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RELATORIO 37: SEQUENCIAMENTO DE NOVA GERACAO DAS AMOSTRAS DE
CHIKUNGUNYA E DENGUE-2 POSITIVAS REALIZADO NO LACEN-MT PARA
IDENTIFICACAO E MONITORAMENTO DAS VARIANTES CIRCULANTES NO ESTADO
DE MATO GROSSO

O virus da dengue (DENV), agente etiologico dessa doenca, pertence a familia Flaviviridae,
do género Flavivirus, € um virus envelopado cujo genoma é constituido por RNA de fita simples
polaridade positiva. Apresenta caracteristicas antigénicas distintas que o diferem em quatro
sorotipos antigenicamente diferentes, DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4, que possuem de
trés a cinco genotipos dentro de cada sorotipo (LINDENBACH et al., 2007; VASILAKIS &
WEAVER, 2008).

Devido a auséncia de mecanismos de corregao de erros (atividade de “proofreading”) da
RNA polimerase RNA-dependente, os virus de RNA, incluindo o DENV, exibem uma
consideravel diversidade genética. Conforme destacado por Holmes e Burch (2000), mutacGes,
recombinac6es, a suscetibilidade do hospedeiro e o fluxo génico entre os sorotipos do DENV tém
sido fatores preponderantes para essa diversidade genética.

O virus Chikungunya (CHIKV) é um arbovirus pertencente a familia Togaviridae e ao
género Alphavirus, sendo transmitido primariamente pelos mosquitos vetores Aedes aegypti e
Aedes albopictus. Desde sua reemergéncia nas Américas em 2013, o CHIKV tem causado surtos
epidémicos significativos, com impactos consideraveis na salde publica devido as suas
manifestacdes clinicas caracterizadas por febre alta, artralgia debilitante e poliartrite, que podem
evoluir para formas cronicas da doenca.

No Brasil, a introducdo do CHIKYV foi confirmada em 2014, com réapida disseminacdo para
diversas regides do pais. O estado de Mato Grosso, localizado na regido Centro-Oeste, tem sido
um dos estados afetados, com registros de casos autoctones e circulacdo viral sustentada ao longo
dos anos. A caracterizacdo genémica do CHIKV é essencial para compreender a dindmica de
transmissdo do virus, detectar possiveis mutacdes associadas a adaptacdo ao vetor e avaliar a
diversidade genética das cepas circulantes.

O sequenciamento genético de amostras positivas permite a montagem do genoma viral
completo e a realizacdo de inferéncias filogenéticas, possibilitando a identificacdo de linhagens

virais em circulacdo e sua relacdo com isolados de outras regifes geograficas. Esses dados sédo
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fundamentais para vigilancia genémica, auxiliando no monitoramento da evolucdo viral e na
formulacdo de estratégias de controle e prevencéo.

O sequenciamento genético foi realizado entre os dias 08 a 10 de Janeiro de 2025 em 40
amostras positivas, sendo todas amostras positivadas no método Reacdo em cadeia da polimerase
de transcricéo reversa (RT-gPCR) para Chikungunya provenientes dos municipios: Sinop, Varzea
grande, Nossa Senhora do Livramento, Cuiaba, Chapada dos Guimardes (Figura 1), e 4 amostras
para Dengue 2, provenientes dos seguintes municipios: Nova Monte Verde, Sinop, Nova Mutum
e Véarzea Grande (Figura 2). Os dados decorrentes do sequenciamento genético desempenham um
papel fundamental para oferecer suporte as estratégias de saude publica, permitindo o rastreamento
de surtos, a avaliagdo da eficacia das medidas de controle e o aprofundamento na compreenséao da

dindmica de disseminacdo do virus.

Legenda
[ Cuiaba

[ Varzea Grande

[ Sinop

[ Nossa Senhora do Livramento
[[7] Chapada dos Guimardes

Figura 1- Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas as amostras e
caracterizadas as novas sequéncias gendmicas do Chikungunya.
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Figura 2- Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municipios onde foram obtidas as amostras e
caracterizadas as novas sequéncias genémicas do Dengue 2.

A RT-gPCR foi realizada no termociclador ABI 7500™ com o kit molecular ZC D-
TIPAGEM da Bio-Manguinhos (ZIKA, CHIKUNGUNYA e DENGUE). Os genomas foram
sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Illumina® (MiSeq™), apresentando
valores de cobertura acima de 70% do genoma total para ChikV e 20% para DenV(Tabela 1 e 2).

