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INTRODUCAO

Os siris sao importantes recursos
pesqueiros em diversos paises e reconhecidos
pelo seu potencial para a aquicultura. Uma das
formas mais lucrativas de comercializacao é a
sua venda como siri-mole.

Recentemente, um novo reovirus de
dsRNA, o Callinectes sapidus Reovirus 2
(CsRV2), foi detectado em uma alta prevaléncia
(78%) em Callinectes danae capturados e
mantidos em um sistema experimental de
producao de siri-mole no Parana, Brasil.

No entanto, ainda pouco se sabe sobre a
morfologia, inclusao viral de CsRV2 e os efeitos da sua
infeccao no hospedeiro. O presente estudo descreve a
sequéncia do genoma e a filogenia de CsRV2 e a
descoberta de um novo bunyavirus em C. danae
coletados e mantidos em cativeiro no Parana, Brasil.
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Figura 1. Fluxograma esquematico das etapas do experimento em laboratorio.
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RESULTADOS E DISCUSSAO

A sequéncia do genoma do CsRV2 consiste em

12 segmentos (20.909 nts.) de dsRNA que

codificam 13 proteinas. A RNA polimerase

dependente de RNA apresenta semelhanca com
. Eriocheir sinensis reovirus 905, mostrando que
| ] CsRV2 pertence ao género Cardoreovirus, familia
| Reoviridae.
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' ," A analise por microscopia eletronica de
% transmissdao revelou a presenca de particulas de

¥ CsRV2 com simetria icosaédrica no citoplasma dos
hemocitos das branquias e nas células do musculo,
medindo 59,0 + 8,5 nm de diametro (Figura 2A).

Também foram observadas alteracoes
histopatologicas relacionadas aos efeitos citopaticos
do virus, como inclusao intracitoplasmatica,

sincicio, pleomorfismo e neoplasia.

Um genoma de RNA de fita simples, tripartido
(11.430 nts.) semelhante a bunyavirus também foi
descoberto e nominado como Callinectes danae
Portunibunyavirus 1 (CdPBV1). A  analise
filogenética mostrou que CdPBV1 é um novo S
representante da familia Cruliviridae. As particulas s ' 4
(126,3 + 45,4 nm de diametro) foram identificadas “B f b
pr?ndpalmente nas celulas do hepatopéncreas lFi'gura" 2. Mié?fotogré;fias Leletréhi'cas ;m
(Figura 2B). Callinectes danae. A) CsRV2 (A) e CdPBV1 (B). V:
Vesicula; N: Nucleo do hemdcito.
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CONCLUSOES

» CsRV2 é um reovirus pertencente ao género Cardoreovirus;

« O bunyavirus CdPBV1 descoberto aqui, pertence a familia Cruliviridae;

« CsRV2 e CdPBV1 coinfectam C. danae e causam alteracoes histopatoldgicas que
podem estar associadas a mortalidade do hospedeiro;

» As descobertas aqui apresentadas acendem uma luz de alerta para os potenciais
impactos destes novos virus na industria de siri-mole no sul do Brasil.
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