Andlise dos genes VP7 e VP4 de rotavirus tipo G9 de criancas
com gastrenterite aguda naregido Norte do Brasil
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O rotavirus (RV) ocasiona cerca de 200.000 6bitos por diarreia aguda ao ano
entre criancas menores de cinco anos de idade. Os RV séo formados por acido
ribonucléico de dupla cadeia, de natureza segmentada, o qual codifica 6 proteinas
estruturais e 6, nao-estruturais. As proteinas estruturais VP7 e VP4 formam o
capsideo externo, estdo envolvidas na indugdo da resposta imune e definem os
genadtipos G e P, respectivamente. O gendtipo G9 é considerado um dos mais
detectados, em combinacdo com diferentes tipos P, em especial P[4], P[6] e P[8].
Apesar de as vacinas vigentes nao contemplarem este genotipo em sua
composicdo, as mesmas conferem protecdo heterdloga as infecgbes por RV, ai se
incluindo o G9. O presente estudo objetivou identificar a variabilidade genética
das proteinas VP7 e VP4 de RV G9P[8] na regido Norte do Brasil, de 1999 a
2013. Foi realizada a extracao viral a partir da suspenséao fecal de 50 amostras
posteriormente submetidas a amplificacdo gendbmica e ao sequenciamento
genético. A analise filogenética do gene VP7 demonstrou que todas as amostras
agruparam na linhagem Il de G9, com similaridades nucleotidicas variando de
96,1% a 100%, observando-se modificacdes aminoacidicas nos sitios antigénicos
7-1a, 7-1b, 7-2, quando comparadas as regifes antigénicas das cepas vacinais.
Com relacdo ao gene VP4, os espécimes agruparam na linhagem Ill de P[8] com
similaridades de 95,8% a 100%, sendo esta a linhagem mais disseminada em
escala global. Apesar de terem sido detectadas as mesmas linhagens circulantes
no periodo antes e apos a implantacdo da vacina, observaram-se modificacdes
em regifes antigénicas relevantes, dai decorrendo a necessidade de continua
monitorizacdo das variantes genéticas circulantes de RV, dadas as implicacbes
em potencial quanto as estratégias vacinais.

Palavras-chave: Rotavirus, Gendtipo G9, Analise molecular.

Apoio: Instituto Evandro Chagas, CNPqg.



