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INTRODUÇÃO GERAL 

A emergência e reemergência de doenças infecciosas está relacionada a diversos fatores, 

entre eles o aumento da degradação ambiental. A expansão da agricultura, pecuária, áreas 

urbanas e indústria tem levado a um processo de perda e fragmentação do habitat, 

proporcionando um contato entre as populações humanas e de seus animais domésticos com as 

populações de animais silvestres. Este contato estreito facilita a disseminação de agentes 

infecciosos e parasitários para novos hospedeiros e ambientes, estabelecendo-se assim novas 

relações entre hospedeiros e parasitas e novos nichos ecológicos na cadeia de transmissão das 

doenças. 

Minas Gerais é um estado onde a diversidade de tipos de ambiente, as diferenças 

climáticas, a grande variação altitudinal e as variadas tipologias vegetacionais propiciam a 

ocorrência de áreas com elevados índices de diversidade e endemismo de mamíferos. Os 

roedores e marsupiais representam grande parte de todas as espécies de mamíferos e possuem 

características que os favorecem como reservatórios zoonóticos, como alta diversidade, 

proximidade com os seres humanos e capacidade de adaptação em novos ambientes. 

Dessa forma é imprescindível a realização de estudos que visem aumentar as 

informações a respeito da comunidade de pequenos mamíferos e o papel deles no fluxo de 

viroses entre sistema natural e antrópico. Portanto, objetivo desse trabalho é analisar a 

circulação de agentes virais zoonóticos com potencial emergente em pequenos mamíferos, 

distribuídos na extensão geográfica do estado de Minas Gerais e avaliar se como uma 

consequência da degradação ambiental, algumas espécies de pequenos mamíferos possam estar 

se aproximando de áreas antrópicas, aumentando o contato tanto com populações humanas 

quanto com animais domésticos e de criação, com isso aumentando o fluxo de zoonoses entre 

o sistema natural e antrópico. 

A dissertação está estruturada em dois capítulos:  

O primeiro capítulo aborda a estrutura e composição da comunidade de pequenos 

mamíferos em três ambientes com diferentes alterações ambientais nos municípios de Serro e 

Rio Pomba em Minas Gerais, apresentando dados acerca da riqueza, abundância, composição 

e partição da diversidade. 

O segundo capítulo analisa o papel de pequenos mamíferos no fluxo de viroses entre 

ambiente silvestre e antropizados nos municípios de Serro e Rio Pomba em Minas Gerais e se 

abundância, riqueza e o tipo de ambiente influenciam na prevalência de viroses. 
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CAPÍTULO 1 

ESTRUTURA DA COMUNIDADE DE PEQUENOS 

MAMÍFEROS EM DIFERENTES AMBIENTES DE ÁREAS 

ANTROPIZADAS EM MINAS GERAIS 

RESUMO 

As atividades antrópicas degradam o habitat e formam uma paisagem com fragmentos imersos 

em uma matriz de pasto e agricultura. A matriz funciona como um filtro o qual algumas espécies 

tem capacidade de cruzar e outras não. Essa alteração ambiental pode gerar modificações 

distintas na estrutura de comunidade de pequenos mamíferos. Portanto, o objetivo deste 

trabalho é investigar as alterações na estrutura e composição da comunidade de pequenos 

mamíferos em três ambientes com diferentes alterações ambientais. As capturas ocorreram 

entre setembro de 2012 e setembro 2013, nos municípios de Rio Pomba e Serro, em Minas 

Gerais. Capturamos os pequenos mamíferos em três ambientes distintos: em fragmentos de 

vegetação nativa; em áreas de pastagem próximas às áreas de vegetação; e nas áreas 

peridomiciliares. Na mata e pasto foram estabelecidos quatro transectos e dois no peridomicílio. 

Em cada ponto foi colocada armadilha do tipo gaiola e uma Sherman e utilizado o método de 

captura-marcação-recaptura. Em Rio Pomba foram capturados 163 espécimes pertencentes à 

13 espécies e no Serro 45 espécimes distribuídos em 14 espécies.  A abundância foi maior no 

pasto de Rio Pomba, sendo que mata e peridomicílio não diferiram. Já a riqueza de espécies 

não foi diferente entre mata e pasto neste município. No Serro não houve diferença significativa 

na abundância e riqueza de espécies entre os ambientes. Apesar disso, a estrutura da 

comunidade foi influenciada pelos diferentes ambientes, sendo que pasto e mata diferiram nos 

dois municípios. As comunidades de pequenos mamíferos foram compostas, 

predominantemente, por espécies florestais e típicas de Mata Atlântica no ambiente de mata e 

no pasto por espécies generalistas que ocorrem geralmente em áreas abertas ou perturbadas. O 

peridomicílio foi composto por espécies generalistas e adaptadas ao ambiente antropizado, além 

de espécies exóticas que vivem próximo ao homem. Apesar de termos encontrados espécies 

restritas às áreas de mata nativa, percebemos que algumas tem uma distribuição mais ampla e 

circulam entre todos os ambientes. Nestes casos a matriz não limita o movimento e, dependendo 

da sua biologia, algumas espécies podem se beneficiar das alterações ambientais. 

Palavras-chaves: fragmentação, marsupiais, pasto, peridomicílio, roedores.
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INTRODUÇÃO 

A perda de habitat para estabelecimento de atividades humanas leva à fragmentação 

local e formação de mosaicos contendo fragmentos de habitat inseridos em uma matriz de áreas 

de atividade rural ou de ocupação humana (Fahrig, 2003). As principais causas de fragmentação 

e perda de habitat são a expansão de áreas urbanas, fronteiras agrícolas (Metzger et al., 2009) 

e a construção de rodovias (Freitas et al., 2010).  

 Em geral a matriz funciona como um filtro de habitat, diminuindo a possibilidade de 

movimento ou o estabelecimento de algumas espécies em comparação com a área de origem, 

mas esse efeito depende da habilidade das espécies em cruzar este ambiente e de sua qualidade 

(Gascon et al., 1999; Umetsu et al., 2008). A presença de animais domésticos e a intensidade 

de uso podem ser formas de medir a qualidade da matriz (Brady et al., 2011). 

 Algumas espécies de pequenos mamíferos generalistas podem ser beneficiadas por 

alterações ambientais adaptando-se às condições adversas, enquanto que com as espécies que 

dependem da floresta isso não ocorre (Vieira et al., 2003; Pardini et al., 2005; Vieira e Izar, 

2009). Assim, as comunidades de roedores, geralmente tornam-se restritas a um pequeno 

número de espécies oportunistas cuja densidade populacional pode aumentar dramaticamente 

devido à ausência de pressões competitivas. Isso tem sido demonstrado repetidas vezes, em 

relação à agricultura, a pecuária e o desmatamento (Ruedas et al., 2004; Carrol et al., 2005; 

Mills, 2005). 

 Assim, a alteração ambiental pode ter consequências variadas sobre as espécies de 

pequenos mamíferos de uma região e pode produzir alterações distintas na estrutura e 

composição das comunidades. Tais alterações nos padrões de riqueza e abundância de espécies 

e ocupação diferencial do habitat degradado por sua vez influenciam na dinâmica natural de 

transmissão dos ciclos silvestres de patógenos (Kruse et al., 2004; Mills 2006). 

 O objetivo deste trabalho é investigar as alterações na estrutura e composição da 

comunidade de pequenos mamíferos não voadores em três ambientes com diferentes alterações 

ambientais nos municípios de Rio Pomba e Serro no estado de Minas Gerais. Mais 

especificamente, busca-se comparar a riqueza, abundância, composição de espécies e partição 

da diversidade entre as áreas com diferentes níveis de perturbação antrópica. 

MATERIAIS E MÉTODOS 
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O estudo foi realizado em dois municípios de Minas Gerais, Rio Pomba (21º16'29"S, 

43º10'45"W), localizado na Zona da Mata, e Serro (18º36'18" S, 43º22'44"W), localizado na 

mesorregião metropolitana de Belo Horizonte (Figura 1). 

O município de Rio Pomba, inserido no domínio Mata Atlântica (IBGE, 2015), era em 

grande parte recoberto por Floresta Estacional Semidecidual e Floresta Ombrófila Densa. 

Atualmente restam 8,32% de Floresta Estacional Semidecidual Montana e 3,46% de Floresta 

Estacional Semidecidual Sub Montana (PMGIRS, 2014). O clima da região (classificação de 

Köppen 2013) é do tipo Cwa: clima subtropical de inverno seco e verão quente. Na região a 

precipitação média anual é de 1.200 a 1.600 mm, e a temperatura média anual varia de 17,4°C 

a 24,7°C (Guedes, 2012). Altitudes variam de 419 m a 910 m (Prefeitura de Rio Pomba, 2015). 

As capturas de pequenos mamíferos foram realizadas na propriedade rural do Campus Rio 

Pomba do Instituto Federal de Educação, Ciência e Tecnologia (IFET) do Sudeste de Minas 

Gerais. 

Serro está localizado numa área de transição do Cerrado com Mata Atlântica (IBGE, 

2015). A cobertura vegetal apresenta fisionomias do Domínio Atlântico, Floresta Estacional 

Semidecidual Montana e Aluvial, Brejos, Campo rupestre e Vegetação Arbustivo-Lenhosa 

sobre Canga (Pifano et al., 2010). O clima da região (classificação de Köppen 2013) é do tipo 

Cwb: subtropical de altitude, com inverno seco e verão ameno, com temperaturas média anual 

variando de 14°C a 27,5°C.  As chuvas ocorrem de setembro a março com média de precipitação 

anual de 1300 mm (EMATER, 2002). Altitudes variam de 2.002 m a 853 m (SENAC, 2015). 

As capturas de pequenos mamíferos foram realizadas em duas fazendas que apresentam como 

principal atividade a produção de leite para a fabricação de queijo.  

 

Captura de pequenos mamíferos 

Foram realizadas seis coletas bimestrais em cada área nos dois municípios, com duração 

de quatro noites cada, entre setembro de 2012 e setembro 2013. Em cada área os pequenos 

mamíferos foram coletados em três ambientes distintos: (1) em quatro transcectos estabelecidos 

em fragmentos de vegetação nativa (Mata); (2) em quatro transectos em áreas de pastagem 

próximas as áreas de vegetação (Pasto) e (3) dois transectos nas áreas próximas as construções 

(casas, paióis, estábulos, etc) das fazendas (Peridomicílio). Em cada um dos 10 transectos foram 

estabelecidas 15 estações de coletas distantes 20 metros entre si. Em cada estação foi colocada 

uma armadilha do tipo Sherman (8 x 8 x 26 cm) e uma do tipo gaiola (50 x 21,5 x 20cm) com 

isca suspensa. Na Mata, em cada estação de coleta, uma armadilha foi colocada no solo e a 

outra no sub-bosque e a posição das armadilhas foi alternada entre estações adjacentes. No 
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pasto e peridomicílio ambas armadilhas foram colocadas no solo. No pasto as trilhas eram 

próximas aos fragmentos (de 30 m a 120 m). As iscas utilizadas foram pedaços de abacaxi e 

algodão embebido em óleo de fígado de bacalhau. As armadilhas foram revisadas todas as 

manhãs.  

