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RESUMO:

Introdugédo: A febre Oropouche é uma arbovirose causada pelo virus zoonético Oropouchevirus (OROV),
membro da familia Peribunyaviridae, que apresenta um genoma de RNA de fita simples segmentado, com
alta capacidade de mutagdo. Os sintomas sdo semelhantes aos das arboviroses, como Dengue, Zika e
Chikungunya, dessa forma, é crucial compreender as nuances especificas dessa patologia. O presente
estudo objetiva apresentar as evidéncias cientificas acerca do perfil epidemiolégico, microbiolégico e
imunoldgico das infecgdes causadas pelo virus Oropouche. Metodologia: Trata-se de uma revisdo integrativa
da literatura, cuja busca dos estudos foi realizada nas seguintes bases de dados: A Science Direct e National
Library of Medicine National Institutes of Health (PubMed) foram analisados artigos publicados em 2020 a
2025, publicados em portugués e inglés. Utilizou-se o fluxograma do Preferred Reporting Items for Systematic
Reviews and Meta-Analyses (PRISMA). Resultados: Foram incluidos nessa revisdo 11 artigos. O virus tem
se manifestado, predominantemente, na América do Sul e Central. Entre os estudos analisados 27,2%
associaram diretamente glicoproteinas (Gn e Gc) a evasao da resposta imune e 36,4% descreveram alta
variabilidade mutagénicas. Ao analisar as caracteristicas imunoldgicas, notou-se 27,3% induz respostas
imunes inata e adaptativa, mas ha lacunas no entendimento da resposta humoral e celular de longa duragao.
Conclusio: E evidente que o OROV é emergente e responsavel por uma infeccdo negligenciada, cuja
expanséo esta relacionada a combinagéo de fatores ecoldgicos, microbioldgicos, genéticos e imunoldgicos.
Logo, estratégias que visam seu controle e mitigagdo devem incluir, por exemplo, abordagens de One Health.
PALAVRAS-CHAVE: Infecgbes por Bunyaviridae; Epidemiologia; Microbiologia; Imunidade; Desenvolvimento
de Vacinas.

ABSTRACT:

Introduction: Oropouche fever is an arboviral disease caused by the zoonotic Oropouchevirus (OROV), a
member of the Peribunyaviridae family, which has a segmented single-stranded RNA genome with a high
mutation capacity. Symptoms are like those of other arboviral diseases such as Dengue, Zika, and
Chikungunya; therefore, understanding the specific nuances of this pathology is crucial. This study aims to
present scientific evidence regarding the epidemiological, microbiological, and immunological profile of
infections caused by the Oropouche virus. Methodology: This is an integrative literature review, in which the
search for studies was conducted in the following databases: Science Direct and the National Library of
Medicine National Institutes of Health (PubMed). Articles published in Portuguese and English between 2020
and 2025 were analyzed. The Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses
(PRISMA) flowchart was used. Results: Eleven articles were included in this review. The virus has manifested
predominantly in South and Central America. Among the studies analyzed, 27.2% directly associated
glycoproteins (Gn and Gc) with immune response evasion, and 36.4% described high mutagenic variability.
When analyzing the immunological characteristics, it was noted that 27.3% induce innate and adaptive immune
responses, but there are gaps in the understanding of the long-term humoral and cellular response.
Conclusion: It is evident that ORQOV is an emerging virus that causes a neglected infection, whose expansion
is related to a combination of ecological, microbiological, genetic, and immunological factors. Therefore,
strategies aimed at its control and mitigation should include, for example, One Health approaches.

KEYWORDS: Bunyaviridae Infections; Epidemiology; Microbiology; Immunity; Vaccine Development.
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INTRODUGCAO

A febre Oropouche € uma arbovirose causada pelo virus zoonotico Oropouchevirus
(OROV), trata-se de um arbovirus membro da familia Peribunyaviridae, caracterizado por
uma estrutura de RNA de fita simples de sentido negativo e um genoma com envelope
lipidico. O virus possui 0 RNA segmentado em segmentos Grande (L), Médio (M) e Pequeno
(S) e da origem a seis proteinas estruturais e nao estruturais’. Sua transmissdo esta
relacionada com o crescimento populacional humano, bem como fatores ambientais e
mudangas climaticas, resultantes da consequéncia da perturbagéo do equilibrio ecoldgico?.

