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RESUMO 

Os arbovírus são transmitidos por artrópodes para vertebrados, e podem causar 

doenças humanas e veterinárias, com grande relevância econômica e de saúde pública, como 

os vírus da dengue (DENV), chikungunya (CHIKV) e Zika (ZIKV), que são transmitidos em 

ciclos urbanos, quanto vírus Mayaro (MAYV) e febre amarela (YFV) que são transmitidos em 

ciclos enzoóticos. Neste estudo, foi conduzida uma análise de epidemiologia molecular para 

avaliar a circulação ativa do MAYV e de outros arbovírus endêmicos em pacientes com 

doenças febris agudas, entre 2018 e 2021, no estado de Roraima, Brasil. Para isso, utilizamos 

a reação em cadeia da polimerase com transcrição reversa quantitativa (RT-qPCR), 

sequenciamento de alto desempenho, e cultura celular. Detectamos RNA do MAYV em 3,4% 

(28/822) dos pacientes testados. Também isolamos e sequenciamos cepas de MAYV, 

confirmando que esses casos foram causados pelo genótipo D. Nossas análises filogenéticas 

demonstraram que as linhagens circulantes em Roraima se agrupam com aquelas 

identificadas no Peru e na Venezuela entre 1995 e 2010, sugerindo a prevalência do genótipo 

D na região Amazônica. Adicionalmente, detectamos RNA de CHIKV em 2% (16/822) e de 

DENV em 18,5% (152/822) dos pacientes, sendo 7,7% (63/822) atribuídos a DENV-1 e 10,8% 

(89/822) a DENV-2. Todas as amostras testaram negativo para ZIKV, vírus Oropouche e os 

sorotipos 3 e 4 de DENV. Assim, estes dados demonstraram a co-circulação ativa de MAYV, 

DENV e CHIKV em pacientes com doenças febris em Roraima. Esses resultados ressaltam a 

necessidade de fortalecer a vigilância epidemiológica e laboratorial contínua para determinar 

o impacto do MAYV na região Amazônica e sua possível circulação em ambientes urbanos. 

 

Palavras-chave: Mayaro, arbovírus, epidemiologia molecular  

 

 

 

 

 

 

 

 

 



ABSTRACT 

Arboviruses are transmitted by arthropods to vertebrates and can cause human 

and veterinary diseases of significant economic and public health relevance. For example, 

dengue virus (DENV), chikungunya virus (CHIKV), and Zika virus (ZIKV) are transmitted in 

urban cycles. In contrast, the Mayaro virus (MAYV) and yellow fever virus (YFV) are 

transmitted in enzootic cycles. In this study, a molecular epidemiology investigation was 

conducted to assess the active circulation of MAYV and other endemic arboviruses in patients 

with acute febrile illnesses between 2018 and 2021 in Roraima, Brazil. For this purpose, we 

employed quantitative reverse transcription polymerase chain reaction (RT-qPCR), high-

throughput sequencing, and cell culture. We detected MAYV RNA in 3.4% (28/822) of the 

patients tested. We also isolated and sequenced MAYV strains, confirming that these cases 

were caused by genotype D. Phylogenetic analyses showed that the circulating strains in 

Roraima cluster with those identified in Peru and Venezuela between 1995 and 2010, 

suggesting the prevalence of genotype D in the Amazon region. Additionally, CHIKV RNA was 

detected in 2% (16/822) and DENV RNA in 18.5% (152/822) of the patients, with 7.7% (63/822) 

attributed to DENV-1 and 10.8% (89/822) to DENV-2. All samples tested negative for ZIKV, 

Oropouche virus, and DENV serotypes 3 and 4. These findings demonstrated the active co-

circulation of MAYV, DENV, and CHIKV in patients with febrile illnesses in Roraima. The 

results emphasize the need to strengthen continuous epidemiological and laboratory 

surveillance to determine the impact of MAYV in the Amazon region and its potential circulation 

in urban environments. 

 

Keywords: Mayaro, arbovirus, molecular epidemiology 
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RdRp RNA polimerase RNA dependente  
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RR Roraima 
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VEEV Vírus da Encefalite Equina Venezuelana  

WNV Vírus do Nilo Ocidental  
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1. INTRODUÇÃO 

1.1. Arbovírus e suas doenças 

Arbovírus (arthropod-borne viruses) são vírus transmitidos por artrópodes 

hematófagos, como mosquitos, moscas e carrapatos (Young, 2018). A transmissão 

ocorre pela picada de um artrópode infectado em um vertebrado suscetível, que pode 

ser um humano, animal selvagem ou doméstico, denominado hospedeiro (Weaver e 

Barrett, 2004). 

Os arbovírus estão distribuídos em todos os continentes, exceto na 

Antártida, onde as condições extremas de temperatura impedem a presença de vetores 

(Sukhralia et al., 2019). A ocorrência de arbovírus é predominante em regiões de clima 

tropical e subtropical, que frequentemente são afetadas com surtos e epidemias devido 

à presença de vetores, população imunologicamente suscetível, e fatores ecológicos 

que favorecem a transmissão (Souza, de e Weaver, 2024). 

As infecções por arbovírus causam uma variedade de doenças veterinárias 

e humanas, e geralmente são assintomáticas, oligossintomáticas, ou associadas à 

doença febril leve (Weaver e Barrett, 2004). No entanto, algumas arboviroses podem 

progredir para síndromes graves, como doenças neurológicas (por exemplo, vírus do 

Nilo Ocidental [WNV]), febre hemorrágica (vírus da dengue [DENV]), poliartrite crônica 

(chikungunya [CHIKV]), abortos e distúrbios congênitos (vírus Zika [ZIKV]) (Burt et al., 

2017; Campbell et al., 2002; Cao-Lormeau et al., 2016; Khan et al., 2023; Mlakar et al., 

2016) (Figura 1). As arboviroses afetam desproporcionalmente populações vulneráveis 

em países de baixa e média renda, causando centenas de milhões de casos anualmente 

e sobrecarregando os sistemas de saúde de vários países (Donalisio, Freitas e Zuben, 

2017). 

Atualmente, DENV é o arbovírus com maior impacto na saúde pública 

mundial, com mais de 96 milhões de casos e 40.000 mortes anualmente em mais de 

130 países (Bhatt et al., 2013; Messina et al., 2019; Sinha et al., 2024; World Health 

Organization (WHO), 2017, 2024). Outro arbovírus com grande impacto é o CHIKV, que 

causa poliartralgia aguda e crônica em humanos, resultando em significativos encargos 

econômicos e de saúde pública (Burt et al., 2017; dos Santos et al., 2024; Suhrbier, 

2019). O CHIKV causa 10 milhões de casos anuais, e quase 2,8 bilhões de pessoas 

vivem em áreas de risco de infecção (European Centre for Disease Prevention and 

Control (ECDC), 2024; Nsoesie et al., 2016; dos Santos, et al., 2024). Outros arbovírus 

de grande importância para os humanos incluem vírus da febre amarela (YFV), ZIKV, 

WNV, e vírus da encefalite japonesa (JEV) (Pan American Health Organization (PAHO), 

2024b; U.S. Centers for Disease Control and Prevention (CDC), 2024a; b; Weaver et al., 



2018). As arboviroses mais importantes de animais domésticos são a African swine 

fever, Rift Valley, doença da língua azul (bluetongue) e estomatite vesicular (Njau et al., 

2021; Saminathan et al., 2020; Timoney, 2016; Tinto et al., 2023). 

 

Figura 1. Manifestações clínicas e síndromes graves associadas à infecção por arbovírus. 

A infecção por arbovírus podem causar manifestações clínicas variadas, desde sintomas leves 

e inespecíficos na fase aguda até síndromes graves. Os sintomas agudos comuns incluem febre, 

cefaleia, artralgia, mialgia e erupções cutâneas. No entanto, cada arbovírus pode estar associado 

a manifestações e complicações específicas. A. Manifestações pelo DENV: Casos graves 

incluem quadros hemorrágicos, hepatomegalia e, em situações de choque, sintomas 

neurológicos, como confusão mental e convulsões, além de hipotensão arterial. B. 

Manifestações pelo CHIKV: Complicações associadas incluem manifestações neurológicas, 

Síndrome de Guillain-Barré, insuficiência renal, hepatomegalia e miocardite. Na fase crônica, a 

infecção é caracterizada por mialgia persistente e poliartralgia debilitante. Durante a gestação, o 

CHIKV pode atravessar a barreira hemato-placentária, causando encefalopatia, encefalite e 

meningoencefalite no feto. C. Manifestações pelo WNV: Casos graves podem levar à miocardite 

e manifestações neurológicas severas, como encefalite ou meningite. D. Manifestações pelo 

ZIKV: As complicações graves geralmente incluem manifestações neurológicas, como a 

síndrome de Guillain-Barré. A infecção pelo ZIKV durante a gestação pode resultar na síndrome 

congênita do Zika caracterizada por malformações cerebrais no feto, como microcefalia, e 

alterações oculares. 



Legenda: EUA, Estados Unidos da América. Figura elaborada pelo autor. Referências: (Bhatt 

et al., 2013; Pan American Health Organization (PAHO), 2024a; b; Santos, dos et al., 2024; 

Suhrbier, 2019; U.S. Centers for Disease Control and Prevention (CDC), 2024a; b; World Health 

Organization (WHO), 2024). 