 

 

 

Figura 1. Localização dos municípios de Serro e Rio Pomba no estado de Minas Gerais e indicação das 

áreas onde os transectos foram estabelecidos.  

 

Os animais capturados foram marcados com brincos numerados presos à orelha. Após 

a captura e marcação, os animais foram liberados no local de coleta. Espécimes testemunho de 

cada área foram coletados e depositados na Coleção de Mamíferos da UFMG. O sacrifício foi 

realizado através da administração de uma dose três vezes superior à dose máxima de cetamina 

e cloridrato de xilazina (240mg/Kg de cetamina e 45mg/Kg de xilazina), via intraperitoneal. A 

identificação das espécies seguiu chaves de identificação (Patton et al. 2015) e comparação com 
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material de museus. Técnicas de análise citogenética foram também empregadas para auxiliar 

na identificação e classificação das espécies (Ford e Hamerton, 1956). 

 Foram registradas informações como sexo, idade, peso e condição reprodutiva dos 

roedores, além das medidas morfométricas (comprimentos do corpo, cauda, orelha e tarso). 

 

Análise de Dados 

Para cada ambiente, o número de indivíduos capturados por espécie foi usado como 

índice de abundância relativa expresso em porcentagem do número total de indivíduos 

capturados (Slade e Blair, 2000). Para avaliar se os ambientes diferem quanto à abundância foi 

utilizada uma ANOVA one-way. No caso de ter ocorrido diferença significativa, o teste de 

Tukey foi realizado a posteriori para verificar quais ambientes diferiam entre si. 

Devido à diferença de esforço amostral entre os ambientes, o método de rarefação foi 

empregado para se comparar as riquezas. Foram construídas curvas de rarefação baseadas em 

12 amostras para cada ambiente, com 500 aleatorizações e com intervalo de confiança de 95%. 

Para estimativa de riqueza dos diferentes ambientes, foi utilizado o estimador assintótico 

Jackknife 1. Esse método estima a riqueza total somando a riqueza observada a um parâmetro 

calculado a partir do número de amostras e número de espécies raras (Santos, 2006). Com base 

nos intervalos de confiança, é possível comparar visualmente as diferenças entre os ambientes. 

Dois ambientes serão estatisticamente diferentes quando o limite do intervalo de confiança não 

alcançar o valor central da estimativa do outro. As análises foram feitas utilizando EstimateS 

9.1.0 (Colwell, 2013). 

A análise comparativa da composição em espécies entre os ambientes foi realizada 

através do teste de ordenação não paramétrico de escalonamento multidimensional NMDS 

(Non-Metric Multidimensional Scaling), obtido por matriz de similaridade calculada pelo 

coeficiente de Bray-Curtis. Em seguida foi realizada uma análise de comparação de similaridade 

entre os ambientes usando a função ANOSIM (Analysis of Similarities) One-way. Para ambas 

análises foi utilizado o programa PAST 2.16 (Hammer et al., 2001).  

O método SIMPER (Similarity Percentage) foi usado para definir quais foram as 

espécies que determinaram o grau de distância de similaridade entre os ambientes. O método 

indica as espécies que mais contribuíram para as dissimilaridades e similaridades entre os 

ambientes, ordenados pelo NMDS e significativamente separados pelo ANOSIM (Clarke, 

1993). O SIMPER calcula a dissimilaridade Bray-Curtis média entre todos os pares de amostras 

intra-grupo para identificar as características de discriminação.  
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A diversidade beta (variação da composição de espécies das comunidades) pode ocorrer 

de duas formas: por aninhamento (ganho e perda de espécies) ou turnover (substituição de 

espécies entre os locais) (Baselga, 2010). Para testar se as diferenças (beta diversidade) entre 

os ambientes são por aninhamento ou turnover, foi realizada a decomposição do beta. Para isso 

foi utilizado o teste de dissimilaridade de Sorensen, que produz três índices: o de Simpson 

(βsim) que representa o componente de substituição de espécies, o de Sorensen (βsor) que 

representa o total da beta diversidade, e o de fração aninhada resultante (βsne) que representa o 

aninhamento (Baselga, 2010, 2012; Baselga e Orme, 2012). Para essas análises foi utilizado o 

pacote betapart (Baselga et al., 2012) no Programa R 3.2.0 (R Core Team, 2015).  

 

RESULTADOS 

Com um esforço amostral de 7200 armadilhas.noite em cada município, foram 

capturados 163 espécimes em Rio Pomba, pertencentes a 13 espécies (4 Didelphimorphia e 9 

Rodentia), e 45 espécimes no Serro, distribuídos em 14 espécies (4 Didelphimorphia e 10 

Rodentia). No total foram capturadas 21 espécies de pequenos mamíferos, sendo duas delas 

exóticas (Rattus rattus e Mus musculus). O sucesso amostral em Rio Pomba foi 2,26% e no 

Serro 0,68%. O esforço foi distribuído de maneira desigual entre as ambientes amostradas 

dentro dos munícipios, sendo 2880 armadilhas.noite na mata, igual valor no pasto e 1440 

armadilhas.noite no peridomicílio. 

Nenhuma recaptura ocorreu entre ambientes diferentes. Em Rio Pomba Calomys tener 

foi a espécie mais recapturada e todas as recapturas ocorreram no mesmo transecto. No Serro a 

mais recapturada foi Didelphis aurita e apenas um Trinomys setosus foi recapturado em 

transecto diferente, resultando em um deslocamento de aproximadamente 1,33 km entre os 

transectos. 

Em Rio Pomba, a espécie mais abundante foi Calomys tener com 72 espécimes 

capturados. As espécies dominantes em cada ambiente, no entanto, foram diferentes. Na mata, 

a espécie mais capturada foi Gracilinanus microtarsus (26,92%); no pasto, Calomys tener 

(54,55%); e no peridomicílio, Oligoryzomys nigripes (60%) (Figura 2). No peridomicílio do 

Serro Didelphis aurita (35,71%) foi a espécie mais abundante, também foram capturadas duas 

espécies exóticas de roedores, Mus musculus e Rattus rattus, com abundância relativa de 

17,65% cada. Na mata, a espécie mais abundante foi Trinomys setosus (39,13%), já no pasto 

foi Calomys spp. (44,44%) (Figura 3 e Tabela 1).   
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Algumas espécies foram encontradas em mais de um dos ambientes. Em Rio Pomba, O. 

nigripes foi encontrado nos três ambientes, A. cursor na mata e no pasto e D. aurita na mata e 

no peridomicílio. No Serro, G. agilis e Marmosops incanus foram detectadas tanto na mata 

quanto no pasto e D. aurita em todos ambientes (Figura 4).  

Com relação à abundância, em Rio Pomba somente o pasto apresentou diferença 

significativa (F2;15= 16,11; p<0,001), com maior abundância que os outros ambientes. No Serro, 

não houve diferença significativa entre os ambientes (F2;15=1,98; p=0,17) (Figura 5). 

 

 

 

Figura 2. Distribuição de abundância das espécies de pequenos mamíferos capturados nos três 

ambientes em Rio Pomba/MG. 

Figura 3. Distribuição de abundância das espécies de pequenos mamíferos capturados nos três 

ambientes no Serro/MG. 
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Tabela 1. Esforço amostral, sucesso amostral, número de indivíduos e de espécies de pequenos mamíferos 

capturados por ambiente nos municípios de Serro e Rio Pomba/MG. Os números entre parênteses representam 

abundância relativa em porcentagem de cada espécie no ambiente amostrado. *Espécies exóticas. 

  

 

  

Figura 4. Diagrama de Venn ilustrando espécies exclusivas e compartilhadas entre os três ambientes. 
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Figura 5. Média (± desvio padrão) da abundância de pequenos mamíferos em três ambientes diferentes 

nos municípios de Rio Pomba e Serro/MG. Letras diferentes indicam diferença significativa para α = 

5%. 

 

As curvas de rarefação obtidas sugerem que o esforço amostral não atingiu uma 

estabilização na amostragem de espécies, pois a curva não atingiu a assíntota. (Figura 6). Com 

os resultados da rarefação para 12 amostras em cada ambiente, em Rio Pomba, não houve 

diferença significativa na riqueza entre a mata (5,68 ±1,54) e o pasto (5,73 ± 1,16), somente 

entre esses ambientes e o peridomicílio (2 ±0). No Serro, não houve diferença significativa 

entre os ambientes. 

 

 

Em Rio Pomba, o Jackknife estimou 12 espécies para a Mata, nove no Pasto e três no 

Peridomicílio. Os intervalos de confiança gerados mostram que não houve diferença entre Mata 

e Pasto, mas entre essas e o Peridomicílio. No Serro, para a Mata foram estimadas 11 espécies, 

12 no Pasto e cinco no Peridomicilio. Pelos intervalos de confiança gerados, os resultados foram 

Figura 6. Curvas de rarefação baseada em amostras (intervalo de confiança de 95%) comparando a riqueza de 

pequenos mamíferos em diferentes ambientes de Rio Pomba e Serro/MG. Mata: verde, Pasto: Vermelho, 

Peridomicílio: cinza. 
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semelhantes àqueles encontrados em Rio Pomba. Não houve diferença significativa entre o 

ambiente de mata e pasto, mas estes foram diferentes do peridomicílio (Figura 7). 

 

 

Figura 7. Riquezas estimadas de pequenos mamíferos obtidas pelo estimador assintótico Jackknife 1 e intervalos 

de confiança de 95%. 

A análise de similaridade (ANOSIM) realizada por meio do índice de Bray-Curtis 

revelou que em Rio Pomba a estrutura da comunidade entre os ambientes é significativamente 

diferente (Rglobal= 0,67; p< 0,05). A estrutura das comunidades na mata e pasto é diferente, 

não possuindo nenhuma relação de similaridade (p=0,02). Mas a diferença entre o peridomicílio 

e mata (p=0,59) não foi significativa, o mesmo aconteceu entre peridomicílio e pasto (p= 0,19). 

No Serro, também foi evidente a diferença significativa na estrutura entre os ambientes 

(Rglobal= 0,5457; p< 0,01). Na mata e pasto, houve uma diferença significativa da estrutura 

(p=0,02), mas a diferença entre o peridomicílio e os outros dois ambientes não foi significativa 

(mata p=0,06; pasto p= 0,19). 

A análise produz valores de R gerados para cada associação entre ambientes. Estes 

valores de R variam de -1 e +1 (Tabela 2).  

 

Tabela 2. Valores do R gerados pela Análise de Similaridade (ANOSIM) das abundâncias das espécies de 

pequenos mamíferos entre os ambientes dos municípios de Rio Pomba e Serro/MG. 

 



23 
 

Para comparar a estrutura dos distintos ambientes, foram produzidos gráficos a partir da 

análise multivariada NMDS, utilizando os dados de abundância com coeficiente de similaridade 

Bray-Curtis. Nos dois municípios a representação indica um afastamento ordenado da 

similaridade entre a mata e o pasto, indicando que nestes ambientes a estrutura entre as 

comunidades é diferente (Figuras 8 e 9).  

