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O virus da dengue é um dos principais causadores de arboviroses, gerando milhdes de infec¢des anuais em regides
tropicais e subtropicais. Existem quatro sorotipos distintos do virus da dengue (DENV-1, DENV-2, DENV-3 e DENV-
4). A complexidade da resposta imunolégica, a possibilidade de reinfecgdo por diferentes sorotipos e a auséncia de uma
vacina eficaz, torna o controle da dengue um grande desafio, especialmente na regido Amazonica. A vigilancia gendémica
é essencial para identificar variantes circulantes, compreender a dinimica de transmissdo e evolu¢do do virus, além
de detectar novas cepas ou linhagens, fundamentais para implementar medidas de controle. Um estudo em Rondénia
monitorou a diversidade genética dos virus da dengue, levando em conta a faixa etdria e o sexo dos infectados. O
sequenciamento foi feito em parceria com o Laboratério Central de Satde Publica do Amazonas, usando iniciadores
especificos do Centre for Arbovirus: Discovery, Diagnosis, Genomics and Epidemiology (CADDE). Os genomas foram
sequenciados na plataforma MiSeq (Illumina) e montados por referéncia. A classificagdo em relagdo ao sorotipo/clado
foi feita com a ferramenta Genome Detective — Typing Tool e confirmada por analises filogenéticas no software IQ-TREE.
A analise de 51 amostras positivas para dengue, provenientes de 22 municipios de Ronddnia, mostrou predominéancia
dos sorotipos DENV-1 (17 amostras) e DENV-2 (28 amostras). A média de cobertura de sequenciamento dos genomas
de DENV-1 foi de 84,9%, com variagdes de 0,8% a 94,3%, classificadas como gendtipo V. Para o DENV-2, a média de
cobertura foi de 56%, com todas as amostras pertencentes ao genétipo II Cosmopolitan. Os dados revelam multiplas
variantes de dengue na regido, com maior diversidade genotipica e variabilidade na cobertura de sequenciamento do
DENV-1 em comparagdo ao DENV-2. Essas informagdes sdo cruciais para entender a epidemiologia e planejar estratégias
de controle e prevengdo da dengue em Rondonia.
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