PHYLODYNAMICS DO VIRUS DA FEBRE AMARELA NO SURTO DE 2017 NO
ESPIRITO SANTO, BRASIL: UMA ATUALIZACAO
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Entre 2016 e 2018, o Brasil enfrentou um dos maiores surtos silvestres de febre amarela das ultimas
décadas, e o Espirito Santo (ES) destacou-se como um dos estados mais afetados, registrando a
maior incidéncia em 2017. Apesar da relevancia epidemioldgica desse evento, os padrdes de
introdugdo e dispersao do virus da febre amarela (YFV) em ES ainda sdo pouco compreendidos.
Neste estudo, sequenciamos 22 genomas completos de YFV obtidos de primatas ndo humanos
provenientes de diferentes regides do estado e os combinamos com aproximadamente 230 genomas
brasileiros publicos amostrados entre 2015 e 2018. As sequéncias foram alinhadas em nivel de
codon, curadas para remocao de regidoes ambiguas e analisadas por abordagens filogeograficas
bayesianas. Arvores temporalmente calibradas foram inferidas no BEAST? utilizando o modelo
coalescente Bayesian SkyGrid, com selecdo de modelo realizada por stepping-stone sampling. As
rotas de dispersdo foram reconstruidas por meio de um modelo de estados discretos e visualizadas
no SPREAD. Enquanto estudos anteriores sugeriam duas introdugdes independentes de YFV
oriundas de Minas Gerais (MG) para ES, afetando principalmente a regido central, nossos
resultados parciais indicam pelo menos trés introdugdes distintas e sequenciais: para as regioes
central, sul e nordeste do estado. Esses achados sugerem que a dindmica de disseminacao do YFV
em ES foi mais complexa do que o previamente descrito, envolvendo multiplas rotas de invasdo
possivelmente moduladas pela conectividade florestal e fatores antropicos. Este estudo amplia o
conjunto de genomas disponiveis para o estado e contribui para uma compreensao mais refinada
da propagacao viral durante o surto de 2017.
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