1.2. Arbovírus e seus ciclos de transmissão  

Os arbovírus são mantidos por complexos ciclos envolvendo a replicação do 

vírus em vetores e hospedeiros vertebrados (Fernandez et al., 2023). Quando a 

transmissão é mantida entre vetores e animais silvestres, esse ciclo é denominado de 

enzoótico (Weaver e Barrett, 2004). Ocasionalmente, o vírus pode saltar de hospedeiros 

silvestres em um processo conhecido como spillover, e causar infecção em animais 

domésticos e humanos (Coffey et al., 2013). Esse evento caracteriza uma transmissão 

zoonótica (Valentine, Murdock e Kelly, 2019) (Figura 2B). Por exemplo, os vírus Mayaro 

(MAYV) e YFV são transmitidos em ambientes silvestres entre primatas não humanos 

e mosquitos silvestres, como Haemagogus janthinomys e Sabethes spp (Hoch et al., 

1981). A infecção humana por ambos os vírus ocorre de maneira acidental em áreas 

florestais onde esses vetores são comuns (Diagne et al., 2020; Hoch et al., 1981). A 

febre amarela pode ser prevenida pela vacinação desde a década de 1930 (Theiler e 

Smith, 1937; World Health Organization (WHO), 2017).  

Humanos são geralmente hospedeiros finais, e na maioria das vezes, 

desenvolvem doença ao serem infectados (Weaver e Barrett, 2004). No entanto, eles 

podem atuar como hospedeiros finais e amplificadores de arbovírus transmitidos em 

ciclos urbanos, como o DENV, ZIKV e CHIKV (Weaver e Reisen, 2010). Esses vírus são 

transmitidos em ciclos humano-mosquito-humano, envolvendo principalmente vetores 

urbanos e periurbanos, como Aedes aegypti e Aedes albopictus (Weaver e Barrett, 

2004) (Figura 2A). Estima-se que o custo global da gestão amplamente malsucedida 

de Aedes aegypti e Aedes albopictus tenha sido de aproximadamente US$ 149 bilhões 

entre 1970 e 2017 (Diagne et al., 2021). 

Os arbovírus também podem ter uma amplificação secundária em animais 

domésticos, resultando em surtos ou epidemias com ciclos epizoóticos (Jones et al., 

2008) (Figura 2C). Por exemplo, o vírus da Encefalite Equina Venezuelana (VEEV), 

pode causar surtos epizoóticos em equinos e humanos que desenvolvem doença 

neurológica grave, e podem resultar em casos fatais (Weaver et al., 2004). Assim como 

o VEEV, o JEV circula em um ciclo enzoótico entre aves aquáticas e mosquitos, mas 

também pode ter um ciclo epizoótico em suínos em áreas rurais, onde esses animais 

atuam como amplificadores do vírus, contribuindo para sua disseminação (Weaver e 

Reisen, 2010). 

 



Figura 2. Ciclos de transmissão de arbovírus. A. Ciclo epidêmico urbano. Neste ciclo, os 

humanos atuam como hospedeiros amplificadores em um ciclo humano-mosquito-humano, 

envolvendo mosquitos urbanos como Aedes aegypti e Aedes albopictus. B. Ciclo enzoótico: a 

infecção de humanos ocorre por meio de um spillover direto, no qual um vetor enzoótico transmite 

o vírus de um hospedeiro enzoótico, geralmente animais silvestres, para o humano. * O YFV 

apresenta um ciclo enzoótico nas Américas e na África, sendo que ciclos epidêmicos urbanos 

têm sido observados principalmente no continente africano. C. Ciclo epizoótico. Esse ciclo tem 

animais domésticos com hospedeiros amplificadores, que facilitam o spillover direto para 

humanos. 

 

Legenda: DENV: vírus da dengue; CHIKV: vírus chikungunya; ZIKV: vírus da zika; MAYV: vírus 

Mayaro; OROV: vírus Oropouche; WNV: vírus do Nilo Ocidental; YFV: vírus da febre amarela; 

VEEV: vírus da encefalite equina venezuelana; JEV: vírus da encefalite japonesa; Figura 

adaptada de (Weaver et al., 2018). 

 

 

 



1.3. Arbovírus emergentes e reemergentes  

Os arbovírus são em sua maioria emergentes ou reemergentes. Vírus 

emergentes são aqueles que surgem pela primeira vez em uma população (humana ou 

de animais domésticos) ou em uma nova área geográfica, ou ainda, vírus previamente 

conhecidos que passam a infectar novas populações ou hospedeiros, causando surtos 

e epidemias, como o ZIKV (Jones et al., 2008; Weaver e Barrett, 2004) (Figura 3A). Já 

os vírus reemergentes são definidos como patógenos previamente conhecidos que 

voltam a causar surtos após períodos de ausência de circulação ou baixa incidência 

(Jones et al., 2008). Essa reemergência pode ocorrer devido ao surgimento de novas 

cepas, à redução na cobertura vacinal ou à introdução de vetores em áreas 

anteriormente não afetadas, por exemplo, CHIKV e YFV (Jones et al., 2008; Wang et 

al., 2021). 

A circulação do CHIKV esteve inicialmente restrita a ciclos enzoóticos na 

África, em ambientes florestais e de savanas, envolvendo mosquitos silvestres, como 

Aedes furcifer e primatas não humanos e possivelmente outros animais selvagens 

(Zeller, Bortel, Van e Sudre, 2016). Em 2004, teve início uma epidemia desse vírus no 

Quênia, disseminando-se nos anos seguintes para países do Oceano Índico, da Ásia e 

Europa, chegando às Américas em 2013 (Freppel et al., 2024). Nesses locais, o CHIKV 

adaptou-se aos mosquitos urbanos Aedes aegypti e Aedes albopictus, estabelecendo 

ciclos de transmissão em humanos, especialmente em países de clima tropical (Coffey 

et al., 2013). O transbordamento (spillover) do vírus para ciclos urbanos provavelmente 

ocorreu devido ao trânsito de indivíduos virêmicos de ambientes florestais para áreas 

urbanas (Coffey et al., 2013) (Figura 3D). Os processos de emergência e reemergência 

estão relacionados a modificações ambientais causadas por ações antrópicas e 

mudanças climáticas, que afetam a dinâmica de transmissão dos vírus (Fouque e 

Reeder, 2019; Weaver e Barrett, 2004) (Figura 3B). Modificações ambientais, como o 

desmatamento e a introdução de espécies não nativas (por exemplo, Aedes aegypti e 

Aedes albopictus), podem aumentar o risco de transmissão zoonótica de vírus ou 

adaptação para ciclos de transmissão urbanos, colocando populações suscetíveis em 

risco (Young, 2018) (Figura 3C). 

Alterações climáticas também podem influenciar a competência e a 

capacidade vetorial, além de afetar o desenvolvimento do patógeno no vetor, um 

processo conhecido como incubação extrínseca, que impacta a transmissão da doença 

(Franklinos et al., 2019). Os vetores são animais ectotérmicos que são sensíveis a 

variações da temperatura e umidade, que podem influenciar sua reprodução e 

desenvolvimento, afetando a taxa de transmissão dos vírus (Franklinos et al., 2019; 



Souza, de e Weaver, 2024). Os mosquitos, por exemplo, têm um ciclo de vida curto, e 

pequenas mudanças de temperatura ou umidade podem acelerar ou desacelerar seu 

ciclo de vida, e consequentemente afetar a dinâmica de transmissão dos arbovírus 

(Mordecai et al., 2017).  

As mudanças ambientais também podem impactar o ecossistema, e podem 

favorecer a reemergência de arbovírus como recentemente o vírus Oropouche (OROV) 

na América Latina e Caribe (Gräf et al., 2024). Deste modo, esses vírus podem 

representar uma ameaça à saúde pública, onde essas modificações aumentam o 

contato entre os humanos e os vetores.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Figura 3. Fatores ambientais e suas consequências no processo de spillover. A. Incidência 

de casos em humanos associados ao spillover. A adaptação do patógeno a um novo hospedeiro 

suscetível, seguida de sua manutenção na população, pode levar à ampla disseminação e ao 

surgimento de epidemias. B. Fatores de estresse no ecossistema relacionados ao spillover. 

Alterações no ecossistema, como degradação de habitats, mudanças na disponibilidade de 

recursos e contaminação ambiental por toxinas biológicas e poluentes químicos, podem 

aumentar a interação entre vida selvagem e humanos, facilitando spillover. C. Barreiras que o 

vírus deve superar para que o spillover ocorra. O spillover depende do alinhamento de condições 

específicas para que o vírus seja transmitido de um hospedeiro reservatório para humanos. Esse 

processo exige superar barreiras, incluindo: distribuição e densidade dos hospedeiros 

reservatórios; quebra de barreiras imunológicas dos hospedeiros reservatórios; exposição e 

suscetibilidade humanas e o estabelecimento e transmissão sustentada entre humanos. D. 

Alterações nos ciclos de transmissão em decorrência do spillover. O spillover pode deslocar os 

ciclos de transmissão, promovendo a propagação do patógeno em novos contextos ecológicos 

e populacionais, potencializando riscos à saúde pública.  

 

 

Legenda: Adaptado de (Plowright et al., 2017, 2021)  

 

 

 

 



1.4. Vírus Mayaro 

O MAYV é um arbovírus negligenciado, membro da família Togaviridae, 

gênero Alphavirus, endêmico na América do Sul e no Caribe (Caicedo et al., 2021). Ele 

foi identificado pela primeira vez em 1954, em indivíduos com doença febril em Trindade 

e Tobago (Anderson et al., 1957). Desde então, casos autóctones foram relatados em 

mais de 11 países das Américas, incluindo surtos recentes no Brasil, Peru, Venezuela, 

Haiti e Guiana Francesa (Auguste et al., 2015; Bonifay et al., 2023; Diagne et al., 2020; 

Halsey et al., 2013; Lednicky et al., 2016) (Figura 4B). 

