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IMPACTO POTENCIAL DESTA PESQUISA 

 

A presente pesquisa amplia significativamente a compreensão sobre os 

agentes patogênicos em circulação entre populações de Sotalia guianensis, 

popularmente conhecidos como boto-cinza. Dessa forma, preenche lacunas 

importantes no conhecimento referente à saúde desses animais. Além de auxiliar no 

fomento de medidas de conservação para esses pequenos cetáceos, atualmente 

classificados como espécie quase ameaçada, a identificação de vírus em S. 

guianensis pode evidenciar patógenos de potencial risco de transbordamento para 

outras espécies. Isso inclui o risco zoonótico para a espécie humana, como 

observado com a  Influenza aviária, caracterizada inicialmente por infectar aves, mas 

que foi identificada causando infecções em mamíferos marinhos e, mais 

recentemente, em humanos. 

 
POTENTIAL IMPACT OF THIS RESEARCH 

 
This research significantly expands understanding of the pathogens circulating 

among populations of Sotalia guianensis, popularly known as the Guiana dolphin, 

thereby filling important gaps in knowledge regarding the health of these animals. 

Beyond promoting conservation measures for these small cetaceans, currently 

classified as a near-threatened species, the identification of viruses in S. guianensis 

may highlight pathogens with a potential spillover risk to other species, including a 

zoonotic risk to humans, as observed with avian influenza, initially known to infect 

birds but subsequently identified in marine mammals and, more recently, in humans. 
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“Cidades são aldeias mortas, desafio 

nonsense 

Competição em vão, que ninguém vence 

Pense num formigueiro, vai mal 

Quando pessoas viram coisas, cabeças 

viram degraus 

No pé que as coisas vão, jão, doideira 

Daqui a pouco resta madeira nem pro 

caixão 

Era neblina, hoje é poluição 

Asfalto quente queima os pé no chão 

Carros em profusão, confusão 

Água em escassez, bem na nossa vez 

Assim não resta nem as barata (é memo) 

Injustos fazem leis e o que resta procês? 

Escolher qual veneno te mata” 

(Emicida, 2015)  



 

RESUMO 

Diante do crescente desequilíbrio na interação entre o homem e o meio ambiente, os 
impactos antrópicos afetam de modo intenso os ecossistemas. Esses impactos são 
multifacetados, comprometem a biodiversidade e atuam como impulsionadores para 
o surgimento e ressurgimento de patógenos. Somado a isso, o comprometimento da 
resposta imunológica de cetáceos, acarretado por fatores ecológicos e biológicos, 
eleva o risco de mortalidade desses animais. Neste contexto, os Sotalia guianensis, 
assim como tantas outras espécies de cetáceos, são classificados como "quase 
ameaçados de extinção". A contaminação destes animais por patógenos virais, 
como os morbillivirus, representa uma grande ameaça à manutenção da espécie. 
Portanto, a compreensão dos agentes virais circulantes entre as populações de S. 
guianensis é crucial. Essa informação pode fornecer uma ferramenta valiosa para a 
busca por medidas efetivas de conservação, para a previsão de novos surtos 
epidemiológicos e para a avaliação de potenciais riscos de transbordamento e 
zoonótico. Assim, o presente trabalho propôs a análise de viromas em amostras de 
pulmão e cérebro de S. guianensis que foram a óbito por causas não determinadas. 
A análise foi realizada tanto por meio da técnica de metagenômica (para uma 
abordagem mais ampla), quanto por meio da detecção direcionada de morbillivirus 
por RT-PCR. Os resultados oriundos da análise de 12 bibliotecas, constituídas cada 
uma por um indivíduo, por meio da metagenômica, sugerem similaridade com 
diferentes famílias virais. Dentre elas, as famílias Adenoviridae, Picornaviridae, 
Poxviridae, Herpesviridae, Orthomyxoviridae, Retroviridae, Coronaviridae, 
Astroviridae e Togaviridae apresentam maior relevância. Adicionalmente, a técnica 
RT-PCR permitiu a detecção de GD-CeMV em seis dos 25 indivíduos submetidos a 
essa técnica, evidenciando a circulação de morbillivirus em S. guianensis. Nossos 
dados de metagenômica sugerem a circulação desses vírus, porém outros ensaios, 
como RT-PCR direcionadas pra cada família viral ou isolamento viral, são 
necessários para confirmar esse indício. 

