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Translated from English version into Chinese by Hai-Mo Shen

Séquencage du génome complet et analyse d’isolats de Plasmodium falciparum provenant de la

région frontaliére entre Chine et Myanmar

Hai-Mo Shen’ Shen-Bo Chen’ Yan-Bing Cui’ Bin Xw Kokouvi Kassegne’ Eniola Michael Abe’ Yue Wang’
Jun-Hu Chen

Résumé

Contexte: La Chine a progressé dans la lutte contre le paludisme et vise 1’élimination de la maladie
dans tout le pays. Elle rencontre toutefois encore des difficultés énormes pour réaliser des interventions
efficaces dans ses régions frontaliéres. Des cas de Plasmodium falciparum importés d’Asie du Sud-Est
sont fréquemment rapportés, en particulier en provenance de la frontiére entre la Chine et le Myanmar
(Birmanie). Il n’y a cependant que peu d’informations disponibles sur la variabilité génétique de
P. falciparum dans cette région.

Méthodes: La présente étude rapporte les séquences génomiques de six isolats cliniques de
P, falciparum provenant de la frontiére sino-birmane. Nous avons également estimé la diversité des
nucléotides, la valeur de I’estimateur de Watterson et la valeur D de Tajima pour le taux global de
mutations du génome sur une fenétre glissante.

Résultats: Nos données concordent avec 96,05 a 98,61 % du génome de référence 3D7 avec des taux
de couverture élevés. Le principal résultat de 1’analyse des composants montre un regroupement de
P, falciparum par origine géographique. Nous avons identifié au total 91 geénes qui forment une
sélection positive ou le rapport Ka/Ks était significativement supérieur a 1, la plupart étant des familles
de plusieurs geénes codant des antigénes de surface variants (ASV) tels que var, rif et stevor.
L’enrichissement de la sélection positive en génes ASV suggere que la complexité de I’environnement
exerce une pression de survie accrue sur les P. falciparum de la frontiére sino-birmane.

Conclusions: Nos recherches suggerent que la plus grande diversité génétique dans la région
frontaliére entre Chine et Myanmar et les signaux de sélection positive des génes ASV permettent a
P, falciparum de bien s’adapter au syst¢éme immunitaire de ses hotes et rend le traitement du paludisme
encore plus difficile. Les résultats obtenus dans notre étude constitueront la base des recherches

génomiques sur la population de P. falciparum dans la région de la frontiére sino-birmane.
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IMosHOreHOMHOE CeKBEHHPOBaHME U aHAJIN3 U30JATOB Plasmodium falciparum B npurpaHu4IHbIX

paiionax Kuras ¢ Mpsinmoi

Xaii-Mo 11Isup’ HIsHb-bo Ysnp' SIup-bun Llyit bune Croit' KokyBu Kacceny’ Ounona Muxasns Ade’ H0s

Baw 1[3toHp-Xy YsHb

AHHOTANHUA

Hcropusi Bompoca: Kuraii mobmics mporpecca B 60pp0e ¢ Manspuell u HalelleH Ha JUKBUIALUIO
MaJSIpAUH 10 BCEW CTpaHE, HO OCYIISCTBIICHHE S((EKTHBHBIX BMEIIATEIHCTB BIOIH MPUTPAHUTHBIX
PETHOHOB OcCTaeTcsi orpoMHOU 3amadedl. O ciywasx Plasmodium falciparum , 3aBe3éHHBIX U3 FOro-
BocTouHoii A3uu, 4acTo co00Ianocs, 0COOCHHO B MPUrpaHu4HOM paiione Kuras ¢ Mpsumoii. OnHako
HHpOPMAIUST OTHOCUTEIBHONH TECHETHYCCKOM W3MEeHUYMBOCTH P falciparum 1o 3TOMYy paiioHy
HEeJ0CTaTOvHA.

Metonpl: B mannom otuére 00 ucciaenoBanuu P falciparum BbIOCIACTCS CEKBCHUPOBAHHE T'eHOMA
IECTH KIMHUYECKUX H30JIATOB B HCCIENyeMOM TNpurpaHudHoM paiione Kurtas ¢ Mesamoi. Kpome
TOTO, MBI M3MEPWJIH pa3HOOOpa3re HYKJIEOTHIOB, OIIEHKY YoTTepcoHa u kodddummeHnt D mo tecty
Tam3uMBI 17151 TIOTHOTEHOMHOM YacTOTHI MYTAIlMH B OKHE MUKpOIIpenapara.