Esse virus é transmitido principalmente por mosquitos, apresentando implicagdes
significativas para a saude publicad. O primeiro caso ocorreu em 1955, envolvendo um
trabalhador florestal, e posteriormente em 1960, o virus foi detectado na floresta Bush, em
Trinidad, no Caribe, em mosquitos da espécie Coquillettidia venezuelensis. No Brasil,
registros ocorreram na regiao amazonica durante a construgao da rodovia Belém-Brasilia,
sendo identificado em mamiferos como o bicho-preguica (Bradypus tridactylus) e em
mosquitos da espécie Ochlerotatus serratus®.

Embora tenha sido identificada no século XX, a febre Oropouche ainda é
considerada uma doenga negligenciada, havendo aumento de surtos em estados
brasileiros, como Amazonas, Acre, Amapa, Para, Tocantins e Mato Grosso®. Além disso, o
clima umido e o ambiente florestal exercem influéncia significativa sobre o aumento da
incidéncia da doenca no Brasil, pois, podem favorecer a manutencdo dos vetores e
reservatorios envolvidos no ciclo de transmissao, contribuindo para a persisténcia e a
ocorréncia da doenga em determinadas regides. Analisando o contexto epidemioldgico,
observou-se maior concentracdo de casos na regidao Central e Sul, do continente
americano®. Durante janeiro de 2015 a margo de 2024, o Brasil registrou 5.407 casos de
febre do Oropouche; 52% entre homens e 48% entre mulheres, sendo que 97,1% dos casos
ocorreram na regido amazodnica. Isso evidencia a necessidade urgente de um sistema
integrado de vigilancia e resposta que inclua vigilancia epidemioldgica e estratégias de
salde publica para gerenciar efetivamente a expansao da febre de Oropouche no Brasil”.

Dessa forma, estudos que apresentam, caracteristicas especificas de viruléncia e
imunogenicidade s&o cruciais para o entendimento completo da fisiopatologia®. Assim, a
infeccdo caracteriza-se por febre, cefaleia, artralgia, fotofobia e erupgdes cutaneas,
podendo evoluir para quadros mais graves como meningite asséptica e hemorragias?.

Apesar desses conhecimentos, a notificagao epidemioldgica da doenga torna-se dificil, uma
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vez que, ha lacunas em relagdo a sua fisiopatologia e a maioria dos locais de pronto-
atendimento ndo possuem testes proprios para diagnosticar a doenga®.

Ainda, devido a emergéncia de casos da febre Oropouche medidas de vigilancia e
diagndstico precoce séo fundamentais para conter a expansdo da doenga®'°. Portanto, a
abordagem One Health (Uma S6 Saude) € essencial para integrar, equilibrar e otimizar de
forma sustentavel a saude de pessoas, animais e ecossistemas. Essa abordagem
possibilita o monitoramento integrado de casos, vetores, potenciais hospedeiros e
condicbes ambientais, contribuindo para a identificacdo precoce e direcionamento de

medidas para prevencao e controle’-2.

METODOLOGIA
Desenho do estudo

Este estudo € uma revisao integrativa da literatura, que visa apresentar as evidéncias
cientificas acerca do perfil epidemiolégico, microbiolégico e imunoldgico das infecgbes
causadas pelo virus Oropouche. A busca dos estudos foi realizada nas seguintes bases de
dados Science Direct e National Library of Medicine National Institutes of Health (PubMed).
Os descritores e palavras-chave foram obtidos por consulta nos Descritores de Ciéncias
em Saude (DECS). No decorrer da busca, os descritores foram cruzados entre si com o0 uso
dos booleans “OR” e “AND” e foram analisados artigos publicados entre 2020 e 2025
(Quadro 1).

Na estruturacdo da revisdao foram executadas algumas etapas: 1-selecdo da
pergunta de pesquisa, 2-busca nas bases de dados, categorizagdo dos estudos, 3-
avaliagao, 4-analise dos resultados e 5- sintese do conhecimento (Figura 1). Dessa forma
busca-se esclarecer: Quais sdo as principais caracteristicas epidemioldgicas,

microbiolégicas e imunogénicas do OROV (Oropouchevirus)?

Quadro 1 - Descritores utilizados nesta revisdo integrativa

DESCRITORES™:| Epidemiology; Immunity;  Microbiology; Oropouche
Virus; Vaccine Development.

ESTRATEGIAS™: | Estratégia l:  Oropouche infection AND Epidemiology AND

PUBMED E | Microbiology

SCIENCE

DIRECT Estratégia Il: Oropouche infection AND Immunity AND Vaccine
Development

Fonte: Os autores, 2025.
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Critérios de inclusao e exclusao

Foram incluidos artigos que traziam como abordagem central a caracterizagéo
epidemioldgico, microbioldgico e imunolégico do OROV, (em que aspectos), em texto
completo, publicados entre 2020 a 2025. Foram excluidos os artigos que nao
contemplavam os critérios elegidos, que ndo responderam a pergunta de investigagéo e
que estavam em duplicata, bem como, os artigos de opinides, reflexdo tedrica, teses,
dissertacdes e capitulo de livro. Além disso, também foram excluidas pesquisas sem
aprovacdo do Comité de Etica em Pesquisa.