A análise SIMPER indica a posição das espécies com maior relevância para a 

diferenciação da composição das espécies de pequenos mamíferos entre os ambientes nos dois 

municípios. A contribuição de cada espécie para dissimilaridade dos ambientes é grande. Em 

Rio Pomba, foram necessárias 4 espécies para ultrapassar 80% de dissimilaridade cumulativa, 

utilizando dados de abundância, entre todos os pares de ambientes. A espécie que mais 

influenciou na dissimilaridade dos pares mata/pasto e do pasto/peridomicílio foi C. tener, já 

para mata/peridomicílio foi O. nigripes. No Serro, para os pares mata/pasto e 

mata/peridomicílio são necessárias 6 espécies e para o par pasto/peridomicílio são necessárias 

5 espécies para chegar aos 80% de dissimilaridade cumulativa. Para o par mata/pasto a espécie 

que mais influenciou foi Trinomys setosus, para os outros dois pares foi Didelphis aurita 

(Tabela 3). 
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Figura 8. Projeção da análise NMDS da comunidade de pequenos mamíferos nos diferentes ambientes (MA: mata, 

PA: pasto, PE: peridomicílio) de Rio Pomba/MG, baseadas na abundância das espécies (utilizando o coeficiente 

de similaridade Bray-Curtis). Stress = 0,2503. 

 

Figura 9. Projeção da análise NMDS da comunidade de pequenos mamíferos nos diferentes ambientes (MA: mata, 

PA: pasto, PE: peridomicílio) no Serro/MG, baseadas na abundância das espécies (utilizando o coeficiente de 

similaridade Bray-Curtis). Stress = 0,42. 
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Tabela 3. Análise de SIMPER com as espécies que contribuíram para mais de 80% dissimilaridade 

cumulativa entre os diferentes ambientes em Rio Pomba e Serro/MG, utilizando dados de abundância 

(coeficiente de similaridade de Bray-Curtis). 

 

 

A partição aditiva da diversidade em termos proporcionais à diversidade total, para Rio 

Pomba teve a diversidade local (α1) maior que o esperado, isto é, ocorreram mais espécies por 

transecto do que o esperado. A diversidade entre os locais (β1) foi menor do que o esperado, a 

diversidade entre os ambientes (β2) foi igual ao esperado e o que mais contribui com a 

diversidade (Figura 10). No Serro, α1 foi igual ao esperado, a diferença entre os transectos do 

mesmo ambiente (β1) foi menor do que o esperado e β2 foi maior que o esperado, sendo assim 

a diferença entre os ambientes é maior do que o esperado. Assim como em Rio Pomba, o β2 foi 

que contribuiu mais com a diversidade (Figura 11 e Tabela 4). 
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Figura 10. Partição aditiva da diversidade total de espécies de pequenos mamíferos em Rio Pomba,  

γ = α1 + β1 + β2, α2 = α1+ β1. 

  

 

 

Tabela 4. Valores da partição aditiva da diversidade gama (γ) de pequenos mamíferos em Rio Pomba 

e Serro/MG. 

 

A maior parte da diversidade beta total (βsor) de Rio Pomba reflete a substituição (βsim 

= 0,7538) de espécies de pequenos mamíferos e uma pequena parte reflete a diversidade beta 

Figura 11. Partição aditiva da diversidade total de espécies de pequenos mamíferos no Serro/MG, γ = 

α1 + β1 + β2, α2 = α1+ β1. 
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devido ao aninhamento (βsne = 0,0877). No Serro a composição também muda mais por 

substituição de espécies (βsim = 0,8426) do que por aninhamento (βsne = 0,0366). 

 

DISCUSSÃO  

As comunidades de pequenos mamíferos nos dois municípios foram compostas, 

predominantemente, por espécies florestais e típicas de Mata Atlântica no ambiente de mata, e 

no pasto por espécies generalistas que ocorrem geralmente em áreas abertas ou perturbadas. O 

peridomicílio foi composto por espécies generalistas e adaptadas ao ambiente antropizado, 

também ocorreram espécies exóticas que vivem próximo ao homem.  Espécies de pequenos 

mamíferos endêmicos da Mata Atlântica tendem a ocupar vegetação de mata nativa, enquanto 

que espécies de biomas abertos tendem a ocupar habitat mais perturbados (Umetsu e Pardini 

2007; Godoi et al., 2010; Braga et al., 2015). 

Na mata de Rio Pomba, Gracilinanus microtarusus foi a espécie mais abundante, sendo 

exclusiva desse ambiente. Essa espécie é tipicamente florestal e possui preferência pelo estrato 

arbóreo (Rossi et al., 2006). Segundo Pires et al. (2002) essa espécie não é capaz de atravessar 

matrizes constituídas na sua maior parte por gramíneas exóticas. Juliomys pictipes, Caluromys 

philander e Guerlinguetus ingrami também foram exclusivos da mata, sendo que as duas 

primeiras são arborícolas e a última escansorial (Paglia et al., 2012) e, portanto, são espécies 

que dependem do estrato arbóreo. Além disso, C. philander e G. ingrami possuem hábito 

alimentar frugívoro. Provavelmente, a matriz de pasto está funcionando como um filtro 

ambiental, impedindo o movimento e estabelecimento dessas espécies. Portanto, essas espécies 

ficam confinadas a um fragmento de vegetação nativa. 

Necromys lasiurus e Calomys tener, espécies típicas do Cerrado, foram abundantes no 

pasto de Rio Pomba. Em outros estudos, essas espécies também foram mais frequentes em áreas 

abertas, como pastagens, plantações, borda de matas (Umetsu e Pardini, 2007; Santos-Filho, 

2008; Braga, 2011; Martin et al., 2012; Assis, 2014). Segundo Rocha (2007), C. tener está 

associada positivamente com a quantidade de gramíneas e negativamente com o número de 

árvores. Portanto, essas espécies podem estar sendo beneficiadas nesse tipo de ambiente 

alterado, uma vez que são típicas de Cerrado que se caracteriza por vegetações abertas, e na 

área de Mata Atlântica com a degradação ambiental tem disponível esse tipo habitat. 

No mesmo trabalho também foi observado que houve um maior número de capturas de 

C. tener nas trilhas próximas a cupinzeros. No pasto de Rio Pomba, C. tener representou mais 

de 50% da abundância total, e no Serro Calomys spp. foram dominantes, isso pode estar 
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associado à alta produtividade primária encontrada nos pastos e à presença de vários 

cupinzeiros que podem servir de lugar para nidificação e até mesmo como recurso alimentar 

para as espécies insetívoras. Como Oxymycterus dasytrichus que possui uma dieta 

especializada e que 25% dos insetos que consomem são cupins (Oliveira e Bonvicino, 2006). 

Apesar de Marmosops incanus e Gracilinanus agilis explorarem primeiramente o 

estrato arbóreo (Rossi et al., 2006), além da mata também foram capturados no pasto, no Serro. 

O transecto no qual foram capturados era próximo ao fragmento de mata e apenas um indivíduo 

de cada espécie foi capturado no pasto, então não é possível afirmar que esses indivíduos dessas 

espécies tenham capacidade de atravessar longas distâncias na matriz de pasto.  

 Nos dois municípios Didelphis aurita foi capturada na mata e no peridomicílio, no Serro 

foi capturado também no pasto. D. aurita é considerada generalista e adaptada a perturbações 

antrópicas e é encontrada até mesmo em cidades (Rossi et al., 2006). Oligoryzomys nigripes 

também foi encontrada nos dois municípios nos ambientes antropizados. No contexto de 

perturbações ambientais as espécies generalistas e adaptadas podem ser favorecidas, porque 

além de usar o ambiente natural, podem procurar recursos, muitas vezes abundantes (lixo 

doméstico, armazéns de colheitas) em áreas antropizadas. 

As espécies exóticas Mus musculus e Rattus rattus foram capturadas apenas no 

peridomicílio no Serro. Essas espécies são encontradas geralmente próximas a plantações, 

habitações humanas, armazéns de grãos e entre pavimentos (Umetsu e Pardini, 2007; Braga, 

2011), sendo registradas poucas vezes longe de habitações humanas, como em estradas por 

onde sejam transportados grãos ou outros itens que sirvam de alimento (Oliveira e Bonvicino, 

2006). 

Apesar de A. mystax ser considerado endêmico do Maciço do Caparaó, na divisa de 

Minas Gerais e Espírito Santo, e restrito aos campos de altitude, que ocorrem entre 1800-2890m 

(Hershkovitz, 1998; Gonçalvez et al., 2007), os indivíduos de A. cf. mystax foram capturados 

no pasto de Rio Pomba numa altitude de 536 m. Embora pareçam seguir a descrição da espécie, 

optamos por deixar a espécie a confirmar. 

Em Rio Pomba a abundância geral foi maior no pasto, isso pode ter ocorrido por que as 

espécies dominantes nesse município (C. tener, A. cf. mystax) são típicas de áreas abertas. 

Também pode estar associada à produtividade primária do pasto e ao tipo de dieta dessas 

espécies.  No Serro, a abundância não foi diferente entre os ambientes. 

O peridomicílio de Rio Pomba, como esperado, teve uma riqueza menor, provavelmente 

por se tratar de um ambiente perturbado em que poucas espécies são capazes de se adaptar ou 

mesmo de atravessar a matriz até as proximidades de habitações. No entanto, no Serro a riqueza 
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do peridomicílio não foi estatisticamente diferente, provavelmente devido ao sucesso amostral 

geral ter sido baixo (0,68%) e à presença de duas espécies exóticas.  

Quanto à comparação da riqueza entre os ambientes baseada no Jackknife de 1ª ordem, 

somente os valores estimados para os ambientes de peridomicílio foram semelhantes aos 

detectados, para os outros ambientes o valor detectado foi menor que o estimado. As curvas 

obtidas não estabilizaram, sugerindo que esforço amostral não atingiu uma estabilização na 

amostragem de espécies. Provavelmente, nesse estudo não foram capturadas todas as espécies 

da área. 

A estrutura da comunidade de pequenos mamíferos foi influenciada pelos diferentes 

ambientes, sendo pasto e mata diferentes entre si nos dois municípios. Essas diferenças devem 

estar relacionadas à complexidade de cada ambiente e também à situação destes ambientes em 

relação à antropização, sendo a mata um ambiente mais complexo e preservado e o pasto um 

ambiente antropizado, no qual parte das espécies não tem capacidade de se estabelecer. As 

espécies dominantes foram as que contribuíram mais para a dissimilaridade entre os ambientes. 

Apesar do número de espécies ser semelhante entre os ambientes, as espécies dominantes de 

cada ambiente diferiram. 

A diversidade beta descreve as mudanças na composição de espécies entre locais em 

uma região. A diversidade entre os ambientes (β2) foi a que mais contribuiu para diversidade 

total nos dois municípios e também foi maior que o esperado. Assim como previsto, uma vez 

que os ambientes possuem estruturas muito diferentes, espécies florestais ficariam restritas a 

mata; no pasto, estariam presentes espécies generalistas e típicas de áreas abertas, e no 

peridomicílio apenas espécies generalistas e adaptadas a antropização. A diversidade maior, 

expressa a diferença na composição local e que as espécies tem restrições diferentes.  A 

diversidade entre os transectos (β1) foi menor que o esperado nos dois municípios. Pode ser 

que as características de micro-habitat de cada transecto não tenham uma influência 

significativa na comunidade de cada ambiente. As espécies podem estar mais ligadas à estrutura 

geral do ambiente do que do micro-habitat. 

