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“The Road goes ever on and on 

Down from the door where it began. 

Now far ahead the Road has gone, 

And I must follow, if I can, 

Pursuing it with eager feet, 

Until it joins some larger way 

Where many paths and errands meet. 

And whither then? I cannot say” 

― J.R.R. Tolkien, The Fellowship of the Ring 
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RESUMO 

A distribuição global e os casos associados às zoonoses virais emergentes têm aumentado nas 

últimas décadas, se tornando uma das principais ameaças à saúde pública em todo mundo. No 

Brasil, as arboviroses se destacam como as zoonoses de maior impacto. Os surtos recentes de 

febre amarela (FA) em humanos e primatas não humanos (PNH) fora da bacia Amazônica 

geraram um alerta quanto à reemergência e manutenção do vírus da febre amarela (YFV) fora 

dessa região. Além disso, a emergência de novos vírus como os vírus Chikungunya (CHIKV) e e 

Zika (ZIKV) marcam o cenário epidemiológico das arboviroses no país. Os maiores surtos de FA 

no Brasil ocorreram entre 2016/2018, principalmente no Sudeste, com milhares de casos e mortes 

de PNH e humanos. Com o objetivo de investigar a circulação de YFV e outros arbovírus 

[CHIKV, ZIKV, e os vírus Mayaro (MAYV) e Oropouche OROV)] em PNH nos estados de 

Minas Gerais (MG) e Espírito Santo (ES), foram analisadas através RT-qPCR OneStep, amostras 

de carcaças de PNH de diferentes áreas dos dois estados. O RNA de YFV foi detectado em 144 

(n=550) amostras de fígado e pulmão de PNH (gêneros Alouatta, Callithrix e família Cebidae), 

em 85 municípios de MG entre janeiro-abril de 2018. Não foram detectadas amostras de PNH 

YFV-positivas em 2019. Em junho de 2020 foi detectada uma amostra de PNH YFV-positiva 

coletada em ambiente rural no município de Curvelo. Nenhuma amostra de PNH (MG) testada 

foi positiva para o genoma dos outros arbovírus analisados. No ES o genoma de YFV foi 

detectado em 100% (n=36) das amostras de fígado de PNH testadas. As amostras foram coletadas 

em sete municípios de três regiões do estado durante o período epidêmico para FA em 2017, 

demonstrando a ampla circulação do vírus no estado. Estes resultados demonstram a extensa 

circulação do YFV nos estados de MG e ES, além da circulação do vírus em PNH em áreas 

urbanas, principalmente grandes centros urbanos da região Metropolitana de MG. Embora até o 

momento não exista evidência epidemiológica do ciclo de transmissão urbano no país no recente 

surto de FA, a detecção de PNH YFV-positivos nesses ambientes associados à presença de 

vetores competentes podem contribuir para a reurbanização da FA no Brasil. Além disso, foi 

detectada uma amostra YFV-positiva em 2020 pertencente à mesma linhagem circulante no 

estado durante os surtos de 2016/2018, podendo demonstrar uma manutenção do YFV no estado 

de MG. 

Palavras-chave: Vírus zoonóticos. Zoonoses. Arbovírus. Febre Amarela. Yellow fever virus. 

Primatas não humanos.  



ABSTRACT 

The global distribution and cases associated with emerging viral zoonoses have increased in 

recent decades, becoming one of the main threats to public health worldwide. In Brazil, 

arboviruses stand out as the zoonoses with the greatest impact. Recent outbreaks of yellow fever 

(YF) in humans and non-human primates (NHP) outside the Amazon basin have raised an alert 

regarding the re-emergence and maintenance of the Yellow fever virus (YFV) outside this region. 

In addition, the emergence of new viruses such as Chikungunya virus (CHIKV) and Zika virus 

(ZIKV) mark the epidemiological scenario of arboviruses in Brazil. The largest YF outbreaks in 

Brazil occurred between 2016/2018, mainly in the Southeast region, with thousands of human 

and NHP cases and deaths. To investigate the circulation of YFV and other arboviruses [CHIKV, 

ZIKV, Mayaro virus (MAYV), and Oropouche virus (OROV)] in NHP in Minas Gerais (MG) 

and Espírito Santo (ES) states, samples of NHP carcasses from different areas of the two states 

were analyzed by OneStep RT-qPCR. YFV-RNA was detected in 144 (n = 550) liver and lung 

samples of NHP (genus Alouatta, Callithrix and family Cebidae), in 85 municipalities of MG 

between January-April/2018. No YFV-positive NHP samples were detected in 2019. In 

June/2020, one YFV-positive NHP sample was detected, collected in a rural environment in the 

municipality of Curvelo. None NHP sample tested (MG) was positive for the genome of the other 

arboviruses analyzed. In ES, the YFV genome was detected in 100% (n = 36) of the NHP liver 

samples tested. The samples were collected in seven municipalities in three regions of the state 

during the epidemic period for YFV in 2017, demonstrating the wide circulation of the virus in 

the state. These results demonstrate an extensive YFV circulation in MG and ES states, in 

addition to the YFV circulation in NHP in urban areas, mainly large urban centers in the 

Metropolitan region of MG. Although so far there is no epidemiological evidence of the urban 

transmission cycle in Brazil in the recent YF outbreaks, a detection of a NHP YFV-positive in 

urban environments, associated with the presence of competent vectors may contribute to a re-

urbanization of YF in the country. In addition, a YFV-positive sample was detected in 2020 

belonging to the same lineage circulating in the state during the 2016/2018 outbreaks, which may 

demonstrate a maintenance of the YFV in MG state.  

Keywords: Zoonotic viruses. Zoonoses. Arboviruses. Jungle fever. Yellow fever virus. Non-

human primates. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

 Nos últimos 50 anos o mundo observou um aumento expressivo da emergência e 

reemergência de doenças infecciosas, sendo estas atualmente consideradas algumas das 

principais ameaças à saúde humana e animal globalmente (GUBLER, 2010b). Mais da 

metade dos patógenos responsáveis por causar doenças em humanos têm sua origem em um 

hospedeiro animal, silvestre ou doméstico, sendo estas doenças denominadas zoonoses  5 

(BIRD; MAZET, 2018a; MORALES et al., 2017). As doenças virais zoonóticas sempre 

fizeram e ainda fazem parte da história da humanidade, apesar dos esforços para controlar e 

prevenir aquelas que apresentam impactos mais significativos na saúde pública e na economia 

em todo o mundo.  

 Durante o último século, fatores antropogênicos como, o aumento da movimentação 10 

humana desde a expansão agrícola até a globalização comercial, o aumento populacional e da 

urbanização, assim como a destruição de hábitats silvestres, a utilização de animais para 

trabalho e domesticação e o tráfico ilegal de animais, foram os principais fatores associados 

ao aumento da disseminação e expansão geográfica das zoonoses globalmente (GIBB et al., 

2020a; GUTH et al., 2020; SMITH et al., 2007). O homem atua como um dos principais 15 

canais de dispersão de patógenos pelo mundo, seja através da sua própria movimentação, 

através da translocação de animais domésticos e silvestres e mosquitos vetores para novas 

regiões, gerando um desequilíbrio no ecossistema no ambiente (PERRY; GRACE; SONES, 

2013a). Dessa forma, há um maior risco de que estes novos patógenos encontrem hospedeiros 

susceptíveis, principalmente na fauna silvestre, estabeleça na região um ciclo enzoótico de 20 

transmissão  e persista no local (GUTH et al., 2020). 

 Dentre os vírus emergentes de grande importância em todo o mundo estão os 

arbovírus, responsáveis por causarem doenças conhecidas como arboviroses. Os arbovírus (do 

inglês, arthropod-borne virus), são mantidos na natureza principalmente através de ciclos de 

transmissão que envolvem vetores artrópodes hematófagos. Os vetores, em sua maioria 25 

mosquitos e carrapatos, podem tanto transmitir o vírus à sua progênie através da via 

transovariana, assim como a hospedeiros vertebrados através da hematofagia (MAYER; 

TESH; VASILAKIS, 2017a; WEAVER, S. C., 2006; WORLD HEALTH ORGANIZATION 

(WHO), 1989; YOUNG, 2018). A distribuição global e o número de casos associados às 

arboviroses têm aumentado durante as últimas décadas e vem se tornado uma das principais 30 

ameaças à saúde pública em muitos países (BLAIR; ADELMAN; OLSON, 2000; 

FAILLOUX et al., 2017). Aproximadamente 17% das doenças infecciosas conhecidas até 
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hoje que afetam a saúde pública são causadas por arbovírus (KADING; BRAULT; 

BECKHAM, 2020). Assim como para outras doenças zoonóticas, o aumento da incidência de 

casos e de epidemias de arboviroses está relacionado a vários fatores ambientais e 

antropogênicos, como práticas de agricultura e caça, crescimento populacional exacerbado, 

urbanização e aproximação dos hábitats silvestre, desmatamento e fragmentação de hábitats 5 

naturais, criação de reservatórios artificiais que podem levar a uma maior prevalência do vetor 

e o aumento das práticas de ecoturismo e viagens intercontinentais (BLAIR; ADELMAN; 

OLSON, 2000; FIGUEIREDO, 2007; GIBB et al., 2020b; VASCONCELOS, et al., 2001; 

VASILAKIS; GUBLER, 2016).  

 O Brasil é um país que oferece condições climáticas tropicais ideais para a propagação 10 

dos vetores artrópodes, além de alta densidade populacional e da presença de hospedeiros 

amplificadores nas áreas urbanas e periurbanas (interface entre as áreas rural e urbana), o que 

justifica as altas incidências dessas doenças no país. Além disso, outros fatores 

socioeconômicos estão diretamente relacionados com a incidência de arboviroses na 

população brasileira, como por exemplo, as condições sanitárias, falta de investimento em 15 

saúde pública e de acesso à informação (DE THOISY, et al., 2020; LOWE et al., 2020). 

Existem cerca de 200 diferentes espécies de arbovírus isolados no Brasil, sendo ~100  

espécies responsáveis por causar doenças em humanos (TRAVASSOS DA ROSA et al., 

1997; FIGUEIREDO, 2007; MUSSO et al., 2018). Atualmente os arbovírus de maior 

relevância na saúde pública do país e com alta incidência são os vírus: da dengue (Dengue 20 

virus – DENV); febre amarela (Yellow fever virus/YFV); chikungunya (Chikungunya 

virus/CHIKV); e zika (Zika virus/ZIKV). A vigilância sentinela é uma das ferramentas que 

permite a detecção precoce da presença de arbovírus como, o YFV, na natureza antes destes 

chegarem às áreas urbanas gerando risco à população humana. Dentre os hospedeiros 

vertebrados do YFV, os primatas não humanos (PNH) desempenham papel de animais 25 

sentinelas na vigilância epidemiológica, alertando as autoridades da saúde a agirem para 

evitar possíveis epidemias (WOLFE, et al., 1998; SVOBODA, 2007; KOWALEWSKI et al., 

2011; SILVA et al, 2020).  

 Durante a recente epidemia de YFV no Brasil (2016-2018), que atingiu principalmente 

a região sudeste do país, foram reportados mais de 2.500 casos de epizootias em PNH na 30 

região, além de mais 2.200 casos confirmados de febre amarela (FA) em humanos. Os 

boletins epidemiológicos do Ministério da Saúde (MSBR) e das Secretarias Estaduais de 

Saúde (SES) começaram a reportar os primeiros casos de epizootias em PNH e casos 

humanos confirmados para FA no fim do ano de 2016 e início de 2017 (DE THOISY, B. et 
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al., 2020; SACCHETTO et al., 2020; SECRETARIA DO ESTADO DE SAÚDE DE SÃO 

PAULO, 2017; SECRETARIA DO ESTADO DE SAÚDE, 2017; SECRETARIA 

ESTADUAL DE SAÚDE/SES-MG, 2017; SESA-ES, 2017b). Estudos mostram que os casos 

em PNH precederam os primeiros relatos de casos de FA em humanos em regiões do estado 

de Minas Gerais (MG) (FARIA, et al., 2018). Além da reemergência do YFV existe a co-5 

circulação de diferentes arbovírus [DENV, CHIKV, ZIKV, Mayaro virus (MAYV), 

Oropouche virus (OROV)] no país que podem, assim como o YFV, ter PNH como possíveis 

hospedeiros reservatórios, apresentando uma ameaça de futuras pandemias ou de manutenção 

desses vírus na natureza.  