MAYV é envelopado, com capsídeo de formato icosaédrico e genoma linear 

de RNA de fita simples e polaridade positiva (Powers et al., 2006). Seu genoma contém 

dois quadros de leitura abertos (<Open Reading Frames=, ORFs), que codificam quatro 

proteínas não estruturais (nsP1, nsP2, nsP3, nsP4 e a RdRp) e cinco proteínas 

estruturais (CP, 6K, E1, E2 e E3), codificadas a partir de um RNAm subgenômico 

(Acosta-Ampudia et al., 2018). As glicoproteínas E1 e E2 são usadas para a 

classificação e identificação dos seus genótipos (Acosta-Ampudia et al., 2018; Powers 

et al., 2006). Até o momento, são descritos três genótipos do MAYV: Disseminado (D), 

Limitado (L) e Novo (N) (Auguste et al., 2015). O genótipo D é amplamente disperso 

pela América do Sul e Caribe, circulando em países como Brasil, Peru, Bolívia, 

Venezuela, Trindade e Tobago, e Guiana Francesa  (Acosta-Ampudia et al., 2018; Tesh 

et al., 1999). Por outro lado, o genótipo L apresenta circulação mais restrita, sendo 

encontrado principalmente na região centro-norte do Brasil e no Haiti (Lednicky et al., 

2016). Já o genótipo N, descrito recentemente, foi identificado apenas no Peru (Auguste 

et al., 2015). 

Além de suas características genéticas, o MAYV faz parte do Complexo 

Floresta Semliki, um grupo sorológico que inclui outros vírus artritogênicos, como o 

CHIKV, vírus Barmah Forest (BFV), vírus Ross River (RRV) e vírus O’nyong-nyong 

(ONNV) (Tesh et al., 1999). Esses vírus compartilham sítios antigênicos, o que leva a 

diferentes graus de reatividade cruzada em testes sorológicos (Powers et al., 2001). 

Essa propriedade sugere que a infecção por um desses vírus pode conferir algum nível 

de proteção cruzada entre os membros do complexo (Powers et al., 2001; Weber et al., 

2024). Os vírus do Complexo Floresta Semliki podem causar doenças semelhantes 

caracterizadas por febre aguda associada com manifestações musculoesqueléticas 

(Casals e Whitman, 1957). 

Atualmente, o Brasil concentra o maior número de infecções pelo vírus 

MAYV, com casos ocorrendo principalmente na região Amazônica e Centro Oeste, onde 

a incidência é maior durante a estação chuvosa (Acosta-Ampudia et al., 2018; Caicedo 



et al., 2021). Desde sua detecção em humanos no Brasil, em 1957 no Pará, o MAYV 

tem sido responsável por surtos recorrentes, incluindo um importante surto envolvendo 

os vírus MAYV e YFV na cidade de Belterra, no Pará, em 1978 (Caicedo et al., 2021; 

Causey O.R. e Maroja A.M., 1957; Hoch et al., 1981; Vieira et al., 2015). Embora surtos 

por MAYV tenham sido registrados em várias regiões, a circulação do vírus em 

populações humanas permanece relativamente limitada, e acredita-se que os casos 

sejam subnotificados. 

Sua transmissão ocorre principalmente em ciclo enzoótico entre mosquitos 

silvestres, como Haemagogus janthinomys e primatas não humanos, como Callithrix 

argentata, em áreas florestais ou ambientes rurais próximos a zonas de mata (LeDuc, 

Pinheiro e Rosa, da, 1981) (Figura 4A). Este ciclo pode envolver hospedeiros 

secundários, como aves, roedores e preguiças (Celone et al., 2021). A infecção humana 

é acidental e geralmente associada a atividades ocupacionais ou recreativas em áreas 

florestais(Powers et al., 2006; Vieira et al., 2015). Alguns estudos demonstraram que 

mosquitos Aedes aegypti e Aedes albopictus têm a capacidade de transmitir o MAYV 

em condições de laboratório, sugerindo um potencial efeito da introdução do vírus em 

ambientes urbanos assim como ocorrido com o CHIKV (Fernandez et al., 2023; Weaver, 

2013). 

Assim como o CHIKV e outros alfavírus, a infecção pelo MAYV pode causar 

uma doença artritogênica debilitante, podendo se apresentar de forma aguda ou crônica 

(Caicedo et al., 2021). Alguns pacientes são assintomáticos ou oligossintomáticos 

(Diagne et al., 2020). Durante a fase aguda os pacientes desenvolvem febre superior a 

39ºC que dura de 3 a 5 dias em média, além de cefaleia, dor retro-orbital, poliartralgia e 

poliartrite debilitantes, seguidas de erupções cutâneas (Tesh et al., 1999) (Figura 4C). 

Essas condições geralmente são autolimitadas (Tesh et al., 1999). Nos casos crônicos, 

a poliartralgia e poliartrite podem ser incapacitantes e durar meses ou até anos (Hoch 

et al., 1981). Manifestações graves, como miocardite, quadros hemorrágicos e doenças 

do sistema nervoso central têm sido documentadas (Acosta-Ampudia et al., 2018). 

Atualmente, não há antivirais ou vacinas específicas para o tratamento da 

febre Mayaro, a terapia se concentra no controle dos sintomas, com o uso de 

analgésicos, anti-inflamatórios e antitérmicos (Pan American Health Organization 

(PAHO), 2019). A ausência de tratamentos específicos somados à semelhança dos 

sintomas da febre Mayaro com outras doenças virais que co-circulam na mesma área, 

torna o diagnóstico e o manejo dessa infecção particularmente desafiadores, e reforça 

a necessidade de diagnósticos diferenciais. Atualmente a prevenção da infecção por 

MAYV limita-se ao controle do contato entre humanos e vetores (Diagne et al., 2020).  

 



Figura 4. Características da transmissão, distribuição e sintomatologia do MAYV. A. Ciclo 

de transmissão: ocorre em um ciclo enzoótico envolvendo mosquitos silvestres, primatas não 

humanos, aves e roedores. A transmissão para humanos ocorre por meio de spillover direto, 

geralmente associado a atividades em zonas de mata ou ambientes periurbanos. B. Distribuição 

e caracterização dos casos: MAYV é endêmico em regiões da América do Sul e Caribe. Casos 

importados também foram relatados em países da América do Norte e Europa, destacando o 

potencial de disseminação em áreas não endêmicas. C. Manifestações clínicas: na fase aguda, 

a infecção pelo MAYV causa febre, mialgia, poliartralgia, erupção cutânea e outras 

manifestações dérmicas. Na fase crônica, os sintomas predominantes são mialgia e poliartralgia, 

que podem persistir por meses ou anos. 

 

Legenda: Figura elaborada pelo autor. 

 

 

 

 

 

 

 



1.5. Roraima 

O estado de Roraima, localizado no extremo norte do Brasil, faz fronteira 

com a Guiana e a Venezuela, o que lhe confere características geográficas únicas que 

o diferenciam do restante do país (Miranda e Absy, 2000). Suas condições climáticas e 

geográficas, associadas aos altos índices pluviométricos, favorecem a manutenção de 

uma ampla diversidade de biomas que funcionam como reservatórios para uma ampla 

variedade de hospedeiros vertebrados e artrópodes hematófagos (Lopes, Nozawa e 

Linhares, 2014). Entre estes, destacam-se mosquitos dos gêneros Aedes, Culex e 

Hemagogus, além de moscas do gênero Culicoides, vetores de diversos arbovírus. 

A combinação dessas características com o intenso fluxo humano, 

comercial e migratório, envolvendo tanto estrangeiros quanto populações indígenas, 

torna Roraima especialmente vulnerável à introdução e disseminação de arboviroses 

(Acosta et al., 2012). Essa vulnerabilidade é agravada pelos sérios problemas 

ambientais enfrentados pelo estado, como a mineração e o extrativismo ilegal de 

madeira, particularmente em territórios indígenas (Ribas, 2018). A degradação 

ambiental resultante dessas atividades, somada à mobilidade populacional 

impulsionada pelas relações comerciais e agravada por crises humanitárias nos países 

vizinhos da tríplice fronteira, cria condições propícias para a proliferação de vetores e a 

disseminação de arbovírus (Basta, 2023). 

Historicamente, Roraima é considerado uma porta de entrada para a 

introdução de vírus no Brasil (Figura 5). Na década de 1980, a capital, Boa Vista, 

registrou os primeiros casos de dengue causados pelos sorotipos 1 e 4 (DENV-1 e 

DENV-4), que posteriormente se espalharam para outras regiões do país (Acosta et al., 

2011; Osanai et al., 1983). Em julho de 2010, foi relatada a reintrodução do sorotipo 4, 

possivelmente proveniente do Caribe, em especial da Venezuela ou da Guiana, países 

que compartilham fronteiras e mantêm relações comerciais com Roraima (Acosta et al., 

2011; Naveca et al., 2012). 

Além disso, o estado é endêmico para o vírus da febre amarela (YFV) e já 

enfrentou epidemias de chikungunya (CHIKV) em 2014 e 2018, de zika vírus (ZIKV) em 

2017 e, mais recentemente, surtos de Oropouche vírus (OROV) (Hayd et al., 2020; 

Instituto de Pesquisa Econômica Aplicada (IPEA), 2018; Naveca et al., 2024; Roraima, 

2018; Scachetti et al., 2024). A introdução e reintrodução frequente dos quatro sorotipos 

de dengue consolidam Roraima como uma região hiperendêmica para DENV (Acosta 

et al., 2012, 2014; Hayd, Caldart e Louzada, 2021; Siqueira, T. et al., 2009; Siqueira, T. 