Os padrões de diversidade β são gerados a partir do mesmo mecanismo nas duas áreas, 

substituição de espécies (turnover). Essa troca de espécies pode ter sido determinada pela 

diferença estrutural do habitat e pelas restrições de algumas espécies aos ambientes alterados. 

Apesar de termos encontrados espécies restritas às áreas de mata nativa, percebemos 

que algumas espécies (O. nigripes, D. aurita, A. cursor) são capazes de usarem o habitat mais 

amplamente e circulam entre dois ou mais ambientes. Para essas espécies, a matriz não limita 

o movimento e, dependendo da sua biologia, algumas espécies podem se beneficiar das 
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alterações ambientais. A circulação desses animais silvestres por ambientes antrópicos pode ter 

diversas consequências, inclusive a transmissão de viroses emergentes, já que aumenta a 

probabilidade de contato entre o homem e seus animais domésticos. 
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CAPÍTULO 2 

VIROSES EMERGENTES: RELAÇÕES ENTRE PEQUENOS 

MAMÍFEROS HOSPEDEIROS E SEUS HABITAT 

 

RESUMO 

As alterações ambientais influenciam a dispersão de animais de ambientes silvestres para áreas 

próximas às construções humanas e agricultura e, com isso, aumentam as chances de contato 

destes com o homem e animais domésticos, e consequente transmissão de patógenos. Diante 

disto, o objetivo deste trabalho foi analisar o papel de pequenos mamíferos no fluxo de viroses 

entre ambiente silvestres e antropizados e se abundância, riqueza e tipo de ambiente influenciam 

na prevalência de viroses. Nos municípios de Rio Pomba e Serro, em Minas Gerais, entre 

setembro de 2012 e setembro 2013, os pequenos mamíferos foram capturados em três ambientes 

diferentes: em fragmentos de vegetação nativa, em áreas de pastagem próximas as áreas de 

vegetação, e no peridomicílio. Na mata e pasto foram estabelecidos quatro transectos e dois no 

peridomicílio. Em cada ponto foi colocada uma armadilha do tipo gaiola e uma Sherman e 

utilizado o método de captura-marcação-recaptura. Coletamos sangue por punção cardíaca e 

alguns espécimes foram sacrificados e eviscerados para a prospecção de ortopoxvírus, 

coronavírus, hantavírus e flavivírus. A abundância, riqueza e tipo de ambiente (mata, pasto, 

peridomicílio) não influenciaram na prevalência de infectados. Calomys tener foi a espécie de 

pequeno mamífero mais central da nossa rede de interação de Rio Pomba, sendo infectado por 

todos os vírus testados. Ortopoxvírus teve maior prevalência de infectados e o maior número 

de espécies de pequenos mamíferos positivas nos dois municípios. Pequenos mamíferos 

capturados em ambientes silvestres e antropizados apresentaram resultados positivos para todos 

os vírus testados, mostrando potencial circulação desses vírus entre mata nativa, pasto e 

peridomicílio. 

 

Palavras-chaves: degradação ambiental, doenças infecciosas, roedores, transmissão, vírus. 
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INTRODUÇÃO 

A expansão das atividades antrópicas destrói habitat, diminui sua qualidade e facilita o 

contato entre animais silvestres, homem e animais domésticos. Uma das consequências da 

degradação ambiental é o aumento das possibilidades de disseminação de doenças emergentes 

(Karesh et al., 2012). 

As doenças infecciosas emergentes são um dos principais problemas de saúde pública 

mundial e estão relacionadas a determinantes sociais, econômicos e ambientais. 

Aproximadamente 60% são zoonoses e, destas, cerca de 70% são causadas por patógenos de 

origem silvestres (Jones et al., 2008). O surgimento de uma doença infecciosa zoonótica 

depende de fatores que propiciam a dinâmica do agente patogênico de explorar outros nichos e 

adaptar-se a novos hospedeiros. As causas subjacentes que criam ou fornecem acesso a estes 

novos nichos parecem ser mediadas por ações antropogênicas, que incluem, na maioria dos 

casos, a exploração do solo, desmatamento, extração de recursos naturais e sistemas intensos 

de produção pecuária (Karesh et al., 2012). Estas condições propiciam a introdução de um 

patógeno a uma nova população e a sua disseminação neste novo ambiente, estabelecendo um 

novo ciclo de vida em seres humanos, predispondo a emergência de   uma nova doença (Daszak 

et al., 2001). 

A degradação do habitat por atividades antrópicas e consequente fragmentação, pode 

levar as espécies restritas ao ambiente florestal ao desaparecimento local, caso o habitat não 

tenha a qualidade suficiente para sustentar populações viáveis. Já espécies generalistas podem 

ser favorecidas, como pelo fornecimento de alimentos introduzidos pela agricultura, resultando 

no aumento de densidades populacionais. Por outro lado, o adensamento populacional em áreas 

com restrições ambientais pode levar ao estresse social, o que diminui a resistências dos animais 

a doenças. A circulação zoonótica pode ser então potencializada pelo aumento da probabilidade 

de contato de animais silvestres com humanos e animais domésticos (Mills, 2006). No caso das 

espécies favorecidas serem as mais eficientes para transmissão de patógenos, podem ser 

aumentadas as prevalências entre as espécies hospedeiras e, por fim, aumentar o risco de 

transmissão ao homem (Teixeira, 2013). Existe também uma aparente relação entre a infecção 

e a riqueza das espécies, de modo que em locais com alta riqueza de espécies em geral 

apresentam menor prevalência de infecção nas espécies hospedeiras devido a uma maior 

pressão de competição interespecífica (Mills, 2006). 

A maioria dos animais reservatórios de doenças infecciosas zoonóticas pertence ao 

grupo dos mamíferos (Mackenzie e Jeggo, 2013). Os roedores apresentam fatores que os 
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classificam como bons reservatórios para transmissão de doenças zoonóticas, como alta taxa de 

fecundidade, rápida reprodução, são mais frequentes em locais habitado pelo homem que outros 

animais silvestres. Portanto, favorecem o contato e a transmissão à população humana de 

patógenos intrínsecos aos roedores (Mills, 2006). Muitos desses patógenos são virais e novos 

vírus pertencentes às famílias Poxviridae, Coronaviridae, Bunyaviridae e Flaviviridae tem sido 

descritos a partir de animais silvestres (Mackenzie e Jeggo, 2013). 

O gênero Orthopoxvirus pertencente à família Poxviridae contém vírus capazes de 

infectar humanos (Variola virus), roedores (Ectromelia virus) e outros que infectam múltiplos 

hospedeiros, como Vaccinia virus (VACV) (Shchelkunov, 2013). O VACV leva ao surgimento 

de lesões pustulares, ulcerativas na pele que afeta principalmente o gado e humanos (Trindade 

et al., 2003). A transmissão ocorre pelo contato com as lesões, e em alguns experimentos por 

fezes e leite (Abrahão et al., 2009a; D’Anunciação et al., 2012).  

O gênero Hantavirus, pertencente à família Bunyaviridae, consiste em mais que 80 vírus 

geneticamente relacionados. As infecções humanas causadas pelos hantavírus ocorrem 

principalmente pela inalação de aerossóis de partículas virais, formados a partir de excretas de 

roedores infectados, manifestando-se sob duas diferentes patologias clínicas: a Febre 

Hemorrágica com Síndrome Renal (FHSR) e a Síndrome Cardiopulmonar por Hantavírus 

(SCPH) (Oliveira et al., 2014). No Brasil, nove genótipos de hantavírus foram identificados em 

12 espécies de roedores pertencentes aos gêneros: Akodon, Calomys, Holochilus, 

Oligoryzomys, Oxymycterus, Necromys e Rattus (Oliveira et al., 2014). A infecção por 

hantavírus nos roedores resulta em uma infecção crônica e aparentemente assintomática 

(Oliveira et al., 2014). Formas alternativas de transmissão foram descritas: através de 

escoriações na pele ou mordeduras de roedores, contato do vírus com o tecido conjuntivo da 

boca, olhos e nariz (Pereira, 2006).  

Os coronavírus da família Coronaviridae infectam uma grande variedade de animais, 

causando doenças respiratórias, entéricas, hepáticas e neurológicas de gravidade variável (Lau 

et al., 2014). Esses vírus encontram-se amplamente distribuídos entre os seres humanos, outros 

mamíferos e aves (Masters e Perlman, 2013). O gênero Betacoronavirus compreende vírus que 

infectam humanos (HCoV-HKU1 e HCoVOC43) e roedores (MHV e RCoV) entre outros 

(Masters e Perlman, 2013). 

O gênero Flavivirus, da família Flaviviridae, é constituído por aproximadamente 50 

vírus, que causam encefalites, febres hemorrágicas e hepatites em humanos. Dentre os 

flavivírus que ocorrem no Brasil destacam se os vírus do dengue 1-4 (DENV) e vírus da Febre 

Amarela (YFV). Os culicídeos vêm sendo descritos como potenciais vetores para os flavivírus, 
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e se infectam após realizar o repasto sanguíneo em animais silvestres ou humanos (Figueiredo 

et al., 2010).  Entre os vetores de importância médica, estão os mosquitos dos gêneros Aedes, 

Psorophora e Culex (Laporta et al., 2012). O homem ou animais podem ser infectados quando 

entram em contato com ambientes silvestres, no qual os vírus são mantidos em ciclos silvestres 

(Figueiredo, 2000). 

A crescente degradação ambiental contribui para disseminação de doenças infecciosas, 

uma vez que o contato de animais silvestres com homem e animais domésticos são 

intensificados pelas mudanças que ocorrem na paisagem. Diante desse contexto, o objetivo 

deste trabalho é analisar o papel de pequenos mamíferos no fluxo de viroses entre ambiente 

silvestres e antropizados de Rio Pomba e Serro, em Minas Gerais, e analisar se a abundância e 

riqueza de pequenos mamíferos e o tipo de ambiente influenciam na prevalência de viroses. 

As hipóteses avaliadas são que (1) a degradação ambiental permite que espécies de 

pequenos mamíferos com hábitos de vida generalistas se aproximem de áreas antrópicas, 

potencializando o fluxo de viroses entre o sistema natural e antrópico, e essas espécies tem 

papel importante na rede de interação hospedeiro-vírus (2) a prevalência de infecção por viroses 

é influenciada pela abundância e riqueza de pequenos mamíferos e pelo tipo de ambiente (mata, 

pasto e peridomicílio). 

 

MATERIAIS E MÉTODOS 

O estudo foi realizado em dois municípios de Minas Gerais, Rio Pomba (21º16'29"S, 

43º10'45"W), localizado na Zona da Mata, e Serro (18º36'18" S, 43º22'44"W), localizado na 

mesorregião metropolitana de Belo Horizonte (Figura 1). 

O município de Rio Pomba, inserido no domínio Mata Atlântica (IBGE, 2015), era em 

grande parte recoberto por Floresta Estacional Semidecidual e Floresta Ombrófila Densa. 

