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Os vírus de RNA (incluindo a grande maioria dos arbovírus) possuem 
uma alta taxa evolutiva What Is Phylodynamics?

Sanjuán et al. (2010) Journal of Virology 84:9733-48

Novas variantes virais

Mais transmissíveis?

Doença mais grave?



A evolução do SARS-CoV-2: um exemplo de aplicação de vigilância genômica

https://nextstrain.org/



Vigilância genômica do vírus da dengue (DENV)
- Circulação mundial
- Enorme diversidade genética - > Sorotipos, genótipos e linhagens

Nova nomenclatura, proposta por Hill et al. 2024:

Existe relação das 
variantes de DENV 

com maior 
transmissibilidade ou 

doença severa?



Introdução do genótipo II (Cosmopolita) de DENV-2 no Brasil: linhagem 2II_F.1.1.2 

Substituição do DENV-2 genótipo III 
(Asiático-americano), pelo genótipo II

- Maior transmissibilidade?

Estudos de fitness viral em células e mosquitos



Reintrodução de DENV-3 no Brasil

DENV-3 não circulava no Brasil desde 2010:



Expansão da circulação de DENV-3
Múltiplas introduções da linhagem 3III_B.3.2 

Em preparação



Em preparação

Aumento de dengue grave nos quatro estados com 
maior número casos de DENV-3

Correlação de sorotipos 2 e 3 com doença severa

Efeito de infecção secundária e ADE?



Em preparação

Severidade e sorotipos em crianças com 2 anos ou menos



https://www.genomahcov.fiocruz.br





DENV-2 
genótipo 
Cosmopolita

DENV-2 genótipo 
Asiático-americano DENV-3 

genótipo III



Seleção de período de tempo:

Seleção de estado:



Utilização de dados de sorotipo de DENV através do SINAN



2022 2023

2024 2025

Dinâmica de circulação dos sorotipos de DENV nos estados brasileiros





Vigilância genômica do vírus chikungunya (CHIKV)
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Casos:
Incidência:



- No Brasil só circula a linhagem ECSA 
(East Central South Africa), introduzido 
por volta de 2014;
- Nomenclatura pouco informativa - > só 
há três linhagens;
- Necessidade de aplicar análises 
filogenéticas mais complexas;

Figura 1. Árvore filogenética de genomas completos 
de CHIKV genótipo ECSA disponíveis na plataforma 

EpiArbo do GISAID. As cores dos círculos são de 
acordo com a legenda e os clados principais de 

amostras do Paraná estão destacados.



Clado 1, 2024/2025 Clado 2, 2024/2025

Paraná
Santa Catarina



Vetor: Culicoides paraensis

10.4269/ajtmh.16-0672

Mortes fetais, abortos, anomalias congênitas

Vigilância genômica do vírus Oropouche (OROV)



O ressurgimento do OROV



A nova cepa é um vírus recombinante resultante de um rearranjo genético



Distribuição 
espacial dos 

casos de OROV 
no Brasil – 
dados até 

agosto de 2024



Perfil demográfico das cidades com casos na região Amazônica e em outros biomas



Teste de correlação do número 
de casos com com atividades 

agrícolas dos municípios

A área plantada de banana 
está correlacionada com o 

número de casos



A nova linhagem é responsável pelos casos fora da região Amazônica



Atualização 2025

Segmento M Segmento L



Clado PR/SC - 2025Atualização 2025

São Paulo
Paraná

Santa Catarina



Conclusões:
- Os casos de 2025 no Sul do Brasil não são ligados filogeneticamente aos casos de 2024;
- Casos no Paraná e em Santa Catarina continuam relacionados;
- Genomas de casos no sudeste de São Paulo estão na base do clado;
- Acúmulo grande de mutações entre 2024 e 2025;

- Qual o potencial do OROV se tornar endêmico fora do 
bioma Amazônico?

- Animais reservatórios?
- Participação de outros vetores na transmissão?

Atualização 2025

Perguntas críticas:
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