 

Palavras-chave:  sotalia guianensis; vírus; cetáceos; mamíferos marinhos; 
metagenômica; 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



ABSTRACT 

Given the growing imbalance in the interaction between humans and the 
environment, anthropogenic impacts have a profound effect on ecosystems. These 
impacts are multifaceted, compromising biodiversity and acting as drivers for the 
emergence and resurgence of pathogens. In addition, the compromised immune 
response of cetaceans, caused by ecological and biological factors, increases the 
risk of mortality for these animals. In this context, Sotalia guianensis, like so many 
other cetacean species, is classified as "near threatened." Contamination of these 
animals by viral pathogens, such as morbilliviruses, represents a major threat to the 
species' survival. Therefore, understanding the viral agents circulating among the S. 
guianensis population is crucial. This information can serve as an advanced tool for 
identifying effective conservation measures, predicting new epidemiological 
outbreaks, and assessing potential spillover and zoonotic risks. Thus, the present 
work proposed an analysis of viromes in release and brain samples of S. guianensis 
that died from undetermined causes. The analysis was performed using both 
metagenomic techniques (for a broader approach) and targeted detection of 
morbillivirus by RT-PCR. The results from the metagenomic analysis of 12 libraries, 
each consisting of one individual, suggest similarity with different viral families. 
Among these, the Adenoviridae, Picornaviridae, Poxviridae, Herpesviridae, 
Orthomyxoviridae, Retroviridae, Coronaviridae, Astroviridae, and Togaviridae families 
are most relevant. Additionally, RT-PCR allowed the detection of GD-CeMV in six of 
the 25 individuals subjected to this technique, evidencing the circulation of 
morbillivirus in S. guianensis. Our metagenomic data suggest the circulation of these 
viruses, but further assays, such as RT-PCR targeted to each viral family or viral 
isolation, are needed to confirm this indication. 

Keywords: sotalia guianensis; vírus ; cetacean; marine mammals; metagenomics 
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1 INTRODUÇÃO 

1.1 Ação antrópica e impactos ambientais 

​ A biodiversidade pode ser definida como a diversidade de vida e as 

interações que ocorrem entre os seres vivos em todos os níveis do ambiente 

terrestre, aquático e aéreo, abrangendo tanto a diversidade genética quanto de 

populações, espécies e ecossistemas (WWF, 2022). Nesse sentido, compreender a 

diversidade biológica existente, assim como as relações bióticas e abióticas, propicia 

a compreensão de como as relações são estabelecidas dentro dos ecossistemas e 

como a existência de uma espécie, muitas vezes, está intrinsecamente relacionada 

à de outras espécies.  

Consequentemente, a extinção de uma espécie não ocorre isoladamente, de 

tal modo que a perda de populações em uma comunidade ecológica desencadeia 

consequências que se estendem para além das espécies em declínio, afetando 

predadores, presas e até mesmo parceiros mutualísticos dessa espécie. Tais 

alterações, por sua vez, podem acarretar extinções secundárias, afetando os 

processos ecossistêmicos (Cain et al., 2018). 

Diante do crescente desequilíbrio existente entre a interação homem e meio 

ambiente, os impactos decorrentes de ações antrópicas tornam-se cada vez mais 

evidentes, afetando tanto os ecossistemas quanto a saúde humana. Esses impactos 

multifacetados incluem as  mudanças climáticas, o desmatamento, o tráfico e 

consumo de animais selvagens, bem como a intensificação de atividades agrícolas 

insustentáveis. Além de comprometerem a biodiversidade de modo direto, esses 

fatores atuam como impulsionadores para o surgimento ou ainda o ressurgimento de 

patógenos (Tazerji et.,al 2022 ; Marie et al., 2023).  

