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Introdução 

 





+ssRNA, 12 Kb, duas RLAs 





Classificação & Sistemática 

Família: Togaviridae (2 Generos)   

Gênero: Alphavirus (31 Espécies)   

Espécie: Chikungunya virus   

Fonte: Volk et al. 2010 

Fonte: http://www.ictvonline.org/virusTaxonomy.asp 



CHIKV Phylogeny 



CHIKV 





Introdução 

Fonte: Schwartz & Albert 2010 
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Introdução 

❖ Primeiro caso autóctone de CHIKV no Brasil - Oiapoque - AP (13-09-2014) 

➢ 7 dias após foram identificados casos autóctones em Feira de Santana - BA 

❖ 18 - Outubro - 2014 

➢ 682 casos autóctones de CHIKV notificados pelo MS/Brasil  

❖ Origem e potencial de espalhamento viral desconhecidos 

➢ Análise sorológica e virológica de 68 amostras coletadas de jun - set / 2014 

➢ Sequenciamento viral das amostras positivas 

❖ Objetivo 

➢ Descrevemos as características epidemiológicas e genéticas dos CHIKV isolados no Brasil e fornecer uma previsão do 

risco de importação e estabelecimento do CHIKV em cada município brasileiro para o próximo ano, com dados sobre a 

mobilidade humana, distribuição de vetores e incidência retrospectiva de DENV. 
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Métodos 
❖ Pacientes e diagnóstico 

➢ 68 amostras de pacientes sintomáticos 

■ Incluído: Informações demográficas (sexo, idade, localização, data de início dos sintomas, data de 

coleta das amostras, histórico de viagem e sorologia para CHIKV e DENV 

■ Encaminhadas para o IEC-PA 

➢ Confirmação laboratorial dos sintomas 

■ IgM ELISA 

■ qRT-PCR 

■ Cultura em células C6/36 

➢ Consentimento oral e não assinado 

 



Métodos 

 
❖Isolamento viral e Extração do ssRNA 

➢ Isolamento 

■ 6 amostras  

● Inoculadas em células C6/36 e coletadas após efeito citopático evidente (6-10 

dias) 

● As suspensões de culturas foram centrifugadas e tratadas com polietilenoglicol 

NaCl, para a precipitação do vírus 

● Após centrifugação, o pellet foi resuspenso em H2O livre de nuclease 

➢ Extração do ssRNA: Qiamp Viral RNA Minikit (Qiagen)  

❖Sequenciamento do genoma viral 



Métodos 

❖Análise Filogenética 

➢ 155 genomas completos (> 10000 pb) disponíveis no GenBank + 6 genomas gerados 

■ Alinhamento = MAFFT 

➢ MV = PhyML (554 Sequencias E1) 

 

➢ IB = BEAST (155 - 85 = 70 + 6 BR = 76 sequencias) 

 



Métodos 

❖ Predição do risco de importação e estabelecimento viral 

➢ Ae. aegypti e Ae. albopictus apresentam baixa capacidade de dispersão 

➢ Dispersão do CHIKV impulsionada principalmente por movimentação humana 

➢ O risco de importação em cada município foi predito usando um modelo de radiação paramétrico de 

mobilidade humana 

➢ Dados de movimentação humana não estão disponíveis para o Brasil ou países vizinhos 

■ Os parâmetros foram estimados usando dados prévios publicados anteriormente obtidos na França, 

obtidos a partir de 5,695,974 registros de telefone celulares anônimos que compreendem movimentos 

direcionais entre 329 distritos 

➢ Tamanho populacional = GADM database 

➢ ML = R software v3.1.1 

■ 5494 municípios 
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Resultados e Discussão 

❖Caracterização dos casos de CHIKV no brasil 

➢ 08 de Abril - 15 de Setembro de 2014 



Resultados e Discussão 

❖ Genótipos Asiático e ECSA no Brasil 

■ Genótipo ECSA 

● Todos os casos são autóctones 

◆ Feira de Santana - BA 

◆ Próximos em escala espacial / temporal = Transmissão local 

◆ TMRCA = 6 de Março de 2014 

■ Genótipo Asiático  

● 2 casos importados 

◆ Recife - República dominicana 

◆ Belém - Guadalupe 

● 1 caso autóctone 

◆ Oiapoque - AP 
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❖ Reconstrução filogenética usando MV de 76 genomas completos 

de CHIKV, incluindo os isolados brasileiros 
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   ECSA        

 Asiático 
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Resultados e Discussão 

❖Risco estimado de importação e estabelecimento viral 



Resultados e Discussão 

❖ O que esperar? 

➢ 99% da população brasileira possuem indicadores de risco para a infecção causada pelo CHIKV 

➢ Não existe imunidade prévia na população 

■ Incidência pode aumentar 

■ Uma pequena percentagem da população possui imunidade prévia via MAYV - ZR 

➢ “A imunidade após uma infecção primária pode fornecer uma imunidade parcial em uma infecção causada por um segundo 

genótipo” 

➢ CHIKV será endêmico em vários municípios, com picos de transmissão entre janeiro e abril 

■ Abundância de vetores 

■ Variáveis ambientais como temperatura e umidade 

■ Fatores socioeconômicos 
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Resultados e Discussão 

 
❖O que esperar? 

➢ Ambos os genótipos podem desaparecer 

 

 

 

➢ O vírus pode estabelecer-se em um ciclo zoonótico 



Diversidade genética e filodinâmica dos arbovírus emergentes e 
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São Paulo, 12 de Agosto de 2016 



Objetivo 

 

Compreender as características genéticas, a dinâmica evolutiva, as origens e 

distribuições de diferentes isolados virais durante a epidemia de DENV, CHIKV e 

ZIKV nas regiões Nordeste e Sudeste do Brasil, entre 2014-2016. 



Amostras de Sergipe 2014-2015 

TOTAL PROCESSADAS POSITIVAS NEGATIVAS 

CHIKV ~ 200 71 0 71 

ZIKV ~ 200 71 2 69 

DENV ~ 200 71 0 71 



Amostras de Sergipe 2015-2016 “Represadas” 

TOTAL PROCESSADAS POSITIVAS NEGATIVAS 

CHIKV 290 290 167 123 

ZIKV 290 290 19 271 

DENV 290 - - - 



Amostras de Sergipe 2016 

 

TOTAL PROCESSADAS POSITIVAS NEGATIVAS 

CHIKV 142 142 91 51 

ZIKV 142 142 0 142 

DENV 142 142 0 142 



TOTAL CHIKV + 

❖258 amostras 

➢ Sequenciamento (CT < 30) = 158 amostras 

➢ 2 Mosquitos 

➢ 160 amostras 



First report of Aedes aegypti transmission of Chikungunya virus genotype ECSA in the Americas 



Obrigado!!! 