 O aumento do número de casos e as contínuas epidemias de arboviroses no Brasil e 10 

em outros países de clima tropical e sub-tropical demonstram a importância da vigilância 

epidemiológica para identificação e ações de mitigação contra esses vírus. Desde o final de 

2016 o Brasil vem enfrentando uma das maiores epidemias de febre amarela ocorrendo fora 

da região endêmica da bacia Amazônica. De 2016 a 2018 o país foi atingido de forma 

significativa pelo surto, com altos números de casos e mortes confirmadas em humanos e 15 

casos de epizootias em PNH causadas pela infecção por YFV. Embora os números de casos 

na região sudeste tenham diminuído a partir do final de 2018, surtos de FA foram reportados 

em 2019/2020 no estado de São Paulo e ao sul do país, com casos sendo reportados na região 

sul em 2021 (MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2020c, 2021b; SVS-MS (MINISTÉRIO 

DA SAÚDE/SECRETARIA DE VIGILÂNCIA EM SAÚDE)., 2019a). 20 

Uma das principais regiões brasileiras atingidas pela epidemia de 2016/2018 foi a 

região sudeste, com destaque para o alto número de casos reportados no estado de Minas 

Gerais (SES-MG, 2017, 2018a, c; SES/MG, 2017). Foi a partir deste cenário de altas taxas de 

ocorrência de casos de FA em MG que se formou uma parceria entre o Laboratório de 

Zoonoses de Belo Horizonte (LZOON-BH) e o Laboratório de Vírus da UFMG (LV-UFMG) 25 

com o objetivo de investigar a dinâmica de circulação do YFV em PNH em ambientes 

rurais/silvestres, na interface entre os ambientes urbano-rural, e em áreas urbanas durante 

(2017-2018) e após a epidemia (2019-2020) de YFV, no estado de MG. Além deste estudo, as 

amostras foram testadas para a presença de outros arbovírus zoonóticos como CHIKV, ZIKV, 

MAYV e OROV que possam ter como reservatório hospedeiros os PNH. Neste presente 30 

estudo, foram testadas para YFV amostras referentes aos anos de 2018 a 2020, que 

juntamente com os resultados obtidos na tese de doutorado de Lívia Sacchetto Pengo 

(SACCHETTO, 2020), deram origem a um manuscrito intitulado “Neighbor danger: Yellow 
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fever virus epizootics in urban and urban-rural transition areas of Minas Gerais state, during 

2017-2018 yellow fever outbreaks in Brazil” (ANEXO D) (SACCHETTO et al., 2020).  

 

  

 5 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

2.1. Arbovírus 

 

 Os arbovírus, responsáveis por causar doenças conhecidas como arboviroses, são vírus 5 

transmitidos a hospedeiros vertebrados através de vetores artrópodes hematófagos como 

mosquitos e carrapatos, que se infectam com o vírus ao se alimentar do sangue de um 

hospedeiro vertebrado reservatório que se encontra em estado virêmico (Figura 1) (HERVÉ; 

TRAVASSOS DA ROSA, 1983; LOPES; NOZAWA; LINHARES, 2014; MAYER; TESH; 

VASILAKIS, 2017b; TRAVASSOS DA ROSA et al., 1997; WEAVER; REISEN, 2010; 10 

WORLD HEALTH ORGANIZATION (WHO), 1989). O ciclo de transmissão continua com 

este vetor infectado se alimentando do sangue de outros animais vertebrados não infectados 

como, aves, roedores, edentatos, marsupiais, primatas e até humanos, infectando-os. Os 

humanos são considerados hospedeiros finais não reservatórios (dead-end) para a maioria dos 

arbovírus, uma vez que não apresentam viremia suficiente para infectarem um vetor. Porém, 15 

para alguns arbovírus como os vírus da dengue, febre amarela, chikungunya e zika, já foram 

descritas transmissão através do ciclo mosquito-humano-mosquito (GUBLER, 2002; 

WEAVER; REISEN, 2010; WEAVER et al., 2018). Outra forma de manutenção dos 

arbovírus na natureza é através da transmissão vertical que ocorre em algumas espécies de 

mosquitos hematófagos, que transmitem os vírus à sua progênie através da via transovariana 20 

(FAILLOUX et al., 2017; HUBÁLEK; RUDOLF; NOWOTNY, 2014; WEAVER; REISEN, 

2010; WHO, 1989) 
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Figura 1: Ciclos de transmissão de arbovírus. Ao centro um ciclo enzoótico envolvendo 

hospedeiros vertebrados reservatórios e/ou amplificadores como, aves, roedores e primatas não 

humanos e o vetor artrópode. Os humanos se tornam infectados ao ter contato com hábitats 

enzoóticos ou áreas epidêmicas para os arbovírus. A transmissão para humanos envolve picadas 5 
de artrópodes hematófagos infectados com arbovírus. O ciclo epidêmico urbano de algumas 

arboviroses pode envolver a transmissão humano-vetor-humano, como é o caso dos vírus da dengue e 

zika. A transmissão sexual-humano-humano foi descrito somente para o vírus da zika (à esquerda). 

Fonte: Adaptado de Weaver e colaboradores (2017). 
 10 

 Existem aproximadamente 545 espécies de arbovírus descritos atualmente no 

Catalogue of Arthropod-borne and Selected Vertebrate Viruses of the World, sendo grande 

parte espécies de ciclos de transmissão zoonótica, dentre as quais mais de 100 estão 

relacionadas com doenças que acometem humanos, levando a uma variedade de sinais 

clínicos dependendo do vírus causador da infecção (GUBLER, 2002; KARABATSOS, 1985; 15 

MONATH, 2019; MUSSO et al., 2018). Os quadros clínicos em humanos podem variar de 

estado febril sistêmico até quadros hemorrágicos e infecções neurológicas que podem deixar 

sérias sequelas e até mesmo levar a óbito (TRAVASSOS DA ROSA et al., 1997; 

VASILAKIS; GUBLER, 2016). 

 A maioria dos arbovírus está classificada dentro de poucas famílias e 20 

gêneros de vírus de RNA, sendo as principais famílias: Peribunyaviridae, Flaviviridae, 

Reoviridae, Rhabdoviridae, Togaviridae e Orthomyxoviridae. O único arbovírus com genoma 

de DNA conhecido até o momento é o vírus da peste suína africana (FIGUEIREDO, 2007; 

KARABATSOS, 1985; WEAVER, S. C., 2006b; YOUNG, 2018). O fato de haver apenas 
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uma espécie de arbovírus de DNA sugere que a plasticidade genética e as altas taxas de 

mutação exibidas em vírus de RNA podem facilitar sua capacidade de se multiplicar 

alternadamente em hospedeiros invertebrados e vertebrados, demonstrando seu sucesso e 

justificando a emergência e reemergência desses vírus na natureza (FIGUEIREDO, 2007; 

HOLLAND; DOMINGO, 1998; WEAVER, 2006b). 5 

 A dispersão das espécies de arbovírus pelo mundo está relacionada diretamente à 

distribuição dos seus vetores artrópodes e seus hábitats, principalmente em regiões tropicais e 

subtropicais como Américas, Caribe, África e Ásia, que já enfrentaram ou enfrentam grandes 

epidemias de YFV e DENV (Figura 2) (BLAIR; ADELMAN; OLSON, 2000; GOLDANI, 

2017). Além destes, foram identificadas nestas regiões a emergência de novos arbovírus que 10 

são rapidamente transmitidas entre humanos em áreas urbanas, como CHIKV e ZIKV. Porém, 

esses vírus têm se espalhado geograficamente para regiões antes consideradas indenes para 

estes e outras arbovírus, como alguns países da Europa (GIRARD et al., 2020; YOUNG, 

2018). O aumento da dispersão dos arbovírus para países onde essas doenças não 

são consideradas endêmicas ocorre principalmente devido a viagens intercontinentais de 15 

pessoas e o transporte ilegal de animais que estejam infectadas pelos arbovírus, além da 

introdução de vetores competentes para novas regiões, estabelecendo um ciclo enzoótico de 

transmissão e causando um desequilíbrio ecológico nesse ambiente (COUTO-LIMA et al., 

2017; GUTH et al., 2020; MARCONDES et al., 2017; PERRY; GRACE; SONES, 2013). 

 20 
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Figura 2: Distribuição geográfica de algumas arboviroses emergentes de importância à saúde 

pública no mundo, 2017. (A) Distribuição de algumas espécies de arbovírus da família Flaviviridae 

responsáveis por causar epidemias em diferentes países: vírus da zika (azul claro), vírus da encefalite 

japonesa (verde claro), vírus da febre amarela (amarelo), vírus do Oeste do Nilo (roxo), vírus da 5 
encefalite de Saint Louis (verde escuro), vírus da encefalite do carrapato (vermelho), e vírus da dengue 

(ciano). (B) Distribuição de algumas espécies de arbovírus da família Togaviridae responsáveis por 

causar epidemias em diferentes países: vírus da encefalite equina venezuelana (laranja), vírus Sindbis 

(amarelo), vírus O’Nyong-nyong (ciano), vírus do rio Ross (roxo), e vírus chikungunya (verde). 

(CHARLIER et al., 2017).  10 

 

 O Brasil é um país predominante de clima tropical e com grandes extensões de floresta 

na região Amazônica, além de outras regiões de litoral, possuindo uma grande biodiversidade 

com a presença de várias espécies de animais vertebrados. Este ecossistema oferece condições 

ideais para a proliferação de muitos arbovírus (FIGUEIREDO, 2007; LOPES; NOZAWA; 15 

LINHARES, 2014). A existência de populações humanas em áreas rurais e de interface entre 
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áreas urbanas e rurais, e a presença de grandes populações de mosquitos vetores para 

arbovírus como os do gênero Culex e Aedes, favorece a emergência de arboviroses no país.  

 Um dos arbovírus de maior impacto mundial é o vírus da dengue, com cerca de 50% 

da população global vivendo em áreas de risco de infecção principalmente em países tropicais 

e subtropicais (BHATT et al., 2013). O DENV é amplamente conhecida por causa epidemias 5 

de dengue de forma cíclicas (BHATT et al., 2013; BRITO et al., 2021). Contudo, entre 2017-

2018 foi observado um declínio nos casos de infecção pelo vírus em países das Américas, 

incluindo o Brasil. Em 2019, o país observou uma ressurgência no número de casos de 

infecção por DENV, sendo registrados 1.544.987 casos prováveis de dengue até a semana 

epidemiológica 52 (30/12/02019) e em 2020, cerca de 987.173 casos prováveis da doença até 10 

a semana epidemiológica 53 (02/01/2021) (MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2017b, 

2020a, 2021a). Contudo, as recentes epidemias de febre amarela causadas pelo YFV  no país 

(2016-2019) com altos números de mortes em humanos e PNH principalmente na região 

sudeste, geraram um alerta quanto à reemergência deste vírus no Brasil (DE THOISY, et al., 

2020; GIOVANETTI et al., 2019; GOLDANI, 2017; HILL et al., 2020; REZENDE, et al., 15 

2018; SACCHETTO et al., 2020). 

 Mais recentemente, foi observada a emergência e expansão de dois arbovírus de 

relevância para a saúde pública no país: o CHIKV associado principalmente à casos de 

artralgias; e o ZIKV associado principalmente a desordens neurológicas e a malformações 

neonatais (Quadro 1).  No Brasil, os primeiros casos de CHIKV ocorreram em 2015, com sua 20 

introdução no país ocorrendo em 2014. Dois anos depois (2016) foram registrados 271.824 

casos prováveis de infecção por CHIKV no país e em 2020 foram registrados 82.419 casos 

prováveis até a semana epidemiológica 53 (02/01/2021) (CARDOSO, et al., 2015; 

MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2021). Em 2013 o ZIKV foi introduzido no país contudo 

a primeira detecção oficial do vírus no país ocorreu apenas em 2015 (ZANLUCA et al., 25 

2015). Em 2016 foram registrados 215.319 casos prováveis de infecção pelo ZIKV, contudo, 

os casos de infecção por este vírus vêm diminuindo no país, sendo que em 2019 foram 

registrados 10.768 casos prováveis, e em 2020 (29/12/20) foram reportados 7.387 casos 

prováveis de febre do zika no Brasil (DONALISIO; FREITAS; ZUBEN, 2017; MINISTÉRIO 

DA SAÚDE, MSBR, 2020b, 2021a).  30 
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Quadro 1: Arbovírus zoonóticos circulantes no Brasil 

Família Vírus Sigla Vetor ou rota de 

transmissão 

Reservatório zoonótico Distribuição 

geográfica 

Doença causada em 

humanos 

Flaviviridae Dengue virus DENV Aedes aegypti, Aedes 

albopictus (ciclo urbano) 

 Aedes spp. 

Primata não-humano 

(ciclo silvestre) 

 Humano  

(ciclo urbano) 

América do Sul 

América Central 

América do Norte 

África 

Ásia 

Austrália 

Febre moderada 

Febre hemorrágica 

(extravasamento 

vascular, choque) 

Flaviviridae Yellow fever virus YFV Aedes aegypti (ciclo 

urbano) 

Haemagogus spp. e 

Sabethes spp. (ciclo 

silvestre)  

Primata não-humano (ciclo 

silvestre) 

Humano 

 (ciclo urbano) 

América do Sul 

África 

Síndrome febril 

Insuficiência hepática 

Síndrome hemorrágica 

Flaviviridae Zika virus ZKV Aedes aegypti 

Aedes albopictus 

Transmissão sexual 

Transmissão vertical 

(mãe para o feto) 

Primata não-humano 

(ciclo silvestre) 

Humano 

(ciclo urbano) 

América Central 

América do Sul 

América do Norte 

Ásia 

África 

Síndrome febril 

Síndrome de Guillain-

Barré 

Anomalia congênita 

Microcefalia 

Flaviviridae Saint Louis 

encephalitis virus  

SLEV Culex spp. Aves silvestres 

Primatas não-humanos 

América do Norte 

América Central 

América do Sul 

Meningite 

Encefalite 

Flaviviridae Rocio virus ROCV Aedes spp. 