Variaveis

Foram consideradas para fins da escrita da revisao, variaveis que caracterizaram
o perfil epidemioldgico: idade, sexo, raga, renda e vulnerabilidade espacial dos individuos
mais acometidos; Para fins de perfil microbiolégico foram consideradas as variaveis:
fatores de viruléncias e mecanismos patogénicos; Ainda, para caracterizagao imunoldgica
foram consideradas as principais respostas imunoldgicas inatas ou adquiridas descritas
para a resolucao do processo infeccioso.

Instrumentos de coleta de dados, estratégias de aplicagao, analise e apresentacgao
dos dados

Os dados obtidos na coleta de dados foram transferidos e tabulados em bancos de
dados no Software Microsoft Excel 2019 para posterior analise. Os resultados foram
apresentados em tabelas e quadros e consolidados de acordo com a codificagao
apropriada para cada uma das varaveis estudadas. Para analise dos artigos incluidos, os
conteudos extraidos dos estudos foram subdivididos em categorias tematicas.

A selecdo dos dados relevantes dos artigos selecionados anteriormente foi
executada de forma sistematica utilizando checklist elaborado pelos pesquisadores. Esse
instrumento facilita a sintetizagcdo e a comparacéao entre os dados encontrados, além de
possibilitar a interpretacdo mais objetiva deles. O quadro apresenta ano, autoria, local do
estudo (cidade e pais), tipo de estudo, nivel de evidéncia, periddico que foi publicado,
bem como, o assunto central.

A coleta foi realizada em agosto de 2025 e a analise dos artigos selecionados foi
realizada independentemente por trés avaliadores, de forma cega, ou seja, os autores,
realizaram todo o checklist de forma independente e sé apresentaram os resultados apos
selegdo dos artigos incluidos, que anteriormente foram comparados e discutidos, entre

os 3 autores responsaveis'.
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A classificagao, quanto aos niveis de evidéncia (NE), seguiu critérios ja validados:
nivel 1- estudos com desenho metodolégico de meta-analise ou revisdes sistematicas;
nivel 2- ensaios clinicos randomizados controlados; nivel 3- ensaios clinicos sem
randomizacdo; nivel 4- estudos de coorte e caso-controle; nivel 5- revisdes
sistematicas de estudos descritivos e qualitativos; nivel 6- estudos descritivos ou

qualitativos; nivel 7- opinido de especialistas.

Figura 1 - Fluxograma “flowchart” PRISMA de seleg&o dos dados para revisao integrativa

PUBMED (N=3235) SCIENCE DIRECT (N=308)
Q
O
S
g 1
E
c
(]
=
Apbs aplicagao dos filtros de idioma, temporal,
disponibilidade e tipo de estudo (N=83)
Artigos excluidos por nao
abordarem a tematica,
£ texto completo e por
Q
8 Ap6s leitura de titulos e resumos: (N=28). apresentarem duplicidade
F (N=55)
Artigos excluidos apds leitura na
—
integra, por ndo responderem a
questéo norteadora (N=17)
o
T
S
T:> Artigos incluidos na revisao
- integrativa da literatura (N=11)

Fonte: Autoria propria, 2025; Adaptado de MJ, M. J. et al. A declaracido PRISMA 2020:

uma diretriz atualizada para relatar revisdes sistematicas. BMJ, v. 372, 2021.
RESULTADOS E DISCUSSAO

Diante do elevado potencial epidémico do OROV, de sua ampla variabilidade
genética, da inexisténcia de tratamentos e vacinas especificos e das lacunas cientificas

sobre sua imunogenicidade, os resultados desta revisdo assumem relevancia. Ao organizar

e sintetizar evidéncias sobre a epidemiologia, a microbiologia e a imunologia do virus, o
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estudo amplia a compreensao de sua viruléncia e reune informagdes consistentes que

podem subsidiar novas pesquisas e fortalecer a literatura cientifica®'”.

