséo: E de extrema
importancia que ocorra um aumento da vigilancia nesta regido da fronteira do Brasil,
onde existe um intenso trafego de pessoas que pode ocasionar o surgimento de outras
variantes associadas a diminuicao de sensibilidade a droga
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