Psorophora spp. 

Culex spp. 

Aves silvestres América do Sul 

(Brasil) 

Síndrome febril 

Encefalite 

Flaviviridae West Nile virus  WNV Culex spp. Aves silvestres 

Aves migratórias 

América do Norte 

Oriente Médio 

Europa 

África 

Austrália 

Síndrome febril 

Meningite 

Encefalite 

Paralisia flácida aguda 
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Família Vírus Sigla Vetor ou rota de 

transmissão 

Reservatório zoonótico Distribuição 

geográfica 

Doença causada em 

humanos 

Flaviviridae Bussuquara virus BSQV Culex spp.  Roedores 

Primatas não-humanos (?) 

América Central 

América do Sul  

Síndrome febril 

Flaviviridae Cacipacore virus CPCV Aedes spp. (?) 

Culex spp. (?) 

Anopheles spp. (?) 

Primata não-humano 

Aves silvestre 

Equinos (?) 

Búfalo Marinho (?) 

América do Sul 

(Brasil) 

Sem descrição 

Flaviviridae Ilheus virus ILHV Aedes spp. 

Psorophora spp. 

Culex spp.       

Aves silvestres 

Primatas não-humanos (?) 

Equinos 

América do Sul 

América Central 

Síndrome febril 

Encefalite 

Flaviviridae Iguape virus IGUV Anopheles spp. (?) Aves silvestres 

Aves domésticas/ 

galinhas (?) 

América do Sul 

(Brasil) 

Sem descrição 

Togaviridae Mayaro virus  MAYV Haemagogus spp. 

Aedes spp. 

Culex spp. (?) 

Primatas não-humanos 

Aves migratórias 

Roedores 

Bichos-preguiça 

América do Sul 

América Central  

Síndrome febril 

Artralgias 

Togaviridae Eastern equine 

encephalitis virus 

EEEV Culiseta melanura 

Culex pedroi 

Aedes spp. 

Aves/pássaros América do Norte 

América do Sul 

Síndrome neurológica 
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Família Vírus Sigla Vetor ou rota de 

transmissão 

Reservatório zoonótico Distribuição 

geográfica 

Doença causada em 

humanos 

Togaviridae Chikungunya virus CHIKV Aedes aegypti 

Aedes albopictus                       

Primata não-humano  

(ciclo silvestre) 

 Humano 

(ciclo urbano) 

América do Norte 

América Central 

América do Sul 

África 

Ásia 

Europa (Itália, 

França) 

Oceania/Ilhas do 

Pacífico 

Síndrome febril 

Febre hemorrágica 

Poliartralgias 

Peribunyaviridae Oropouche virus OROV Culicoides paraensis Primatas não-humanos 

Aves silvestres 

Aves domésticas 

Roedores 

Bichos-preguiça 

América do Sul 

América Central 

Síndrome febril 

Febre hemorrágica 

Síndrome neurológica 

Fonte: Figueiredo (2007); Barret e Weaver (2012); Lopes, Linhares e Nozawa (2014); Neves e Machado (2015); Weaver e Lecuit (2015); Figueiredo et al 

2017); Acosta-Ampudia et al (2018); Sakkas et al (2018); Cunha et al (2020); Pierson e Diamond (2020). Legenda: (?) Possíveis vetores devido a casos de 

detecção molecular ou isolamento descrito em alguns trabalhos na literatura/ Possíveis hospedeiros devido a detecção molecular, detecção de anticorpos ou 

isolamento descrito em alguns trabalhos na literatura. 
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 Além destes, outros arbovírus já foram isolados em humanos no Brasil (Quadro 1), 

como o MAYV. Este vírus tem sido responsável por casos de doença febril principalmente na 

região Amazônica e Central do Brasil, sendo caracterizada por um quadro clínico de febre, 

dor de cabeça, mialgia, dores nas juntas e casos menos frequentes de artrites. O MAYV 

possui um ciclo silvestre de transmissão semelhante à febre amarela, que inclui PNH como 5 

hospedeiros, além de poder ser transmitido por mosquitos Aedes aegypti e eventualmente 

infectar humanos em ambiente urbano (BRUNINI et al., 2017; DA COSTA et al., 2017; 

FIGUEIREDO, 2007; MACKAY; ARDEN, 2016; SAATKAMP et al., 2021). 

Outras arbovírus descritos no Brasil são: o vírus rocio (ROCV), vírus da encefalite de 

Saint Louis (SLEV) e vírus oropouche (OROV) (Quadro 1). O vírus rocio foi isolado pela 10 

primeira vez em 1975, após uma explosiva epidemia de encefalite afetando cerca de 1,000 

habitantes de municípios litorâneos do estado São Paulo (COIMBRA et al., 2008). O vírus da 

encefalite Saint Louis foi isolado no Brasil pela primeira vez, em 1960 de um pool de 

mosquitos na bacia Amazônica. A maioria das infecções por este vírus, em humanos, não é 

diagnosticada e muitas vezes confundida com outras arboviroses devido aos sinais clínicos 15 

semelhantes (MONDINI et al., 2007). O OROV, isolado pela primeira vez no país em 1961, 

causa um quadro febril semelhante a dengue, além de meningite. A infecção pelo vírus 

oropouche está entre as mais descritas no Brasil, além da dengue, chikungunya e do zika. O 

vírus oropouche possui um ciclo de transmissão silvestre que inclui os bichos-preguiça como 

reservatório mais comum e os mosquitos Aedes serratus e Culex quinquefasciatus como 20 

vetores. O seu ciclo epidêmico urbano inclui o homem como reservatório e como vetor, o 

mosquito Culicoides paraensis (Ceratopogonidae) (LUNA et al., 2017; ROMERO-

ALVAREZ; ESCOBAR, 2018; SAKKAS et al., 2018). 

O impacto das altas incidências de arbovírus emergentes e a reemergência de vírus 

causadores de epidemias que haviam sido previamente controladas não é apenas uma ameaça 25 

à saúde pública, mas também gera consequências diretas e indiretas na economia de um país. 

Este deve investir em leitos e tratamentos hospitalares nos casos mais graves, em campanhas 

de combate ao vetor e sistemas de vigilância que permitam identificar e prevenir possíveis 

emergências de vírus com potencial pandêmico na população (MAYER; TESH; 

VASILAKIS, 2017a).   30 
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2.2. Vírus da febre amarela 

 

2.2.1. Vírus, taxonomia e epidemiologia  

  

 A febre amarela (FA) é causada pelo vírus da febre amarela (YFV), o qual pertence ao 5 

gênero Flavivirus, família Flaviviridae, reino Riboviria (ICTV, 2021). O YFV é um vírus de 

RNA fita simples, polaridade positiva, de aproximadamente 11 kb, com um genoma que 

codifica uma poliproteína que é traduzida em três proteínas estruturais (C: capsídeo; E: 

envelope; prM: precursora de proteínas de membrana) e sete proteínas não estruturais (NS1, 

NS2A, NS2B, NS3, NS4A, NS4B e NS5) (LINDENBACH et al., 2013) (Figura 3). Até o 10 

momento foram descritos um sorotipo e sete genótipos para YFV, sendo cinco deles 

encontradas na África (genótipos: África Ocidental I, África Ocidental II, África Oriental e 

Central, Africano do Leste e genótipo Angola) e dois deles encontrados nas Américas (Sul 

Americana I e II) (MONATH, 2019; MONATH; VASCONCELOS, 2015; SILVA, et al., 

2020)  15 

 

 

Figura 3: Organização do genoma do YFV. (A) Representação esquemática do RNA de fita simples do 

vírus da febre amarela (YFV) e sua tradução em uma poliproteína que quando clivada dá origem a três 

proteínas estruturais: C: capsídeo; E: envelope; prM: precursora de membrana (pr/M); e sete proteínas não-20 
estruturais (NS1, NS2A-B, NS3, NS4A-B e NS5). (B) Representação esquemática da poliproteína do YFV 

ancorada na membrana do retículo endoplasmático (ER) após a tradução (DOUAM; PLOSS, 2018).   
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Dados moleculares e filogenéticos mostram que as linhagens circulantes nas Américas 

(Sul Americana I e II) são derivadas das linhagens africanas do Oeste. No Brasil, o genótipo 

mais frequentemente descrito é o Sul Americano I (linhagens: 1A-1E), embora já tenha sido 

descrito caso de isolamento do genótipo Sul Americano II no estado de Roraima 

(VASCONCELOS et al., 2004; BRYANT; HOLMES; BARRETT, 2007; BONALDO, et al., 5 

2017; DOUAM; PLOSS, 2018).  

No Brasil, as linhagens 1D e 1E são encontradas desde os anos 2000, embora a partir 

de 2008 apenas a linhagem 1E tenha sido descrita (NUNES et al., 2011; BONALDO, et al., 

2017). Bonaldo e colaboradores (2017) descreveram oito mutações genéticas na linhagem Sul 

Americana 1E do YFV. Estas mutações foram identificadas em amostras de sangue de PNH 10 

do gênero Alouatta, no Espírito Santo, durante o surto de FA entre os anos de 2016 e 2018.  

Sete destas mutações estão presentes em regiões que codificam proteínas importantes para a 

replicação viral (complexo NS3 e NS5), podendo estar associados a vantagens seletivas para o 

YFV, como por exemplo, sua infectividade. Acredita-se que o YFV pode ter sido trazido ao 

Novo Mundo através de navios de escravos vindos da África, assim como seu principal vetor 15 

em ciclos urbanos, o mosquito A. aegypti (MONATH, 2001; GUBLER, 2002; 

VASCONCELOS et al., 2004).  

A FA é considerada endêmica em aproximadamente 40 países da África e da América 

do Sul (Figura 4), incluindo o Brasil. Cerca de 80 a 90% dos casos de FA são reportados na 

África, onde a doença afeta entre 80.000 a 200.000 pessoas anualmente em regiões 20 

consideradas endêmicas, apresentando um risco principalmente para viajantes não vacinados 

(VASCONCELOS; MONATH, 2016; GOLDANI, 2017).  
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Figura 4: Áreas endêmicas e com ocorrência de FA, na América do Sul e África. Em azul, regiões consideradas endêmicas para febre amarela. 

Em verde, regiões onde há baixo risco de transmissão. Em vermelho, regiões consideradas não endêmicas, porém com risco de transmissão. Em 

amarelo, áreas sem risco de transmissão do YFV. Marcados com o símbolo “estrela”, países com grandes surtos de FA desde 1950. Marcados com o 

símbolo “circulo” locais com surtos recentes de FA (2008-2017). Os tamanhos dos círculos hachurados em amarelo, representam os números de 5 
casos (DOUAM; PLOSS, 2018).  
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No Brasil, a FA foi primeiramente descrita durante o período colonial. A primeira 

epidemia, descrita no estado do Rio de Janeiro, foi relacionada à chegada de um navio 

negreiro em 1849 causando a morte de aproximadamente 50.000 pessoas entre 1850-1909 

(MONATH, 2001; FIGUEIREDO, 2007). Após campanhas de combate ao vetor e da criação 

de uma vacina preventiva em 1936, a FA urbana foi considerada erradicada do Brasil, com o 5 

último caso descrito em 1942 em Sena Madureira, no Acre (SOPER, 1942). Contudo, casos 

de FA silvestre em humanos e PNH voltaram a ser relatados no país nos anos seguintes, e de 

1932 a 1967, mais de 1600 casos de FA foram reportados no país. Desde os anos de 1980, 

casos de FA silvestre vêm sendo frequentemente relatados no Brasil, principalmente na região 

da bacia Amazônica onde a doença é considerada endêmica. Entre 1999 e 2004, ocorreram os 10 

maiores números de casos de FA em humanos reportados até então no país. E entre 2008 e 

2009, foram confirmados casos de FA nos estados do Pará, Tocantins, Goiás e Mato Grosso 

do Sul, assim como um alto número de casos reportados nos estados do Rio Grande do Sul e 

São Paulo (FRANCO, 1969; MONATH; VASCONCELOS, 2015; SILVA, et al., 2020; 

VASCONCELOS, 2003). 15 

Entre 2016 e 2019 o Brasil enfrentou um dos maiores surtos de FA silvestre das 

últimas décadas, com milhares casos de infecção e mortes em humanos e epizootias em PNH, 

principalmente na região sudeste do país (MSBr, 2017a; SES-SP, 2017; SES-RJ, 2017; SES-

MG, 2017; SESA-ES, 2017). De dezembro de 2016 a junho de 2019, foram reportados no 

país cerca de 15.000 casos de epizootias em PNH, com confirmação de pelo menos 1.500 20 

casos de epizootias ligadas ao YFV. Além disso, foram reportados cerca de 2.200 casos de 

infecção por YFV em humanos com ao menos 770 mortes confirmadas (Figura 5) (MSBr, 

2017a, 2018, 2019a). Embora tenha ocorrido uma diminuição, desde 2019 casos de epizootias 

em PNH ainda vêm sendo reportados no estado de São Paulo e na região sul do país. No 

período de monitoramento de 2019/2020 foram reportados 3.321 eventos suspeitos de 25 

epizootias por FA, sendo 390 casos confirmados. A maioria das epizootias foi reportada no 

Paraná (298), além de casos nos estados de Santa Catarina (88) e São Paulo (4) 

(MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2020c). Além dos casos de epizootias, durante este 

mesmo período foram confirmados 19 casos de infecção por YFV em humanos no Pará (1), 

Acre (1) e de Santa Catarina (17).  30 
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Figura 5: Casos de febre amarela (FA) em humanos e primatas não-humanos PNH no Brasil, 

2016-2019. Mapa com a distribuição de casos de febre amarela silvestre no Brasil (2016 a 2019), 

obtidos através do Sistema de Informação de Agravos de Notificação (SINAN), de boletins 

epidemiológicos oficiais do Ministério da Saúde e das Secretarias Estaduais de Saúde (SES). Em azul, 5 
casos FA em PNH; em cinza, casos de FA em humanos; em vermelho, regiões com casos de FA em 

PNH e humanos (SILVA, et al., 2020).  

