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RESUMO 

 

O vírus Mayaro é o agente etiológico responsável pela Febre do Mayaro, cujos os sinais 

clínicos incluem febre, dor de cabeça, dor retro-orbital, artralgia, mialgia, vômitos, diarreia e 

erupções cutâneas. Devido a semelhança clínica, esta enfermidade é comumente confundida 

com a dengue e a febre Chikungunya. As investigações moleculares são importantes tanto 

para o conhecimento da epidemiologia molecular do vírus, suas mudanças ao longo dos anos, 

como também para o desenvolvimento de um diagnóstico sensível e específico da doença. O 

objetivo do estudo foi a análise in silico do genoma do MAYV e o desenho de iniciadores 

para uma RT-PCR para a detecção do vírus. Os iniciadores amplificam uma região de 787pb 

do gene para as proteínas não estruturais, apresentando uma alta especificidade realizando um 

alinhamento com o banco de dados do GenBank (NCBI), obtendo uma baixa formação de 

dímeros. 
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1 INTRODUÇÃO 

  

O vírus Mayaro (MAYV) (Togaviridae, gênero Alphavirus) é o agente etiológico 

responsável pela Febre do Mayaro, já sendo detectado em onze estados do Brasil (SERRA, 

2016); (HALSEY et al., 2013). Os sinais e sintomas causados pelo vírus são característicos 

dos alfavírus, incluindo doença febril aguda 3-5 dias de duração, dor de cabeça, dor retro-

orbital, artralgia, mialgia, vômitos, diarreia e erupções cutâneas (MINISTÉRIO DA SAÚDE, 

2017); (LOPES et al., 2014); (AZEVEDO, 2009). Trabalhos tem mostrado que pacientes 

ainda podem apresentar dores articulares persistentes e severas por até um ano.  Estes sinais 

fazem com que facilmente a doença seja confundida com a dengue e a febre Chikungunya, 
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sendo subnotificada no país (AUGUST, 2015); (ZUCHI, 2014); (HALSEY et al., 2013). O 

genoma de aproximadamente 11 Kb do MAYV é composto por uma fita simples de RNA de 

sentido positivo, codificando quatro proteínas não estruturais (nsP1, nsP2, nsP3 e nsP4) e 

cinco proteínas estruturais (C-E3-E2-6K-E1). As investigações moleculares são importantes 

tanto para o conhecimento da epidemiologia molecular do vírus no país e suas mudanças ao 

longo dos anos, como também para o desenvolvimento de um diagnóstico sensível e 

específico da doença (COIMBRA et al. 2007); (ZUCHI, 2014). O objetivo do estudo foi a 

análise in silico do genoma do MAYV e o desenho de iniciadores para uma RT-PCR para a 

detecção do vírus.  

 

2 METODOLOGIA 

 

A partir de alimentos no BioEdit das sequencias do genoma do MAYV disponíveis 

do GenBank (NCBI), encontrou-se uma região conservada no genes que codificam as 

proteínas não estruturais do vírus. O desenho dos iniciadores para uma PCR end point foi 

realizada no programa Primer3plus, a partir dos parâmetros descritos na tabela 1, utilizando-

se como base a sequência de nucleotídeos KP842818.1 (GenBank, NCBI). As análises de 

formação e estruturas secundárias e especificidade foram realizadas utilizando o programa 

Premier Biosoft e PrimerBlast, respectivamente.  

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Os iniciadores obtidos foram: Forward: 5’GCTTCAGGGCAAGTGCTGGT3’ 

(3382-3401); Reverse: 5’CTTGAGGCCACTTCCGTGCT3’ (4168-4149), amplificando um 

produto de 787pb. A análise de especificidade mostrou ligação dos iniciadores com nove 

sequências do vírus MAYV depositadas no Genbank, e nenhuma ligação com outras espécies 

diferente da espécie-alvo.  O tamanho dos iniciadores e a temperatura de melting estão dentro 

dos parâmetros pré-estabelecidos. A porcentagem de GC está no limite aceitável, já o número 

de bases GC na região 3’ (GC clamp) está um pouco abaixo do esperado. Este último 

parâmetro é de fundamental importância para que se tenha uma boa estabilidade na região de 

ligação da Taq Polimerase e assim uma polimerização eficiente do material genético.  A alta 

formação de estruturas secundárias, dímeros e hairpin, também influenciam na eficiência da 

PCR, sendo quando mais baixa a energia livre de Gibbs (ΔG), menor a chance de sua 
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formação. Obtivemos ΔG próximo a zero, mostrando que possivelmente haverá poucas 

estruturas secundárias serão formadas.  

Tabela 1 – Parâmetros para construção dos iniciadores do vírus Mayaro e valores 

obtidos pela análise do Premier Biosoft.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FONTE: Premier Biosoft International. 

 

4 CONCLUSÃO 

Os iniciadores apresentam in silico parâmetros ideais para se ter uma RT-PCR com alta 

eficiência e especificidade na amplificação do vírus Mayaro. Teste laboratoriais devem ser 

realizados para avalizar as condições ideais de reagentes e termociclagem. A especificidade 

analítica deve ser realizada para garantir a especificidade dos iniciadores.   
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