C. S. et al., 2009; Soares et al., 2024).  Nesse cenário, o Ministério da Saúde recomenda 

o uso de critérios clínico-epidemiológicos para o diagnóstico de dengue em áreas em 



epidemias (Ministério da Saúde, 2009). Essa estratégia reduz significativamente os 

custos associados a testes diagnósticos para arboviroses e minimiza o tempo de espera 

por atendimento médico. No entanto, ela não é precisa, já que muitas arboviroses 

compartilham sintomas, o que pode favorecer a circulação silenciosa de outros vírus e 

dificultar a adoção de medidas de contenção adequadas. 

A grande circulação de arbovírus em Roraima, a probabilidade desse estado 

de servir de porta de entrada para à disseminação de novos vírus em território nacional 

e problemas relacionados a vigilância epidemiológica, fazem de Roraima um local 

particularmente propenso à circulação silenciosa de vírus enzoóticos com potencial 

emergente, como MAYV e OROV. Ou seja, partimos da hipótese que MAYV ou outros 

vírus negligenciados possam estar circulando de forma silenciosa em Roraima. A 

detecção e caracterização desses vírus no Estado podem fornecer informações 

epidemiológicas e genômica cruciais para o entendimento da disseminação, evolução e 

filodinâmica desses vírus no Brasil, assim como para o planejamento de estratégias de 

contenção em outras regiões do nosso país. Assim, buscamos avaliar a presença de 

arbovírus com registros recentes de circulação no país em amostras de pacientes com 

doença febril aguda provenientes de Roraima, a fim de compreender melhor a dinâmica 

de circulação desses vírus na Região Amazônica e subsidiar ações de vigilância e 

controle. 

 

Figura 5. Histórico epidemiológico das arboviroses em Roraima entre 1981 e 2024. 

Historicamente, Roraima tem sido uma porta de entrada para a introdução de vírus no Brasil, 

com registros da circulação dos vírus da dengue, Chikungunya, Zika, Febre Amarela, entre 

outros. Esse cenário é influenciado por fatores ambientais e sociais, além da degradação 

ambiental, que favorece a manutenção e disseminação de arbovírus.  

 

 

 

 

 

 



 



Legenda: DENV: vírus da dengue; CHIKV: vírus chikungunya; ZIKV: vírus da zika; MAYV: vírus 

Mayaro; OROV: vírus Oropouche; ECSA: East-Central-South-African (Leste-Centro-Sul-

Africano); OMS: Organização Mundial da Saúde; SARS-CoV2; Severe Acute Respiratory 

Syndrome Coronavirus 2 (Síndrome respiratória Aguda Grave do Coronavírus 2); Covid-19: 

Coronavirus disease 2019 (Doença por coronavírus 2019); LaCen/RR: Laboratório Central de 

Saúde Pública de Roraima. Figura elaborada pelo autor. Referências:(Acosta et al., 2011; Basta, 

2023; Forato et al., 2024; Hayd, Caldart e Louzada, 2021; Naveca et al., 2018, 2024; Osanai et 

al., 1983; Ribas, 2018; Roraima, 2018; Secretaria de Saúde do Estado de Roraima, 2024; 

Siqueira, T. et al., 2009; WHO, 2020). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



2. OBJETIVOS  

2.1. Objetivo geral  

Investigar a circulação ativa do MAYV e outros arbovírus (OROV, CHIKV, 

ZIKV e DENV) em pacientes com doenças febris agudas entre 2018 e 2021 em Roraima, 

Brasil. 

2.2. Objetivos específicos  

● Detectar o RNA de MAYV, CHIKV, ZIKV, OROV e DENV1-4 em amostras 

séricas de pacientes com síndrome febril em Roraima. 

● Isolar MAYV a partir de amostras de pacientes com síndrome febril em 

Roraima.  

● Caracterizar os aspectos genômicos e evolutivos do MAYV detectados em 

Roraima. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



3. MATERIAL E METODOS  

3.1. Delineamento experimental 

 Foram coletadas amostras de soro de 822 pacientes com síndrome febril 

aguda atendidos em unidades básicas de saúde de Roraima, entre 2018 e 2021. A partir 

dessas amostras, realizamos a extração do RNA viral, seguida da detecção de MAYV, 

CHIKV, ZIKV, OROV e dos quatro sorotipos de DENV por PCR em tempo real. Os soros 

de pacientes positivos para MAYV com valores de CT <30 foram utilizados para o 

isolamento viral em culturas de células. A confirmação dos isolamentos foi realizada por 

RT-qPCR e ensaios de imunofluorescência. Em seguida, empregamos a técnica de 

sequenciamento por nanoporos para obter as sequências virais, que foram analisadas 

por métodos filogenéticos baseados na máxima verossimilhança (Figura 6). 

 

Figura 6: Fluxograma do delineamento experimental realizado. 1. Coleta e processamento 

de amostras; 2. Extração ácidos nucleicos; 3. RT-qPCR para detecção do MAYV, CHIKV, OROV, 

ZIKV e DENV 1-4; 4. Isolamento do MAYV em células Vero CCL-81; 5. RT-qPCR para 

confirmação do isolamento; 6. Ensaio de imunofluorescência para MAYV; 7. Sequenciamento do 

genoma do MAYV pela plataforma Oxford Nanopor; 8. Análises filogenéticas.  

 

Legenda: MAYV: vírus Mayaro, CHIKV: vírus Chikungunya, ZIKV: vírus Zika, DENV-1: sorotipo 

1 do vírus Dengue e DENV-2: sorotipo 2 do vírus Dengue, DENV-3: sorotipo 3 do vírus Dengue 

e DENV-4: sorotipo 4 do vírus Dengue, RT-qPCR: Real-Time quantitative Polymerase Chain 

Reaction. 



3.2. Coleta e processamento de amostras  

Amostras de sangue de pacientes, com doença febril aguda, com até 10 dias 

após o início dos sintomas, foram coletadas entre dezembro de 2018 e dezembro de 

2021, por punção venosa em unidades básicas de saúde de 11 dos 15 municípios do 

estado de Roraima, Brasil, (Figura 7). Foram considerados apenas os municípios onde 

ocorreram as notificações dos casos. As amostras foram enviadas ao Laboratório 

Central de Saúde Pública para investigação do agente etiológico. Para este estudo, 

foram disponibilizadas amostras residuais de soro de 822 pacientes, com volumes entre 

0,2 e 2 ml, que testaram negativo para malária. Todas as amostras foram armazenadas 

a -80°C, e os estudos foram realizados em ambiente de biossegurança nível 2. As 

informações dos pacientes, incluindo sexo, idade, ocupação, dados de coleta das 

amostras, sintomatologia, data do início dos sintomas foram coletadas das fichas de 

notificação individuais (FNI), fornecidas de forma digital pelo Laboratório Central de 

Saúde Pública de Roraima (LACEN-RR). Os dados de geolocalização dos casos 

positivos para os vírus investigados foram obtidos usando o Google Earth v.10.55.0.1, 

com base nas informações de endereço fornecidas nas FNI. 

 

Figura 7. Distribuição temporal e geográfica das amostras de pacientes com síndrome 

febril aguda no Estado de Roraima, Brasil. A. Percentual de amostras coletadas de pacientes 

com síndrome febril aguda por mês em Roraima entre 2018 e 2021. B. Porcentagem de amostras 

coletadas por município entre 2018 e 2021. Amajari (0,4%, 3/822), Alto Alegre (0,5%, 4/822), 

Boa Vista (52,6%, 384/822), Bonfim (5,5%, 40/822), Cantá (0,5%, 4/822), Caracaraí (3,2%, 

23/822), Caroebe (1,1%, 8/822), Mucajaí (1,8%, 13/822), Normandia (0,7%, 5/822), Rorainópolis 

(23,6%, 172/822) e São João da Baliza (10,1%, 74/822).  Não foram recebidas amostras de 

Iracema, Pacaraima, São Luiz e Uiramutã. Em adição, 11.2% (92/822) pacientes não tinham 

informação sobre o município de residência. 



3.3. Comitê de Ética 

Todos os experimentos foram conduzidos após a aprovação dos comitês de 

ética pela Universidade Federal de Roraima (nº 2.881.239) (Anexo 1) e pela 

Universidade Estadual de Campinas (nº 5.625.875) (Anexo 2). 

3.4. Vírus e células  

Foram utilizadas as linhagens celulares: Vero ATCC CCL81 (células renais 

de Cercopithecus aethiops), C6/36 ATCC CRL 1660 (células de larvas de Aedes 

albopictus) e BHK-21 (C-13) ATCC CRL-8544 (células de fibroblastos renais de 

Mesocricetus auratus). As células Vero CCL81 e BHK-21 foram cultivadas em meio 

Eagle Modificado de Dulbecco (DMEM) de baixa glicose (Vitrocell Embriolife, BR), 

suplementado com 10% de soro fetal bovino (SFB) (Vitrocell Embriolife, BR), e 1% de 

uma solução de penicilina (10.000 unidades/ml) e estreptomicina (10.000 μg/ml) (Gibco, 

EUA), mantidas a 37ºC em 5% de CO2. As células C6/36 foram cultivadas em meio 

Leibovitz (L-15) com L-glutamina (Sigma-Aldrich, EUA), suplementado com 10% de SFB 

e 1% de solução de penicilina/estreptomicina, e mantidas a 28ºC em ausência de CO2. 

Como controles positivos para os ensaios, foram utilizados os seguintes vírus: MAYV 

das cepas BeAr 20290 e IQT 4235, CHIKV cepa S27, ZIKV cepa MR 766, OROV cepa 

BeAn 19991 e DENV-1 cepa Mochizuki, DENV-2 cepa NGC, DENV-3 cepa H87, DENV-

4 cepa (Tabela 1).  

Tabela1. Lista das células e meios de cultivos usadas na produção dos estoques virais.  