 

Durante o período de monitoramento de 2020/2021 (fevereiro de 2021), foram 

confirmados 37 casos de epizootias em PNH nos estados de Goiás (16), Paraná (11), Santa 10 

Catarina (8), São Paulo (1), e no Distrito Federal (1). Até fevereiro de 2021 nenhum caso de 

infecção em humano foi confirmado no país (MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2021b). 
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2.2.2. Ciclos de transmissão do YFV e epizootias de febre amarela em PNH no 

Brasil 

 

O YFV é mantido na natureza através de dois ciclos de transmissão: um ciclo silvestre 

e um ciclo epizoótico urbano (Figura 6). O ciclo silvestre envolve principalmente PNH e 5 

mosquitos silvestres de hábitos diurnos pertencentes aos gêneros Haemagogus e Sabethes. O 

ciclo epizoótico urbano envolve a transmissão do vírus entre o mosquito A. aegypti e 

humanos, que são infectados ao serem picados pelos mosquitos infectados com o vírus 

(MONATH, 2001; MONATH; VASCONCELOS, 2015; POSSAS, et al., 2018; SILVA, et 

al., 2020). Embora o principal hospedeiro no ciclo silvestre de transmissão do YFV sejam os 10 

PNH, evidências sugerem que outros animais como roedores e algumas espécies de 

marsupiais arborícolas possam participar na manutenção viral em áreas onde os PNH estejam 

ausentes ou até mesmo imunes ao vírus (DE THOISY; DUSSART; KAZANJI, 2004).  

 

 15 

Figura 6: Ciclos de transmissão do YFV. À esquerda: ciclo de transmissão silvestre do YFV 

envolvendo hospedeiros PNH (NHP) e mosquitos dos gêneros Haemagogus e Sabethes, humanos 

são hospedeiros acidentais deste ciclo. Á direita: o ciclo urbano de transmissão do YFV 

envolvendo humanos e mosquitos Aedes aegypti (POSSAS, et al., 2018).  

  20 

 No continente africano, os primatas do Velho Mundo (parvordem Catarrhini) são 

sensíveis à infecção pelo YFV e desenvolvem viremia por tempo suficiente para transmitir o 

vírus para mosquitos, porém raramente apresentam os sinais clínicos da doenças ou morrem, 

sendo considerados mais resistentes à infecção pelo vírus (BRÈS, 1986; GROVES†, 2018; 
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HANLEY et al., 2013; MORENO et al., 2013; SILVA, et al., 2020). Na África, os principais 

hospedeiros amplificadores do YFV são os PNH dos gêneros Cercopithecus (que apresentam 

viremia com duração de 3 a 4 dias) (RODHAIN, 1991; WHO, 2014) e Colobus (viremia alta e 

prolongada pode ser observada por até 9 dias) (WOODALL; DYKES; WILLIAMS, 1968). 

Estudos sorológicos de anticorpos neutralizantes contra o YFV indicam um papel de 5 

Cercocebus spp. e Papio spp. (babuínos) (RODHAIN, 1991; TAUFFLIEB; ROBIN; 

CORNET, 1971; TAYLOR; HASEEB; WORK, 1955) e possivelmente Galago senegalensis 

na circulação do YFV na África (HADDOW, 1952; BRÈS, 1986; HANLEY et al., 2013).  

Os PNH neotropicais ou do Novo Mundo (parvordem Platyrrhini) são divididos em 

cinco famílias: Aotidae, Atelidae, Callitrichidae, Cebidae e Pitheciidae. No Brasil, pode ser 10 

observada uma das maiores diversidades em relação a espécies de PNH, com um total de 130 

espécies descritas distribuídas nos seis diferentes biomas brasileiros (Amazônico, Floresta 

Atlântica, Caatinga, Cerrado, Pantanal e Pampas) (GROVES†, 2018; PAGLIA et al., 2012). 

A família Aotidae representada apenas pelo gênero Aotus (Figura 7A), possui oito espécies 

distribuídas pela Amazônia brasileira. Popularmente conhecidos como macacos-da-noite por 15 

possuírem hábitos noturnos, são macacos de porte pequeno (0,8 – 1,2 kg). Esses animais 

vivem em pequenos grupos entre 4 e 6 indivíduos com comportamento monogâmico, e se 

alimentam quase exclusivamente de frutas, folhas, e de pequenos invertebrados e flores. A 

família Atelidae (Figura 7B) é representada por quatro gêneros (Ateles, Lagothrix, 

Brachyteles e Alouatta) de PNH de médio a grande porte (5 – 15 kg), característicos por 20 

possuírem cauda preênsil, se alimentam principalmente de frutos e folhagens. Os PNH dos 

gêneros Ateles (macaco-aranha) e Lagothrix (macaco-barrigudo) são majoritariamente 

frugívoros e possuem longos membros que são utilizados para se locomoverem por 

braquiação (DUNN; CRISTÓBAL-AZKARATE, 2016; MITTERMEIER; RYLANDS; 

WILSON, 2013). Estão distribuídos principalmente no bioma amazônico enquanto os PNH 25 

do gênero Brachyteles (muriquis) estão distribuídos nos hábitats de Floresta Atlântica. Os 

primatas do gênero Alouatta (macacos-bugios) estão distribuídos em diferentes hábitats que 

abrangem os seis biomas brasileiros. Os bugios são reconhecidos nas matas devido a sua 

vocalização, característico de espécies do gênero (Figura 7B) (PAGLIA et al., 2012). 



40 

 

 

Figura 7: Famílias de primatas não-humanos do Brasil. A: Família Aotidae, representada pela espécie Aotus trivirgatus; B: Família 

Atelidae, representada pela espécie Alouatta guariba; C: Família Callitrichidae, representada pela espécie Callithrix geoffroyi; D: Família 

Cebidae, representada pela espécie Sapajus apella; E-F: Família Pitheciidae, representada pelas espécies (E) Cacajao calvus, e (F) Callicebus 

nigrifrons. Fonte: Hrvoje Šašek; Paulo B. Chaves; Peter Schoen; Aaron Martin (uso de imagem autorizado)/ Flickr.  5 
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A família Callitrichidae (Figura 7C) é composta por sete gêneros, e é representada 

pelos menores primatas do Brasil (100 - 700 g). Característicos pelo seu tamanho e por 

apresentarem unhas em formas de garras (exceto no dedão), se alimentam de frutas, insetos e 

seiva de plantas (DUNN; CRISTÓBAL-AZKARATE, 2016; MITTERMEIER; RYLANDS; 

WILSON, 2013). Os PNH do gênero Callithrix (saguis-de-tufo/mico-estrela) estão 5 

distribuídos através dos biomas de Floresta Atlântica, Cerrado e Caatinga, já os dos gêneros 

Callimico (mico-de-goeldi/mico-preto), Callibella (sagui-anão), Cebuella (sagui-

pigmeu/sagui-leãozinho), Mico (Sauim/sagui) e Saguinus (saguis) estão distribuídos pela 

Amazônia, enquanto os do gênero Leontopithecus habitam os biomas Amazônico, Pantanal e 

de Cerrado (PAGLIA et al., 2012). A família Cebidae (Figura 7D) é composta de primatas de 10 

médio porte, descritos como arbóreos e que vivem em grandes grupos sociais. Os PNH desta 

família são em sua maioria insetívoros e frugívoros, porém algumas espécies se alimentam de 

animais e plantas. Os gêneros Cebus (macacos-prego-sem-topete) e Saimiri (macaco-de-

cheiro/macaco-esquilo) são distribuídos através do bioma Amazônico enquanto os PNH do 

gênero Sapajus (macacos-prego-de-topete) são amplamente encontrados em todos os biomas 15 

brasileiros, exceto os Pampas (DUNN; CRISTÓBAL-AZKARATE, 2016; PAGLIA et al., 

2012). A família Pitheciidae (Figura 7E-F) possui quatro gêneros e é representada por PNH 

com a maior diversidade morfológica dentre as diferentes famílias. Os Pitheciidae possuem 

locomoção quadrupede, não possuindo cauda preênsil e são majoritariamente herbívoros, com 

algumas espécies especializadas em se alimentar de sementes (DUNN; CRISTÓBAL-20 

AZKARATE, 2016; MITTERMEIER; RYLANDS; WILSON, 2013). Os PNH do gênero 

Cacajao (Uacari) (Figura 7E), Chiropotes (Cuxiú) e Pithecia (Parauacú) são endêmicos da 

bacia Amazônica. Por outro lado, os animais do gênero Callicebus (Guigó/Zogue-zogue) 

(Figura 7F) possuem uma distribuição mais ampla, podendo ser encontrados em regiões da 

Amazônia, Floresta Atlântica, Caatinga e Pantanal (PAGLIA et al., 2012).  25 

Dados clínicos e sorológicos mostram que os PNH Neotropicais são susceptíveis à 

infecção por YFV em diferentes níveis, desenvolvendo a doença na maioria dos casos e 

muitas vezes indo a óbito (GROVES†, 2018; HOLZMANN et al., 2010; OTT-JOSLIN, 

1986). Estudos no Brasil descreveram a detecção de anticorpos específicos para YFV em 

PNH dos gêneros Alouatta, Ateles, Aotus, Brachyteles, Callicebus, Callithrix, Cebus, 30 

Leontocebus, Pithecia e Saimiri em diversos estados do país (Amazonas, Bahia, Espírito 

Santo, Goiás, Maranhão, Mato Grosso, Minas Gerais, Pará, Paraná, Rio Janeiro, Rio Grande 

do Sul, Santa Catarina, e São Paulo) (KUMM; LAEMMERT JR., 1950; LAEMMERT JR; 

FERREIRA; TAYLOR, 1946). De acordo com a literatura, PNH pertencentes aos gêneros 
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Aotus, Ateles, Cebus, Saimiri, Saguinus e Sapajus são considerados menos suscetíveis ao 

YFV, embora alguns espécimes de Saimiri, Saguinus e Sapajus possam desenvolver a doença, 

podendo ser fatal (DAVIS;  SHANNON, 1929; DAVIS, 1931; MORENO et al., 2013; 

POSSAS, C. et al., 2018; CUNHA, et al., 2019). Embora haja poucas informações sobre a 

suscetibilidade de Callicebus spp. ao YFV, carcaças de PNH deste gênero (Callicebus sp. e 5 

Callicebus personatus) foram encontradas infectadas com YFV durante as recentes epizootias 

de YFV no Brasil (2017/2018) (CUNHA, et al., 2019; FIGUEIREDO, et al., 2018; 

REZENDE, et al., 2018; SACCHETTO et al., 2020)  

O gênero Alouatta tem sido descrito como o mais susceptível à infecção por YFV, 

desenvolvendo os sinais clínicos da doença e na maioria das vezes chegando a óbito (DAVIS, 10 

1931; LAEMMERT JR.; KUMM, 1950). A morte de Alouatta spp. está frequentemente 

associada a surtos por YFV no Brasil (SALLIS, et al., 2003; DE ALMEIDA, et al., 2012; 

MORENO et al., 2013; CUNHA, et al., 2019)  e em outros países da América do Sul como 

Argentina (AGOSTINI; HOLZMANN; DI BITETTI, 2008; HOLZMANN et al., 2010), Costa 

Rica (VARGAS-MENDEZ; ELTON, 1953), Panamá (COLLIAS; SOUTHWICK, 1952) e 15 

Venezuela (AUGUSTE et al., 2015; RIFAKIS et al., 2006). Durante o surto de YFV de 2016-

2018, estudos detectaram RNA de YFV em espécimes de Alouatta spp. no Brasil (CUNHA, 

et al., 2019; DELATORRE et al., 2019; GÓMEZ et al., 2018; REZENDE,  et al., 2018). 

