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O mosquito Aedes aegypti é o principal vetor de arboviroses como dengue, Zika e chikungunya, sendo 
considerado um problema significante de saúde pública. A aplicação de inseticidas químicos é 
amplamente utilizada como estratégia de controle da disseminação desse vetor. Porém o uso 
indiscriminado desses inseticidas, principalmente do grupo piretróides tem contribuído para a seleção de 
populações resistentes de Ae. aegypti, fator que está diretamente relacionado a mutações no gene do 
canal  de sódio dependente de voltagem (NaV), conhecidas como mutações knockdown resistance (kdr). 
Entre essas mutações, destacam-se as substituições dos aminoácidos fenilalanina por cisteína 
(Phe1534Cys) e da valina por isoleucina (Val1016Ile), amplamente relatadas em populações de Ae. 
aegypti brasileiras. O município de Florestópolis localizado ao norte do estado do Paraná, possui uma 
área territorial de cerca de 246.853 km2 e cerca de 11.446 habitantes. O município apresenta um 
histórico de epidemias de dengue, e um clima do tipo subtropical úmido o que favorece a proliferação 
de Ae. aegypti. Diante disso, esse estudo investigou a presença e a frequência de duas mutações kdr em 
Ae. aegypti coletadas em Florestópolis, PR. As amostras biológicas foram obtidas no ano de 2022 por 
meio de armadilhas ovitrampas distribuídas em quatro regiões distintas da cidade (A, B, C, D). Os ovos 
foram cultivados em condições controladas até a emergência dos adultos, que foram devidamente 
identificados e submetidos à extração de DNA. Após avaliação da concentração e pureza do DNA em 
espectrofotômetro, as amostras foram analisadas por PCR alelo-específica, seguida de eletroforese em 
gel de agarose 2%, para detecção das mutações Phe1534Cys e Val1534Ile. Foram analisados no total 40 
mosquitos adultos, 10 indivíduos de cada região da cidade. Os dados obtidos indicaram que 98,75% dos 
indivíduos apresentam o alelo mutante Cyskdr e 68,7% deles, o alelo mutante Ilekdr. Apesar de ambas as 
mutações estarem em equilíbrio de Hardy-Weinberg, os valores genotípicos de Cys/Cyskdr são 
alarmantes (97,5%), além disso, 40% dos indivíduos analisados apresentam ambas as mutações (Cyskdr 

+Ilekdr). Essa porcentagem associada à ocorrência simultânea das mutações em parte da população, 
revela uma circulação significativa de alelos mutantes em Florestópolis, sugerindo que a estratégia de 
controle por meio da aplicação de inseticidas piretróides nesse local pode não ser eficaz. As 
informações adquiridas ressaltam a importância do monitoramento contínuo da resistência e da 
diversificação nas estratégias de controle vetorial, visando maior eficácia e menor pressão seletiva sobre 
as populações de mosquitos.  
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Resumo: As variações da normalidade cromossômica, como polimorfismos em regiões 

heterocromáticas, são alterações citogenéticas estruturais comuns e que geralmente são consideradas 

“normais”, uma vez que a heterocromatina constitutiva não possui potencial de codificação gênica. Um 

exemplo dessas variantes é o alongamento ou encurtamento do comprimento das regiões 

pericentroméricas nos braços longos dos cromossomos, sendo as mais comuns as alterações em 1qh+/−, 

9qh+/−, 16qh+/− e Yqh+/−. Nesse trabalho, relatamos o caso de uma paciente do sexo feminino 

encaminhada para avaliação diagnóstica ao Serviço de Aconselhamento Genético da Universidade 

Estadual de Londrina (SAG-UEL) aos 10 anos de idade, por apresentar baixa estatura, maturação óssea 

avançada, TDAH e dificuldade na fala e na aprendizagem. Foi realizada a análise de 20 células 

metafásicas provenientes da cultura temporária de linfócitos de sangue periférico, seguida por 

bandamento G. O cariótipo revelou um padrão 46,XX,1qh+, confirmado pelo bandamento C. Esse 

resultado é considerado segundo o International Ststem for Human Cytogenetic Nomenclature como 

uma variante na normalidade, sem implicações fenotípicas para o paciente. Contudo, casos previamente 

descritos envolvendo tal região sugerem uma possível associação com alterações fenotípicas 

especificas, principalmente em quadros de infertilidade. Além disso, estudos apontam que 

polimorfismos de regiões heterocromáticas podem estar associados a uma gama mais ampla de 

distúrbios do neurodesenvolvimento, incluindo dificuldade de aprendizagem e transtornos de atenção. 