        Somado a este contexto preocupante, dados da  União Internacional para a 

Conservação da Natureza (IUCN) divulgados ao final do ano de 2022 revelaram que, 

das mais de 150 mil espécies analisadas, cerca de 28% se encontram atualmente 

ameaçadas de extinção. Para as espécies marinhas, dos  17.903 animais e plantas 

avaliados, mais de 8,65% foram classificados como ameaçados de extinção. Esses 

dados alarmantes salientam a urgência no desenvolvimento de estratégias de 

preservação, as quais devem ser desenvolvidas, em associação, pelas instituições 
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de pesquisa, órgãos públicos, instituições empresariais, sociedade civil e povos 

tradicionais (Magris,  2022). Sendo possível por meio do desenvolvimento destas 

estratégias a promoção da preservação das espécies em risco de extinção assim 

como implementação de ações eficazes que impeçam que outras espécies integrem 

a lista vermelha. 

​ Ao que se refere ao ambiente marinho, a crise ambiental no Brasil tem se 

agravado, resultando na intensificação da supressão de habitats e, 

consequentemente, na perda da biodiversidade marinha e costeira, com impactos 

negativos nos serviços ecossistêmicos, como a ciclagem de nutrientes e o sequestro 

de carbono (Seixas et al., 2023). Os impactos nesse ambiente podem decorrer de 

atividades distintas, como captura acidental (redes de emalhe), degradação de 

habitats críticos por meio da poluição sonora, química e física, além de prospecção 

sísmica, exploração de óleo e gás, atividades portuárias, obras costeiras e a 

diminuição da disponibilidade de presas (ICMBio, 2021). 

      Ademais, estudos têm associado a perda da biodiversidade, nos últimos anos, 

ao aumento da transmissão de patógenos e a incidência de doenças em diversos 

ecossistemas (Da Silva Lima et al., 2021), elevando o risco de transbordamento de 

patógenos, que pode culminar em surtos epidêmicos ou ainda pandêmicos. 

Consequentemente, o risco de um transbordamento zoonótico é cada vez maior, 

impulsionado pela intensificação das interações entre humanos e animais selvagens, 

que são reservatórios de uma grande variedade de patógenos, em decorrência da 

degradação ambiental (Lemos, Silva et al., 2023).  

1.2 Sotalia guianensis 

 ​ O golfinho da espécie Sotalia guianensis (Van Bénéden, 1864), popularmente 

conhecido como boto-cinza, é um mamífero marinho da subordem Odontoceti. Este 

cetáceo pertence à família Delphinidae e está inserido no gênero Sotalia (Gray, 

1866) caracterizado por ter duas espécies:  Sotalia fluviatilis (espécie de água doce) 

e o Sotalia guianensis (espécie marinha) (Caballero et al., 2007; Jefferson, 2024).  

      O boto-cinza exibe hábitos costeiros e estuarinos, sendo comumente encontrado 

em águas rasas.  No entanto, a sua presença também é registrada a até 70 km da 

costa, em regiões onde a profundidade não excede 40 metros (m) (Borobia et al. 

1991). A distribuição geográfica destes animais estende-se ao longo da costa do 
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Atlântico Ocidental, nas regiões da América do Sul que vão desde o Sul do Brasil 

(27 ° 35'S,48 ° 35'W) até possivelmente a região de Honduras (15 ° 58'N, 79 ° 54'W) 

(Flores, 2002).  

        Estes cetáceos podem atingir até 2,22 metros de comprimento e pesar até 121 

Kg, sendo a  longevidade estimada para a espécie de até 33 anos. A maturidade 

sexual é observada aos 7 anos nos machos e 6 anos nas fêmeas, sendo o período 

de gestação de 12 meses, com  a prole geralmente consistindo em um único 

indivíduo (PAN, 2021). 

​  No que se refere a aspectos sobre a ecologia dos S. guianensis, observa-se 

ainda uma lacuna significativa na pesquisa, havendo apenas alguns estudos 

pontuais, sendo os estudos sobre o uso espacial e de habitat, restritos, a uma escala 

local (Azevedo et al. 2007; Dias et al. 2009; Godoy et al. 2015). Deste modo o 

desenvolvimento de pesquisas cujo objetivo seja compreender as relações de 

habitat destes animais em uma escala espacial mais ampla, é essencial para a 

melhor compreensão sobre as relações ecológicas (De Jesus et al. 2021).  