Célula Vírus Meio de cultivo 

Vero ATCC CCL81 MAYV, CHIKV, OROV DMEM  

C6/36 ATCC CRL 1660 ZIKV Leibovitz (L-15) 

BHK-21 (C-13) ATCC CRL-8544 DENV 1-4 DMEM  

 

3.5. Extração dos ácidos nucleicos 

O RNA viral das amostras foi extraído com o QIAamp Viral RNA Mini Kit 

(Qiagen, EUA) e o Quick-RNA Viral Kit (Zymo, EUA), seguindo as recomendações do 

fabricante. Os extratos de RNA foram analisados no espectrofotômetro NanoDrop™ 

One/One (Thermo Fisher Scientific, EUA) para verificar a concentração e a pureza do 

RNA obtido. Consideramos puros os ácidos nucleicos que apresentaram leituras de 



absorbâncias em 260/280 próximas a 2 e leituras em 260/230 entre 2 e 2,2, conforme 

as especificações do fabricante.  

 

3.6. Polymerase chain reaction quantitative real time (RT-qPCR) MAYV, 

CHIKV, ZIKV, OROV e DENV1-4. 

Os ácidos nucleicos foram testados com RT-qPCR para investigar a 

presença do RNA dos MAYV, CHIKV, ZIKV, OROV e DENV1-4, utilizando os kits 

TaqMan RNA to-Ct 1-Step (Applied Biosystems, EUA) e qPCRBIO Probe 1-Step Go Lo-

ROX (PCRBiosystems, UK) (Tabela 2). As reações foram realizadas no QuantStudio 3, 

com 45 ciclos de amplificação e 60ºC de temperatura de anelamento e extensão 

(Applied Biosystems, EUA).  

Tabela 2. Lista de sondas e primers para detecção de arbovírus. 

Vírus Sequencias (5’→3’) Primers e 
sonda 

Alvo 
Posição no 

genoma 
Ref. 

MAYV 
AAGCTCTTCCTCTGCATTGC Forward NSP1 51-70 (Waggoner et al., 

2018) 

 TGCTGGAAACGCTCTCTGTA Reverse1 NSP1 141-160  

 TGCTGGAAATGCTCTTTGTA Reverse2  141-160  

 GCCGAGAGCCCGTTTTTAAAATCA Probe  116-140  

CHIKV AAAGGGCAAACTCAGCTTCAC Forward NSP1 874-894 (Lanciotti et al., 2007) 

 GCCTGGGCTCATCGTTATTC Reverse NSP1 961-942  

 CGCTGTGATACAGTGGTTTCGTGTG Probe  899-923  

ZIKV AARTACACATACCARAACAAAGTGGT Forward NSP5 9365-9390 (Balm et al., 2012) 

 TCCRCTCCCYCTYTGGTCTTG Reverse NSP5 9466-9446  

 CTYAGACCAGCTGAAR Probe  9398-9413  

OROV 
TACCCAGATGCGATCACCAA Forward N 356-375 (Souza Luna, de et 

al., 2017) 

 TTGCGTCACCATCATTCCAA Reverse N 437-456  

 TGCCTTTGGCTGAGGTAAAGGGCT Probe  409-433  

DENV1 
GACACCACACCCTTTGGACAA Forward NSP5 8586-8606 (Callahan et al., 

2001) 

 CACYTGGGCTGTCACCTCCAT Reverse NSP5 8692-8673  

 AGAGGGTGTTTAAAGAGAAAGTTGACACGCG Probe  8608-8638  

DENV2 
CAGGTTATGGCACTGTCACGAT Forward M 1605 (Johnson, Russell e 

Lanciotti, 2005) 



 CCATCTGCAGCAACACCATCTC Reverse M 1583  

 CTCCGAGAACAGGCCTCGACTTCAA Probe  1008  

DENV3 
GGGAAAACCGTCTATCAATA Forward C 118-221 (Callahan et al., 

2001) 

 CGCCATAACCAATTTCATTGG Reverse C 241-221  

 CACAGTTGGCGAAGAGATCTCAAGAGGA Probe  174-202  

DENV4 
TGAAGAGATTCTCAACCGGAC Forward C 187-207 (Callahan et al., 

2001) 

 AATCCCTGCTGTTGGTGGC Reverse C 293-275  

 TCATCACGTTTTTGCGAGTCCTTTCCA Probe  247-273  

 

Legenda: MAYV, vírus Mayaro. CHIKV vírus Chikungunya.  ZIKV, vírus Zika. OROV, vírus 

Oropouche. DENV, vírus da Dengue. NSP1, proteína não estrutural. NSP5, proteína não 

estrutural 5. M, proteína matriz. C, proteína do capsídeo. 1. N, nucleoproteína.     

3.7. Isolamento MAYV   

As amostras positivas para o MAYV por RT-qPCR, foram inoculadas em 

células Vero CCL-81 para isolamento viral. As células foram cultivadas em placas de 

seis poços a uma concentração de 1 × 106 células/ml (1 × 106 células por poço) em meio 

DMEM (Vitrocell Embriolife, BR), suplementado com 10% de SFB (Vitrocell Embriolife, 

BR) e 1% de uma solução de penicilina (10.000 unidades/ml) e estreptomicina (10.000 

μg/ml). Após o cultivo, as amostras de soro foram diluídas em uma proporção de 1:10 

em DMEM, com 2% de penicilina e estreptomicina (Gibco, EUA), e adicionadas à 

monocamada celular. Após uma hora de incubação a 37ºC para adsorção, o inóculo foi 

removido e a monocamada mantida em DMEM suplementado com 5% de SFB. As 

células foram incubadas a 37ºC com 5% de CO2 e monitoradas até que o efeito 

citopático (CPE) se tornasse visível ao microscópio óptico. O sobrenadante foi coletado 

e submetido a RT-qPCR (Waggoner et al., 2018) para confirmar o isolamento viral, 

identificado por uma diminuição no valor de limiar de ciclo <Cycle threshold value= (Ct). 

Para avaliar um possível aumento da carga viral foi feito uma análise de equivalente de 

unidades formadoras de foco por ml <Focus-Forming Units= (eFFU/ml), baseada no 

número de cópias de RNA por ml de amostra.       

3.8. Sequenciamento do genoma do MAYV 

O sequenciamento do genoma do MAYV foi realizado com amostras e 

isolados com valores de Ct < 30 utilizando o protocolo Rapid SMART-9N com a 

plataforma MinION (Oxford Nanopore Technologies, UK), conforme descrito em (Claro 



et al., 2021). Os arquivos FAST5 gerados passaram por processo de atribuição de 

nucleobases (basecalling), em seguida foram desmultiplexados e cortados usando 

Guppy versão 9.4.1 (Oxford Nanopore Technologies, Reino Unido). Os arquivos com 

barcodes foram alinhados ao genoma de referência do MAYV (GenBank acesso no. 

NC_003417) usando Minimap2 v.2.17.r941 (Li, 2018) e convertido em arquivos BAM 

usando SAMtools (Li et al., 2009) Medaka_variants foram empregues para chamada de 

variantes, seguidos por Medaka_consensus (Oxford Nanopore Technologies, Reino 

Unido) para construção de sequências de consenso. As regiões do genoma com 

cobertura inferior a 20× foram representadas pela letra "N". As estatísticas do genoma 

foram calculadas usando o NanoStat versão 1.6.0, Samtools stats e samtools depth (de 

Coster et al., 2018). 

3.9. Análises filogenéticas  

Os genomas do MAYV com cobertura superior a 90% foram gerados e 

alinhados com cepas não redundantes de MAYV, com sequências das regiões 

codificadoras completas disponíveis no banco de dados GenBank até 15 de setembro 

de 2023. Um alinhamento de sequência múltipla (MSA) foi realizado utilizando o MAFFT, 

versão 7.450 (Katoh e Standley, 2013), com ajustes manuais feitos no Geneious Prime 

2023.0.4. O conjunto de dados foi examinado para eventos de recombinação por meio 

de todos os métodos disponíveis no RDP, versão 4 (Martin et al., 2015). Em seguida, 

foi construída uma árvore filogenética de máxima verossimilhança (ML) utilizando o IQ-

TREE, versão 2, sob o modelo GTR + I + γ, determinado pelo ModelFinder 

(Kalyaanamoorthy et al., 2017; Nguyen et al., 2015). O suporte estatístico dos nós da 

filogenia de ML foi avaliado com a abordagem ultrafast-bootstrap, utilizando 1.000 

réplicas. A árvore filogenética foi visualizada no FigTree v.1.4.2 

(http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/). 

3.10. Ensaio de imunofluorescência   

Os ensaios de imunofluorescência foram feitos com o isolado MAYV #1, 

proveniente do paciente RR-736. Células Vero CCL-81 foram cultivadas em Chambers 

slides a uma concentração de 5×105 células/ml (1×105 células/poço) em DMEM 

(Vitrocell Embriolife, BR), suplementado com 10% de SFB (Vitrocell Embriolife, BR) e 

uma mistura 1:1 de penicilina (10.000 unidades/ml) e estreptomicina (10.000 μg/ml) 

(Gibco, EUA) e incubadas a 37°C com 5% de CO2 por 24 horas. Em seguida, as células 

foram infectadas com o isolado MAYV #1 por 1 hora, utilizando uma multiplicidade de 

infecção (MOI) de 1. Para o ensaio, as células foram inicialmente bloqueadas com uma 

solução de albumina de soro bovino (BSA) (Sigma Aldrich, EUA) a 5%, seguida da 

http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/


incubação com a solução BD Cytofix/Cytoperm Fixation and Permeabilization Solution 

(Becton Dickson, EUA). Seguidamente foram utilizados, os anticorpos primários, anti-

Mayaro vírus E2, clone MAY-134 (Merck, EUA) para marcação do vírus, e o anticorpo 

anti-vimentina (ABCAM, EUA) para marcação dos filamentos intermediários, ambos na 

diluição de 1:100, incubados por 2 horas à temperatura ambiente. Posteriormente, as 

células foram incubadas com os anticorpos secundários, goat anti-rabbit IgG AF750 

(ABCAM, EUA) e goat anti-mouse IgG AF594 (Thermo Fisher Scientific, EUA), ambos 

na diluição de 1:500, por 1 hora à temperatura ambiente, protegidos da luz. A coloração 

nuclear foi realizada com o corante Hoechst, adicionado por 20 minutos à temperatura 

ambiente, também protegido da luz. Por fim, as lamínulas foram montadas com o meio 

de montagem Fluoromount-G (Invitrogen, EUA), e as imagens foram adquiridas com um 

microscópio confocal Leica TCS SP5 II, com aumento de 20×, no Laboratório Central 

de Tecnologias de Alto Desempenho em Ciências da Vida da Universidade Estadual de 

Campinas, Brasil. 