Dessa forma, a amostra analisada para resultados e discussdo deste estudo

compreendeu 11 artigos, predominantemente classificados conforme avaliagdo baseada

no nivel de evidéncia (NE), com delineamento metodoldgico de estudos descritivos ou

qualitativos (NE 6), representando 63,6% (7/11) do total. Em seguida, destacam-se os

estudos com desenho metodolégico de meta-analise ou revisbes sistematicas (NE 1),

bem como coorte e caso-controle (NE 4), que constituem 36,4 %(4/11). O ano com maior

numero de publicagdes foi 2025 com 54,5% (6/11). O pais de origem com maior frequéncia

foi o do EUA.

Tabela 1 - Caracterizagc&o das evidéncias cientificas incluidas na reviséo integrativa.

Titulo do
artigo/
Citacao

Ano Tipo de
estudo/

Nivel de
Evidéncia

(NE)

Objetivo Pais

Caracteristicas
epidemioldgicas,
microbioldgicas e

imunogénicas

Reemergence of
Oropouche Virus
in the Americas
and Risk for
Spread in the
United States and
Its Territories®

2024 Revisdo narrativa
-NE: 6

Avaliar risco de EUA
expansao do
Oropouche para

as Américas.

O virus Oropouche, ¢é transmitido
principalmente por mosquitos como
Culicoides paraensis e Culex
quinquefasciatus, tornou-se uma
preocupacao crescente de saude publica
nas Américas. Pode surgir em ambientes
silvestres e urbanos, envolvendo
humanos como hospedeiros. Os
sintomas lembram outras arboviroses,
incluindo febre, dor de cabega, dores
musculares e, em casos raros,
complicagdes neuroldgicas ou
hemorragicas. Ha dificuldades para o
diagndstico e pode resultar em
subnotificagao. Ha relatos de
transmissdo vertical e mortes. A
recombinacdo genética do Oropouche
pode favorecer sua adaptacdo. Nos EUA
€ considerado baixo devido as condigdes
ambientais desfavoraveis para os

vetores.
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Insights into the
expansion of
Oropouche virus in
Brazil:
epidemiological
and environmental

aspects'?

Re-emergence of
Oropouche virus
between 2023 and
2024 in Brazil: an
observational
epidemiological

study'®

Oropouche virus
genomic
surveillance in

Brazil®

2025 Estudo
Observacional
Ecolégico-

NE 6

2025 Estudo
epidemioldgico
observacional

NE: 4

2024 Estudo
Observacional
NE: 4

Discutir fatores Brasil
ambientais e

epidemioldgicos

que favorecem
expansao do

OROV.

Relatar Brasil

reemergéncia de

casos de OROV

em surtos
recentes.

Descrever  surto Brasil

em regido de
fronteira da

Amazobnia

A expansao do virus Oropouche (OROV)
no Brasil, proporcionou surtos que
ultrapassaram a Amazdnia e alcangaram
estados como S&o Paulo, Rio de Janeiro
este  Ultimo

e Espirito  Santo,

configurando-se como novo foco

emergente. Dessa forma, nota-se a
plasticidade genética do OROV, incluindo
rearranjos e mutagdes nos segmentos S
e M, que podem favorecer maior
adaptacgao a vetores urbanos e aumento
da transmissibilidade. Essas alteragées,
aliadas a fatores ambientais como

desmatamento, urbanizagdao e mudangas

climaticas, potencializam a dispersao
viral.
Houve uma ascensdo significativa

do virus Oropouche (OROV) no Brasil
entre 2023 e 2024, marcada por ampla
disseminagdo geografica e aumento
exponencial de casos, especialmente na
regido Norte. A identificacdo de um virus
reassortante com maior capacidade
replicativa em células de mamiferos,
formagdo de placas mais precoces e
maior

escape da neutralizacao

sorologica, sugere que alteracbes
gendmicas recentes potencializaram a
transmisséo e reduziram a eficacia da
imunidade prévia. Esses achados
reforcam a necessidade de vigilancia
epidemioldgica integrada,
monitoramento gendmico continuo e
estratégias para mitigar surtos em areas

endémicas e urbanas.

O virus Oropouche (ORQOV) tem

acometido regides de fronteira da
Amazodnia ocidental, com 27 casos
confirmados por RT-PCR. Os pacientes,
majoritariamente adultos jovens,
apresentaram febre, mialgia, cefaleia e
dor lombar, sintomas semelhantes a
outras arboviroses, o que dificulta o
analise

diagnoéstico  diferencial. A

gendmica parcial dos segmentos S e M

V.26, N1, FLUXO CONTINUO - 2026



Mapping the
foundation of
virology,
epidemiology,
therapeutics,

and research and
development of
Oropouche

vaccines'®

Vector
competence for
Oropouche

virus: A
systematic review
of pre-

2024

experiments™

2022 Revisdo narrativa-

NE: 6

2025 Reviséo

sistematica- NE: 1

Mapear
conhecimento
existente sobre
OROV.