        Apesar dessa limitação, alguns aspectos como o papel ecológico desses 

pequenos cetáceos é bem definido. Eles atuam como predadores de topo, uma 

característica compartilhada com outros cetáceos (Moura,2009), exercendo, 

portanto, uma função crucial para a manutenção da estabilidade e da integridade 

dos ecossistemas em que estão inseridos (Vital et al., 2024). Além disso, são 

considerados bioindicadores, sendo utilizados para monitorar a qualidade da água, 

dada a sensibilidade desses animais às alterações ambientais, além da sua 

capacidade de refletir a saúde de outros organismos que os antecedem na cadeia  

trófica (Moura, 2009). 

     A dieta dos S. guianensis é predominantemente composta por peixes, 

cefalópodes e crustáceos, com diversas espécies distintas já identificadas na  

alimentação desses animais ao longo da costa brasileira (Vital et al., 2024). A 

alimentação pode variar ao longo da vida do animal, bem como nas diferentes 

estações do ano, em função da disponibilidade e facilidade de captura de presas, 

além das necessidades nutricionais específicas (Barros E Clarke,2008, Berta et al., 

2015). 

        Em virtude da crescente intensificação das atividades antrópicas de forma não 

sustentável, observa-se o comprometimento da estabilidade dos sistemas 

ambientais (Albuquerque; Lima; Sousa, 2023), sendo a degradação dos 
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ecossistemas naturais, fragmentação de habitats e a perda da biodiversidade, 

consequências diretas das atividades humanas insustentáveis, que também 

contribuem para o aumento  de surtos de doenças infecciosas (Alaina, 2024).  Por 

habitarem regiões costeiras, os botos-cinzas são afetados de modo ainda mais 

intenso pelas atividades humanas. 

           A poluição por plástico, dejetos industriais, fertilizantes agrícolas e esgoto, 

assim como a superexploração dos recursos marinhos e má gestão da pesca, 

também representam ameaças à saúde e ao bem-estar dos S. guianensis, 

contribuindo para o aumento do número de espécies ameaçadas de extinção 

(Vargas et al., 2022; Nova, 2023). Ademais, esses animais sofrem com a pesca 

comercial, capturados intencionalmente, com o objetivo da comercialização de 

partes do seu corpo, como genitália, olhos e dentes e o consumo da carne e gordura 

do animal, sendo essa uma prática recorrente no Norte do Brasil (PAN,2021). 

        Estudos sugerem que o sistema imunológico de cetáceos pode ser modulado 

no ambiente natural por fatores biológicos e ecológicos, sendo necessário 

considerar também impactos decorrentes da poluição ambiental (Marsili, 2019). De 

acordo com Fair et al. 2017, as respostas imunológicas dos golfinhos podem ser 

moduladas mediante variações nas condições ambientais, como temperatura, 

nutrição e exposição a contaminantes e patógenos, o que impacta diretamente na 

resposta imune diante da contaminação por patógenos. 

       Nesse sentido, diante da relação intrínseca existente entre as alterações 

ambientais provocadas pela ação humana, a  perda da biodiversidade, o surgimento 

de novos patógenos (Alaina et al., 2024), e a supressão do sistema imunológico de 

cetáceos, decorrentes dessas mudanças ambientais, ampliam-se as probabilidades 

de mortalidade por patógenos para os quais estes animais não possuam uma 

resposta imune adaptativa ou cuja imunidade inata esteja comprometida. Isso, por 

sua vez, eleva o risco de redução populacional da espécie. Para o S. guianensis, 

essa preocupação é ainda mais pertinente, visto que esta espécie já se encontra 

classificada como quase ameaçada pelo Instituto Chico Mendes de Conservação da 

Biodiversidade (ICMBio, 2021). 

           Além do aumento da mortalidade destes animais, observa-se uma  redução 

populacional significativa  da espécie, sendo sua recuperação lenta e difícil. Esse 

cenário, aliado aos impactos ambientais que afetam os habitats destes animais e a 

escassez de informações científicas sobre a história de vida, distribuição e 
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abundância, resultam na falta de conhecimento sobre o estado de conservação 

destes pequenos cetáceos (PAN,2021). Diante dessa realidade torna-se 

imprescindível a realização de estudos  aprofundados sobre a espécie, visando  

fomentar o desenvolvimento de políticas públicas voltadas à sua conservação.  