A literatura sugere que determinadas variações consideradas neutras possam, em contextos específicos, 

exercer influência em processos regulatórios epigenéticos ou na expressão gênica de regiões vizinhas. 

A análise desse caso demonstra a necessidade de uma investigação citogenética mais detalhada acerca 

da correlação genótipo-fenótipo em pacientes portadores de variações da normalidade. E sugere que a 

implementação de técnicas moleculares deve se tornar padrão na análise genética de pacientes suspeitos 

de alterações genéticas. 
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	 O mosquito Aedes (Stegomyia) aegypti (Linnaeus, 1762) é um culicídeo amplamente 
distribuído em regiões tropicais e subtropicais. Esse mosquito é vetor de diferentes arboviroses como 
dengue, chikungunya, Zika e da febre amarela urbana, sendo considerado um grande problema de 
saúde pública. No ano de 2024, foram registrados no Brasil mais de 6,6 milhões de casos suspeitos de 
dengue e cerca de 6.264 óbitos provocados pela doença. Estratégias de monitoramento e controle do 
vetor são fundamentais objetivando-se a redução e prevenção da transmissão dessas arboviroses, 
sendo a aplicação de inseticidas químicos, principalmente do grupo dos piretróides uma das 
alternativas mais utilizadas. Entretanto, o uso intensivo desse grupo de inseticida atua selecionando 
populações resistentes de Ae. aegypti, sendo a resistência associada a mutações no gene que codifica o 
canal de sódio dependente de voltagem (Nav) dos mosquitos, ocasionando o chamado efeito kdr 
(knockdown resistence), o que reduz ou impede a eficácia dos inseticidas em seu alvo. Diante disso, 
este estudo teve como objetivo avaliar a frequência de duas mutações kdr Phe1534Cys e Val1016Ile, 
relacionadas à resistência a piretróides em populações de Ae. aegypti coletadas no Museu Histórico de 
Londrina, Londrina-PR, além de utilizar uma abordagem cienciométrica no mapeamento de 
publicações científicas envolvendo essa temática. Para as análises moleculares foram coletados 30 
mosquitos adultos, por meio do aspirador de Nasci, que em seguida foram transferidos para o 
laboratório, identificados, triados e armazenados em freezer -80°C. Os insetos foram utilizados para a 
extração de DNA, seguida da genotipagem das duas mutações kdr por PCR alelo-específica, com 
posterior análise dos alelos amplificados por meio de eletroforese em gel de agarose a 2%. Para a 
abordagem cienciométrica foi realizada a coleta de dados no Web of Science (WoS), utilizando como 
termo de busca “Aedes aegypti and kdrmutation”, sendo considerados apenas artigos científicos 
publicados nos últimos 20 anos (2005-2024). Os dados obtidos no WoS foram exportados e analisados 
usando os softwares VOSviewer e Bibliometrix, duas ferramentas aplicadas no mapeamento 
científico. Os resultados moleculares apontaram uma alta frequência genotípica para a mutação 
Phe1534Cys, com 93,33% dos indivíduos mutantes (Cyskdr) e 6,67% heterozigoto, já para mutação 
Val1016Ile, a maioria (96,6%) dos indivíduos analisados eram heterozigotos (Val+/Ilekdr) e 3,4% 
selvagem (Val+). Ao considerar a frequência alélica, foi identificado nessa população de Ae. aegypti 
96,66% do alelo mutante Cyskdr e 48,33% do alelo mutante Ilekdr. A busca no WoS resultou em 295 
artigos e apontou que as principais áreas de publicações envolvendo essa temática foram: Tropical 
medicine, Parasitology, Entomology, e que a maioria dos artigos foram publicados em 2020 (n=37), 
2024 (n=33), e 2021 (n=32). Com o VOSviewer foi identificado a formação de 4 clusters na rede de 
coocorrência de palavras-chave e foi observado a dinâmica dessa rede dentro de um recorte temporal 
(2014-2020). O Bibliometrix apontou os dez autores e as dez palavras mais relevantes relacionados 
aos artigos obtidos no WoS, além disso, foi possível identificar que Estados Unidos, Brasil e China 
são os países com maiores números de citações e produções envolvendo Ae. aegypti e mutação kdr, 
também foi observado as principais redes de colaborações entre os países. Diante desses resultados, é 
possível concluir que o monitoramento de populações resistentes contribui para avaliar a eficácia das 
estratégias aplicadas e orientar no desenvolvimento de abordagens mais adequadas, auxiliando na 