Além de serem considerado mais sensível à infecção pelo YFV, os PNH do gênero Alouatta 

possuem hábito territorial e ocioso, permanecendo longos períodos no mesmo local nos topos 20 

de árvores para se alimentar e descansar, aumentando as chances de serem infectados pelos 

vetores silvestres (Haemagogus e Sabethes), que também têm como hábitat as copas de 

árvores (BICCA-MARQUES; FREITAS, 2010; NEVILLE et al., 1988). 

Nas Américas, incluindo o Brasil, a observação de PNH é uma ferramenta importante 

na vigilância epidemiológica da febre amarela. Os PNH são considerados animais sentinelas e 25 

a morte destes é um sinal de alerta, indicando a possível circulação do YFV, o que permite a 

vigilância passiva e o desenvolvimento de ações preventivas contra a dispersão do vírus 

(PAHO, 2005). No Brasil o Sistema de Vigilância de Epizootias foi iniciado em 1999, após 

muitos casos da doença em humanos e PNH serem reportados na região Centro Oeste do país. 

No mesmo ano no Rio Grande do Sul (RS), foi implantada a vigilância de PNH como uma 30 

estratégia passiva de alerta à transmissão de YFV. A vigilância ativa foi iniciada em 2001, 

com a detecção do vírus circulando na região nordeste do estado. Vários casos de infecção de 

PNH por YFV foram notificados nos anos que se seguiram, sendo que entre outubro de 2008 

a junho de 2009 ocorreu um dos maiores eventos epizoóticos documentado até aquele 



43 

 

momento, com dois terços das espécies de PNH testando positivo para infecção por YFV 

(ALMEIDA, et al., 2014; DE ALMEIDA, et al., 2012). 

 Neste período (2008/2009) foram notificados ao Ministério da Saúde 1.971 casos de 

epizootias no país em PNH com suspeitas de infecção por YFV em 520 municípios de 19 

estados. Do total de epizootias registrados neste período, em 88% dos casos foi possível 5 

identificar o gênero do primata afetado, sendo 29% do gênero Callithrix, 64,4% Alouatta e 

6,6% do gênero Cebus (ARAÚJO et al., 2011). Durante o período de monitoramento de FA 

de dez/2016 a jan/2019 foram notificados ao MSBR aproximadamente 16.400 casos suspeitos 

de epizootia por FA em PNH, principalmente na região sudeste. Do total, 2.296 casos foram 

confirmados. No período de monitoramento de jul/2019 a jan/2021 houve uma diminuição 10 

dos casos de epizootias reportados. Neste período foram notificadas aproximadamente 3.890 

epizootias em PNH com suspeita de infecção por YFV, dos quais 427 foram confirmados 

(MINISTÉRIO DA SAÚDE, MSBR, 2020c; SVS-MS (MINISTÉRIO DA 

SAÚDE/SECRETARIA DE VIGILÂNCIA EM SAÚDE)., 2021c) 

Em humanos, os sintomas da FA geralmente se manifestam após um período de 15 

incubação do vírus de três a sete dias. Os casos mais brandos da doença são caracterizados por 

estado febril indiferenciado e os casos mais graves apresentam a doença de forma aguda, 

caracterizada por febre, calafrios, fraqueza muscular, mialgia, náuseas, vômitos e icterícia. Os 

casos mais severos podem apresentar hemorragia do sistema digestório e falência renal e 

hepática (FONSECA; FIGUEIREDO, 1996). Não existe tratamento específico contra a FA. 20 

Nos casos mais leves da doença, descanso e hidratação são suficientes para reverter o quadro 

febril. Nos casos mais graves recomenda-se a internação do paciente e o uso de medicamentos 

para o combate aos sintomas de acordo com as manifestações clínicas observadas 

(VASCONCELOS, 2003).  

 A vacinação em humanos ainda é a forma mais recomendada de se prevenir contra o 25 

YFV. A vacina contra FA foi criada e registrada em 1936 nos Estados Unidos e 

disponibilizada no Brasil a partir de 1937. A vacinação contra o YFV é aplicada em uma dose 

da vacina produzida a partir do vírus vivo atenuado (17D) e confere imunidade a longo prazo 

após 10 dias da aplicação (GOLDANI, 2017; MONATH, 2005). As áreas com recomendação 

para vacinação obrigatória contra a FA foram expandidas no Brasil e agora incluem todos os 30 

estados das regiões Norte, Sul, Sudeste e Centro-Oeste e alguns dentro da região Nordeste 

(Maranhão, Bahia e alguns municípios do Piauí, Alagoas e Sergipe) (MSBr, 2019a). A 

imunização de PNH contra YFV ainda não ocorre no Brasil e muito se discute em relação a 

viabilidade desta ação pois não existem estudos suficientes sobre o efeito da vacina em PNH 
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neotropicais. Embora hipoteticamente a imunização de PNH possa reduzir significativamente 

a circulação do YFV nas áreas de risco e, consequentemente, as chances de infecção em 

humanos, aspectos logísticos e de custo e segurança relacionados à captura dos animais 

devem ser levados em consideração (MASSAD; MIGUEL; COUTINHO, 2018). Além disso, 

a vacinação de PNH pode afetar de forma significativa a vigilância sentinela, afetando a 5 

detecção precoce da circulação do vírus. 

 

2.3. Vírus da zika 

  

 O vírus da zika (ZIKV), pertencente ao gênero Flavivirus, família Flaviviridae, 10 

recentemente se tornou emergente em muitos países da Ásia, África e Américas (BUECHLER 

et al., 2017; LI et al., 2016). O ZIKV foi isolado pela primeira vez em 1947 em um macaco 

Rhesus em Uganda, durante um estudo sobre febre amarela. Posteriormente, o vírus foi 

isolado em mosquitos Aedes africanus da Floresta Zika, na África, de onde originou seu 

nome. Os primeiros casos de infecções em humanos foram descritos em 1952 em Uganda e 15 

Tanzânia, e outros casos isolados que se restringiam ao território africano e asiático. Os 

primeiros casos de infecção fora da África e Ásia ocorreram em 2007 na Ilha Yap, 

pertencente ao território dos Estados Federados da Micronésia, com 49 casos confirmados. No 

mesmo ano ocorreram surtos no Gabão. Em 2013, o vírus reemergiu na Polinésia Francesa 

com 396 casos confirmados, e entre 2013-2014 se espalhou para as Ilhas Cook, de Páscoa, 20 

Nova Caledônia e regiões do Pacífico (BUENO et al., 2016; VOROU, 2016). 

 Em março de 2015, no Brasil, foram reportados à Organização Mundial da Saúde 

(OMS) casos de uma doença em pacientes no Nordeste com sintomas semelhantes a dengue. 

Posteriormente, dados moleculares confirmaram que o responsável por causar esta doença era 

o ZIKV. Embora os primeiros casos de ZIKV tenham sido reportados no Brasil apenas em 25 

2015, dados moleculares e filogenéticos mostram que o vírus já circulava no nordeste do 

Brasil desde o fim de 2013/2014, e que a linhagem circulante no país é próxima àquela 

presente na Polinésia Francesa durante os surtos de 2013/2014, ambas pertencentes à 

linhagem Asiática (FARIA, et al., 2016; VOROU, 2016). A linhagem reportada no nordeste 

brasileiro se dispersou por todo país e outros países da América do Sul e Central entre os 30 

períodos de 2014 e 2015. Atualmente, o vírus que é oriundo de três diferentes linhagens: duas 

africanas (África Oriental e África Ocidental) e uma asiática (LANCIOTTI et al., 2016) se 

disseminou em mais de 33 países e territórios (Figura 8) (FARIA, et al., 2017; FARIA, et al., 

2016; PATTERSON; SAMMON; GARG, 2016; VOROU, 2016).  
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Figura 8: Regiões com risco de transmissão do vírus zika: O mapa mostra as regiões do globo 

categorizadas pela OMS onde há risco de transmissão do ZIKV. Rosa: áreas com transmissão seguidos 

da emergência/reemergência do vírus, categoria 1 (Cat.1). Laranja: áreas com transmissão seguidos da 5 
circulação prévia do vírus (Cat.2). Hachurado Vermelho: Área com transmissão intensa (Cat.2). Azul: 

áreas com transmissão interrompida (Cat.3). Cinza escuro: áreas de fronteira com áreas de cat. 2 (Sub-

cat.4). Cinza claro: áreas com potencial para transmissão (Sub-cat.4). Fonte: Centro Europeu de 

Controle e Prevenção de Doenças, abril de 2017. Disponível em: 

<http://ecdc.europa.eu/en/healthtopics/zika_virus_infection/zika-outbreak/Pages/Zika-countries-with-10 
transmission.aspx>. Acesso em 23 de maio de 2021. 

   

 Assim como outros arbovírus, o ZIKV é transmitido em ambientes silvestre através de 

vetores artrópodes hematófagos, principalmente mosquitos do gênero Aedes, que ao se 

tornarem infectados, assim se mantém até o final de sua vida. Pouco se sabe sobre quais são 15 

os hospedeiros vertebrados amplificadores do ZIKV. Estudos mostram que PNH do Velho 

Mundo são os principais reservatórios do vírus no meio silvestre no continente africano. 

Contudo embora análises sorológicas tenham identificado anticorpos (IgM) anti-ZIKV em 

outros mamíferos silvestres, como, patos, cabras, vacas, cavalos e morcegos no Senegal 

(1967-1968) e na Indonésia (1978), e em roedores, ovelhas domésticas e cabras no Paquistão 20 

(1983). Além disso, anticorpos anti-ZIKV foram detectados em orangotangos silvestres e em 

semi-cativeiro em Bornéu, Malásia (1996/1997) e em amostras sorológicas de macacos no 

oeste da África (1968 a 2002) (BUENO et al., 2016; DUFFY et al., 2009; VOROU, 2016).   

 Li e colaboradores descreveram em, 2016, infecções e a observação do estado 

virêmico em macacos Rhesus adultos após a inoculação com linhagens de ZIKV circulantes 25 

http://ecdc.europa.eu/en/healthtopics/zika_virus_infection/zika-outbreak/Pages/Zika-countries-with-transmission.aspx
http://ecdc.europa.eu/en/healthtopics/zika_virus_infection/zika-outbreak/Pages/Zika-countries-with-transmission.aspx
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atualmente na América do Sul, demonstrando a susceptibilidade desses animais ao vírus (LI et 

al., 2016). A presença de animais com anticorpos específicos para ZIKV na natureza não 

significa necessariamente que eles atinjam viremia suficiente para transmitir o vírus a um 

mosquito. Mais estudos epidemiológicos são necessários para compreender a dinâmica destes 

animais no ciclo silvestre de transmissão do Zika virus (RABE et al., 2016). No Brasil, os 5 

primeiros casos de detecção de ZIKV em PNH (Callithrix jacchus e Sapajus libidinosus) 

foram descritos no Ceará em 2016, demonstrando a possibilidade destes animais serem 

reservatórios para o vírus no ciclo silvestre no país (FAVORETTO et al., 2016). Análises 

genômicas confirmaram que a linhagem de ZIKV detectada nestes PNH era a mesma 

circulante na América do Sul (FAVORETTO et al., 2016).  10 

 Em 2016, Barr e colaboradores infectaram cultura de células de diferentes espécies de 

animais domésticos e silvestres e de PNH, incluindo espécies encontradas nas Américas, com 

ZIKV (BARR et al., 2016). Efeitos citopáticos foram observados em algumas das linhagens 

de células, demonstrando susceptibilidade à infecção pelo vírus. Os autores descrevem que, 

com um nível de viremia suficientemente alto, estes animais poderiam servir de hospedeiros 15 

transmissores para o vírus. Contudo, destacam que o isolado viral usado nos experimentos do 

estudo não apresenta as mesmas características que o ZIKV circulante na natureza, portanto, 

em experimentos laboratoriais este isolado não simula uma infecção natural (BARR et al., 

2016). Embora os PNH estejam envolvidos na transmissão do ZIKV, não está claro se este 

vírus vai se tornar endêmico em PNH neotropicais e estabelecer um ciclo de transmissão 20 

silvestre nas Américas, de forma semelhante ao que ocorre com o YFV (HANLEY et al., 

2013). Contudo, a grande diversidade de mamíferos no Brasil, incluindo 53 espécies de PNH 

consideradas hospedeiras para o vírus, sugere uma possibilidade de manutenção e/ou  

transmissão de ZIKV no país (BUENO et al., 2016). 