3.11. Análises de dados 

Os resultados obtidos foram analisados e representados graficamente 

utilizando os pacotes no R Studio v.4.3.0, no GraphPad Prism v8, Fiji v2.14.0 e foram 

posteriormente ajustados com o Inkscape v.1.3. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



4. RESULTADOS 

4.1. Detecção de arbovírus 

Para investigar a circulação ativa de MAYV e de outros vírus endêmicos da 

região, os RNAs de 822 amostras de pacientes com síndrome febril aguda foram 

submetidos a ensaios de PCR em tempo real para detecção de MAYV, CHIKV, OROV, 

ZIKV e DENV1-4. Das 822 amostras testadas, 23,8% (196/822) apresentaram resultado 

positivo para pelo menos um arbovírus (Figura 8B). O RNA do MAYV foi detectado em 

3,4% (28/822) dos pacientes, o CHIKV em 2% (16/822) das amostras, e o vírus da 

dengue em 18,5% (152/822) dos pacientes, sendo identificados 7,7% (63/822) de 

DENV1 e 10,8% (89/822) de DENV2 com co-detecções entre os sorotipos 1 e 2 do 

DENV ocorrendo em 1% (7/822) dos casos. 

Os períodos de maior prevalência dos casos de MAYV, 67,9% (19/28) e 

CHIKV, 81,3% (13/16), foram entre janeiro e julho de 2021. Enquanto os casos de 

DENV1, 46% (29/63), ocorreram entre agosto e outubro de 2019 e os DENV2, 43,8% 

(39/89), ocorreram entre outubro e dezembro de 2019 (Figura 8A). 

 

Figura 8. Distribuição percentual de detecções de arbovírus por RT-qPCR em Roraima 

entre 2018 e 2021. A. Percentual de casos positivos por PCR em relação ao total de casos febris 

testados para arbovírus (MAYV, CHIKV, DENV-1 e DENV-2) por mês em Roraima entre 2018 e 

2021. B. Porcentagem de detecção de arbovírus (MAYV, CHIKV, ZIKV, OROV e DENV 1-4) por 

RT-qPCR em Roraima entre 2018 e 2021.  

 

Legenda: MAYV: vírus Mayaro, CHIKV: virus Chikungunya, ZIKV: vírus Zika, DENV1: sorotipo 1 

do vírus Dengue e DENV2: sorotipo 2 do vírus Dengue, DENV3: sorotipo 3 do vírus Dengue e 

DENV4: sorotipo 4 do vírus Dengue. 

 

Em relação à confirmação das suspeitas clínicas feitas nas unidades de 

saúde com base na sintomatologia, 85,9% (706/822) das notificações permaneceram 



sem diagnóstico definido. Entre as 14,1% (116/822) das amostras que apresentaram 

detecção compatível com o diagnóstico sugerido, todas foram positivas para DENV 

(Figura 9). Nenhuma das amostras notificadas como suspeitas para CHIKV, ZIKV ou 

coinfecções entre esses vírus e DENV tiveram o diagnóstico confirmado. Além disso, 

3,4% (28/822) das amostras, que não apresentavam suspeita clínica inicial, 

confirmaram a presença de RNA de MAYV e DENV. 

 

Figura 9. Distribuição percentual da suspeita clínica e das detecções por RT-qPCR. 

Comparativo entre suspeita clínica com as detecções por RT-qPCR nas amostras coletadas de 

pacientes com síndrome febril aguda por mês entre 2018 e 2021. 

 

Legenda: MAYV: vírus Mayaro, CHIKV: virus Chikungunya, ZIKV: vírus Zika, DENV: vírus 

Dengue. *Múltiplos arbovírus: suspeita diagnostica de coinfecção entre CHIKV+DENV, 

CHIKV+ZIKV e CHIKV+ZIKV+DENV. 

 

4.2. Epidemiologia do vírus Mayaro  

O RNA do MAYV foi detectado nas amostras por RT-qPCR em 3,4% 

(28/822) das amostras testadas, com carga viral variando de 1,1x100 a 4,2×10t eUFF/ml 

(mediana da carga viral de 8,31x100 eUFF/ml) (Figura 10A) e Ct entre 27,0 e 40,5 

(mediana de Ct de 39,3) (Figura 10B). O período de maior prevalência dos casos, 

67,8% (19/28), ocorreu entre janeiro e julho de 2021 (Figura 8A). A maioria dos casos, 

53,6% (15/28), foi registrada em pacientes de Boa Vista, seguida por Rorainópolis com 

21,4% (6/28) (Figura 10C). Não foram detectadas amostras positivas nos municípios de 

Amajari, Alto Alegre, Bonfim, Cantá, Mucajaí e Normandia. Amostras de Iracema, 

Pacaraima, São Luiz e Uiramutã não foram testadas. Além disso, dois pacientes 

positivos não tinham informações sobre o município de residência. 



Figura 10. Distribuição da carga viral, valores de Ct e localização dos casos de MAYV em 

Roraima entre 2018 e 2021. A. Distribuição da carga viral do MAYV, expressa em log10 

(eUFF/ml), obtida por RT-qPCR. B. Distribuição dos valores de Ct obtidos por RT-qPCR das 

amostras positivas para MAYV. C. Mapa das porcentagens acumuladas de casos positivos de 

MAYV por município de Roraima entre 2018 e 2021. Amajari (0%, 0/3), Alto Alegre (0%, 0/4), 

Boa Vista (3,9%, 15/384), Bonfim (0%, 0/40), Cantá (0%, 0/40), Caracaraí (8,7%, 2/23), Caroebe 

(13%, 1/8), Mucajaí (8%, 1/13), Normandia (0%, 0/5), Rorainópolis (3,5%, 6/172) e São João da 

Baliza (1,4%, 1/74). Não foram testadas amostras de Iracema, Pacaraima, São Luiz e Uiramutã. 

Em adição, 92 pacientes não tinham informação sobre o município de residência.  

Legenda: Ct: Valor de limiar de ciclo <Cycle threshold value=. eUFF/ml: equivalente de unidades 

formadoras de foco por ml (Focus-Forming Units). 

 

Entre os pacientes positivos 57,1% (16/28) foram do sexo masculino, com 

uma razão homem/mulher de 1:5. Uma ficha não continha informações de gênero. A 

mediana de idade foi de 31 anos (intervalo interquartil: 26 e 43). 75% (21/28) dos 

pacientes se autodeclararam pardos, 10,7% (3/28) brancos e 17,9% (5/28) não 

declararam raça/cor. A mediana do tempo entre o início dos sintomas e a coleta das 

amostras foi de 3 dias (intervalo interquartil: 1 e 4). 

Febre e mialgia foram os sintomas mais relatados, presentes em 82,1% 

(23/28) dos casos de MAYV. Sintomas clássicos de febre Mayaro, como artralgia 

(21,4%, 6/28) e erupção cutânea (10,7%, 3/28), foram menos comuns. Em adição, entre 

os casos três pacientes (10,7%) eram pescadores que relataram contato direto com o 

ambiente silvestre. Outros sintomas relatados foram, cefaleia (78,6%, 22/28), dor nas 

costas (67,9%, 19/28), dor retro orbital (57,1%, 16/28), náuseas (57,1%, 16/28), vômitos 



(39,3%, 11/28), artrite (17,9%, 5/28), artralgia (21,4%, 6/28), conjuntivite (3,6%, 1/28) 

petéquias (10,7%, 3/28) com 3,6% (1/28) testando positivo para a prova do laço. 

 

4.2.1. Isolamento MAYV 

Nove amostras positivas para MAYV por RT-qPCR, com valores de Ct 

≤39,0, foram submetidas ao protocolo de isolamento viral em células Vero CCL-81. 

Observamos efeitos citopáticos (CPE) cerca de 30 horas após a inoculação em duas 

amostras (Figura 11B). Realizamos 3 passagens cegas e confirmamos o isolamento 

viral de 2 linhagens de MAYV por RT-qPCR, detectando RNA viral no sobrenadante das 

passagens celulares que apresentavam CPE. As análises mostraram uma redução nos 

valores de Ct nos dois isolados, com uma queda de mais de 8 ciclos entre a amostra 

original e a terceira passagem (isolado #1, 30,3 para 21,4) (isolado #2: 27,1 para 18,4), 

representando aumento da carga viral entre as passagens (Figura 11D). Esse aumento 

foi confirmado pela elevação da carga viral de 0,8×10¹ para 5,7×10u eFFU/ml no isolado 

#1 e de 4,2×10t para 6,3×10⁶ eFFU/ml no isolado #2 (Figura 11E) Além disso, para 

confirmar a presença de MAYV nos isolados, realizamos uma reação de 

imunofluorescência com células Vero infectadas com ambos isolados, usando um 

anticorpo produzido contra a proteína 2 do envelope do vírus (Figura 11A). 

