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RESUMO

Doencas de origem viral tem sido um dos grandes entraves na carcinicultura
mundial. Dentre os principais patdgenos, o virus da mionecrose infecciosa (IMNV)
tem sido considerado causador de perdas econdémicas consideraveis na produgao
de camarado, tanto no Brasil, pais de origem da doenca, como na Indonésia.
Acredita-se que nesses dois paises atuem variantes diferentes de IMNV, o que
talvez justifiqgue diferengas no potencial de viruléncia e infectividade. Nesse interim,
uma estratégia para avaliar a variabilidade viral é a determinacéo de polimorfismos
nas sequéncias. Dessa forma, objetivou-se na pesquisa determinar a presenca de
sitios polimorficos em sequéncias completas de IMNV. Para isso, foi realizada a
busca no banco publico genémico do NCBI (GenBank) de sequéncias completas do
IMNV, utilizando-se o termo “complete genome infectious myonecrosis virus”. Apés
a obtencdo das sequéncias, estas foram submetidas a avaliacdo in silico dos
primers recomendados pela WOAH, tanto para PCR convencional (2 pares-nested-
PCR), quanto PCR em tempo real (1 par e 1 sonda de hidrélise). Com base nos
resultados obtidos foi realizado uma avaliacdo dos possiveis sitios polimérficos nas
sequéncias analisadas, utilizando o algoritmo de alinhamento Clustal Omega e
predicdo de primers para sua avaliagdo. Como resultados, foram obtidas 9
sequéncias completas do IMNV, sendo 5 do Brasil e 4 da Indonésia. Na avaliagao
dos primers recomendados para diagnéstico pela WOAH, foi possivel se verificar
que apenas os primers do Passo 2 da PCR convencional anelaram nas sequéncias
das 9 amostras. Foram verificados 316 sitios polimérficos considerando-se o perfil
nucleotidico, enquanto para o perfil protéico foram 122 sitios. Os primers
desenhados para a avaliagdo do polimorfismo se anelaram in silico com as 9
sequéncias, sendo possivel se estabelecer 4 padrbes polimérifos, sendo dois
padroes do Brasil, 1 padrdo da Indonésia e 1 padrao com sequéncias do Brasil e da
Indonésia. Conclui-se que os primers indicados pela WOAH nao conseguem se
alinhar com todas as sequéncias completas depositadas no GenBank, sendo
somente o 2° passo da PCR convencional capaz de se alinhar com todas as
sequéncias. Sendo recomendado a reformulacdo dos primers utilizado, seja
realizando uma degeneracao para a possibilidade do alinhamento entre todas as
sequéncias ou criar como mostrado no trabalho um novo par de primers que se
alinhe com todas as sequéncias e possibilite estabelecer os padrées, para melhor
controle dos resultados.
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