Atualmente restam 8,32% de Floresta Estacional Semidecidual Montana e 3,46% de Floresta 

Estacional Semidecidual Sub Montana (PMGIRS, 2014). O clima da região (classificação de 

Köppen 2013) é do tipo Cwa: clima subtropical de inverno seco e verão quente. Na região a 

precipitação média anual é de 1.200 a 1.600 mm, e a temperatura média anual varia de 17,4°C 

a 24,7°C (Guedes, 2012). Altitudes variam de 419 m a 910 m (Prefeitura de Rio Pomba, 2015). 

As capturas de pequenos mamíferos foram realizadas na propriedade rural do Campus Rio 

Pomba do Instituto Federal de Educação, Ciência e Tecnologia (IFET) do Sudeste de Minas 

Gerais. 



41 
 

Serro está localizado numa área de transição do Cerrado com Mata Atlântica (IBGE, 

2015). A cobertura vegetal apresenta fisionomias do Domínio Atlântico, Floresta Estacional 

Semidecidual Montana e Aluvial, Brejos, Campo rupestre e Vegetação Arbustivo-Lenhosa 

sobre Canga (Pifano et al., 2010). O clima da região (classificação de Köppen 2013) é do tipo 

Cwb: subtropical de altitude, com inverno seco e verão ameno, com temperaturas média anual 

variando de 14°C a 27,5°C.  As chuvas ocorrem de setembro a março com média de precipitação 

anual de 1300 mm (EMATER, 2002). Altitudes variam de 2.002 m a 853 m (SENAC, 2015). 

As capturas de pequenos mamíferos foram realizadas em duas fazendas que apresentam como 

principal atividade a produção de leite para a fabricação de queijo.  

 

 

Figura 1. Localização dos municípios de Serro e Rio Pomba no estado de Minas Gerais e indicação das 

áreas onde os transectos foram estabelecidos. 

 

Captura de pequenos mamíferos 

Foram realizadas seis coletas bimestrais em cada área nos dois municípios, com duração 

de quatro noites cada, entre setembro de 2012 e setembro 2013. Em cada área os pequenos 
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mamíferos foram coletados em três ambientes distintos: (1) em quatro transcectos estabelecidos 

em fragmentos de vegetação nativa (Mata); (2) em quatro transectos em áreas de pastagem 

próximas as áreas de vegetação (Pasto) e (3) dois transecto nas áreas próximas as construções 

(casas, paióis, estábulos, etc) das fazendas (Peridomicílio). Em cada um dos 10 transectos foram 

estabelecidas 15 estações de coletas distantes 20 metros entre si. Em cada estação foi colocada 

uma armadilha do tipo Sherman (8 x 8 x 26 cm) e uma do tipo gaiola (50 x 21,5 x 20cm) com 

isca suspensa. Na Mata, em cada estação de coleta, uma armadilha foi colocada no solo e a 

outra no sub-bosque e a posição das armadilhas foi alternada entre estações adjacentes. No 

pasto e peridomicílio ambas armadilhas foram colocadas no solo. No pasto as trilhas eram 

próximas aos fragmentos (de 30 m a 120 m). As iscas utilizadas foram pedaços de abacaxi e 

algodão embebido em óleo de fígado de bacalhau. As armadilhas foram revisadas todas as 

manhãs.  

Os animais capturados foram anestesiados na região intramuscular do membro inferior 

com cetamina e cloridrato de xilazina (80 mg/kg de cetamina e 12 mg/kg de xilazina) (Ramirez 

et al., 2003). Em seguida, 10% do sangue foi coletado por punção cardíaca. Os animais 

sacrificados foram eviscerados para a prospecção dos vírus de interesse a partir das vísceras. O 

sacrifício foi realizado através da administração de uma dose três vezes superior à dose máxima 

de cetamina e cloridrato de xilazina (240 mg/kg de cetamina e 45 mg/kg de xilazina), via 

intraperitoneal. 

Após a captura e marcação, os animais foram liberados no local de coleta. Espécimes 

testemunho de cada área foram coletados e depositados na Coleção de Mamíferos da UFMG. 

A identificação das espécies seguiu chaves de identificação (Patton et al. 2015) e comparação 

com material de museus. Técnicas de análise citogenética foram também empregadas para 

auxiliar na identificação e classificação das espécies (Ford e Hamerton, 1956). 

 

Prospecção de vírus em pequenos mamíferos  

A prospecção de ortopoxvírus, hantavírus, coronavírus e flavivírus foi realizada pelas 

equipes dos Laboratórios de Vírus da UFMG e UFJF. Foram utilizados soro e órgãos dos 

pequenos mamíferos coletados nos municípios de Rio Pomba e Serro, que foram armazenados 

a -70º C, para extração de DNA e RNA. O DNA da amostra foi extraído com a utilização do 

PureLink™ Genomic DNA Mini Kit (Invitrogen™), de acordo com as instruções do fabricante. 

Para a extração do RNA total foi utilizado o QIAamp® Viral RNA Mini Kit (QIAGEN, USA), 

de acordo com instruções do fabricante. A quantificação do DNA e RNA foram avaliadas 

através da utilização do espectofotômetro NanoDrop® (Thermo Scientific). 
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Para a detecção dos vírus de RNA foi realizada a síntese de uma cadeia complementar 

de DNA (cDNA) com oligonucleotídeos aleatórios. A reação de transcrição reversa foi 

realizada utilizando-se a enzima SuperScript II (Invitrogen), seguindo as instruções do 

fabricante. Os cDNAs obtidos foram diluídos na proporção 1:5 e utilizados no PCR em tempo 

real (qPCR). 

Foi realizada a qPCR para prospecção de ortopoxvírus, hantavírus, coronavírus e 

flavivírus. Para ortopoxvírus a amostra Western Reserve (WR) de Vaccinia virus foi utilizada 

para extração do DNA usado como controle positivo para ensaios de qPCR. Para controle 

positivo das reações de qPCR de coronavírus, flavivírus e hantavírus foram sintetizados 

fragmentos de DNA. Os iniciadores utilizados nos ensaios de qPCR são descritos na tabela 1. 

Os iniciadores desenhados, as condições das qPCRs, assim como os DNA sintéticos foram 

estabelecidos pelo pesquisador colaborador, Pedro A. Alves (Alves, 2015). Como controle 

interno da reação de qPCR, foram utilizados iniciadores que amplificam a região do gene 

codificador para a beta actina de Mus musculus (Tabela 1). 

 

Tabela 1. Iniciadores utilizados em ensaios de PCR em tempo real. Descrição para sequências, alvos, 

tamanho da sequência amplificada e temperatura de desnaturação. 

 

 

A mistura de reação com o par de iniciadores era composta por 5,0 µl de SYBR® Green 

PCR Master Mix (Applied Biosystems), 0,8 µl de cada iniciador (800 nM) para coronavírus e 

hantavírus, 0,2 µM de cada iniciador (0,2 µl) para ortopoxvírus e para flavivírus 0,6 µl de cada 

iniciador (600 nM), 1,0 µl do DNA sintético diluído (1ng/µl) e água ultra pura (q.s.p. 10 µl). 

Os testes das amostras foram realizados posteriormente a repetição da curva padrão. As 

amostras foram testadas em duplicata e cada placa continha o controle negativo (água de 

injeção) e o controle positivo, em duplicata.  
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 Todas as reações de qPCR foram feitas no termociclador StepOnePlus™ Real-Time 

PCR System (Applied Biosystems) com o seguinte ciclo: desnaturação inicial a 95°C, por 10 

minutos, seguida de 40 ciclos com desnaturação a 95°C, por 15 segundos e pareamento e 

extensão, a 60°C, por 1 minuto. A curva de dissociação foi realizada após os 40 ciclos da PCR. 

Para isso, a temperatura, que partiu de 60°C, aumentava gradativamente, até que chegasse a 

99°C. Todos os dados gerados foram registrados pelo software e analisados ao término da 

reação pelo StepOnmne Software v2.3 (Applied Biosystems). 

Foram consideradas positivas as amostras que apresentaram produto amplificado em 

ambas as duplicatas, com temperatura de dissociação (Tm – melting temperature) semelhante 

ou igual à Tm esperada. 

As amostras positivas e algumas amostras indeterminadas foram selecionadas para 

amplificação por PCR convencional com outros iniciadores. O produto das reações foi 

analisado por eletroforese em gel de poliacrilamida 8% corado com nitrato de prata (Rezende, 

2015; Amaral, 2015; Miranda, 2016; Pengo, 2016; dados não publicados). 

O sequenciamento dos produtos purificados foi realizado por uma empresa terceirizada 

pelo método de Sanger em plataforma ABI3130 (Life Technologies). Em seguida, as sequências 

foram lidas e analisadas em programas específicos. 

As amostras que foram testadas para ortopoxvírus e hantavírus, além dos ensaios 

moleculares foram realizados ELISA para ambos e PRNT para ortopoxvírus. O protocolo de 

ELISA para pequenos roedores detecta anticorpos anti-OPV do tipo IgG e foi padronizado por 

Borges (2013). Foram utilizadas placas de 96 poços de fundo reto do tipo Nunc maxisorp 

(Apogent, USA). As placas continham dois controles negativos em duplicata (soro de Balb/c 

não infectado), um controle positivo em duplicata (Balb/c infectado com os vírus GP1 ou 

GP1/GP2), dois poços brancos (sem soro), as amostras foram testadas em duplicata e a proteína 

A/G (Pierce, USA) foi utilizada como conjugado. As placas foram sensibilizadas com partículas 

totais do vírus VACV-WR diluídas em tampão carbonato (0,01M e pH 9,6) a uma quantidade 

final de 105 p.f.u. por poço. Em luz UV por 15 minutos as partículas virais foram inativadas e 

as placas foram incubadas a 4 °C por volta de 16 horas. Em seguida os poços foram lavados 3 

vezes em tampão PBS-Tween 0,5%. Para o bloqueio cada poço recebeu 100 μl de solução de 

bloqueio (leite desnatado 5% em PBS-Tween) e as placas foram incubadas por duas horas a 37 

°C. Após 3 lavagens em PBS-Tween foram adicionados os soros diluídos 100 vezes em solução 

de leite em pó diluído em PBS-Tween a 0,5%. Após incubação por 1 hora a 37 °C as placas 

foram lavadas 3 vezes, receberam o conjugado diluído10000 vezes em solução de leite em PBS-

Tween a 0,5% e foram novamente incubadas outra vez a 37 °C por 1 hora. Após 5 lavagens, as 
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placas foram reveladas com o substrato 3,3′,5,5′-Tetramethylbenzidine (TMB) (SigmaAldrich, 

EUA) de acordo com as instruções do fabricante e a reação foi interrompida pela adição de 

ácido sulfúrico 1M. Foi realizada a leitura da placa a 450 nm no equipamento Multiskan 

Spectrum (Thermo Scientific). As amostras foram analisadas com relação à variação entre as 

réplicas e quando esta foi maior que 20% a amostra foi testada novamente.  