          



redução da infestação do vetor e consequentemente na incidência das arboviroses. Adicionalmente, as 
análises cienciométricas possibilitaram uma melhor compreensão do cenário global de pesquisa 
relacionado ao tema, destacando as tendências, contribuições e dinâmica envolvendo esse campo 
científico. 
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Resumo: A proteína de morte programada 1 (PD-1) e seu ligante PD-L1 formam um importante 
checkpoint imunológico e estão associados ao equilíbrio da resposta imune em diversas doenças, 
como a infecção viral aguda COVID-19. A forma como o receptor PD-1 desempenha seu papel pode 
ser influenciada por diversos fatores, incluindo variações genéticas, as quais podem causar alterações 
na regulação da expressão gênica, estrutura e função proteica. Dentre as diversas alterações genéticas 
já identificadas no gene PDCD1, codificante para a proteína PD-1, o polimorfismo de nucleotídeo 
único rs2227982, localizado na posição 7625 (G>A) do exon 5, se destaca por ser uma troca não 
sinônima provocando a alteração de aminoácidos de ala>val, a qual pode interferir na função do 
receptor PD-1 e seu papel como regulador da resposta imune antiviral. Assim, este estudo teve por 
objetivo avaliar os genótipos e frequências alélicas da variante rs2227982 e associá-los à gravidade e 
desfecho da COVID-19. Este estudo obteve aprovação pelo Comitê de Ética em Pesquisa envolvendo 
seres humanos da Universidade Estadual de Londrina (CAAE 36247920.1.0000.5231), e todos os 354 
pacientes participantes assinaram um termo de consentimento livre e esclarecido. Todos os 
participantes foram positivos para a infecção por SARS-CoV-2 e o grupo foi subdividido em 
COVID-19 leve, moderada e grave, sendo o primeiro considerado o grupo de referência. A partir de 
amostras de sangue periférico foi realizada a extração do DNA genômico utilizando kit comercial. A 
inferência dos genótipos foi feita por ensaio de discriminação alélica com sondas TaqMan pela 
técnica de PCR em tempo real. A análise de associação através do teste do X2 indicou uma diferença 
significativa na distribuição dos alelos G e A (p=0,023), assim como de seus genótipos (p=0,047) 
GG, GA e AA, entre os grupos estudados. Por meio da análise de regressão logística multinomial 
observamos que os portadores do alelo A (GA+AA) apresentaram uma maior susceptibilidade para 
desenvolverem a forma moderada da doença em relação à forma leve quando comparados aos 
indivíduos portadores do genótipo GG (OR=2,657, IC95%=1,315-5,367, p=0,006), assim como 
indivíduos heterozigotos (GA) foram mais suscetíveis à forma moderada se comparados à indivíduos 
homozigotos (GG+AA) no modelo de hereditariedade superdominante (OR=2,411, 
IC95%=1,169-4,973, p=0,017). Entretanto, quando as análises foram ajustadas para as variáveis sexo 
e idade, a associação perde significância, demonstrando que o polimorfismo está associado ao 
desenvolvimento da COVID-19 mas não de forma independente. Ademais, não foram observadas 
associações entre os modelos de hereditariedade e a forma grave da doença ou o desfecho da 
COVID-19. Este estudo se destaca como o primeiro a avaliar este polimorfismo no contexto da 
doença. Os resultados obtidos indicam uma possível influência da variante rs2227982 na 
imunopatologia da COVID-19. 
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