1.3 Doenças virais 

   Embora seja um fenômeno complexo e multifatorial, a emergência e 

reemergência de vírus, na maioria, é desencadeada por atividades humanas que 

alteram o equilíbrio do meio ambiente (Lemos, Silva et al.,2023). Nos últimos anos, 

com o aumento de patógenos, dos quais os vírus representam aproximadamente 

45%, observa-se uma elevação no potencial de ocorrência de endemias ou ainda 

pandemias, promovendo um grande problema à saúde pública (Lemos, Silva et 

al.,2023). 

    Os vírus, de modo geral, apresentam alta taxa evolutiva, que se relaciona 

tanto a altas taxas de mutações, quanto ao tempo curto de geração e aos grandes 

tamanhos populacionais (Mattenberger, 2021). As mutações virais se dão a partir de 

erros cometidos durante o processo de replicação do genoma viral, sendo os vírus 

de RNA os que apresentam geralmente uma maior taxa de mutação, uma vez que a 

RNA polimerase dependente de RNA (RdRp) não possui atividade de revisão, não 

corrigindo deste modo os erros que ocorrem durante o processo de replicação 

(Peck, 2018). Por conseguinte, o tratamento e prevenção de infecções ocasionadas 

por vírus de RNA é um desafio, uma vez que estes agentes infecciosos possuem a 

capacidade de subverter o sistema imunológico, adquirir resistência a medicamentos 

antivirais e “saltar” para novos hospedeiros (Mattenberger, 2021). 

​ Os ambientes aquáticos influenciam de forma direta na saúde animal e 

humana, sendo a água uma importante rota para diferentes patógenos (Hunter, 

2003). Nos oceanos, os vírus representam a entidade biológica mais abundante e 

são responsáveis por promover infecções em diferentes tipos de organismos, como 

bactérias, arqueas e eucariotos (Vincent, 2023). 

​ Diversas infecções em mamíferos marinhos têm sido associadas a vírus 

patogênicos, como meningite, broncopneumonia, ocasionando doenças de pele e 

alterações no sistema reprodutivo (Reckendorf et al., 2023), comprometendo tanto a 

saúde das espécies hospedeiras, quanto a integridade e estabilidade dos 
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ecossistemas. A disseminação viral em mamíferos marinhos pode ocorrer tanto por 

meio do compartilhamento de ambientes quanto contato direto (Vigil, 2024). 

Os vírus de RNA têm sido associados a surtos com elevada mortalidade em 

mamíferos marinhos. Entre eles, destaca-se o  morbillivirus de cetáceos, 

responsável por um evento incomum de mortalidade em massa (UME) que resultou 

na morte de mais de 260 espécimes de S. guianensis (Groch, 2020). Mais 

recentemente, o vírus da Influenza aviária A (H5N1), que acarretou a morte de  

leões marinhos (Gamarra, 2023) e golfinhos (Leguia, 2023). Além desses episódios 

epidêmicos, outras familias virais, como Picornaviridae, Astroviridae,Coronaviridae e 

Togaviridae, também têm sido identificadas em mamiferos marinhos (Wang et al., 

2021; Vernygora  et al., 2024;  Roach e Langlois, 2021; Lair et al., 2024; Murawski et 

al., 2024; Legnardi et al., 2024; Rodrigues et al., 2021). Entretanto, a baixa 

frequência dedetecção e as lacunas sobre a patogenicidade de muitas dessas 

familias reforça a necessidade de investigações adicionais.  

Além disso, alguns agentes virais podem ter importância médica para 

humanos, visto que 60% das doenças emergentes e reemergentes têm origem 

zoonótica, de modo que a transmissão de um patógeno pode ocorrer por um evento 

de propagação de um animal a um ser humano devido a um contato próximo, 

atuação de um vetor ou ainda em decorrência da evolução viral (Lemos, Silva et al., 

2023).  