Nos testes de ELISA para a detecção de anticorpos IgG e IgM anti-Hantavirus foi 

utilizada a proteína recombinante N (rN) do vírus Araraquara. Para o teste, microplacas de 

poliestireno de fundo chato (CORNING, USA) foram sensibilizadas com rN purificados, na 

concentração de 4µg/ml, diluídos em solução tampão carbonato-bicarbonato (0,1M; pH 9,6) 

100 μL por poço. Como controle negativo foi utilizado extrato bruto de Escherichia coli não 

induzida, purificada, em solução tampão carbonato-bicarbonato (0,1M; pH 9,6). As 

microplacas foram incubadas a 4°C por 24 horas em câmara úmida para sensibilização. Depois 

as placas foram lavadas três vezes com PBS pH 7,4; acrescido de Tween 20 a 0,05 % (PBST). 

Para o bloqueio cada poço recebeu 150 μl de solução bloqueadora (leite em pó desnatado a 10% 

em PBST), seguida de incubação das microplacas a 37 °C por 2 horas. As placas foram lavadas 

novamente com PBST por 4 vezes. Posteriormente, foram adicionados às microplacas 50 µL 

dos soros teste, na diluição padrão (1:100). O diluente dos soros e conjugado foi o mesmo 

utilizado no bloqueio das microplacas. Como controle positivo foram utilizados MIAFs vírus-

específicos ao rN do teste, na diluição de 1:100. Em seguida, as microplacas foram incubadas 

em câmara úmida por uma hora a 37 °C. Após esse período, as microplacas foram novamente 

lavadas com PBST 4 vezes. Em seguida, foram adicionados 50µl de imunoglobulina anti-IgG 

humano conjugada à peroxidase (SIGMA, USA) na diluição 1:2000. Nos poços 

correspondentes aos controles positivos, contendo MIAF, foi utilizada imunoglobulina caprina 

anti-IgG de camundongo conjugada à peroxidase (SIGMA, USA) na diluição 1:2000. Após 

incubação em câmara úmida por 1 hora a 37 °C e 4 lavagens com PBST, foram adicionados 

100µl da solução reveladora TMB, seguindo-se de uma incubação por 20 minutos à temperatura 

ambiente. A reação foi interrompida pela adição de 40µL de ácido sulfúrico 2M. A leitura foi 

realizada em espectrofotômetro de placa no comprimento de onda de 405nm. 

O ponto de corte foi definido como a média dos controles negativos mais 3 vezes o 

desvio padrão dos mesmos.  

Para as amostras testadas para ortopoxvírus, além do ELISA, foi realizado o ensaio 

sorológico PRNT. O ensaio de soroneutralização por redução de placa detecta anticorpos 

neutralizantes que são protetores (OIE 2008). Foi utilizado o protocolo adaptado a partir do 

proposto por Newman (2003). O teste foi realizado em duplicata, após a desnaturação do 
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complemento a 56°C por 30 minutos em banho maria, os soros foram diluídos 20 vezes em 

MEM sem adição de soro fetal bovino. O mesmo volume de MEM contendo 30 a 300 p.f.u. de 

VACV-WR foi adicionado e a mistura foi incubada a 37°C por 16 horas em atmosfera de 5% 

de CO2. O mesmo protocolo foi adotado, para o controle de vírus com substituição dos soros 

testes por soro fetal bovino. As soluções foram inoculadas em placas de 6 poços contendo 

células BSC-40 com 90 a 100% de confluência. A placa continha um poço de controle de vírus 

e outro de células. Para a adsorção viral as placas foram mantidas a 37°C em atmosfera de 5% 

de CO2, sob agitação em intervalos de 10 minutos. Depois de 1 hora, foram adicionados 2 mL 

de MEM com 2% de SFB a cada poço e as placas incubadas por 48 horas a 37°C em atmosfera 

de 5% de CO2. As células foram fixadas com solução de formalina 10% (formaldeído 37%) por 

30 minutos e então coradas com cristal violeta 1%. As placas de lise foram contadas 

visualmente e o número de placas gerados em cada amostra foi determinado como a média dos 

poços da duplicata. A positividade foi definida com redução de 50% ou mais do número de 

placas observados em cada amostra com relação ao controle de vírus. 

 

Análise de infecção de pequenos mamíferos por vírus zoonóticos 

A prevalência total de infecção para ortopoxvírus, hantavírus, coronavírus e flavivírus 

foi avaliada dividindo-se o número de pequenos mamíferos infectados pelo número total de 

pequenos mamíferos analisados para cada ambiente. Também foi calculado a prevalência por 

espécie, dividindo o número de infectados daquela espécie, pelo número de indivíduos testados 

desta mesma espécie. 

 Para identificar se o ambiente (mata, pasto e peridomicílio), riqueza de espécies e 

abundância (variáveis explicativas) influenciam a prevalência de infecção (variável 

dependente), foram construídos modelos lineares generalizados (GLM) no Programa R 3.2.0 

(R Core Team, 2015), com distribuição binomial.  

 

Análise de Redes de Interação 

A teoria de redes complexas vem sendo usada para estudo com doenças infecciosas. As 

conexões entre os indivíduos que permitem que uma doença se propague, naturalmente define 

uma rede, e essa rede nos fornece uma compreensão sobre a dinâmica epidemiológica. O 

entendimento da estrutura da rede de transmissão nos permite melhorar as previsões sobre a 

distribuição das infecções (Danon et al., 2010). Na rede de interações cada espécie é 

representada por um vértice e a ligação entre dois vértices representa a interação entre duas 

espécies diferentes, possibilitando analisar a interdependência entre elas (Newman, 2003). 
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Com os dados obtidos foram construídas matrizes adjacentes com “hospedeiro” (H) 

como linhas e “vírus” (V) como colunas e elaborados grafos para cada município (Rio Pomba 

e Serro) usando o software Pajek 4.07 (Batagelj e Mrvar, 1998). Para o cálculo do tamanho da 

rede foram somados os números de hospedeiros e vírus. Assim o tamanho da rede é o número 

de vértices. 

A conectância (C), proporção das conexões possíveis que de fato são observadas na 

rede, é definida como a razão entre o número de interações observadas e o número de interações 

possíveis, dado pelo produto do número de hospedeiros e vírus da rede (Dormann et al., 2007). 

Portanto, essa métrica nos diz o quanto vírus e hospedeiros estão interagindo. 

As centralidades são métricas referentes à importância relativa de cada vértice para a 

estrutura da rede, baseando se no número e o padrão de conexões do vértice (Estrada, 2007). A 

centralidade por grau avalia a importância de um vértice analisando a quantidade de vértices a 

que ele é ligado, isto é, quanto mais vértices ligados, maior a importância para rede, portanto, 

maior o valor atribuído para este vértice pela centralidade (Ronqui, 2014). Logo, essa medida 

nos diz qual a relevância de um vírus ou hospedeiro para a circulação da doença. 

A centralidade por intermédio quantifica a participação de um vértice no caminho mais 

curto entre quaisquer pares de vértices da rede. Essa medida pode ser utilizada para avaliar a 

importância tanto de vértices quanto de ligações da rede (Ronqui, 2014). O valor numérico da 

centralidade por intermédio, para um dado vértice i, corresponde ao somatório das razões entre 

a quantidade de caminhos mais curtos entre um vértice s e um vértice t que passam i e a 

quantidade total de caminho mais curtos existentes entre s e t (Newman, 2010), expresso por: 

Cc(𝑖) =∑
𝑛𝑖𝑠𝑡
𝑔𝑠𝑡

𝑠𝑡

 

Os cálculos das métricas de centralidade e conectância foram realizados utilizando o 

programa Pajek 4.07 (Batagelj e Mrvar, 1998) e o Programa R 3.2.0 (R Core Team, 2015).  

Para investigar a existência de módulos na rede hospedeiro-vírus foi utilizado um 

método otimizado, baseado no arrefecimento simulado (Guimerà e Nunes Amaral, 2005) e 

calculado um índice de modularidade (M) com base no algoritmo modificado por Barber para 

redes bipartidas (Barber 2007). Para estimar a significância de M, a medida das redes reais foi 

comparada com 1000 matrizes aleatorizadas a partir da matriz real, usando os modelos nulos 

Erdös e Rényi (Erdös e Rényi, 1959) que gera redes de mesmo tamanho e conectância, mas 

com arestas distribuídas aleatoriamente entre os vértices e o “modelo nulo 2” de Bascompte et 

al. (2003) que considera a heterogeneidade na distribuição das arestas entre os vértices 

observada na rede original, mantendo assim parte da estrutura da rede sem aleatorizá-la 
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totalmente. Os valores de M gerados variam de 0 a 1, sendo que com valor 1 a rede é formada 

por subgrupos separados. Essas análises foram realizadas no programa Modular (Marquitti et 

al., 2013). Essa medida nos mostra se os vírus e hospedeiros estão formando grupos dentro da 

rede, esses grupos podem ocorrer, por exemplo, devido as características filogenéticas. 

 

RESULTADOS 

 

 As amostras de todos os pequenos mamíferos capturados em Rio Pomba foram testadas 

para ortopoxvírus e hantavírus. Das 163 amostras testadas para ortopoxvírus 44 (26,99%) foram 

positivas, 41 para roedores de cinco espécies: Calomys tener, Akodon cf. mystax, A. cursor, 

Necromys lasiurus, Guerliguetus ingrami e três marsupiais de duas espécies:  Caluromys 

philander e Didelphis aurita. Somente uma amostra de Calomys tener capturado no pasto foi 

positiva para hantavírus em Rio Pomba. 

Ainda em Rio Pomba, foram testadas para coronavírus amostras de 137 indivíduos, 

sendo que 12 (8,75%) roedores foram positivos, pertencentes as seguintes espécies: C. tener, 

Juliomys pictipes, A. cf. mystax, A. cursor e Oligoryzomys nigripes.  

Das 134 amostras testadas para flavivírus, cinco (3,73%) foram positivas. Foram quatro 

amostras positivas de C. tener e uma de N. lasiurus, todos os indivíduos positivos de ambas as 

espécies foram capturados no pasto. 

No Serro, para todos os animais capturados foram feitos testes para prospecção de 

ortopoxvírus e hantavírus. Das 45 amostras testadas, 15 (33,33%) foram positivas para 

ortopoxvírus. Dentre essas 14 eram provenientes de roedores, capturados nos três ambientes, 

das seguintes espécies: Trinomys setosus, A. cursor, C. expulsos, Nectomys squamipes, 

incluindo as espécies exóticas Mus musculus e Rattus rattus. Uma das amostras positivas era 

do marsupial C. philander capturado na mata. Apenas uma amostra (2,22%) que pertencia a um 

O. nigripes capturado no peridomicílio foi positiva para hantavírus. As amostras do Serro não 

foram testadas para coronavírus e flavivírus (Tabela 2). A prevalência total por ambientes nos 

dois municípios está representada na tabela 3. 

Os Modelos Lineares Generalizados (GLMs) para testar a relação entre prevalência de 

infecção e as variáveis explicativas foram realizados apenas para ortopoxvírus e coronavírus 

em Rio Pomba e ortopoxvírus no Serro, os demais não foram modelados devido ao baixo 

número amostral. Não encontramos influência significativa de nenhuma variável avaliada sobre 

a prevalência dos vírus (Tabela 4). 
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Tabela 2. Espécies e número de indivíduos positivos pelo número de animais testados para distintos 

vírus, em três tipos de ambientes dos municípios de Rio Pomba e Serro/MG. Entre parênteses o valor 

da prevalência em (%). (-) Não foram testados. 

