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Instituto Adolfo Lutz sequencia genoma completo do virus em
amostras dos primeiros casos autéctones de Sao Paulo

O Laboratério Estratégico do Instituto Adolfo Lutz, responsavel pelo
sequenciamento na instituicdo e pela vigilancia gendmica de agentes
infecciosos no estado de Sdo Paulo, implantou a metodologia para o
sequenciamento genético do virus da febre do Oropouche, obtendo o
genoma completo dos exemplares identificados nos dois primeiros casos
autoctones do estado.

Os casos foram detectados pelo Nucleo de Doencas de Transmissao
Vetorial do Instituto, em amostras provenientes da vigilancia sentinela
de arboviroses do estado de Sdo Paulo, e ocorreram em pacientes do sexo
feminino residentes do municipio de Cajati, no Vale do Ribeira, que ndo
realizaram deslocamento prévio a areas endémicas ou de circulagdo do
virus, conforme apontado na investigacdo coordenada pelo Centro de
Vigilancia Epidemioldgica "Prof. Alexandre Vranjac".

O virus Oropouche é um virus de RNA trissegmentado de fita simples, que
faz parte da familia Peribunyaviridae. Os genomas obtidos, j& submetidos
para depdsito no banco NCBI/GenBank, possuem cobertura total nas
regides de genes codificantes nos seus 3 segmentos e, conforme
analise filogenética realizada pelo Instituto, os exemplares fazem parte do
mesmo grupo monofilético dos caracterizados no Acre, no Amazonas
e em Rondb6nia em 2023 e 2024, conforme pode ser observado na arvore
filogenética abaixo, feita com as sequéncias genéticas dos segmentos S, M e
L concatenadas.
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