Deste modo, a crescente interação entre humanos e animais selvagens 

impulsionadas pelas ações antrópicas, resulta em uma maior exposição a patógenos 

de origem zoonótica.  Consequentemente, a infecção de humanos a partir de 

doenças que tiveram origem em outros animais, tem sido cada vez mais 

documentada. Um exemplo notável é a pandemia acarretada pelo SARS-COV-2, 

vírus emergente que causou milhões de mortes (Steiner, 2024). Mais recentemente 

o vírus da Influenza A, que tem como reservatório aves aquáticas, tem sido

identificado em uma grande variedade de mamíferos aquáticos e terrestres,

ocasionando a morte de inúmeros animais (Charostad et al., 2023), sendo

identificado também a sua circulação em  humanos (Garg et al.,2024).
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1.4 Metagenômica

A metagenômica é uma metodologia que possibilita a análise de um 

metagenoma, termo cunhado pela primeira vez em 1998 por Handelsman et al. para 

nomear um conjunto de genomas de uma comunidade de microrganismos. Este 

material genético pode ser obtido diretamente de um ambiente ou ainda de uma 

amostra clínica (Wooley; Godzik; Friedberg, 2010). A metagenômica surgiu a partir 

da necessidade de se analisar microrganismos não cultiváveis por meio da análise 

de ácido desoxirribonucleico (DNA) extraído de amostras ambientais ( Handelsman, j 

et al 1998). 

Desde que a técnica metagenômica começou a ser aplicada, um grande 

número de dados passou a ser publicado, impulsionado, em parte pelo 

desenvolvimento de técnicas de sequenciamento de alto rendimento 

(Next-Generation Sequencing- NGS) e de ferramentas de bioinformática que 

possibilitam a montagem dos dados obtidos a partir do sequenciamento (Wooley; 

Godzik; Friedberg, 2010). 

A metagenômica pode ser subdivida em duas abordagens distintas: 

metataxonômica e a metagenômica de shotgun. A metataxonômica é uma estratégia 

de alto padrão utilizada para caracterizar a microbiota e construir árvores 

filogenéticas a partir das sequências obtidas (Marchesi, 2015). Essa análise é 

realizada por meio da amplificação de amplicons direcionados, onde regiões 

genéticas específicas,  como o gene do RNA ribossômico 16S (rRNA), são 

amplificadas por PCR, para a identificação de diferentes bactérias e fungos (Pérez et 

al., 2022). Por outro lado, a metagenômica de shotgun é uma abordagem de 

sequenciamento de alto rendimento (HTS) que não depende da amplificação por 

PCR de um único gene do genoma. Sendo possível a partir desta abordagem, o 

sequenciamento direto de material genético isolado de toda uma comunidade 

microbiana ou ainda da microbiota, tanto de procariotos, quanto eucariotos e vírus 

(Pérez et al., 2022). 

O protocolo da metagenômica shotgun, compreende um fluxo de trabalho 

constituído em seis etapas principais: (1) Desintegração das amostras, que tem por 

objetivo a liberação do material genético; (2) Extração do ácido nucleico de interesse 

(RNA ou DNA), etapa essencial para a obtenção de um material genético de alta 

qualidade; (3) Preparo das bibliotecas, etapa que precede o sequenciamento e 
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promove a otimização do material genético; (4) Sequenciamento, etapa que permite 

a obtenção de dados de sequência; (5) Análise bioinformática, etapa que propicia a 

interpretação dos dados obtidos e (6) Interpretação de resultados, que resulta na 

geração de conclusões (Wylezich, 2018). Protocolos específicos, que podem variar 

em função das especificidades das amostras e da tecnologia de sequenciamento 

utilizada, podem ser necessários para haver sucesso nas análises a serem 

realizadas. 

 Atualmente, a metagenômica é amplamente utilizada no âmbito científico, 

seja para a análise dos microrganismos presentes em regiões ambientais distintas, 

como solo (Huaraca-meza, F. et al 2021; Zhao, Jinfeng et al. 2024 ), ambientes 

aquáticos (Wang, Fan et al., 2024; Rossi, Manuela et al., 2025) ou ainda para 

aspectos que se relacionam a saúde  animal (Wang, Zhen et al.2024; Blomström, 

2025) e a saúde humana (Armour, 2019; Napit, 2025)  sendo importante para a 

detecção de novos patógenos (Bolatti et al., 2022). 

