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Cocirculacao dos genotipos asiatico/americano e cosmopolita do virus da
dengue sorotipo 2 no Vale do Jequitinhonha, Minas Gerais, em 2024
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O virus da dengue (DENV) possui quatro sorotipos geneticamente relacionados e antigenicamente distintos, com
consideravel variacdo genética, no qual 19 gendtipos ja foram descritos. Dada a elevada mobilidade humana, multiplos
sorotipos e gendtipos podem circular simultaneamente em uma mesma regidao. Somente no primeiro semestre de 2024, ja
foram detectados a circulagdo de trés sorotipos de DENV na Macrorregiao de Satide do Jequitinhonha, em Minas Gerais. Em
vista disso, a vigilancia gendmica torna-se uma importante ferramenta na compreensio da dinimica epidemioldgica destes
virus. Assim, o objetivo deste trabalho foi descrever os gendtipos do virus da dengue sorotipo 2 (DENV-2) circulantes no
Vale do Jequitinhonha, no primeiro semestre de 2024. Por meio de sequenciamento de nova geracido (NGS), foram obtidas
quatro novas sequéncias do genoma de DENV-2, de diferentes municipios do Vale do Jequitinhonha: Serro, Aracuali, Felicio
dos Santos e Capelinha. Os gendtipos foram identificados utilizando a ferramenta online Genome Detective, e uma analise
filogenética foi realizada para compreender melhor a histéria evolutiva dos genomas sequenciados. Durante o surto de
dengue no primeiro semestre de 2024, no Vale do Jequitinhonha, Minas Gerais, foi identificado a cocirculagdo de pelo
menos dois genétipos de DENV-2, o asiatico/americano (gendtipo III), que hd anos circula no Brasil; e o cosmopolita
(gendtipo II), que apesar de ser amplamente difundido foi detectado pela primeira vez na América do Sul em 2019 e no
Brasil em 2021. Este relato refor¢a a importancia do monitoramento gendmico em tempo real para acompanhar a dispersdo e
evolugdo de DENV, principalmente num cendrio de reemergéncia de novos sorotipos e genétipos, provavelmente mediados
pela grande mobilidade humana. Além disso, a vigilancia genomica aliada a dados epidemioldgicos exercem um papel
crucial para respostas mais rdpidas e eficazes no combate a novos surtos ou epidemias.
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