A Montagem do genoma e classificacdo das variantes foi realizada pelo software ViralFlow

(https://viralflow.github.io/index.html, versdo v1.0.1), e revisados no Genome Detective (version

2.89), e analisadas pelos softwares como: CodonCode; AliView. A determinacédo das linhagens foi
utilizado as mesmas plataformas citadas.

As amostras selecionadas apresentaram valores de CT (cycle threshold) que variaram entre
18 e 26
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N° Interno | Idade | Genero Municipio Requisitanie UF | Ct |Cobertura | Linhagem Codigo Gisaid

10871 42 | Feminino SINOP MT| 22 04 3% II-EC8A |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510582038/2024
10876 57 | Feminino VARZEA GRANDE MT | 25 04 6% II-ECSA |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583138/2024
10878 49 |Feminino VARZEA GRANDE MT| 21 75.5% IT-ECSA  |ChiktV/Brazil MT-LACENMT-510583141/2024
10889 71 Feminino | NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 20 04 8% II-ECSA  |ChukV/BrazlMT-LACENMT-510583144/2024
10894 47 |Feminino| NOSSA SENHOERA DO LIVEAMENTO |MT | 21 04 5% II-ECSA |ChikV/BrazilMT-LACENMT-510583146/2024
10909 21 Feminino | NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT [ 24 04 5% II-ECSA  |ChukV/Braal/MT-LACENMT-510583148/2024
10011 45 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO |MT| 22 04 4% II-ECSA |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583150/2024
10012 46 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO |MT| 26 04 5% IT-ECSA  |ChitktV/BraalMT-LACENMT-510583155/2024
10915 34 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 22 04 6% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583157/2024
10916 22 [Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 25 82 4% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583160/2024
10018 56 |Feminino| NOSSA SENHOFRA DO LIVRAMENTO |MT | 21 90.0% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583161/2024
10921 25 | Feminino SINOP MT | 22 03 5% IT-ECS5A  |ChikV/Brazsil MT-LACENMT-510583162/2024
10032 7 Anos |Feminino | NOSSA SENHORA DO LIVEAMENTO | MT | 21 04 6% IT-ECSA  |ChiktV/Brazil MT-LACENMT-510583164/2024
10033 19 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO |MT| 21 05.0% IT-ECSA  |ChitV/BraalMT-LACENMT-510583165/2024
10935 49 [Femuinino | NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 26 04 6% ITI-ECSA  |ChkV/Braal/MT-LACENMT-510583166/2024
10033 70 [Masculine| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 22 04 5% II-ECSA  |ChukV/Brazl/MT-LACENMT-510583167/2024
108940 40  |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO |MT| 19 05.9% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583168/2024
10941 78  [Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 19 04 5% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583170/2024
10942 44 |Feminino| NOSSA SENHOERA DO LIVEAMENTO |MT | 21 04 5% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583173/2024
10944 70 [Masculino VARZEA GRANDE MT| 19 04 9% IT-ECSA  |ChikV/Brazsil MT-LACENMT-510583174/2024
10057 18 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT| 19 04 9% IT-ECSA  |ChiktV/BrazilMT-LACENMT-510583176/2024
10038 |11 Anos|Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVEAMENTO | MT | 22 04 9% IT-ECSA |ChitV/BraalMT-LACENMT-510583177/2024
11387 43 |Femunino CUIABA MT | 25 04 5% II-ECSA  |ChukV/BraalMT-LACENMT-510583179/2024

23 59 [Masculine CUIABA MT | 26 04 6% II-ECSA  |ChukV/Brazl/MT-LACENMT-510583182/2025

24 39 [Masculine VARZEA GRANDE MT| 21 o4 7% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583183/2025

30 64 |Feminino VARZEA GRANDE MT | 16 04 5% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583185/2025

36 16  |Masculino| CUIABA MT | 20 04 3% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583187/2025

40 66  [Masculino CHAPADA DOS GUIMARAES MT | 25 95.0% IT-ECS5A  |ChikV/Brazsil MT-LACENMT-5105831980/2025

43 15 |Masculing| VARFEA GRANDE MT | 24 70.4% IT-ECSA |ChiktV/BrazilMT-LACENMT-510583191/2025