 

Figura 11. Caracterização dos isolados do MAYV em células Vero CCL-81. A. As imagens 

mostram a coloração de células Vero CCL-81 não infectadas e de células Vero CCL81 inoculadas 

com o isolado de MAYV #1 do paciente RR-407. As células foram coradas com anticorpos contra 

vimentina para visualização do citoplasma (fluorescência vermelha, linha 2) e a proteína 2 do 

envelope do MAYV (fluorescência verde, linha 3). Os núcleos foram marcados com corante 

Hoechst (fluorescência azul, linha 1). As lâminas foram analisadas por microscopia confocal, e 

as imagens foram mescladas com o ImageJ (mesclagem, linha 4). Isolados do vírus Mayaro em 

células de cultura obtidos a partir de amostras de soro de pacientes febris do município de Boa 

Vista em 2020 e 2021, Estado de Roraima, Brasil. Os isolados de MAYV foram obtidos do 

paciente RR-424 (isolado #1) e RR-58 (isolado #2). B. Células Vero CCL-81 com efeito citopático 

causado pela infecção por MAYV, 30 horas após a infecção. C. Células Vero CCL-81 não 

infectadas (controle negativo). D. Valores de Ct obtidos por RT-qPCR a partir dos isolados de 

MAYV e das amostras originais. E. Estimativa de cópias de RNA do MAYV por ml obtidas por 

RT-qPCR a partir dos isolados de MAYV e das amostras originais.  

 

 



Legenda: MAYV, vírus Mayaro. E2, Proteína estrutural 2. Ct-Value, Valor de limiar de ciclo <cycle 

threshold value=. 

 

 



4.2.2. Sequenciamento MAYV 

Utilizamos o sequenciamento por nanopore para gerar sequências 

codificantes de quase a totalidade do genoma de três amostras de MAYV (o produto 

dos dois isolados e o produto feito diretamente da amostra clínica do paciente RR-407). 

Os genomas obtidos de MAYV tiveram uma cobertura superior a 90%, com uma 

profundidade mínima superior a 20 vezes por nucleotídeo. As sequências foram 

submetidas ao GenBank (números de acesso PP339762–PP339764). A análise 

filogenética de máxima verossimilhança revelou que as cepas de MAYV circulantes em 

Roraima em 2020 e 2021 pertencem ao genótipo D, amplamente disperso (Figura 12). 

Não encontramos evidências de recombinação nas cepas de MAYV de Roraima. As 

novas cepas compartilharam 98,6% a 98,9% de identidade de sequência nucleotídica 

com outras cepas do genótipo D. Além disso, essas novas cepas formaram um clado 

monofilético distinto e altamente suportado (suporte bootstrap de 100%) agrupando-se 

com cepas coletadas no Peru e na Venezuela entre 1995 e 2010. O pequeno número 

de sequências de genomas completos de MAYV disponíveis nos bancos de dados 

impediram que análises filogeográficas robustas fossem realizadas nesse estudo. 

 

 

 

 

 

 

 

 



Figura 12. Árvore filogenética de máxima verossimilhança do vírus MAYV em Roraima 

entre 2018 e 2021. A filogenia foi enraizada no ponto médio para maior clareza na apresentação. 

O texto em negrito indica os 3 novos genomas do vírus Mayaro. Os valores de bootstrap, 

baseados em 1.000 replicações, são apresentados nos nós principais. A barra de escala indica 

a distância evolutiva em substituições por local de nucleotídeo. Legenda: 424 Brazil 2020 (isolado 

#1), 58 Brazil 2021 (isolado #2).  

 



4.3. Epidemiologia do CHIKV  

O RNA do CHIKV foi detectado em 2% (16/822) das amostras analisadas, 

com carga viral variando de 1x10-2 a 1,42×100 eUFF/ml (mediana da carga viral de 

4,1x10-1 eUFF/ml) (Figura 13A) e valores de Ct entre 36,7 e 40,7 (mediana de Ct de 

39,0) (Figura 13B). A maioria dos casos 81,3% (13/16) ocorreu no entre janeiro e julho 

de 2021, coincidindo com o pico de casos de MAYV no estado (Figura 8A). O município 

de Rorainópolis concentrou 50% (8/16), seguido por Boa Vista com 25,0% (4/16) 

(Figura 13C). Não foram detectadas amostras positivas nos municípios de Amajari, Alto 

Alegre, Cantá, Caroebe, Mucajaí, Normandia e São João da Baliza. Entre as amostras 

positivas, 56,3% (9/16) foram mulheres, com uma razão homem/mulher foi de 0,8. A 

mediana de idade foi de 29 anos (intervalo interquartil, 27 e 42,5). A mediana de tempo 

entre o início dos sintomas e a coleta da amostra foi de 3 dias (interquartil 1,75 e 3,25). 

A maioria dos pacientes 75,0% (12/16) se autodeclarou parda, seguidos por brancos e 

pretos representando 6,3% (1/16) cada. Dois pacientes não informaram sua raça/cor.  

Os sintomas mais relatados foram a febre e cefaleia, presentes em 87,5% 

(14/16) dos casos, seguidos de mialgia em 75% (12/16) e dor nas costas em 68,75% 

(11/16), outros sintomas relatados foram, dor retro orbital (37,5%, 6/16), náuseas 

(31,3%, 5/16), vômitos (18,8%, 3/16), exantema (6,3%, 1/16), artrite (31,3%, 5/16), 

artralgia (12,5%, 2/16), conjuntivite (12,5%, 2/16) petéquias (12,5%, 2/16), leucopenia 

(6,3%, 1/16). 

 

 

 

 

 

 

 

 



Figura 13. Distribuição da carga viral, valores de Ct e localização dos casos de CHIKV em 

Roraima entre 2018 e 2021. A. Distribuição da carga viral do CHIKV, expressa em log10 

(eUFF/ml), obtida por RT-qPCR. B. Distribuição dos valores de Ct obtidos por RT-qPCR das 

amostras positivas para CHIKV. C. Mapa das porcentagens acumuladas de casos positivos de 

CHIKV por município de Roraima entre 2018 e 2021. Amajari (0%, 0/3), Alto Alegre (0%, 0/4), 

Boa Vista (1%, 4/384), Bonfim (5%, 2/40), Cantá (0%, 0/40), Caracaraí (9%, 2/23), Caroebe (0%, 

0/8), Mucajaí (0%, 0/13), Normandia (0%, 0/5), Rorainópolis (5%, 8/172) e São João da Baliza 

(0%, 0/74).  Não foram testadas amostras de Iracema, Pacaraima, São Luiz e Uiramutã. Em 

adição, 92 pacientes não tinham informação sobre o município de residência.  

Legenda: CHIKV: vírus Chikungunya, Ct: Valor de limiar de ciclo <Cycle threshold value=. 

eUFF/ml: equivalente de unidades formadoras de foco por ml (Focus-Forming Units). 

 

4.4. Epidemiologia do vírus Dengue 

Investigamos a prevalência dos quatro sorotipos do vírus em amostras de 

pacientes com síndrome febril em Roraima. Identificamos uma incidência de 7,7% 

(63/822) para RNA do sorotipo 1 do DENV (DENV-1) nas amostras testadas, com 

valores de Ct variando entre 19,7 e 38,8 (mediana de Ct de 35,6) (Figura 14 A). O 

período de maior incidência dos casos, 46% (29/63), ocorreu entre agosto e outubro de 

2019 (Figura 8A). A maioria dos casos, 79,4% (50/63), foi registrada em Boa Vista, 

seguida por Bonfim com 11,1% (7/63) (Figura 8B). Entre os pacientes positivos, 52,4% 

(33/63) eram homens, com uma razão homem/mulher de 1,2. A mediana de idade foi 

de 24,6 anos (intervalo interquartil, 15 e 34). Em relação à raça/cor, 73% (46/63) dos 

pacientes se autodeclararam pardos, 6,3% (4/63) brancos, 4,8% (3/63) pretos e 4,8% 

(3/63) indígenas, enquanto 11,1% (7/63) não responderam. A mediana do tempo entre 



o início dos sintomas e a coleta da amostra foi de 2 dias (interquartil 1 e 3). Os sintomas 

mais frequentemente relatados foram febre, presente em 90,5% (57/63), cefaleia em 

84,1% (53/63) e mialgia 76,2% (48/63). 

 A incidência do sorotipo 2 do DENV (DENV-2) foi de 10,8% (89/822), com 

valores de Ct entre 18,9 e 38,6 (mediana de 26,5) (Figura 14A). O pico de casos 45,8% 

(39/89) foi registrado entre outubro e dezembro de 2019 (Figura 8A). A maioria dos 

casos 75,3% (67/89) ocorreu em Boa Vista (Figura 14B). Homens representaram 49,4% 

(44/89), com uma razão homem/mulher de 1,1. A mediana de idade foi de 31 anos 

(intervalo interquartil, 19 e 41). O tempo mediano intervalo entre o início dos sintomas e 

a coleta foi de 2 dias (intervalo interquartil, 1 a 3). Em relação à raça/cor, 68,5% (61/89) 

dos pacientes se autodeclarou pardo, 6,7% (6/89) branca, 4,5% (4/89) indígena e 1,1% 

(1/89) pretos, enquanto 19,1% (17/89) informaram raça/cor. Os sintomas mais 

frequentes foram febre, presente em 85,4% (76/89) dos casos, seguida por cefaleia e 

mialgia, ambos com 79,8% (71/89). 