 
 

 

Tabela 3. Número total de indivíduos positivos por indivíduos testados nos diferentes ambientes em 

Rio Pomba e Serro/MG. 
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Tabela 4. Valores de p resultantes dos modelos lineares generalizados.  

 

A rede de interação hospedeiro-vírus de Rio Pomba teve um tamanho igual a 15 e 18 

interações foram observadas. Nove espécies de pequenos mamíferos estavam infectadas, sendo 

que quatro espécies foram infectadas por dois ou mais vírus. O vírus com mais interações na 

rede foi o ortopoxvírus (grau= 8) e a espécie de pequeno mamífero que teve mais interações foi 

C. tener (grau= 4), interagindo com todos vírus. A conectância de Rio Pomba, medida de 

densidade das interações na rede, foi de 0,409. A modularidade da rede foi baixa 0,34 e não foi 

significativa (p > 0.05) (Tabela 5). 

 

Tabela 5. Métricas da rede de interação hospedeiro-vírus de Rio Pomba e Serro/MG. Modularidade da 

rede (M). 

 

 

A partir dos dados de centralidade por grau da rede de Rio Pomba podemos observar 

que ortopoxvírus tem valor igual 1, portanto é o vértice mais central na rede. Seguido por 

coronavírus (0.87) e C. tener (0.5). Para a centralidade por intermédio, assim como na outra 

métrica de centralidade, ortopoxvírus teve o maior valor (0,54), seguido por coronavírus (0,45) 

e C. tener (0,29) (Tabela 6). 
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Tabela 6. Valores das métricas de centralidade da rede de Rio Pomba/MG.  

 

 

O tamanho da rede do Serro foi igual a 10 e ocorreram 8 interações. Assim como em 

Rio Pomba, ortopoxvírus foi o que mais teve interações, interagindo com sete espécies de 

pequenos mamíferos. Apenas O. nigripes interagiu com hantavírus. Nenhuma espécie de 

pequenos mamíferos foi infectada por mais de um vírus. A conectância da rede foi de 0,50. A 

rede não apresentou modularidade significativa (p > 0.05) com valor baixo de 0,21 (Tabela 5). 

As métricas de centralidade da rede do Serro tiveram o ortopoxvírus como vértice com 

os maiores valores. Os demais não diferiram nos valores (Tabela 7).  

 

Tabela 7. Valores das métricas de centralidade da rede do Serro/MG. 
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Em Rio Pomba, O. nigripes e A. cursor foram as únicas espécies nas quais indivíduos 

infectados foram capturados em mais de um ambiente. Indivíduos de O. nigripes infectados 

com coronavírus foram capturados na mata e no peridomicílio.  Já os indivíduos de A. cursor, 

quatro foram capturados na mata e quatro no pasto infectados por ortopoxvírus e por 

coronavírus um indivíduo de cada ambiente (Figura 2).  

 

 

Figura 2. Rede de interação hospedeiro-vírus em Rio Pomba/MG. Círculos são os pequenos mamíferos infectados e quadrados 

os vírus. A cor do círculo representa o tipo de ambiente onde a espécie foi capturada (mata: cinza claro, pasto: cinza médio e 

peridomicílio: cinza escuro). Akocur: Akoodon cursor, Akomys: Akodon mystax, Calten: Calomys tener, Calphi: Caluromys 

philander, Didaur: Didelphis aurita, Gueing: Guerlinguetus ingrami, Neclas: Necromys lasiurus, Julpic: Juliomys pictipes, 

Olinig: Oligoryzomys nigripes, Corona: coronavírus, Flavi: flavivírus, Hanta: hantavírus, Ortho: ortopoxvírus.  

 

No município do Serro não observamos interações entre hospedeiro e mais de um vírus. 

Devido aos poucos dados, inclusive porque foram feitos testes apenas para ortopoxvírus e 

hantavírus, nossa rede foi muito pequena (Figura 3). 
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Figura 3. Rede de interação hospedeiro-vírus no Serro/MG. Círculos são os pequenos mamíferos infectados e quadrados os 

vírus. A cor do círculo representa o tipo de ambiente onde a espécie foi capturada (mata: cinza claro, pasto: cinza médio e 

peridomicílio: cinza escuro). Akocur: Akoodon cursor, Calexp: Calomys expulsus, Calphi: Caluromys philander, Mus: Mus 

musculus, Necsqu: Nectomys squamipes, Olinig: Oligoryzomys nigripes, Rattus: Rattus rattus, Hanta: hantavírus, Ortho: 

ortopoxvírus. 

 

 

DISCUSSÃO 

 

Indivíduos de espécies de pequenos mamíferos capturadas tanto em ambientes silvestres 

quanto em áreas antropizados foram positivos para ortopoxvírus, coronavírus, flavivírus e 

hantavírus, mostrando potencial circulação desses vírus entre mata nativa, pasto e 

peridomicílio. Calomys tener, a espécie mais abundante no pasto (ver Capítulo 1 dessa 

dissertação), foi a espécie mais central da nossa rede de interação de Rio Pomba, sendo 

infectado por todos os vírus testados. 

Entre os indivíduos capturados dois espécimes foram positivos para o hantavírus 

Juquitiba-like, sendo um C. tener no município de Rio Pomba e um O. nigripes no Serro. Uma 

dessas espécies, O. nigripes, é reconhecida como o reservatório primário para vírus Juquitiba 

(JUQV), com vários casos positivos registrados em outros trabalhos realizados tanto na Mata 

Atlântica quanto em áreas de transição Mata Atlântica e Cerrado (Suzuki et al., 2004; Pereira 

et al., 2007; Oliveira et al., 2009; Raboni et al., 2012; Oliveira et al., 2014; Teixeira et al., 

2014). Esta espécie de roedor está presente em áreas antropizadas, assim como em áreas bem 

preservadas, habitando formações florestais e formações vegetais abertas (Oliveira e 

Bonvicino, 2006), assim como encontrado no nosso estudo. 

No Brasil, o JUQV geralmente está associado às seguintes espécies de roedores 

reservatórios: O. nigripes, A. montensis, Oxymycterus judex, A. paranaenses (Guterres et al., 
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2014). Não existem registros da infecção de C. tener por JUQV. No entanto, esta espécie foi 

reportada sororreativa para hantavírus em Uberlândia/MG (Limongi et al. 2013) e infectada 

pelo Araraquara virus (ARAV) em Ribeirão Preto/SP (Figueiredo et al., 2010). Sabendo que 

no pasto onde foi capturado o C. tener positivo para hantavírus haviam espécies reservatório de 

JUQV, isso pode ser um indicativo de ter ocorrido uma transmissão entre as espécies de 

roedores. 

Em Rio Pomba e no Serro o ortopoxvírus teve a maior prevalência de indivíduos 

infectados, com respectivamente 27% e 33,3%. Todas as amostras sequenciadas pertenciam ao 

grupo II de Vaccinia virus brasileiros. Embora tenha sido detectado esse grupo de vírus, 

considerado virulento em modelo murino, nenhum animal apresentou sinal clínico de doença 

exantemática. No trabalho realizado por Schatzmayr et al. (2011) no estado do Rio de Janeiro 

foram confirmadas infecções por ortopoxvírus em 17,9% dos roedores testados. Entre as 

espécies positivas estavam A. cursor e N. squamipes, assim como no nosso trabalho. M. 

musculus capturados próximos à plantação de milho (Abrahão et al., 2009a) e D. aurita (Peres 

et al., 2013) também foram detectados com indícios de circulação de Vaccinia virus (VACV), 

corroborando com os nossos resultados. 

Dos 14 espécimes de N. lasiurus capturados em Rio Pomba 71,4% foram positivos para 

ortopoxvírus, todos capturados no pasto. É provável que a abundância não seja a única 

explicação para a alta prevalência em N. lasiurus, visto que a prevalência em C. tener, espécie 

bem mais abundante coletada no mesmo ambiente, é menor. Assim, outros fatores 

desconhecidos, como a biologia do animal, estejam atuando para essa alta prevalência. 

No Serro, dos nove espécimes de T. setosus capturados na mata, sete foram positivos 

para ortopoxvírus (77,7%).  Apesar da alta prevalência no nosso trabalho, não foram 

encontrados outros relatos dessa espécie como hospedeira de ortopoxvírus. 

Mesmo que não tenha sido encontrado O. nigripes infectado com ortopoxvírus em 

nenhuma das duas áreas de estudo, em outros trabalhos foram constados O. nigripes infectados 

com ortopoxvírus (Schatmayr et al., 2011; Peres et al., 2013). Portanto, essa espécie pode ser 

uma transmissora nessas áreas. Além disso, por se tratar de uma espécie generalista e bem 

adaptada aos locais antropizados, com ocorrência nos três ambientes neste estudo, O. nigripes 

pode atuar como um dispersor da doença, da área de mata para o peridomicílio, aumentando as 

chances de transmissão para animais domésticos e o homem.  

Devemos nos atentar para alta prevalência de animais infectados com VACV no Serro. 

Uma vez que a base econômica desse município se fundamenta na exploração da pecuária de 

leite (EMATER, 2012) e o queijo Minas Artesanal “Serro” é produzido tradicionalmente na 
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região. Além das fezes e saliva de roedores, o leite cru e seus derivados podem ser uma via de 

transmissão, já que foram encontradas partículas virais viáveis após processamento desses 

produtos (Oliveira et al., 2010). Rehfeld et al. (2015) demonstraram que a contaminação do 

leite por VACV pode ser uma rota de transmissão viral para ratos BALB/c, em laboratório, 

apesar de não apresentarem sinais clínicos. 

As espécies de coronavírus associadas aos roedores são Murine coronavirus (De Groot 

et al., 2011) que inclui o vírus da hepatite murina (MHV) e o coronavírus de rato (RCoV) que 

causa doenças respiratórias (Miura e Holmes, 2009). Lau et al. (2014) detectaram em R. 

norvegicus na China um novo coronavírus, ChRCoV HKU24. Na China, também Wang et al. 

(2015) identificaram mais três coronavírus em roedores; LRNV, LAMV e LRLV. Indivíduos 

de cinco espécies capturadas em Rio Pomba foram positivas para o coronavírus humano HKU1: 

C. tener, J. pictipes, A. cf. mystax, A. cursor e O. nigripes, não há outros relatos da circulação 

do HCoV-HKU1 em roedores silvestres. 

Já foi sugerido que o HCoV-HKU1 representa um agente zoonótico, ainda que não tenha 

sido detectado em nenhuma amostra de animal silvestre (Yuen et al., 2012; Góes, 2012). Apesar 

disso, no presente trabalho, as amostras de roedores positivas para coronavírus humanos HCoV-

HKU1, são um indício da circulação de coronavírus humanos nestes animais. 

Para as amostras de Rio Pomba, foram detectados flavivírus em quatro indivíduos de C. 

tener e um de N. lasiurus, confirmando que roedores devem fazer parte da cadeia de 

manutenção e/ou transmissão de flavivírus nesta região de Minas Gerais. Alguns mamíferos 

silvestres também já foram descritos como reservatórios de diversos flavivírus (Root, 2013; 

Levinson et al., 2013; Thoisy et al., 2009; Weaver e Barrett, 2004).  