Na virologia, a aplicação da metagenômica tem transformado a compreensão 

da amplitude e diversidade da virosfera, evidenciando que esta é muito maior, mais 

rica e complexa do que se imaginava (Zhang, et al., 2018).  Essa metodologia tem 

se mostrado crucial para a expansão do conhecimento existente, sendo de extrema 

importância tanto para a vigilância epidemiológica de patógenos quanto na 

descoberta de novos agentes virais. Além disso, a metagenômica tem possibilitado a 

melhor compreensão acerca das interações vírus-hospedeiro e da biologia evolutiva, 

transformando assim, rapidamente a compreensão existente sobre a virosfera  

(Delwart, 2007; Zhang, et al., 2018). 

Especificamente no que concerne aos vírus de RNA, a metagenômica 

desempenha um importante papel para expansão do conhecimento. Essa 

metodologia tem evidenciando importantes aspectos evolutivos e possibilitado a 

descrição de uma vasta gama de novos vírus de RNA. De modo que, tal avanço tem 

sido essencial para a  definição de novos táxons virais, incluindo espécies, gêneros, 

famílias e ordens, de modo regular (Shi, 2016; Zhang, et al., 2018). Apesar dos 

significativos avanços já alcançados até aqui, ainda existem lacunas consideráveis 

acerca da diversidade viral e das relações existentes entre vírus, bem como entre 

vírus e hospedeiro,  o que ressalta a necessidade contínua de novas pesquisas para 

ampliar o conhecimento existente. 
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6. CONCLUSÃO

No presente estudo, amostras de cérebro e pulmão de indivíduos de S. 

guianensis provenientes da região litorânea do Paraná foram analisadas  com o 

objetivo de identificar a possível circulação de vírus de RNA. Para isso, empregou-se 

uma abordagem metagenômica, a qual permitiu a identificação de similaridade com 

uma grande diversidade de famílias virais. Paralelamente, utilizou-se a técnica de 

RT-qPCR para uma investigação  direcionada de vírus do gênero Morbillivirus, dada 

a ampla documentação de sua ocorrência em cetáceos e o seu reconhecimento 

potencial de causar eventos de mortalidade em massa. 

A análise metagenômica revelou sequências similares  com diferentes 

famílias virais, entre elas, Adenoviridae, Picornaviridae, Poxviridae, Herpesviridae, 

Orthomyxoviridae, Retroviridae, Coronaviridae,  Astroviridae e Togaviridae, todas 

previamente associadas a infecções em mamíferos marinhos. Contudo, a baixa 

representatividade de reads atribuídas a essas famílias impede a confirmação 

conclusiva da presença dessas famílias nas amostras analisadas. Ainda assim, a 

observação de sinais clínicos compatíveis com infecções virais em alguns dos 

espécimes analisados reforça a necessidade de análises complementares. 

Complementarmente à metagenômica, o RT-qPCR direcionado à detecção de 

Morbillivirus, identificou a circulação de GD-CeMV (morbillivirus golfinho da guiana) 

em sete amostras, pertencentes a seis dos 25 indivíduos testados. Esse resultado 

demonstra que o patógeno está circulante nesses animais, evidenciando a 

relevância epidemiológica na espécie e a necessidade de vigilância contínua, 

considerando o impacto significativo desse vírus sobre a saúde de cetáceos. 

Em conjunto, os achados deste estudo, a ampla similaridade das sequências 

encontradas com diferentes famílias virais detectada pela metagenômica e a 

confirmação da circulação de GD-CeMV pela RT-qPCR,  reforçam a urgência da 

ampliação de investigações direcionadas a detecção e caracterização de agentes 

virais potencialmente patogênicos em S. guianensis. Tais estudos são fundamentais 

tanto para subsidiar estratégias de conservação da espécie quanto para aprofundar 

a compreensão das relações entre hospedeiro e patógeno, dos riscos de 

transmissão interespecífica e das potenciais implicações zoonóticas. 
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