 A transmissão do ZIKV em humanos em áreas urbana e rural se dá através mosquitos 25 

fêmeas infectadas com o vírus. O principal vetor do vírus em regiões africanas é o mosquito 

Aedes africanus, embora o vírus já tenha sido isolado em mosquitos A. henselli, A. 

apicoergenteus. A. opok, A. dalzieli, A. furcifer e A. aegypti. Fora da África o vetor mais 

conhecido é o mosquito A. aegypti, embora o mosquito Ae. albopictus esteja se tornando um 

eficiente vetor para ZIKV (FAYE et al., 2014; VOROU, 2016). Outras formas de transmissão 30 

entre humanos já foram descritas na literatura, como, através de fluidos durante relação 

sexual, transmissão perinatal da mãe para o feto e através de transfusão sanguínea (FOY et 

al., 2011; VOUGA et al., 2016).  
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 A maioria dos casos de infecção por ZIKV são assintomáticos ou apresentam um 

quadro subclínico de febre branda. O quadro clínico mais comum de uma infecção pelo ZIKV 

é semelhante aquele apresentado por pacientes infectados por outras arboviroses (dengue, 

chikungunya e febre amarela), com sintomas como febre, artrites, conjuntivite, dores de 

cabeça, mialgia e nos casos mais graves, dores de estômago associados a vômitos, anorexia e 5 

diarreia. Uma das características mais especificas das infecções por ZIKV são os casos de 

síndrome de Guillain-Barré em alguns pacientes adultos (DICK, 1952; DUFFY et al., 2009; 

LEONHARD et al., 2020; VOROU, 2016). Além dos casos de síndrome de Guillain-Barré, a 

infecção de mulheres grávidas pelo ZIKV está associada a fetos e nascimento de bebês com 

microcefalia. Em 2015, foram registrados no Brasil 1.248 novos casos suspeitos de bebês 10 

nascidos com microcefalia associados ao vírus e em janeiro de 2016 foram descritos os 

primeiros casos de bebês nascidos com anormalidades oftalmológicas (VENTURA et al., 

2016; VOROU, 2016). Entre os anos de 2016 e 2020, foram reportados aproximadamente 458 

mil casos prováveis de infecção por ZIKV no país, sendo destes aproximadamente 143 mil 

confirmados, incluindo em mulheres grávidas (SVS-MS (MINISTÉRIO DA 15 

SAÚDE/SECRETARIA DE VIGILÂNCIA EM SAÚDE)., 2017a, 2018, 2019b, 2020, 

2021a). 

 

2.4. Vírus chikungunya 

 20 

O vírus chikungunya (CHIKV) é um vírus envelopado, com genoma de RNA de 

polaridade positiva (RNA+) membro da família Togaviridae, gênero Alphavirus. O gênero 

Alphavirus é composto por vírus classificados com base em suas propriedades antigênicas. O 

CHIKV pertence ao complexo antigênico Forest Semliki, que inclui os vírus chamados 

“artritogênicos” como os vírus O’nyong-nyong, Ross River e Mayaro, assim classificados 25 

devido às suas características de causar quadros clínicos relacionados a artrites (BURT et al., 

2012; CUNHA, et al., 2020; SCHWARTZ; ALBERT, 2010; STRAUSS; STRAUSS, 1994; 

VU; JUNGKIND; LABEAUD, 2017). Os primeiros casos descritos de febre chikungunya 

ocorreram entre 1952-1953 no Planalto de Maconde na Província do Sul de Tanganyika (atual 

Tanzânia). Foram descritos sintomas como febre, erupções cutâneas e principalmente 30 

artralgias, o que levou a população local a denominar esta doença “chikungunya”, que em 

Bantu significa “aquele que se dobra”, se referindo à posição contorcida que adquiriam 

aqueles acometidos pela artralgias causada pela doença (MASON; HADDOW, 1957; VU; 

JUNGKIND; LABEAUD, 2017). 
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 A hipótese inicial é a de que o CHIKV tenha se originado na África, onde foram 

identificadas duas linhagens: a Leste africana e a Leste/Central/Sul africana (ECSA), que 

inclui um genótipo asiático. Os casos de chikungunya nestas regiões vêm sendo reportados 

desde 1958, com surtos esporádicos a cada 2/20 anos (POWERS; LOGUE, 2007). Os 

primeiros casos relatados da doença fora da África e Ásia ocorreram entre 2005/2006 em ilhas 5 

no oceano Índico, (Comores, Mayotte, Seicheles, Madagascar, Sri Lanka, Maldivas e La 

Réunion) (SCHWARTZ; ALBERT, 2010). Posteriormente, o vírus se dispersou pela Índia, 

Europa (Itália e França), América do Norte e em 2013 foram confirmados casos no Caribe, 

América Central e América do Sul (Figura 9), incluindo o Brasil (FISCHER; STAPLES, 

2014; VU; JUNGKIND; LABEAUD, 2017). Entre os anos de 2015 e 2021 foram reportados 10 

aproximadamente 830 mil casos prováveis de infecção por CHIKV no país, sendo 

aproximadamente 390 mil confirmados e 548 óbitos reportados (SVS-MS (MINISTÉRIO DA 

SAÚDE/SECRETARIA DE VIGILÂNCIA EM SAÚDE)., 2017a, 2018, 2019b, 2020, 2021a, 

b). 

 15 

 

Figura 9: Regiões onde foram reportados casos de transmissão do vírus chikungunya. O mapa 

mostra os países e territórios com casos de transmissão reportados e atuais do CHIKV. Fonte: Centro 

de Controle de Prevenção de Doenças, Estados Unidos, abril de 2016. Disponível em: 

<https://www.cdc.gov/chikungunya/geo/>. Acesso em 23 de maio de 2021.  20 
 

 

 O CHIKV é mantido na natureza através de um ciclo enzoótico silvestre entre PNH, 

pequenos mamíferos (como morcegos) e vetores artrópodes hematófagos do gênero Aedes. 

Contudo, o papel dos PNH no ciclo enzoótico do CHIKV ainda precisa ser bem elucidado 25 

(CUNHA, et al., 2020; FIGUEIREDO, 2007).   

https://www.cdc.gov/chikungunya/geo/
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 Estudos de soroprevalecência de anticorpos contra o CHIKV sugerem que na África o 

macaco-verde africano (Cercopithecus sabaeus) e os babuínos chacma (Papio ursinus) sejam 

importantes hospedeiros do vírus na região do Zimbabué (MCINTOSH et al., 1964). Além 

disso, o CHIKV foi isolado de macacos-verde africanos e patas (Erythrocebus patas) e de 

babuínos da Guiné (Papio papio) no Senegal e em chimpanzés no Congo (DIALLO et al., 5 

1999; MCINTOSH et al., 1964; MONLUN et al., 1993; TSETSARKIN; CHEN; WEAVER, 

2016).  Após um surto de CHIKV em humanos na Malásia (2008/2009), amostras de PNH da 

espécie Macaca fascicularis foram testadas, principalmente devido à aproximação destes com 

humanos. Embora apenas um macaco (0,7%) tenha demonstrado anticorpos neutralizantes 

para CHIKV, o vírus foi posteriormente isolado de quatro (3,8%) amostras da mesma espécie 10 

de PNH in Kuala Lampur (2017)  demonstrando que esta espécie pode estar envolvida no 

ciclo de manutenção do vírus (APANDI et al., 2009; SAM et al., 2015). Até o momento não 

existem estudos comprovando a presença de CHIKV circulando entre PNH nas Américas, 

incluindo o Brasil. Embora não se possa descartar a possibilidade de infecção de PNH pelo 

CHIKV, mais estudos epidemiológicos de detecção molecular ou de anticorpos neutralizantes 15 

específicos devem ser realizados, principalmente devido à circulação de outros arbovírus 

concomitantemente em várias regiões do país (VOURC’H et al., 2014). 

 Durante grandes epidemias, o CHIKV pode ser transmitido entre humanos em estado 

virêmico através de mosquitos, mantendo um ciclo homem-mosquito-homem. O principal 

vetor do CHIKV na África e em outras regiões tropicais e subtropicais é o mosquito A. 20 

aegypti, embora este vírus já tenha sido isolado em outras espécies, como, A. africanus, A. 

luteocephalus e A. furcifer-taylori (BURT et al., 2012). A disseminação do CHIKV para 

regiões consideradas não endêmicas se deve principalmente a uma adaptação genética no 

CHIKV; uma substituição do aminoácido alanina pelo aminoácido valina na posição 226 do 

gene da poliproteína de superfície do envelope (E1) do vírus. Esta mutação adaptativa do 25 

vírus permitiu uma maior capacidade de transmissão e infectividade pelo mosquito A. 

albopictus, presente em regiões tropicais e temperadas do globo (ABDELNABI; NEYTS; 

DELANG, 2017; BURT et al., 2012; CUNHA, et al., 2020; TSETSARKIN; CHEN; 

WEAVER, 2016). 

Os sintomas associados a uma infecção por CHIKV são muito similares àqueles 30 

observados em um paciente infectado por DENV, porém, diferente do que ocorre na dengue, a 

maioria dos indivíduos infectados por CHIKV é sintomática. Com um período de incubação 

de 1 - 12 dias, o quadro clínico mais brando é caracterizado por febre súbita e alta, artralgias, 

mialgia, dores de cabeça, fotofobia e erupções cutâneas. Casos fatais são estimados em 1 em 
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1000 sendo a maioria deles ocorrendo em recém nascidos e adultos acima de 27 anos. Os 

sintomas associados à doença desaparecem após 7 - 10 dias, porém, muitos dos infectados 

reportam dores persistentes nas regiões das articulações por semanas, meses ou até anos 

(BURT et al., 2012; SCHWARTZ; ALBERT, 2010; VU; JUNGKIND; LABEAUD, 2017).  

 5 

2.5. Vírus oropouche 

 

O vírus oropouche (OROV) responsável pela febre oropouche, é um membro do 

gênero Orthobunyavirus, família Peribunyaviridae. O OROV pertence ao sorogrupo Simbu, 

que inclui 25 vírus classificados em dois subclados filogenéticos, o subclado A, do qual 10 

pertencem o OROV e o vírus Manzanilla, e o subclado B, que incluem os vírus Akabane, 

Sathuperi, Simbu e Shamonda e Shuni (BRIESE; CALISHER; HIGGS, 2013; TRAVASSOS 

DA ROSA et al., 2017). O OROV possui genoma de RNA fita simples com polaridade 

negativa segmentado em três segmentos: L (large), que codifica RNA-polimerase-RNA-

dependente, M (medium), que codifica as glicoproteínas de superfície Gn e Gc, proteína do 15 

nucleocapsídeo (N) e a proteína não estrutural NSm, e o segmento S (small) que codifica a 

proteína não estrutural NSs (BRIESE; CALISHER; HIGGS, 2013; ROMERO-ALVAREZ; 

ESCOBAR, 2018; SAKKAS et al., 2018). 

O OROV foi isolado de humanos pela primeira em 1955, no vilarejo Vega de 

Oropouche, em Trindade (ANDERSON et al., 1961). As primeiras descrições de detecção de 20 

OROV no Brasil ocorreram em 1960, onde o vírus foi isolado de três bichos-preguiça 

(Bradypus tridactylus) e em um pool de mosquitos A. serratus em Belém, no Pará. Em 1961, 

o primeiro surto de febre do oropouche, com mais de 11.000 casos registrados, ocorreu em 

Belém. Posteriormente, sucessivos surtos foram descritos, principalmente na região da bacia 

Amazônica (PINHEIRO, et al., 1976; TRAVASSOS DA ROSA et al., 2017; 25 

VASCONCELOS, et al., 2011). Entre os anos de 1961 e 2000, epidemias de OROV foram 

descritas em diversos estados do país, incluindo Acre, Amapá, Amazonas, Goiás, Maranhão, 

Pará, Rondônia e Tocantins (ROMERO-ALVAREZ; ESCOBAR, 2018). 

O primeiro isolamento do OROV fora da região da bacia Amazônica ocorreu em 2000 

a partir de amostras de um PNH do gênero Callithrix, demonstrando a presença do vírus  em 30 

novas áreas e possivelmente novos hospedeiros, como os PNH (NUNES et al., 2005). Em 

2016, foram detectados anticorpos anti-OROV em dois pacientes em São Paulo, que haviam 

viajado para os estados de Rondônia e Bahia, demonstrando a importância de se aprimorar as 

avaliações clínicas de sintomatologia e os testes de diagnósticos diferenciais para os arbovírus 
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circulantes no Brasil (LUNA et al., 2017; SAKKAS et al., 2018). Mais recentemente (2021), 

o OROV foi detectado em um paciente em Teresina, no Piauí (G1PI, 2021). 

 O OROV é mantido na natureza através de um ciclo urbano e um ciclo silvestre 

(Figura 10). O ciclo urbano tem como vetor primário mosquitos do gênero Culicoides, 

principalmente C. parensis, e humanos (DIXON et al., 1981; SAKKAS et al., 2018). 5 

Contudo, já foi demonstrado que mosquitos Culex quinquefasciatus também possuem a 

capacidade vetorial para OROV (HOCH; ROBERTS; PINHEIRO, 1986). Além disso, 

durante um surto de dengue no Mato Grosso o segmento S do genoma de OROV foi 

detectado em pools de mosquitos C. quinquefasciatus (CARDOSO, et al., 2015). O ciclo 

silvestre do OROV tem como hospedeiros naturais mamíferos e aves silvestres e domésticas. 10 

Anticorpos anti-OROV foram descritos em bichos-preguiça, em alguns gêneros de PNH como 

Sapajus sp., Alouatta caraya, Callithrix penicilatta, além de espécies de roedores 

(Proechimys spp.) e pássaros silvestres (Fringillidae, Thaurapidae, Columbidae) 

(PINHEIRO; TRAVASSOS DA ROSA; TRAVASSOS DA ROSA, 1981a; SAKKAS et al., 

2018; TEIXEIRA NUNES et al., 2005). Além disso, o vírus foi isolado de bichos-preguiça 15 

(1960) no Pará, em PNH em Arinos (2000) em Minas Gerais e em Miranda (2013) no Mato 

Grosso (PINHEIRO, et al 1976; NUNES et al., 2005). Pouco se sabe sobre o vetor primário 

de transmissão do OROV no ambiente silvestre, contudo, estudos epidemiológicos e 

laboratoriais indicam que espécies do mosquito Coquillettidia venezuelensis, C. 

quinquefasciatus, A. serratus e Culicoides possam estar envolvidos no ciclo de transmissão do 20 

vírus (CARDOSO et al., 2015; LUNA et al., 2017; PINHEIRO et al, 1976). 
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Figura 10: Ciclos de transmissão do vírus oropouche. O ciclo silvestre do OROV inclui mamíferos 

silvestres como Callithrix penicillata (A), Bradypus tridactylus (B), Sapajus spp.(C), Allouatta caraya 

e possivelmente de Proechimys spp. (D) O vírus oropouche também foi isolado de aves silvestres (E). 