No Brasil, o primeiro relato de sorologia e virologia positivas para o vírus dengue em 

roedores e marsupiais foi realizado por Ázara (2013). Foram detectados os quatro sorotipos 

conhecidos de DENV em duas espécies de pequenos mamíferos, D. albiventris e Cerradomys 

subflavus. Esses animais podem ser hospedeiros secundários ou acidentais ou ainda que possam 

atuar como reservatórios permitindo a manutenção do vírus no local, sendo fonte para infecção 

dos mosquitos e para transmissão interepidêmica da doença (De Thoisy et al. 2009). 

No nosso estudo apenas C. tener e N. lasiurus foram detectados com flavivírus. Apesar 

disso, várias espécies com registros na literatura como positivas para flavivírus foram 

capturadas na mata e no peridomicílio de Rio Pomba, sendo assim elas podem ser transmissoras. 

Um estudo realizado no Reino Unido, mostrou que o risco do roedor (Microtus agrestis) 

se infectar com ortopoxvírus (Cowpox virus) era positivamente correlacionado com a densidade 

do hospedeiro (Burthe et al., 2006). Apesar disso, as prevalências de ortopoxvírus nos dois 
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municípios e a prevalência de coronavírus em Rio Pomba, não foram relacionadas à abundância 

de pequenos mamíferos no nosso estudo. A ausência de relação entre a abundância de 

hospedeiros e a prevalência de infectados, também já ocorreu em alguns trabalhos (Mills et al., 

1997; Owen et al., 2010; Oliveira et al., 2014). 

As nossas hipóteses de que a prevalência de infecção estaria relacionada a abundância 

e riqueza de pequenos mamíferos não foram corroboradas, provavelmente, porque como 

apresentado no capítulo anterior, não houve diferença significativa entre as riquezas da mata e 

do pasto. E no Serro não houve diferença significativa das abundâncias entre os três ambientes. 

Em Rio Pomba, a abundância de pequenos mamíferos foi significativamente maior no 

pasto que nos outros ambientes, e esse foi o único ambiente no qual foram capturados roedores 

infectados com os quatro vírus estudados. Além disso, a abundância relativa de C. tener no 

pasto foi de 54,5% e essa foi a única espécie a ter amostras positivas para todos os vírus 

estudados. Portanto, isso pode ser um indicativo de que maior abundância permite maior 

contato entre os roedores, favorecendo a transmissão do vírus para roedores suscetíveis. 

O tipo de ambiente (mata, pasto ou peridomicílio) não teve relação com a prevalência 

de infecção, refutando nossa hipótese. Resultados distintos foram encontrados por Oliveira et 

al. (2014) mostrou que a localidade foi uma importante variável para a infecção. 

Embora, as modularidades das nossas redes não tenham sido significativas é possível 

observar, pelos grafos, que coronavírus e ortopoxvírus parecem formar grupos, isto pode estar 

ligado a especialidade do vírus em infectar determinadas espécies (Bellay et al., 2011). 

Nas nossas redes os mais centrais foram o ortopoxvírus e das espécies de pequenos 

mamíferos foi C. tener. Nas duas redes o ortopoxvírus teve mais interações, e também as 

maiores prevalências de infecção, confirmando assim a importância desse vértice. A 

centralidade do ortopoxvírus (VACV) nas nossas redes pode ter ocorrido porque o estudo foi 

realizado em áreas rurais onde haviam criações de bovinos, fatores propícios para disseminação 

do vírus. Além disso, o Serro é sabidamente foco de transmissão de vaccínia bovina. 

Já C. tener foi a única espécie infectada por todos vírus e também teve maior abundância 

relativa, portanto, essa espécie tem um papel importante na manutenção e transmissão de 

viroses no município de Rio Pomba. 

No nosso trabalho, um indivíduo de A. cursor da mata e um do pasto e um indivíduo de 

O. nigripes da mata e outro do peridomicílio foram positivos para coronavírus. Os testes 

apontaram que o vírus detectado é o coronavírus humano HKU1, se tratando de um vírus que 

acomete humanos e que no nosso trabalho foi detectado em animais em ambientes silvestres, é 
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possível que o vírus esteja circulando, por meio de roedores, entre o ambiente antrópico e 

silvestre. 

Já os indivíduos positivos para flavivírus foram provenientes apenas do pasto.  Levando 

em consideração o ciclo de transmissão do vírus ocorre por meio de vetores da família Culicidae 

(Pauvolid-Corrêa et al., 2010b), não podemos descartar a possibilidade de circulação de 

flavivírus por todos ambientes. Embora, não tenha sido coletado vetores nesse trabalho, animais 

positivos são um indicativo da presença dos mesmos. 

O. nigripes infectado com Juquitiba-like no Serro foi capturado no peridomicílio. 

Apesar dessa espécie ter sido capturada somente no peridomicílio nesse município, ela pode 

estar circulando pelos outros ambientes, já que é uma espécie que não apresenta tantas 

dificuldades em transpor ambientes antropizados e em Rio Pomba foi capturada em todos 

ambientes. Assim, é possível que O. nigripes tenha um papel importante na transmissão de 

hantavírus já que é considerada reservatório primário para JUQV. 

Em Rio Pomba, as amostras positivas para VACV de D. aurita pertenciam aos 

indivíduos que foram capturados na mata, apesar disso essa espécie pode ser uma transmissora 

de VACV para os outros ambientes, uma vez que D. aurita também foi capturado no 

peridomicílio de Rio Pomba e nos três ambientes no Serro. Em um trabalho realizado na Mata 

Atlântica foi registrado uma média de área de vida para D. aurita de 3,47 ha com média de 

distância percorrida de 394 metros (Cerboncini et al., 2011). Na área de estudo em Rio Pomba, 

o peridomicílio se encontrava imerso na matriz de pasto, mesmo que D. aurita não tenha sido 

capturado nesse ambiente é provável que tenha circulado pelo mesmo. Cerboncini et al. (2009) 

observaram um indivíduo de D. aurita com área de vida de 9,52 ha, o qual tinha o sítio de 

dormida em uma “ilha” de vegetação inserida na pastagem e utilizava corredores de vegetação 

e culturas de milho. Considerando a capacidade de dispersão de D. aurita, e sabendo que a 

distância entre o local de captura dos indivíduos infectados e as construções humanas e 

plantações eram próximos, esse animal é um potencial transmissor. 

Indivíduos de A. cursor positivos para VACV foram capturados na mata e no pasto de 

Rio Pomba. D’Anunciação et al. (2012) mostrou que camundongos podem se infectar quando 

expostos a fezes de bovinos infectados com VACV e que roedores podem transmitir através de 

suas fezes contaminadas VACV para outros roedores (Abrahão et al., 2009a). Assim, pode ser 

que os roedores presentes no pasto estejam adquirindo o vírus pelas fezes dos bovinos e levando 

esse vírus para o interior da mata, dando continuidade a um ciclo silvestre da doença, ou 

reservatórios silvestres da mata que circulam no pasto poderiam infectar os bovinos e 

consequentemente os humanos. No Serro também pode estar ocorrendo algo parecido a esse 
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ciclo de transmissão, já que encontramos roedores positivos para VACV nos três ambientes e 

também há presença de bovinos no pasto.  

Saber se existe uma direção predominante da circulação viral é questão fundamental 

para novos estudos. Contudo, com a metodologia que usamos e a ausência de recapturas entre 

ambientes, não foi possível indicar a direção. 

A destruição e consequente fragmentação do habitat permitiu que esses animais 

silvestres explorassem outras áreas além do seu habitat natural, como ambientes rurais e locais 

habitados pelo homem, aumentando as chances de disseminação de zoonoses. Por isso 

compreender melhor a respeito dos hábitos e distribuição geográfica dos principais 

reservatórios se torna essencial para a compreensão da dinâmica de transmissão. 
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ANEXO 

Lista de espécimes tombados na Coleção de Mamíferos da UFMG 

UFMG ESPÉCIE SEXO MUNICÍPIO 

4593 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4594 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4595 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4596 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4597 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4598 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

4599 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

4600 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

6001 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

6002 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

6003 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6004 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6005 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

6006 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6007 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6008 Akodon cf. mystax Fêmea Rio Pomba 

6009 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6010 Akodon cf. mystax Macho Rio Pomba 

6087 Trinomys setosus Macho Serro 

6088 Trinomys setosus Fêmea Serro 

6089 Calomys tener Macho Serro 

6090 Necromys lasiurus Macho Rio Pomba 

6092 Monodelphis americana Macho Rio Pomba 

6093 Calomys tener  Macho Rio Pomba 

6094 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6095 Oligoryzomys nigripes Macho Rio Pomba 

6096 Oligoryzomys nigripes Macho Rio Pomba 

6097 Necromys lasiurus Fêmea Rio Pomba 

6098 Calomys expulsos Macho Serro 

6099 Mus musculus Macho Serro 

6100 Oligoryzomys nigripes Fêmea Serro 

6101 Oligoryzomys nigripes Macho Serro 

6102 Calomys tener Fêmea Serro 

6103 Nectomys squamipes Macho Serro 

6104 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6105 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 

6106 Oligoryzomys nigripes Fêmea Rio Pomba 

6107 Oligoryzomys nigripes Macho Rio Pomba 

6108 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6109 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 
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6110 Oligoryzomys nigripes Macho Rio Pomba 

6111 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6112 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6113 Trinomys setosus Macho Serro 

6114 Mus musculus Macho Serro 

6115 Trinomys setosus Macho Serro 

6116 Rattus rattus Macho Serro 

6117 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6118 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 

6119 Nectomys squamipes Macho Rio Pomba 

6120 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6121 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 

6122 Rattus rattus Macho Serro 

6123 Trinomys setosus Macho Serro 

6124 Akodon cursor  Fêmea Rio Pomba 

6125 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6126 Necromys lasiurus Macho Rio Pomba 

6127 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6128 Calomys tener  Rio Pomba 

6129 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6130 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6131 Necromys lasiurus Fêmea Rio Pomba 

6132 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6133 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6134 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6135 Akodon cursor Fêmea Rio Pomba 

6136 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6137 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6138 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6139 Calomys tener  Rio Pomba 

6140 Akodon cursor Fêmea Rio Pomba 

6141 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6142 Caluromys philander Macho Rio Pomba 

6143 Trinomys setosus Fêmea Serro 

6144 Rattus rattus Macho Serro 

6145 Caluromys philander Macho Serro 

6146 Cerradomys sbflavus Macho Serro 

6147 Mus musculus Macho Serro 

6148 Akodon cursor Macho Rio Pomba 

6149 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6150 Guerlinguetus ingrami Fêmea Rio Pomba 

6151 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6152 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6153 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 

6154 Juliomys pictipes Fêmea Rio Pomba 

6155 Oligoryzomys nigripes Fêmea Rio Pomba 
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6156 Calomys tener Fêmea Rio Pomba 

6157 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6158 Calomys tener Macho Rio Pomba 

6159 Necromys lasiurus Fêmea Rio Pomba 

6160 Oxymycterus dasytrichus Macho Rio Pomba 

6161 Juliomys pictipes Fêmea Rio Pomba 

6162 Gracilinanus microtarsus Macho Rio Pomba 

6163 Akodon cursor Macho Serro 


