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1. Penaeus stylirostris densovirus - PstDNV
2. Infectious Myonecrosis Virus - IMNV
3. White Spot Sindrome Virus - WSSV

A equipe do Laboratório de Biologia Molecular Aplicada - LAPLIC se
dedica ao estudo de genomas de vírus que acometem a
carcinicultura. A partir dos nossos estudos desenvolvemos
ferramentas para detecção, classificação e controle desses
patógenos.





















Estudo do  vírus causador da síndrome da 
mancha branca em camarões - WSSV



A

Sequenciamento do genoma do WSSV

B

 Total de reads da biblioteca: 1.777.691
 Total de reads utilizados na montagem do genoma:120.795



Sequenciamento do genoma do WSSV

 Tamanho do genoma do WSSV brasileiro: ~294.561 pb

WSSV





Análise de identidade - WSSV 

 4.418 nucleotídeos diferentes em relação ao 
genoma mais semelhante. 



Estudos filogenéticos - WSSV 



Variantes virais no estado do RN - WSSV 





Perspectivas
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1. Consultoria em análises moleculares;
2. Identificação das variantes virais que ocorrem nas 

fazendas;
3. Estudos de virulência x variabilidade genética;
4. Desenvolvimento de estratégias para o controle de 

doenças;
5. Adaptação de tecnologias para inserção no sistema 

produtivo;
6. Auxílio ao programa de melhoramento genético. 



Desenvolvimento de ferramentas de análise molecular



Epidemiologia Molecular
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Criação do cartão para fornecimento dos dados 
genéticos de aves.



Sequenciamento do genoma do WSSV

Alinhamento dos genomas completos/parciais disponíveis no 
banco de dados;

Construção de um “genoma quimera” a partir do alinhamento 
(314.232 pb);

Montagem do utilizando o WSSV quimera como sequência 
referência;

Total de reads da biblioteca*: 1.777.691
Total de reads usados na montagem: 120.795

Inspeção visual cuidadosa do genoma montado

Tamanho do genoma do WSSV brasileiro: 294.561 pb