Revisar
experimentos
sobre competéncia
vetorial do OROV.

EUA

EUA

revelou alta identidade com linhagens

brasileiras previamente descritas,
confirmando a circulagdo continua do
OROV. A detecgdo concentrou-se em
meses chuvosos, quando vetores como
Culicoides

paraensis proliferam,

sugerindo associagdo com fatores

climaticos e ambientais, como
desmatamento. Reforga a importancia da
vigildncia epidemiolégica e genbmica
frente a arbovirus negligenciados na

Amazobnia.

O OROV ¢é um Orthobunyavirus da
familia Peribunyaviridae, com genoma de
RNA segmentado em trés partes, o que
favorece elevada variabilidade genética e
eventos de reassortimento. No que
refere-se a virologia, a infecgdo induz
ativagcéo da imunidade inata e adaptativa,
mas ainda existem lacunas na
compreensdo da resposta celular e
humoral de longa duracao, cruciais para
o desenvolvimento de vacinas eficazes.
Nesse viés, ORQV ja provocou milhdes
de casos na América Latina, sobretudo
na Amazobnia, com surtos recorrentes,
urbanizagéo crescente da transmissao e
risco de expansdo global, no entanto,
ainda ha a auséncia de antivirais
especificos e vacinas licenciadas,
defendendo investimento em vigilancia e

imunoprofilaxia.

O virus OROQV pode ser transmitido por
mosquitos Culicoides paraensis e C.
sonorensis, apresentam elevada
competéncia para transmissao (~30%),
configurando-se como 0s principais
vetores biolégicos. Em contraste,
mosquitos dos géneros Aedes e Culex
mostraram baixas taxas de infecgao
(20%) e transmissao limitada, sugerindo
papel epidemiolégico reduzido. Existem
lacunas importantes, como a escassez
de dados com linhagens modernas do

OROQV, necessidade de testar novos

V.26, N1, FLUXO CONTINUO - 2026



Clinical
presentation of
Oropouche

virus infection: A
systematic review
and

meta-analysis'®

The emergence of
Oropouche fever:
A potential new
threat?16

The current status
of arboviruses
with major
epidemiological
significance in

Europe'”

2025 Reviséo

Avaliar

sistematica e apresentacdes

meta-analise-
NE: 1

2025 Revisdo narrativa-
NE: 6

2024 Revisdo narrativa-
NE: 6

clinicas do OROV.

Analisar OROV
como ameaca

emergente

Mapear
arboviroses
relevantes para a

Europa

China

india

Espanha

vetores e reforgar vigilancia

entomolégica.

O estudo analisou 15 estudos com 806
pacientes  infectados pelo  virus
Oropouche (OROV). Os sintomas mais
comuns incluiram febre e cefaleia, além
de manifestagdes gastrointestinais como
nauseas, voémitos, anorexia e odinofagia;
sintomas oculares como dor retro-orbital,
fotofobia e hiperemia; respiratorios como
tosse, dor de garganta e congestédo
nasal; e alteragdes cutdaneas como
exantema, prurido e palidez. O
diagnostico baseou-se em métodos
laboratoriais, inclundo RT-PCR e
ensaios soroldgicos, fundamentais para
distinguir a febre de Oropouche de outras

doencas febris.

A febre Oropouche , causada pelo virus
Oropouche (OROV), destaca- se por sua
rapida expansdo geografica e surtos
emergentes, impulsionados por fatores

ambientais, sociais e ecolégicos .O
estudo explora o mecanismo de entrada
viral e a resposta imune do hospedeiro,
ressaltando o papel dos vetores na
transmissdo. Com isso, também
identifica-se  lacunas  criticas em
vigilancia, diagndstico molecular,
terapias antivirais, desenvolvimento de
vacinas e estratégias de saude publica,
apontando a necessidade de agbes
coordenadas, integradas e mais robustas

frente ao risco crescente.

Observa-se na Europa a expansado de
arbovirus como Dengue, Chikungunya,
Zika, West Nile e Crimean-Congo
hemorragico, impulsionada por vetores

(mosquitos, carrapatos), mudangas
climaticas e atividades humana. Dessa
forma, trata-se de virus de RNA
transmitidos por complexos ciclos
envolvendo reservatorios animais,
vetores e humano. Assim, os sintomas

variam da febre autolimitada a formas
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Comprehensive 2025 Revisdo narrativa- Revisar aspectos  EUA
Review of the NE: 6 gerais do OROV
Neglected and

Emerging

Oropouche

Virus'

Oropouche virus: A 2024 Revisao narrativa- Revisar China
neglected global NE: 6 epidemiologia

arboviral threat. global do

Virus OROQOV

Research?

graves com envolvimento neurolégico,
como meningite e encefalite,

especialmente com West Nile.