Os possíveis vetores do ciclo silvestre de OROV incluem Coquillettidia venezuelensis e Aedes 5 
serratus (F).  No ciclo urbano, os humanos são possíveis hospedeiros (G) podendo levar a surtos e 

epidemias em ambientes urbanos (I). O ciclo urbano de transmissão, acredita-se, é mantido por 

Culicoides paraensis (H). Culex quinquefasciatus também foi associado à dispersão do vírus 

oropouche (ROMERO-ALVAREZ; ESCOBAR, 2018).  

 10 

Em humanos, a febre oropouche se manifesta de forma similar a outras arboviroses, 

com quadros de febre alta que podem durar de 2-7 dias, dores de cabeça, mialgia, artralgia, 

náuseas, tonturas e fotofobia (ROMERO-ALVAREZ; ESCOBAR, 2018; TRAVASSOS DA 

ROSA et al., 2017). Em casos mais graves podem ser observados erupções cutâneas, dor 

retro-orbital, mal-estar generalizado, sangramento gengival e meningite ou encefalite 15 

(ROMERO-ALVAREZ; ESCOBAR, 2018). As manifestações neurológicas clinicamente 

definidas como meningite são registradas principalmente durante grandes surtos e incluem dor 

de cabeça intensa, tontura, letargia, diplopia e em alguns casos, ataxia e rigidez na região do 

pescoço. Infecções com manifestação de dor de cabeça extrema e rigidez no pescoço 

anteciparam casos de meningite asséptica (PINHEIRO; TRAVASSOS DA ROSA; 20 

TRAVASSOS DA ROSA, 1981).  
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2.6. Vírus mayaro 

 

O vírus mayaro (MAYV) é um Alphavirus pertencente à família Togaviridae, e é 

responsável por causar a febre mayaro em humanos. O MAYV possui genoma com 

aproximadamente 11 kb e é constituído de RNA fita simples, polaridade positiva dividido em 5 

duas janelas de leitura (ORFs: Open reading frames). A ORF não estrutural codifica uma 

poliproteína que dá origem a quatro peptídeos não estruturais (NSP1-4), e a ORF estrutural 

codifica uma poliproteína que dá origem a seis peptídeos estruturais (capsídeos; envelope 3-

E3, E2, 6K, transframe- TR e E1) (MACKAY; ARDEN, 2016; STRAUSS; STRAUSS, 

1994). O MAYV faz parte do sorogrupo do Complexo Semliki, composto por mais oito vírus 10 

(Bebaru, CHIKV, Getah, Semliki Forest, Ross River, O’nyong-nyong e Una vírus) de 

importância médica e veterinária que compartilham sítios antigênicos comuns podendo gerar 

reatividade cruzada entre eles durante testes sorológicos (ESPOSITO; FONSECA, 2017; 

GRIFFIN, 2013).  

 O MAYV foi isolado pela primeira vez de trabalhadores rurais que apresentavam 15 

doença febril na ilha de Trindade em 1954 (ANDERSON et al., 1957; CASALS; 

WHITMAN, 1957). No Brasil, o vírus foi isolado pela primeira vez em 1955, no Pará 

(CAUSEY; MAROJA, 1957). Desde então, outros surtos de febre mayaro ocorreram no país, 

como o de Belterra em 1978 (HOCH et al., 1981), Conceição de Araguará (1981) e Benevides 

(1991), no Pará (VASCONCELOS et al., 1998). Em 1991, na cidade de Peixes em Tocantins, 20 

foi reportado outro surto de febre mayaro, bem como na cidade Itaruma, Goiás, em 1987 e 

1991 (VASCONCELOS et al., 1998). Em 2008, 36 casos de febre do mayaro foram 

reportados em uma comunidade rural em Belém, Pará (AZEVEDO et al., 2009). E entre 2011 

e 2013 no Mato Grosso, foram descritos casos de coinfecção de DENV e MAYV (ZUCHI et 

al., 2014). Mais recentemente, em Goiás, foram detectados anticorpos IgM anti-MAYV em 25 

pacientes que viajaram para áreas rurais no estado (BRUNINI et al., 2017). 

Como a maioria dos arbovírus, o MAYV se mantém na natureza primariamente 

através de um ciclo silvestre envolvendo mosquitos silvestres de hábitos diurnos encontrados 

em topos de árvores e que se alimentam do sangue de PNH e possivelmente de outros 

vertebrados (MACKAY; ARDEN, 2016). Os vetores do MAYV incluem mosquitos do 30 

gênero Haemagogus (principalmente Haemagogus janthinomys), os mesmos envolvidos na 

transmissão do YFV. Contudo, já foi demonstrado por estudos de competência vetorial que 

mosquitos do gênero Aedes são capazes de transmitir o vírus (HOCH et al., 1981; LONG et 

al., 2011; MACKAY; ARDEN, 2016). Os reservatórios hospedeiros para MAYV não são 
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totalmente conhecidos. Contudo, já foi demonstrado que ele pode infectar uma ampla gama de 

hospedeiros que incluem mamíferos como carnívoros, marsupiais, roedores, primatas, 

artiodátilos e preguiças (DE THOISY et al., 2003). Um estudo realizado em Belterra, no Pará, 

encontrou 27% dos PNH do gênero Callithrix positivos para anticorpo específico para 

MAYV, além disso, já foram descritos anticorpos específicos para MAYV em diferentes 5 

espécies de PNH (Alouatta seniculus, Alouatta belzebul, Pithecia pithecia e Saguinus midas) 

em países da América do Sul (Guiana Francesa e Panamá) (CAICEDO et al., 2021; 

CAUSEY; MAROJA, 1957; DE THOISY, et al., 2003; HOCH et al., 1981). 

Em humanos, os sintomas da febre mayaro são semelhantes a de outras arboviroses 

febris que incluem febre abrupta, que pode durar de três à cinco dias, erupções cutâneas, dor 10 

muscular, dor retro orbital, dor de cabeça, diarreia e dores nas articulações que podem 

persistir meses ou até mesmo anos (PINHEIRO et al., 1981). Não há antiviral disponível 

contra o MAYV e apenas os sintomas da doença são tratados. Em 2014, uma vacina de vírus 

atenuado foi desenvolvida e se mostrou altamente imunogênica e protetora em camundongos. 

Contudo, a vacina ainda não está disponível para uso em humanos (MACKAY; ARDEN, 15 

2016; WEISE et al., 2014).  

 

2.7. Importância dos PNH na vigilância da emergência e reemergência de 

arboviroses 

  20 

 A emergência/reemergência de arbovírus e o aumento da incidência de arboviroses em 

várias partes do mundo estão relacionados a vários fatores de mudanças ambientais e 

antropogênicas (BLAIR; ADELMAN; OLSON, 2000; VASILAKIS; GUBLER, 2016). O 

impacto das altas incidências de arboviroses é uma grande ameaça à saúde pública de um país 

ou região, além de gerar consequências diretas e indiretas em sua economia. Desta forma, o 25 

governo dos países afetados deve investir em campanhas de combate ao vetor e sistemas de 

vigilância que permitam identificar e prevenir possíveis emergências do vírus, como os 

arbovírus, na população (MAYER; TESH; VASILAKIS, 2017a). A vigilância sentinela é uma 

das ferramentas que permite a detecção precoce da presença de arbovírus na natureza antes 

destes chegarem às áreas urbanas gerando risco à população. Dentre os hospedeiros 30 

vertebrados dos arbovírus, os PNH desempenham papel de sentinelas na vigilância 

epidemiológica para alguns vírus, como YFV, alertando as autoridades da saúde a agirem para 

evitar possíveis epidemias (KOWALEWSKI et al., 2011; SVOBODA, 2007; WOLFE et al., 

1998).  



55 

 

 A investigação de doenças infecciosas utilizando PNH como fonte de estudo permite 

compreender o ciclo de transmissão do arbovírus, identificar a origem do agente patogênico, 

assim como os fatores que influenciam a sua manutenção na natureza (WOLFE et al., 1998). 

Os PNH compartilham semelhanças fisiológicas e características genéticas com os humanos e 

consequentemente a susceptibilidade a uma variedade de patógenos, incluindo os arbovírus. 5 

Além disso, os PNH podem ocupar o mesmo ambiente que os humanos, vivendo em 

fragmentos de matas localizados próximos à regiões urbanas e periurbanas (WOLFE et al., 

1998). Os PNH têm como hábitats regiões de mata, locais onde se pode encontrar altas 

densidades de vetores. Além disso, os PNH em sua maioria vivem em grupos e embora sejam 

territorialistas, são animais que necessitam se deslocar por várias regiões em busca de 10 

alimentos, o que pode facilitar a exposição dos primatas aos vírus e consequentemente sua 

dispersão (FREELAND, 1976; WOLFE et al., 1998).  

 Os primeiros relatos da observação de PNH como sentinelas ocorreram na África a 

partir de estudos epidemiológicos sobre a febre amarela. Algumas espécies de PNH do Novo 

Mundo, como por exemplo, bugios (gênero Alouatta) são considerados altamente susceptíveis 15 

ao YFV e desenvolvem a doença de forma fatal, assim como ocorre em humanos. A morte 

destes animais no ambiente silvestre tem servido de alerta da presença do YFV no ambiente. 

Assim como ocorreu com a FA, o isolamento de vírus em PNH mortos levou à identificação 

de novos arbovírus, como foi o caso do vírus causador da doença Kyasanur, descoberto após 

uma sequência de mortes de macacos (Macaca radiata) na Floresta Kyasanur, na Índia  20 

(ALMEIDA et al., 2014; WOLFE et al., 2001).  

 No Brasil, a vigilância passiva de PNH se iniciou em 1999 e a partir de 2002 o 

Ministério da Saúde iniciou juntamente com técnicos da saúde pública de diversas regiões do 

país, a elaboração do Manual de Vigilância de Epizootias em PNH. Lançado em 2005, o 

manual teve como intuito intensificar e aprimorar as ações de vigilância e na identificação de 25 

arboviroses no país (BRASIL, 2005; SVOBODA, 2007). Entre 2000/2001, ocorreram relatos 

de mortes de PNH da espécie Alouatta caraya na região noroeste do Paraná, porém estas 

mortes só foram relatas no final de 2001 à Secretaria de Saúde do estado, impossibilitando 

estabelecer a sua causa. No mesmo ano, ocorreram mortes de macacos da espécie Alouatta 

guariba no Rio Grande do Sul, tendo como diagnóstico a infecção por YFV (TORRES et al, 30 

2003). Entre 2007/2009 foram registradas 4.339 epizootias envolvendo 2.272 mortes de PNH, 

deste total, 64,8% eram bugios (Alouatta spp.). Do total, foram confirmadas 474 mortes por 

infecção por YFV, destes 92,8% envolveram bugios. Sagüis (Callithrix spp.), macacos-prego 

(Sapajus spp.) e outros primatas de espécies não identificadas somaram 7,2% dos casos no 
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período citado (LEAL et al., 2016). Esse cenário reforçou ainda mais a necessidade da 

vigilância sentinela nesses animais. 

 Além disso, estudos soroepidemiológicos com PNH no Paraná e Mato Grosso do Sul 

mostraram que 17% (n= 121) possuíam anticorpos específicos para SLEV, sugerindo o 

envolvimento de PNH na manutenção deste vírus na natureza.  Na Guiana Francesa, foram 5 

detectados altos títulos de anticorpos para MAYV em PNH, sugerindo a presença e circulação 

deste vírus nos PNH deste país. Anticorpos para MAYV também foram detectados em 

animais na cidade de Bonito, Mato Grosso do Sul, assim como em espécies Callithrix 

argentata no estado do Pará (BATISTA et al., 2012). Esses dados em conjuntos colaboraram 

de forma significativa para a detecção de arbovírus em uma determinada região, além dos 10 

estudos do ciclo de manutenção e ou transmissão viral, podendo desta forma, contribuir para 

estratégias de prevenção de arboviroses. 
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3. JUSTIFICATIVA 

  

 O aumento expressivo do número de casos e da emergência e reemergência de 

doenças infecciosas tem gerado um alerta para a saúde humana e animal em todo o mundo. 

