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Project abstract:

Os virus de presentes nos insetos hemat6fagos podem ser divididos em dois grandes grupos: (1) virus de insetos
que infectam os vertebrados (arborvirus; arthropod-borne virus) e (2) virus de insetos que nio os infectam (virus
especificos de insetos). As condi¢des climdticas (clima imido e quente) e a alta diversidade de espécies de
insetos hemat6fagos no Brasil propiciam condi¢des mais favordveis a emergéncia e dispersao dos virus.
Também pode ocorrer a introdugdo de novos virus no pais, principalmente relacionado a rotas de comércio,
turismo ou imigracdo e, consequentemente, 0s vetores tornassem aptos para a transmissao de novos patégenos
virais, como foi o caso da introducdo e dispersdo do Zika virus (ZIKV) recentemente nas Américas. A proposta
desse estudo é determinar o conjunto de virus (viroma) de mosquitos capturados nos estado de Sao Paulo. Para
tanto, nds iremos comparar a diversidade do viroma entre duas localidades que possuem populagdes de
mosquitos teoricamente isoladas geograficamente. O sequenciamento gendmica utilizado serd o Next-generation
Sequencing (NGS) com a plataforma Illumina. Posteriormente, os contigs gerados serdo reunidos com o
Sequencher software e avaliados quanto a similaridade genética com outros virus existentes através do

BLASTX. Andlises filogenéticas serdo realizadas, com os novos virus identificados, a fim de avalid-los quanto
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as suas caracteristicas evolutivas. Portanto, incentivar o desenvolvimento de pesquisa para compreender o0s
mecanismos evolutivos, emergéncia e dispersdo de virus presentes em mosquitos é fundamental para prevenir e

controlar o aparecimento ou reaparecimento de cepas virais com capacidade de provocar grandes surtos.
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Metagenomica viral de mosquitos capturados no estado de Sao Paulo

Serdo coletadas 713 amostras de soros de individuos com doenga febril aguda, suspeitos de infec¢des por arbovirus.
Essas amostras serdo submetidas a técnica de RT-qPCR para identificar os principais arbovirus circulantes no
Brasil, como o virus dengue (DENV), o virus Chikungunya (CHIKYV) e o virus Zika (ZIKV). Além disso, serdao
realizados testes para identificar os géneros Flavivirus, Alphavirus e Enterovirus, bem como, teste de qPCR para a
espécie Erythroparvovirus de Primata 1. As amostras que apresentarem resultado positivo serdo selecionadas para o

sequenciamento completo do genoma, a fim de realizar uma anélise da diversidade viral.

Os dados sociodemograficos (idade, sexo, raga/cor e gestag@o) dos individuos serdo obtidos por meio de consultas
ao Sistema de Informacdo de Agravos de Notificagdo (SINAN) e ao Gerenciador de Ambiente Laboratorial (GAL).
As amostras serdo coletadas apds a leitura e assinatura do termo de consentimento livre e esclarecido pelos

doadores.

Os protocolos experimentais e os dados obtidos em cada etapa dos experimentos ou das anélises de
sequenciamento genético. Estardo ainda acompanhados de andlise estatistica adequada. As plataformas publicas

empregadas no estudo de sequenciamento genético serdo sempre disponibilizadas.

Todos os estudos realizados serdo previamente avaliados pelos comités de Etica envolvidos. Os projetos com seus
respectivos nimeros de processo poderdo ser consultados nos comités das Institui¢des envolvidos (Comité da
Faculdade de Medicina da USP), e dessa forma, todos os projetos a serem realizados poderdo ser consultados nas
paginas da Universidade de Sdo Paulo. Os projetos envolvendo amostras humanas poderdo ser consultados pela
Plataforma Brasil.

Os participantes do projeto serdo co-autores dos trabalhos enviados para divulgacdo nacional e internacional. Os
participantes também terdo acesso aos dados gerados por meio de arquivos do Google Drive e Drop-box e
participar@o das andlises e elaboracdo de dados que posteriormente serdo divulgados em relatérios cientificos e

publicag@o em periddicos cientificos.

Os pesquisadores responsdveis, técnicos e estudantes fardo compartilhamentos periddicos dos dados gerados em
nuvens (Drop-box e Google Drive).

O acesso aos dados da nuvem serd realizado através de permissdo e senhas estabelecidas.

Todos os dados sdo de longo prazo e devem ser mantidos pelos responsaveis dos projetos e no laboratdrio onde foi

realizada a pesquisa. Além disso, serdo compartilhados com o pesquisador responsidvel pelo projeto.

Cadernos de laboratérios em posse do coordenador do laboratério;
Plataformas digitais;

Nos relatérios cientificos enviados as agéncias de fomento e estudos publicados em periddicos.

Nas plataformas digitais relacionadas a produc¢éo de estudantes de pds-graduacgdo (portal de teses da USP) e nas

publicacgdes geradas de acesso publico.
Nenhuma

A responséavel pelo projeto, Profa. Dra. Ester Cerdeira Sabino



Financiamento de pesquisa junto a FAPESP.
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