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INTRODUGAO Em 2006, a Organizagio Pan Americana da Sadde declarou
que a introdugdo de uma vacina para rotavirus A (RVA) era prioridade nas Américas
com a meta de prevenir as mortes e hospitalizacdes causadas por este virus. Atual-
mente, 80 paises ji incorporaram uma das duas vacinas disponiveis (Rotarix® - RV1,
RotaTeq®- RVS5) em seus Programas de Imunizagdes, sendo que o Brasil introduziu
a RV1 em marco de 2006. Apés a introdugio da RV1 no Brasil observou-se uma
importante reducio de hospitaliza¢des e mortalidade relacionadas as doencas diarreicas
agudas (DDA); assim como flutuagio temporal e geogrifica dos genétipos de RVA.
Diferentes fatores podem influenciar a flutuagio de genétipos de RVA: a) introdugio
de vacinas; b) fluxo continuo migratério de pessoas no mundo; ¢) emergéncia de va-
riantes virais; d) diversidade genética dos diferentes genétipos; ) transmissio entre es-
pécies; ) dose infectante e resisténcia do virus no ambiente; g) fatores relacionados ao
hospedeiro; g) mecanismos genéticos de evolugio viral, entre outros. Eventualmente,
novas variantes genéticas e antigénicas dos virus circulantes poderdo surgir, assim como

algumas variantes poderio nio ser mais detectadas na populagio.

OBJETIVO Realizar a caracterizagio molecular dos 11 genes (constelagio géni-
ca) de RVA genétipo G26P[19] detectado em amostra fecal de uma crianga hospitali-
zada com DDA na cidade do Rio de Janeiro em 2015.

METODOLOGIA Os dcidos nucléicos foram extraidos pela metodologia descrita
por Boom e al. (1990). A amplificagio dos 11 genes virais foi realizada utilizando-
se iniciadores consensuais e Kit OneStepRT-PCR® (Qiagen®). Para obtencio da
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constelagio génica foi realizado primer walking. As sequencias foram obtidas através
da plataforma de sequenciamento PDTIS (Fiocruz), editadas e analisadas usando os
programas: Bioedit v.7.2.3. O genétipo viral foi definido comparando-se as sequencias
obtidas com aquelas disponiveis no NCBI (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/) e o site
RotaC (http://rotac.regatools.be/).

RESULTADOS A anilise dos 11 genes virais VP7-VP8-NSP1-NSP2-NS-
P3-NSP4-NSP5-VP1-VP2-VP3-VP6 revelou a seguinte constelagio génica:
G26-P19-A8-N1-T1-E1-H1-R1-C1-M1-I5. Observou-se que o gene que codifica
para a proteina NSP5 apresentou uma duplicagio de 280 nucleotideos no final da

sequéncia do gene.

CONCLUSAO A circulagio do genétipo G26P[19] na populagio humana foi
descrita pela primeira vez em 2014, em criangas com DDA no Vietnam, sendo este
gendtipo definido como um reassortment humano-suino. Este é o segundo relato deste
gendtipo e de sua constelagio génica no mundo. Estudos adicionais sio necessirios
para esclarecer se este genétipo representa um caso isolado ou se o mesmo estd circu-

lando na populagio brasileira.

PALAVRAS-CHAVE rotavirus, G26P19, duplicac¢io génica.
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