O Oropouche virus (OROV), pertencente
ao género Orthobunyavirus (familia
Peribunyaviridae), ¢ um arbovirus de
RNA segmentado, com alta capacidade
de  reassortimento  genético. E
transmitido principalmente pelo
Culicoides paraensis, além de
mosquitos, e circula entre humanos e
animais silvestres. Causa febre de
Oropouche, caracterizada por febre alta,
cefaleia, mialgia, artralgia, nauseas e
fotofobia; casos graves podem evoluir
para meningite ou encefalite. O ORQV, ja
provocou surtos na Amazdnia e outras
regides tropicais. O diagnodstico baseia-
se em RT-PCR e sorologia, enquanto a
prevencdo depende de Vvigilancia
entomolégica, controle vetorial e
desenvolvimento de vacinas, ainda em
investigagéo.

O Oropouchevirus (OROV) ¢é um
arbovirus negligenciado, com mais de
500 mil casos documentados,
principalmente na América do Sul. Causa
surtos epidémicos urbanos com febre,
cefaleia, mialgia e, raramente,
manifestagdes neurolégicas. O OROV
pertence a familia Peribunyaviridae, com
genoma segmentado RNA de fita
simples. A replicagdo viral rapida e a
resposta inflamatdria intensa contribuem
para a patogénese. A auséncia de vacina
e diagnostico limitado dificultam o
controle, aumentando o risco de
expansdo geografica diante das

mudangas climaticas e urbanizagéo.

Fonte: Elaborado pelos autores, 2025.

A analise integrativa foi organizada em trés eixos principais: 1- aspectos

epidemioldgicos da infecgao por OROV, apresentada em 81,8% (9/11)1-3.2.10.11,12,15,16 g

artigos incluidos na revisao, 2- caracteristicas microbioldgicas e genéticas do virus descrita
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em 63,6% (7/11)!21216 ¢ 3- evidéncias sobre a resposta imunoldgica e perspectivas

vacinais citadas em 63,6% (7/11)1.2.10.1213,16,17

O virus tem se manifestado, predominantemente, na América do Sul e América
Central. Em paises como Brasil, Peru, Panama, Coldmbia, Venezuela e Bolivia. 63,6%
(7/11)131011,121516 Ha uma prevaléncia maior de casos entre os homens quando
comparados as mulheres 18,2% (2/11)%". Os resultados confirmaram que os vetores
biolégicos primarios do OROV sao Culicoides, com énfase na espécie C. paraensis,
mencionado em 90,9% (9/11) dos estudos dessa revisdo como o vetor dominante?-3.9.10.11-
6. Além disso, alguns fatores ambientais podem contribuir, a exemplo da sazonalidade
45,5% (5/11)"311-13,

Considerando os aspectos microbiolégicos as evidéncias incluidas nesta revisao
revelaram que a estrutura viral foi descrita como um virus envelopado com nucleocapsideo
helicoidal, contendo um genoma de RNA trissegmentado de sentido negativo (54,5%;
6/11)1-3101216  Entre os estudos analisados, 27,3% (3/11)"%15, associaram diretamente
glicoproteinas (Gn e Gc) a evasao da resposta imune e ao aumento da viruléncia. Além
disso, 36,4% (4/11)'21012 descreveram alta variabilidade mutagénicas, reforgando o
potencial adaptativo do virus. A recombinagdo genética foi evidenciada em 27,3% dos
textos (3/11) associada a emergéncia de novas variantes'210,

Ao analisar as caracteristicas imunoldgicas da infeccéo, observa-se a ativagao das
respostas imunes inata e adaptativa. No entanto, persistem lacunas importantes no
entendimento da resposta humoral e celular de longa duragdo, evidenciadas em 27,3%
(3/11) 2" dos estudos avaliados, como por exemplo, uma explicagdo causal sobre o
acometimento do Sistema Nervoso Central, utilizando-se da infeccdo de células
fagociticas'%!. Além disso, 27,3% (3/11)"2'! das publicagdes descreveram estratégias de
escape imunolégico do ORQV, incluindo a invasado da barreira hematoencefalica por um
mecanismo semelhante ao de um cavalo de Troia, no qual o virus circula oculto em
fagdcitos infectados. Apds bloquear a via do interferon, o virus pode evitar o
reconhecimento imunologico, alcancar 6rgaos e tecidos-alvo e atravessar essa barreira em
condigbes de imunossupressdo®''.Nesse viés, 54,5% (6/11)"210.121617 dos artigos
analisados evidenciaram a auséncia de vacinas licenciadas ou antivirais especificos.
Dessa forma, 36,4% (4/11)"211.15 demonstraram que ha necessidade de investimento em
imunoprofilaxia e vigilancia integrada.

