GENOMAS COMPLETOS DE PARAPOXVIRUS DE AMOSTRAS BRASILEIRAS
REVELAM CIRCULACAO DE LINHAGENS DISTINTAS E DIVERGENCIA EM
RELACAO A ISOLADOS GLOBAIS
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O género Parapoxvirus (PPV), da familia Poxviridae, inclui importantes patégenos de
ruminantes, como o Parapoxvirus ovis (ORFV) e o Parapoxvirus pseudocowpox (PCPV),
que causam infecgdes cutaneas em ovinos/caprinos € bovinos/bubalinos, respectivamente, €
tém reconhecido potencial zoondtico. No Brasil, a circulagdo de PPV ¢ presente, porém
permanece pouco estudada e dados baseados em genomas completos ainda sdo inexistentes.
Considerando que esses virus sdo de dificil isolamento e multiplicagdo em laboratorio,
estudos gendmicos sdo necessarios para seu entendimento. Neste trabalho, descrevemos os
primeiros genomas completos de ORFV e PCPV de amostras brasileiras, com o objetivo de
caracterizar a diversidade genética dos PPV circulantes no Brasil. Trés amostras PCR-
positivas de cada virus, oriundas do estado do Pard, foram submetidas a metagendmica e
sequenciadas na plataforma Illumina MiSeq. Obtiveram-se trés sequéncias de PCPV e duas
de ORFV, utilizadas como referéncia para analises comparativas e desenho de primers para
PCR multiplex de sequenciamento. Outras dez sequéncias de ORFV foram geradas a partir
dessa PCR multiplex na plataforma Ion Torrent, usando amostras dos estados do Para,
Mato Grosso, Rio Grande do Sul, Bahia e¢ do Distrito Federal. As analises evolutivas
mostraram que as sequéncias de PCPV do Brasil sdo significativamente diferentes de outras
sequéncias disponiveis na literatura, agrupando-se em um clado distinto e apresentando
~97% de identidade com outros isolados globais. As sequéncias de ORFV do Par4, Rio
Grande do Sul e Distrito Federal agruparam-se em um clado, juntamente com duas
sequéncias da Argentina, com alto suporte de bootstrap, enquanto as sequéncias de ORFV
do Mato Grosso e da Bahia formaram um clado separado, mais préoximo de outras
sequéncias descritas na literatura, como a amostra NZ2. Em conjunto, esses achados
indicam a circulagdo de linhagens distintas de ORFV no Brasil e de uma linhagem de
PCPV consideravelmente divergente das ja descritas em outras partes do mundo.
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