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RELATÓRIO 30:  SEQUENCIAMENTO DE NOVA GERAÇÃO DE AMOSTRAS 

POSITIVAS PARA O VÍRUS DA DENGUE, REALIZADO NO LACEN-MT PARA 

IDENTIFICAÇÃO E MONITORAMENTO DOS SOROTIPOS CIRCULANTES NO ESTADO 

DE MATO GROSSO 

 

O vírus da dengue (DENV), agente etiológico dessa doença, pertence à família Flaviviridae, 

do gênero Flavivírus, é um vírus envelopado cujo genoma é constituído por RNA de fita simples 

polaridade positiva. Apresenta características antigênicas distintas que o diferem em quatro 

sorotipos antigenicamente diferentes, DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-4, que possuem de 

três a cinco genótipos dentro de cada sorotipo (LINDENBACH et al., 2007; VASILAKIS & 

WEAVER, 2008). 

Devido à ausência de mecanismos de correção de erros (atividade de “proofreading”) da 

RNA polimerase RNA-dependente, os vírus de RNA, incluindo o DENV, exibem uma 

considerável diversidade genética. Conforme destacado por Holmes e Burch (2000), mutações, 

recombinações, a suscetibilidade do hospedeiro e o fluxo gênico entre os sorotipos do DENV têm 

sido fatores preponderantes para essa diversidade genética. 

Ademais, a dengue integra o grupo das arboviroses, enfermidades provocadas por vírus 

disseminados por vetores artrópodes, como mosquitos. No contexto brasileiro, a transmissão do 

vírus da dengue ocorre principalmente através da picada da fêmea do mosquito Aedes aegypti, que, 

quando infectada, pode transmitir os agentes patogênicos. Esta transmissão pode resultar tanto na 

manifestação clássica da doença quanto na forma hemorrágica, ampliando a variedade de sintomas 

e complicações associadas à infecção. 

Seguramente, o sequenciamento genético emerge como uma ferramenta crucial para decifrar 

os genomas virais, possibilitando a identificação de novos patógenos e aprofundando a 

compreensão sobre a origem e transmissão de vírus emergentes. No caso do DENV, o 

sequenciamento desempenha um papel essencial no acompanhamento, monitoramento e 

identificação dos sorotipos e genótipos que circulam no Estado. Isso tem relevância considerável, 

devido aos ciclos endêmicos e epidêmicos que acometem a população. 

O sequenciamento genético foi realizado entre os dias 23 a 26 de Abril de 2024 em 35  

amostras positivas, sendo todas amostras de DENV-1, provenientes dos seguintes municípios de 

Mato Grosso: Tabaporã, Sorriso, Sinop, Paranaita, Lucas do Rio Verde, Campo Verde, Alto garças  
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e Várzea Grande (Figura 1). Os dados decorrentes do sequenciamento genético desempenham um 

papel fundamental para oferecer suporte às estratégias de saúde pública, permitindo o rastreamento 

de surtos, a avaliação da eficácia das medidas de controle e o aprofundamento na compreensão da 

dinâmica de disseminação do vírus. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Figura 1: Mapa do Estado de Mato Grosso, destacando os municípios onde foram obtidas as amostras e 

caracterizadas as novas sequências genômicas de DENV-1 e DENV-2. 

 

Os genomas foram sequenciados utilizando a tecnologia desenvolvida pela Illumina® 

(MiSeq™), apresentando valores de cobertura que variam de  17% a 94% do genoma total de 

DENV-1, sendo 4 amostras não foram aprovadas no controle de qualidade.  (Tabela 1). 

Os dados brutos do sequenciamento foram processados através do software ViralFlow 

(https://viralflow.github.io/index.html, versão v1.0.1, 13/01/2024) e do software Genome 

Detective (https://www.genomedetective.com/, versão 4.0) que realiza a montagem e a 

identificação dos  sorotipos.

https://viralflow.github.io/index.html
https://www.genomedetective.com/


 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
NI: Não identificado. 

Tabela 1: Informações sobre as amostras sequenciadas, cobertura do genoma e as respectivas linhagens identifcadas do vírus SARS-CoV-2. 



 

 

A árvore filogenética foi elaborada através do Genome Detective 

(https://www.genomedetective.com/app/typingtool/dengue/) (Figura- 3).  

 

            

  

 

               

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2: Filogenia do vírus DENV-1 reconstruída utilizando as sequências genômicas isoladas em Mato Grosso 

(em azul) e sequências de referência presentes no banco de dados da ferramenta Genome Detective (Versão 4.0). 

 

https://www.genomedetective.com/app/typingtool/dengue/


 

 

 

        Após a análise dos dados genômicos, todas as amostras de DENV-1 foram identificadas 

como DENV-1 do Genótipo V. 

A implementação do programa de vigilância genômica ativa pelo LACEN-MT reflete um 

compromisso fundamental na detecção e monitoramento da dengue. A manutenção dessa 

vigilância intensiva no estado é vital para identificar precocemente a circulação do vírus, 

permitindo a adoção de medidas preventivas e a mitigação de novos surtos. Os resultados obtidos 

reforçam o papel crucial da vigilância genômica no acompanhamento da evolução das cepas 

circulantes de dengue e na compreensão de sua disseminação regional. 

Dado o cenário epidemiológico preocupante, é essencial promover a vigilância genômica 

das cepas em circulação para amenizar possíveis impactos na saúde pública e orientar respostas 

a surtos. Além disso, a vigilância genômica ativa desempenha um papel essencial na adaptação 

de estratégias de saúde pública, permitindo a personalização de medidas preventivas e em 

campanhas de conscientização. Ao investir na compreensão genética do vírus, o estado se coloca 

de maneira proativa na vanguarda da resposta a ameaças virais, fornecendo dados genômicos 

importantes sobre a diversidade viral e promovendo a segurança e o bem-estar da população. 
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