E evidente que o OROV é um virus emergente, que causa uma infecgdo
negligenciada, cuja expansao esta relacionada a combinagao de fatores, microbioldgicos,
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genéticos e imunoldgicos®. Além disso, alguns fatores contribuem para isso, como a
crescente plasticidade viral e ampliagdo geografica, associadas a vulnerabilidade dos
sistemas de vigilancia e a auséncia de medidas profilaticas especificas’®. Portanto, ha
evidéncias que apontam para alta probabilidade de ocorréncia de epidemias, incluindo a
expansao para novas regides, o que reforga a necessidade de vigilancia continua’?.

Nessa perspectiva, de alta disseminagao, ha registros desse virus em toda a
América do Sul, ha mais de 20 anos, conta com mais de 23.000 mil casos confirmados
entre 2024 e 2025 na Bolivia, Brasil, Coldmbia, Cuba, Panama e Peru'®. Nesse contexto,
o Brasil registrou mais de 22.000 casos de 2023 a 2024, com destaque para a expansao
em areas extra-amazénicas, no entanto, a Bacia Amazénica ainda é um foco de surtos
ciclicos. Dessa forma, em 2024, 26 estados e o Distrito Federal relataram infecgbes, sendo
mais recorrentes em municipios brasileiros pequenos™.

Essas ocorréncias e a disseminagao expansao das infecgdes causadas pelo virus
Oropouche podem ser relacionadas com o ressurgimento viral em areas endémicas,
alteragdes do genoma viral, distribuicdo e competéncia dos vetores, que sédo beneficiados
pelas mudancgas climaticas e o clima umido3. Por fim, as dificuldades para obtencéo de
diagnodsticos precisos refletem a caréncia de politicas publicas que compreendam a
complexidade dos surtos, como a dificuldade de acesso a exames com alta acuracia, que

afeta principalmente populagées de baixa renda e que vivem em localizagbes remotas'>17.

Ainda, considerando a epidemiologia, os casos de infecgdo pelo OROV apresentam
maior prevaléncia masculina, cerca de 59% quando comparado ao sexo feminino, variando
entre as faixas etarias de 15 a 73 anos'’. Essa predominancia entre os homens sugere
uma correlacdo com maior envolvimento ocupacional, que aumenta a exposicdo ao
principal transmissor, o C. paraensis’’. Além disso, a média de idade da populacéo, de 43
anos, aponta para individuos economicamente ativos, o que relaciona diretamente a
exposicdo ocupacional’”’.

O OROV mantém-se na natureza por meio de dois ciclos distintos: o silvestre, que
envolve animais como pregui¢cas, macacos e roedores como hospedeiros, € o urbano, no
qual o ser humano atua como hospedeiro acidental, especialmente em areas de alta
densidade populacional’. O desmatamento generalizado e a expansdo urbana tém
intensificado o contato entre humanos, vetores e animais silvestres, favorecendo a
transicao do ciclo silvestre para o urbano e consequentemente, a expansao para outras

regides’.
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Portanto, por mais que, em semelhanca ao OROQV, outras arboviroses apresentem
vetores competentes e caracteristicas endémicas, muitas delas ndo tém capacidade de
transformar animais domésticos em hospedeiros, tornando isso um ponto de preocupagao
com o OROV'®, Em uma pesquisa realizada no Brasil, observou-se que, seis animais
apresentaram anticorpos neutralizantes (NAb) para ORQV, sendo trés (50%) bovinos e trés
(50%) caninos. Um c&o e uma vaca apresentaram NAb tanto para Mayaro quanto para
OROV, demostrando que sorologias em animais pode ajudar a monitorar a capacidade de
disseminagéo deste virus'®. Em contrapartida, a auséncia de vetores competentes em
regides especificas, como em paises europeus, orientais e mediterraneos, limita a agéo
deste patdégeno. Dessa forma, o clima tropical e a mobilidade global sao influéncias
fundamentais para propagacgéo vetorial’.