Pe3yabrarel: Hamm ganHble OBLTH IPUBEICHEI B cOOTBETCTBHE € 96,05 — 98,61% 3TanoHHOro reHoMa
3D7 B oxBarax ¢ BBICOKOH KPaTHOCTBIO HaONFOICHWH. Pe3ynmbraT aHanm3a OCHOBHBIX KOMITOHEHTOB
MOKa3bIBaeT, 4to P. falciparum B OCHOBHOM TPYIIIHPOBAIKCH B COOTBETCTBHH C UX IeorpadpuuecKuM
MpoHNCXOXKAeHHEeM. B o0mielt cinoxxHocTr 91 reH ObUT HACHTU(PHUIMPOBAH KaK MOJOKHUTEIBEHBIA 0TOOpP C
orHomenneM Ka / Ks 3HaumensHO BBImIE 1, M OONBIIMHCTBO W3 HHUX OKA3aJIOCh MYIBTUTCHHBIMHU
ceMelicTBaMH, KOAMPYIOIIMMHU Takue BapHabelbHbIe MOBepXHOCTHBIC aHTUTeHbl (BITA) kak var, rif u
stevor. OboralieHue MoJ0KUTEIBHOr0 0Toopa Ha reHax BIIA moapasymeBalio, 4TO CIIOXKHOCTH CPEZbI
nonsepraet P. falciparum nipurpanndHoro paiiona Kutas ¢ MbssHMON MOOYKIaeT K yCHICHUIO OOPHOBI
3a BBDKHUBaHUE.

BoiBoabl: Hamwm wucciieoBaHusi TIOKa3bIBAIOT, YTO OOJbIIEe TEeHETUYeCKoe pa3HooOpa3ue B
WCCIIelyeMOM TPUTPAHUIHOM PAOHE M CUTHAJIBI MOJOKUTEIBHOTO 0TOOpa B TeHax [IBA mo3BosroT
napasuty P falciparum Xopomo TpUCHIOCOOUTHCS K HUMMYHHOH CHCTEME XO35SMHA U YCYr'yOUTh
TPYOHOCTH JieueHUs. TeM BpeMeHeM pe3yibTaThl, MOJYYCHHBIC B XOJE 3TOTO HCCICHOBAHHS, OYIyT
CIIY>)KUTh OCHOBOH JUTSI IOMYJISAIIMOHHBIX TCHOMHBIX UCCIICIOBAHUH MONYISALUi mapasura P falciparum

B Ipurpanu4yHoi 3oue Kuras ¢ MbesHmoit.

Translated from English version into Russian by Ira Kulinevych, proofread by Liudmila Tomanek,
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La secuenciacion y analisis completo del genoma de las cepas de Plasmodium falciparum

procedentes del area fronteriza China-Myanmar

Hai-Mo Shen’ Shen-Bo Chen’ Yan-Bing Cui’ Bin Xu Kokouvi Kassegne’ Eniola Michael Abe’ Yue Wang’
Jun-Hu Chen

Resumen

Contexto: China progresé en el control del paludismo y tiene como objetivo erradicarlo
completamente del pais, pero implementar intervenciones efectivas en las regiones fronterizas sigue
siendo una tarea dificil. Los casos de Plasmodium falciparum importados del sudeste de Asia son
reportados frecuentemente, en especial en el area de la frontera entre China y Myanmar (CMB). Sin
embargo, hay poca informacion sobre la variabilidad genética del P. falciparumen este area.

Métodos: Este informe del estudio de P. falciparum aisla la secuencia de genomas de seis aislados
clinicos del area CMB. Ademas, calculamos la diversidad de nucledtidos, el estimador de Watterson y
el valor D de Tajima para la tasa de mutacion del genoma completo en el portaobjetos.

Resultados: Nuestros datos fueron ajustados al 96.05-98.61% del genoma 3D7 de referencia . Los
resultados del analisis de los componentes principales muestran que el P falciparum se agrupa
generalmente segiin su zona geografica. Un total of 91 genes fueron identificados como seleccion
positiva con un cociente Ka/Ks notablemente mayor que 1, y la mayoria de ellos eran familias
multigénicas que codifican antigenos de superficie variables (ASV) tales como var, rif' y stevor. El
enriquecimiento de la seleccion positiva en los genes ASV implica que la complejidad del ambiente
somete al P. falciparum del area CMB a mas presion para sobrevivir.

Conclusiones: Nuestro estudio sugiere que la mayor diversidad genética en el area CMB vy las sefales
de seleccion positiva en los genes ASV , lo cual permite alP. falciparum adaptarse bien al sistema
inmune del huésped ay empeorar la dificultad del tratamiento. Mientras tanto, los resultados obtenidos
en este estudio brindaran una base fundamental para la investigacion gendémica del P. falciparum en la

poblacion del d&rea CMB.
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