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Introducéo

Os Sapovirus (HSaVs) sdo classificados em cinco
genogrupos e pelo menos 17 geno6tipos, sendo o
genogrupo Gl o mais prevalente. Sdo responsaveis pela
ocorréncia da diarreia aguda em humanos de todas as
idades com casos pontuais, de gravidade leve, porém
podendo levar a hospitalizacbes de criangas,
imunocomprometidos, ou idosos, é uma das causas
constantes de surtos, tornando-se um grave problema de
salide publica em todo o mundo (1). O objetivo deste
estudo foi a detecgdo de virus entéricos por meio da
técnica de metagendmica viral e NGS.

Materiais e Métodos

Foram processadas 53 amostras de fezes de criangas,
adolescentes, adultos e idosos que buscavam atendimento
nas Unidades Basicas de Salude (UBS) de Comunidades
Ribeirinhas do Municipio de Santana - AP. O estudo teve
carater transversal e prospectivo. O projeto obteve a
aprovacdo dos CEPs da Universidade Federal do Amapa
(n°3.442.352) e da Universidade Federal de Sdo Paulo (n°
3.689.032). As amostras foram enviadas para o
laboratério de Retrovirologia/UNIFESP, onde foram
processadas homogeneizando, 2g de fezes com 1 mL de
PBS e 50uL de beads de silica e esferas de vidro, seguido
de centrifugacdo e filtragem de 500uL do sobrenadante. O
produto da filtragem foi tratado por mistura de nucleases.
Posteriormente, DNA complementar (cCDNA) foi gerado,
bem como sua fita complementar e segui-se a preparacdo
das bibliotecas e sequenciamento no Miseq sequencer.
Apos foram realizadas as analises com sequéncias virais
de alta qualidade (Phred 30) em pipeline (2). Os singlets e
contigs foram submetidos para o BLASTx para estudo de
similaridade de proteinas de todas as sequéncias virais no
RefSeq virus do Genbank
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/viruses/).

Resultados e Discussao

As sequéncias da familia Astroviridae foram detectadas
na amostra fecal de uma crianga do género feminino, de
18 meses que apresentava um quadro de infeccdo
gastrointestinal. Foram detectados 3.492 alinhamentos
(hits) da espécie Sapporo virus, membro do género
Sapovirus. A infecgdo por sapovirus estd associado a
surtos de gastroenterite aguda transmitidos por alimentos
e agua em todo o mundo (1). No Estado de Tocantins
foram analisadas oito amostras fecais de pacientes que
apresentavam diarreia aguda, vomito e febre. Seis cepas

Sapovirus humanos (HSaVs) Gl.2 e duas Gl.3 foram
detectadas (3). Assim como em Goiania, Goias, onde
amostras fecais 56 criancas entre 6 e 55 meses de idade,
onde 25 amostras (4,6%) foram positivas para sapovirus
(4). Ambos estudos passaram pela a aplicagdo minuciosa
do protocolo de metagendmica viral, andlises de
bioinformatica e filogenéticas.

Conclusodes

A utilizacdo da técnica de metagendmica viral permite a
identificacdo de agentes etioldgicos indetectaveis por
métodos convencionais. Dessa forma, a deteccdo de
Sapovirus em amostras diarreicas de criancas visa alertar
0s 6rgdos de vigilancia em salde para a circulagdo de
outros virus entéricos, além desses resultados vislumbrar
futuros estudos epidemioldgicos, da diversidade de virus e
da sua incidéncia mundial.
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