Do ponto de vista de aspectos da relagao patogeno-hospedeiro, trés fatores podem
contribuir para a disseminacao viral na América Latina, como os fatores relacionados a falta
de imunidade competente contra o ORQV, caracteristicas virais de mutacédo genética e do
nao reconhecimento de casos da doencga devido dificuldade para diagnéstico diferencial
entre os surtos de dengue associados'®. Os dois primeiros fatores correlacionam-se
intimamente, tendo em vista que a imunidade do hospedeiro pode ser driblada com a alta
capacidade do virus de modificar seu material genético, desta forma a contencao
imunoldgica do arbovirus é dificultada’.

Outra questdo atrelada ao segundo fator € a capacidade do virus em evoluir
estruturalmente, pois foi possivel comprovar que existem trocas de material genético entre
o OROQV e outros virus do mesmo sorogrupo (sorogrupo simbu). Por fim, é possivel que
este intercambio genético possa conferir novas variantes com potenciais novos vetores
competentes'®'.13 Além disso, as glicoproteinas Gn (N-terminal) e Gc (C-terminal) do
envelope viral sdo essenciais para a entrada em células hospedeiras. Elas formam
espiculas na superficie viral e sdo definidas como proteinas transmembrana tipo 1, as quais
facilitam a ligacéo e fusdo com receptores™.

Isso contribui para a evasdo imune ao mascarar epitopos antigénicos e inibir
respostas do Interferon. Sao alvos promissores para antivirais e vacinas, incluindo
inibidores de fusdo que bloqueiam a interacdo Gn-Gc e anticorpos neutralizantes que
impedem a agdo do Gn/Gc?. Outro fato relevante € que o genoma do OROV é composto
por trés segmentos. Isso permite rearranjos quando o virus infecta hospedeiros com cepas
diferentes. Esses rearranjos criam cepas com combinagdes genéticas unicas ainda

desconhecidas’.
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Atualmente, ha necessidade de mais estudos funcionais e de sequenciamentos
gendmicos detalhados sobre isolados virais de diferentes regides geograficas. A analise
desses dados pode esclarecer os mecanismos de evolugdo e adaptagdo do virus,
facilitando o desenvolvimento de diagndsticos e vacinas regionais adaptadas?. Logo, a
vigilancia integrada € fundamental para fortalecer a capacidade de resposta frente a surtos
e prevenir a disseminacdo de doencgas, alinhando-se as diretrizes de saude publica que
priorizam a detecgao precoce ao integrar dados epidemioldgicos e laboratoriais, permitem
acoes direcionadas no controle de vetores'®.

Nessa perspectiva, a abordagem One Health é primordial por integrar epidemiologia,
virologia e imunologia para analisar a relagdo entre agentes, hospedeiros e ambiente’. Isso
permite identificar cepas virais, monitorar respostas imunes e orientar politicas vacinais’.
Assim, o controle do OROV demanda aprimoramento da vigilancia em saude publica,
diagndstico especifico, controle de vetores e fortalecimento de estratégias preventivas.
Pesquisas em antivirais, vacinas e terapias também sado fundamentais para mitigar os
impactos das infecgbes por febre Oropouche™.

O presente estudo apresenta como limitagbes a caréncia de panoramas
epidemiolodgicos e clinicos consolidados. Dessa forma, ressaltam-se a necessidade de
novos estudos voltados a investigagdo de modelos imunoldgicos experimentais, a analise
de epitopos conservados para o desenvolvimento de vacinas e a integragcado de dados de
gendmica, imunologia e ecologia vetorial, com énfase na abordagem dos principios de One
Health.

CONCLUSAO

Em virtude dos dados apresentados, o virus Oropouche é um importante problema
de saude publica. Ele apresenta alto poder para causar endemias e surtos periddicos, com
foco nas Américas. No que refere-se a variabilidade e transmissao, o virus apresenta um
genoma RNA trissegmentado e envelopado, que sao fatores precursores para sua
disseminagao e dificuldades de diagndstico e tratamento especificos. Dessa forma, a alta
taxa mutagénica, recombinagao genética e plasticidade evolutiva do virus desencadeiam
o risco de emergéncia e novas variantes, tornando mais dificil um manejo direcionado.

A investigacdo dos seus rearranjos genéticos é crucial para compreender os
processos de evolugido e adaptacdo viral, além de favorecer o desenvolvimento de
meétodos diagndsticos e vacinas ajustados as caracteristicas regionais. Além disso, € a

abordagem One Health é importante para formulagao de abordagens holisticas, com
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aprimoramento dos sistemas de vigilancia em saude publica, ampliagdo do diagndstico
viral, controle de vetores, protegéo individual e fortalecimento de estratégias em saude

publica, bem como, maior direcionamento em pesquisas.
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