 

Figura 14. Distribuição dos valores de Ct e localização dos casos de DENV em Roraima 

entre 2018 e 2021. A. Distribuição dos valores de Ct obtidos por RT-qPCR das amostras 

positivas para DENV1 e DENV2. B. Mapa das porcentagens acumuladas de casos positivos de 

DENV1 e DENV2 por município de Roraima entre 2018 e 2021. Frequência de casos de DENV-

1 por município: Amajari (0%, 0/3), Alto Alegre (0%, 0/4), Boa Vista (13%, 50/384), Bonfim (5%, 

2/40), Cantá (25%, 1/4), Caracaraí (17,4%, 4/23), Caroebe (0%, 0/8), Mucajaí (0%, 0/13), 

Normandia (0%, 0/5), Rorainópolis (0%, 0/172) e São João da Baliza (0%, 0/74). Frequência de 

casos de DENV-2 por município: Amajari (0%, 0/3), Alto Alegre (0%, 0/4), Boa Vista (18,2%, 

70/384), Bonfim (5%, 2/40), Cantá (25%, 1/4), Caracaraí (8,7%, 2/23), Caroebe (0%, 0/8), 

Mucajaí (0%, 0/13), Normandia (0%, 0/5), Rorainópolis (3,5%, 6/172) e São João da Baliza (1,3%, 

1/74). Não foram testadas amostras de Iracema, Pacaraima, São Luiz e Uiramutã. Em adição, 

92 pacientes não tinham informação sobre o município de residência. Incluindo 4 positivos para 

DENV-1 e 12 positivos para DENV-2.  

 

 

 

 

 

 

 



 

Legenda: DENV: vírus Dengue, Ct: Valor de limiar de ciclo <Cycle threshold value=.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5. DISCUSSÃO  

Neste estudo, demonstramos a circulação ativa do MAYV em humanos, 

ocorrendo simultaneamente a uma epidemia de CHIKV e DENV em Roraima, entre 2018 

e 2021. Identificamos que os casos de MAYV foram causados pelo genótipo D, 

amplamente disseminado pela América Central e do Sul. Nossas análises filogenéticas 

mostraram que as cepas de MAYV que circularam em Roraima, entre 2020 e 2021, se 

agrupam, com cepas identificadas no Peru e na Venezuela entre 1995 e 2010 (Auguste 

et al., 2015; Halsey et al., 2013). Esses dados sugerem que o genótipo D permanece 

em circulação na região amazônica há mais de 60 anos. Ele também foi identificado em 

surtos recentes no Pará, Amazonas, assim como na Venezuela e Guiana Francesa, 

regiões próximas a Roraima. Entretanto, a escassez de sequências disponíveis em 

bancos de dados limita estudos sobre a disseminação e evolução do vírus, dificultando 

uma compreensão mais detalhada de sua circulação regional. 

No Brasil, o diagnóstico de MAYV em laboratórios públicos de referência não 

é realizado na rotina, sendo feito apenas mediante solicitação médica, mesmo em 

regiões com registros recentes de circulação. As manifestações clínicas da febre de 

Mayaro são semelhantes às de outras arboviroses, como a dengue, e chikungunya, o 

que dificulta um diagnóstico clínico diferencial. Além disso, apenas 21,4% dos pacientes 

positivos relataram artralgia, e 10,7% apresentaram erupções cutâneas, sintomas 

clássicos da infecção. Esses achados indicam que o diagnóstico laboratorial deve ser 

considerado em pacientes com síndromes febris, mesmo na ausência de sintomas 

clássicos da febre por Mayaro. 

Historicamente, as infecções por MAYV estão associadas a atividades 

ocupacionais ou recreativas em áreas florestais (Forshey et al., 2010; Hoch et al., 1981). 

Observamos que a maioria dos casos ocorreu em adultos jovens, predominantemente 

homens, incluindo três pescadores que relataram exposição direta a áreas de mata. 

Profissionais que atuam nesses ambientes, como mineradores, extrativistas de madeira 

e pescadores podem atuar como ponte para a introdução do MAYV em áreas urbanas, 

especialmente em cenários de desmatamento, que favorecem a exposição humana a 

vetores (Souza, de e Weaver, 2024). O desmatamento, por sua vez, é uma modificação 

ambiental que amplia a exposição humana a vetores antes restritos a áreas florestais, 

aumentando o risco de transmissão do MAYV e de outros arbovírus (Forshey et al., 

2010; Fouque e Reeder, 2019; Weaver e Barrett, 2004). Estudos apontam que 

mosquitos urbanos, como Aedes aegypti e Aedes albopictus, são competentes para a 

transmissão do MAYV em condições laboratoriais, representando uma ameaça 

significativa à saúde pública (Fernandez et al., 2023; Weaver, 2013). A ampla 



distribuição desses mosquitos em regiões tropicais agrava ainda mais o risco, 

especialmente diante da ausência de vacina ou tratamentos específicos para o MAYV. 

Além do MAYV, identificamos a circulação de CHIKV e DENV em Roraima. 

A circulação do CHIKV no Brasil é relativamente recente, com registros da introdução 

de duas linhagens na região amazônica, em momentos distintos na última década 

(Souza, de et al., 2024). A primeira, da linhagem Asiática, e a segunda, da linhagem 

East-Central-South-Africa (ECSA), que se estabeleceu no estado e foi responsável pela 

epidemia ocorrida entre 2014 e 2018 (Naveca et al., 2018). Também observamos que o 

pico de casos de chikungunya coincidiu com o período de maior detecção do MAYV. A 

presença simultânea desses dois alfavírus, ambos pertencentes ao Complexo da 

Floresta Semliki e compartilhando sítios antigênicos, levanta questões sobre a 

efetividade de uma possível proteção cruzada entre esses vírus (Fumagalli et al., 2021). 

Além disso, o risco de reatividade cruzada em testes sorológicos, e a semelhança entre 

os sintomas, pode levar a diagnósticos incorretos.  

Nossos achados demostram uma alta incidência de DENV, com detecção 

da circulação dos sorotipos 1 e 2. Historicamente, Roraima tem desempenhado um 

papel crucial na introdução e manutenção de novos genótipos de DENV e outros 

arbovírus provenientes do Caribe, atuando como uma rota de entrada para novos vírus 

no Brasil (Gubler, 2002). Esse fenômeno pode estar relacionado à mobilidade humana, 

à presença constante de vetores e à ampla gama de hospedeiros susceptíveis. Esse 

papel histórico é evidenciado pelo fato de Roraima ter sido o primeiro estado brasileiro 

a confirmar laboratorialmente uma epidemia de dengue, em 1981, causada pelos 

sorotipos 1 e 4, que rapidamente se disseminaram para outros estados brasileiros 

(Acosta et al., 2011; Osanai et al., 1983). Atualmente, o estado é classificado pelo 

ministério da saúde como hiperendêmico para dengue devido às epidemias recorrentes 

e à circulação simultânea dos quatro sorotipos, com substituições de genótipos ao longo 

do tempo (Acosta et al., 2012, 2014; Siqueira, T. et al., 2009). 

Em regiões endêmicas para DENV, critérios clínico-epidemiológicos são 

amplamente utilizados durante a sobrecarga nos serviços de saúde. Contudo, nessas 

áreas, doenças febris inespecíficas podem circular de forma silenciosa, muitas vezes 

sendo erroneamente diagnosticadas como dengue com base apenas nos sintomas 

clínicos. Em nossas análises de RT-qPCR realizadas neste estudo confirmaram a baixa 

correspondência entre suspeitas clínicas e resultados laboratoriais, e reforçando a 

necessidade de diagnóstico laboratorial. Nesse estudo descrevemos a circulação 

simultânea de quatro arboviroses, sendo a maioria dos casos inicialmente notificados 

aos órgãos de saúde como suspeitos para dengue, sem a solicitação de investigação 

adicional para outras arboviroses. Casos semelhantes são descritos na literatura, onde 



pacientes posteriormente confirmados como positivos para MAYV, SLEV (vírus da 

encefalite de Saint Louis) e OROV haviam recebido diagnósticos clínicos preliminares 

de DENV (Mondini et al., 2007; Mourão et al., 2009, 2012; Vieira et al., 2015). 

Nossos dados destacam a necessidade de fortalecer a vigilância 

epidemiológica e laboratorial para arboviroses em áreas endêmicas. Essa abordagem 

é essencial para identificar os vírus em circulação, mesmo em pacientes sem sintomas 

clássicos associados às infecções. Além de melhorar os diagnósticos, a vigilância 

robusta facilita a implementação de estratégias eficazes para a contenção de possíveis 

epidemias. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



6. LIMITAÇÃO DO ESTUDO  

Nosso estudo teve um enfoque em infecções ativas por MAYV, usando uma 

abordagem molecular, porém estudos sorológicos adicionais são necessários para 

determinar a fração da população previamente infectada. Estudos sorológicos podem 

esclarecer o impacto potencial da proteção cruzada entre CHIKV e MAYV na região 

amazônica. Não foi possível determinar se as infecções ocorreram em ambientes 

urbanos ou florestais, e não há informações sobre doenças crônicas em pacientes 

infectados por MAYV. Além disso, a alta porcentagem de amostras negativas (76,2%) 

para as arboviroses testadas mostra que a abordagem metagenômica pode ser útil em 

estudos futuros para determinar o cenário de agentes etiológicos ligados à doença febril 

na região da tríplice fronteira (Brasil, Guiana e Venezuela).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



7. CONCLUSÃO  

Em conclusão, nosso estudo identificou a co-circulação ativa de MAYV, 

DENV e CHIKV em pacientes com doença febril em Roraima entre 2018 e 2021. Essas 

descobertas ressaltam a necessidade crítica de diagnóstico laboratorial contínuo para 

MAYV para determinar o seu fardo na Região Amazônica e sua possível circulação em 

ambientes urbanos.  
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