44 10 Anos [Masculino| VARZEA GRANDE MT| 26 02.1% II-EC8A |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583775/2025
10819 3 Anos | Feminino CUIABA MT | 28 94 6% II-ECSA  |ChukV/BraalMT-LACENMT-510583183/2024
10821 12 Anos|[Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 24 04 6% II-ECSA  |ChukV/BrazlMT-LACENMT-5105831980/2024
10823 49 [Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT| 24 96.7% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583210/2024
10826 34 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 24 04 5% II-ECSA |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583212/2024
10827 80 [Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 18 95 7% II-ECSA  |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583213/2024
10828 9 Anos |Feminino | NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT| 23 04 8% IT-ECSA  |ChikV/Brazsil MT-LACENMT-510583214/2024
10830 31 Feminino | NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 22 04 7% IT-ECSA  |ChiktV/BrazilMT-LACENMT-510583217/2024
10832 45  |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT| 23 06.1% II-EC8A |ChikV/Brazil MT-LACENMT-510583210/2024
10833 12 |Masculino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 26 04 5% II-ECSA  |ChukV/Braal/MT-LACENMT-510583220/2024
10835 20 |Feminino| NOSSA SENHORA DO LIVRAMENTO | MT | 23 95.1% II-ECSA  |ChukV/Brazl/MT-LACENMT-510583221/2024
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Tabela 1: Informacbes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens
identificadas do virus ChikV.
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Figura 3- Filogenia do virus Chikungunya reconstruida utilizando as sequéncias gendmicas isoladas em Mato
Grosso nessa rodada de sequenciamento (Mega 11).

Y LACEN-MT

LABORATORIO CENTRAL DE SAUDE PUBLICA
DESDE 1975



A arvore filogenética de ChikV foi elaborada através do Mega 11, a qual foram agrupados

de acordo com sua semelhanca (Figura 3).

Tabela 2: Informacdes sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens

identifcadas do virus DenV-2.

GAL N° Interno | Idade | G Municipio Requisitante | UF | Ct [Coberturg Linh Codigo Gisaid
250101000074 10815 50 |Masculino] NOVA MONTE VERDE |MT | 18 | 52.2% | Dengue virus type 2 - Genotype II |hDenV2/Brazl MT-LACENMT-510583223/2024|
250101000075 10920 21 | Feminino SINOP MT | 25 | 28.5% | Dengue virus type 2 - Genotype II [hDenV2/BrazilMT-LACENMT-510583224/2024
250101000076 11182 53 |Masculino NOVA MUTUM MT | 17 | 50.9% | Dengue virus type 2 - Genotype II [hDenV2/Brazil MT-LACENMT-510583225/2024
250101000077 11325 10 | Feminino VARZEA GRANDE MT | 27 | 26 8% | Dengue virus type 2 - Genotype II [hDenV2/Brazil MT-LACENMT-510583226/2024

A arvore filogenética de DenV-2 foi elaborada através do Genome Detective, 0s quais se

agruparam pela semelhanca dos genomas de acordo com sua evolucédo (Figura 3).
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Figura 4- Filogenia do virus DenV-2 reconstruida utilizando as sequéncias genémicas isoladas em Mato Grosso

nessa rodada de sequenciamento (Genome Detective).
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Todos 0s genomas sequenciados passaram no controle de qualidade, sendo considerados
aptos ao depdsito na plataforma GISAID.

Até o dado momento todas as amostras positivas de ChikV sequenciadas pelo LACEN-
MT, resultaram em East-Central-South-African Il (II-ECSA), o Unico até agora encontrado na
regiao.

Apbs a analise dos dados genémicos, todas as amostras de DenV-2 foram identificadas
como Dengue sorotipo 2, Genotipo tipo II.

A implementacdo do programa de vigilancia gendmica ativa pelo LACEN-MT reflete um
compromisso fundamental na deteccdo e monitoramento da dengue. A manutencdo dessa
vigilancia intensiva no estado é vital para identificar precocemente a circulacdo do virus,
permitindo a adocao de medidas preventivas e a mitigacao de novos surtos. Os resultados obtidos
reforcam o papel crucial da vigilancia gendmica no acompanhamento da evolugéo das cepas
circulantes de dengue e na compreensdo de sua disseminagéo regional.

Dado o cenario epidemioldgico preocupante, € essencial promover a vigilancia genémica
das cepas em circulacdo para amenizar possiveis impactos na salde publica e orientar respostas
a surtos. Além disso, a vigilancia genémica ativa desempenha um papel essencial na adaptacdo
de estratégias de saude publica, permitindo a personalizacdo de medidas preventivas e em
campanhas de conscientizacdo. Ao investir na compreensao genética do virus, o estado se coloca
de maneira proativa na vanguarda da resposta a ameacas virais, fornecendo dados gendmicos

importantes sobre a diversidade viral e promovendo a seguranca e o bem-estar da populacéo.
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