Dentre as doenças infecciosas de maior impacto na saúde global, se destacam as zoonoses, 5 

que acometem tanto animais vertebrados quanto humanos. Diversos fatores estão relacionados 

à emergência e dispersão de zoonoses no mundo, incluindo fatores naturais como as 

mudanças climáticas e a própria evolução natural dos patógenos. Contudo, os principais 

fatores relacionados são os antropogênicos como a destruição de hábitats naturais, aumento 

populacional e da urbanização, aproximação dos ambientes silvestres e transporte e/ou 10 

comercialização de animais silvestres e domésticos entre diferentes regiões.  

 Dentre as doenças zoonóticas que vêm se destacando nos últimos anos, estão as 

arboviroses, doenças virais transmitidas por artrópodes hematófagos a humanos e animais. O 

aumento do número de casos de arboviroses nas últimas décadas e a ressurgência de 

epidemias previamente controladas além de ser uma ameaça à saúde pública também causam 15 

consequências diretas ou indiretas à economia de um país. Este deve não só investir em leitos, 

infraestrutura equipamentos hospitalares, como também em serviços de vigilância e 

conscientização da população quanto às formas de prevenção da transmissão dos arbovírus. 

Uma das ferramentas de vigilância epidemiológica de arboviroses é a investigação das 

epizootias envolvendo animais sentinelas para a manutenção da circulação desses vírus na 20 

natureza. Os primatas não humanos são considerados hospedeiros para uma variedade de 

arbovírus, como por exemplo, YFV, ZIKV, CHIKV, MAYV e OROV. O recente surto de 

febre amarela (2016 - 2018) no Brasil e a detecção do YFV em humanos e em PNH em 

ambientes urbanos gerou uma preocupação em relação à reurbanização do ciclo de 

transmissão deste vírus no país. Além disso, a recente introdução do ZIKV e CHIKV no 25 

Brasil mostra que mais estudos são necessários para compreender os possíveis hospedeiros e 

reservatórios destes vírus em ambientes urbanos, na interface urbano-rural e em ambientes 

rurais/silvestres.  

 Neste contexto, a vigilância sentinela utilizando PNH e outros animais silvestres é 

uma das ferramentas que permite a detecção precoce da presença de arbovírus na natureza 30 

antes destes chegarem às zonas urbanas gerando risco à população. Para isto, análises 

soroepidemiológicas e técnicas de biologia molecular auxiliam na detecção do vírus e estudos 

da sua dinâmica nos ciclos zoonóticos e epizoótico. Estes resultados podem ter aplicações 

diretas nos programas de vigilância epidemiológicas, monitoramento e controle de endemias, 
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epidemias e epizootias. Além do controle de epidemias em humanos, estes resultados 

colaboram com pesquisas e trabalhos de conservação animal, controle de epizootias, no 

auxílio das gestões de políticas públicas de controles de arboviroses, educação e 

conscientização ambiental. 

 Este trabalho teve como objetivos colaborar com informações que auxiliassem na 5 

vigilância sentinela dos PNH no Brasil, auxiliar na identificação de áreas de risco para YFV 

nos estados de Minas Gerais e Espírito Santo durante o surto de FA silvestre de 2017/2018 e 

fazer o estudo epidemiológico da região nos anos de 2019/2020 após a epidemia de FA em 

Minas Gerais. Além disso fazer a investigações de eventos de spillover (MAYV, OROV) e 

spillback (CHIKV, ZIKV) de arbovírus que possam ter como hospedeiros os PNH. E 10 

finalmente, as recentes epidemias de FA trouxeram a oportunidade de estudos mais amplos 

sobre a infecção de YFV em PNH, portanto, diante deste cenário este trabalho propôs uma 

revisão sobre os principais achados histopatológicos e da infecção de YFV em diferentes 

espécies de PNH sob uma perspectiva histórica e dos surtos recentes de FA no Brasil. 

15 
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4. OBJETIVOS 

 

4.1. Objetivo Geral 

 

 Investigar a infecção de YFV e outros arbovírus (CHIKV, ZIKV, OROV e MAYV) 5 

em amostras de primatas não humanos coletados nos estados de Minas Gerais e Espírito 

Santo, de 2017 a 2020. 

 

4.2. Objetivos Específicos  

 10 

• Investigar a infecção por YFV, em primatas não humanos, no estado de Minas Gerais, 

entre os anos de 2018 a 2020, e no Espírito Santo em 2017; 

• Analisar da dinâmica de circulação do YFV em PNH coletados em ambiente 

rural/silvestre, na interface rural/urbana e no ambiente urbano, no estado de Minas 

Gerais;  15 

• Investigar a infecção por CHIKV, ZIKV, OROV e MAYV, em primatas não humanos, 

no estado de Minas Gerais; 

• Revisar os principais achados histopatológicos e da infecção de YFV em diferentes 

espécies de PNH sob uma perspectiva histórica e dos surtos recentes no Brasil. 

 20 
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5. MATERIAIS E MÉTODOS 

 

5.1. Fluxo de Trabalho 

 

 A metodologia deste estudo seguiu o fluxo de trabalho apresentado no Fluxograma 1. 5 

 

Fluxograma 1: Fluxograma de metodologia de trabalho. Fluxograma de trabalho para as amostras 

de primatas não humanos coletadas em Minas Gerais (2017-2020) e no Espírito Santo (2017). 

 

5.2. Aspectos éticos 10 

  

 Parte do presente projeto foi submetido e aprovado (Protocolo CEUA: 98/2017) pela 

Comissão de Ética no Uso de Animais (CEUA) da Universidade Federal de Minas Gerais 

(UFMG) para avaliação e validação do recebimento e armazenamento de amostras biológicas 

de primatas não humanos de acordo com a Lei 11.794/2008 e Decreto 6.899/2009 do 15 

Conselho Nacional de Controle de Experimentação Animal (CONCEA). Além disso o projeto 

está cadastrado no SISGEN, sob protocolo A3A89D6. A coleta e o uso de amostras de PNH 
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coletados em Vitória - ES pelo Prof. Dr. Sérgio Lucena Mendes do Departamento de Ciências 

Biológicas da Universidade Federal do Espírito Santo - CCHN/UFES foi autorizada (Número: 

58110-1) de acordo com o artigo 28 da IN 3/2014, pelo Sistema de Autorização e Informação 

em Biodiversidade – SISBIO (Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade – 

ICMBio). 5 

 

5.3. Caracterização dos locais de estudo e das amostras biológicas 

 

5.3.1. Espírito Santo 

  10 

 O estado do Espírito Santo possui uma população total de cerca de 4.018.650 de 

habitantes (IBGE, 2019a), onde, aproximadamente dois terços vivem em áreas urbanas, e o 

restante em áreas rurais. O estado situa-se entre os paralelos 17° 53’ 29’’ N e 21° 18’ 03’’ S e 

os meridianos 39° 41’ 18’’ E - 41° 52’ 45’’ W e compreende uma área de 46.089,390 km2, 

constituída por duas regiões distintas, litoral e planalto, e apresenta clima tropical úmido 15 

durante todo ano. O estado do Espírito Santo possuía 90% da sua extensão territorial coberta 

por Mata Atlântica, porém, devido a diversos fatores ambientais e antropogênicos, o estado 

apresenta atualmente menos de 15% do seu território coberto por matas divididas em 

fragmentos florestais (ATLÂNTICA, 2017). Na região serrana do estado, podem ser 

encontradas sete espécies de primatas: Brachyteles hypoxanthus (muriqui-do-norte), 20 

Cellicebus personatus (sauá, guigó), Callithrix flaviceps (sagüi-da-serra), Callithrix geoffroyi 

(sagüi-da-cara-branca), Sapajus nigritus (macaco-prego), Alouatta guariba (bugio-marrom) e 

Sapajus robustos (macaco-prego de crista), sendo que entre estas espécies, cinco são 

consideradas em ameaça de extinção (muriqui-do-norte, sauá/guigó, sagüi-da-serra, macaco-

prego de crista e bugio-marrom) (IUCN, 2021; PASSAMANI, 2008).  25 

 

5.3.2. Minas Gerais 

  

 O estado de Minas Gerais possui uma população total de cerca 21.168.791 habitantes 

onde aproximadamente 85% vivem em áreas urbanas, e o restante em áreas rurais (IBGE, 30 

2019b). O estado situa-se entre os paralelos 14°13’58’’N e 22°54’00’’S e os meridianos 

39°51’32’’E e 51°02’35’’W e compreende uma área de 586,522 km2, constituída por áreas de 

Mata Atlântica, Cerrado, Campos de Altitude, Campo Rupestres e Mata Seca (Governo de 

Minas Gerais, 2017). No estado podem ser encontradas dez espécies de primatas: A. guariba 
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(bugio-marrom), C. penicillata (Mico-estrela), C. geoffroyi (sagüi-da-cara-branca), Callithrix 

flaviceps (sagüi-da-serra), Callithrix aurita (sagüi-da-serra-escuro), Sapajus robustos 

(macaco-prego de crista) e S. nigritus (macaco-prego), Callicebus personatus (sauá, guigó) e 

C. nigrifrons (sauá, guigó) e Brachyteles hypoxanthus (muriqui-do-norte) (IUCN, 2019). 

 5 

5.3.3. Amostras biológicas 

  

 O presente trabalho teve como local de estudo áreas urbanas, áreas de interface 

urbana-rural e áreas rurais/silvestres dos estados de Minas Gerais (MG) e Espírito Santo (ES). 

As amostras biológicas deste estudo pertencem a primatas não humanos coletados nos 10 

ambientes acima citados, durante (2018) e após (2019/2020) a epidemia de febre amarela em 

Minas Gerais, e durante a epidemia de FA (2017) no Espírito Santo. Além disso, foram 

utilizadas neste estudo, uma coleção de 397 amostras de fígado de PNH coletadas pelo 

Laboratório de Zoonoses da Prefeitura de Belo Horizonte – MG (LZOON/MG) em 2017 em 

MG, para a investigação de CHIKV, MAYV e OROV (SACCHETTO, 2020) 15 

 As amostras biológicas de órgãos (olhos, coração, pulmão, fígado, baço, rins, 

intestino, bexiga e gônadas femininas) de PNH encontrados mortos no ES (2017), foram 

coletadas durante trabalho de campo e evisceradas juntamente com os alunos do laboratório 

de Mastozoologia da Universidade Federal do Espírito Santo (UFES). As amostras foram 

gentilmente cedidas pelo Prof. Dr. Sérgio Lucena Mendes do Departamento de Ciências 20 

Biológicas - CCHN/UFES para realização da investigação molecular pra arbovírus. As 

amostras de órgãos (fígado e pulmão) de carcaças de PNH de MG (2018-2020) foram 

coletadas pela população local e/ou pelos agentes de saúde e encaminhadas ao LZOON/MG. 

As carcaças de PNH recebidas foram armazenadas em freezer -20°C até o momento da coleta 

dos órgãos pela equipe do LZOON-MG. Foram enviadas ao Laboratório de Vírus (LV-25 

UFMG) cinco carcaças de PNH coletadas em janeiro/2018 que foram armazenadas em freezer 

de acesso restrito a -20°C até o momento da coleta dos órgãos pela equipe do LV-UFMG. 

Após janeiro/2018, apenas amostras de fígados e pulmões foram encaminhadas ao LV-

UFMG. Estas amostras de órgãos encaminhadas foram armazenadas em freezer -80°C de 

acesso restrito. Parte de cada amostra foi preservada em solução RNAlater™ Stabilization 30 

Solution (Invitrogen – Thermo Fisher Scietific/ EUA) a -20ºC ou -80ºC, para análises 

qualitativas e quantitativas da presença do vírus através de ensaios moleculares e ensaios de 

avaliação de atividade neutralizante viral.  
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 As carcaças dos animais coletados em 2017 (ES) e recebidos no início do ano de 2018 

(MG) foram utilizadas para identificação das espécies, sendo posteriormente taxidermizadas e 

tombadas na Coleção de Mamíferos da UFES e da UFMG. O descarte dos resíduos biológicos 

seguiu as normas e recomendações de biossegurança previstas pela Gerência de Resíduos do 

Instituto de Ciências Biológicas da UFES e da UFMG. 5 

 No LZOON-BH, as carcaças de PNH foram descongeladas e inspecionadas 

visualmente quanto ao estágio de decomposição e/ou conservação, e diferentes aspectos 

foram levados em conta, como: (i) brilho do tecido (brilhante ou opaco); (ii) cor do tecido 

(esverdeado, acinzentado ou esbranquiçado); (iii) consistência (se o tecido estava firme ou 

amolecido); (iv) cheiro (se a carcaça estava com cheiro de apodrecido ou não); e (v) presença 10 

ou ausência de parasitas (larvas). 

 Em laboratório de acesso restrito (Laboratório de Anatomia Veterinária-UFMG), os 

manipuladores de carcaças de animais usaram touca, óculos de segurança, máscara N95, 

jalecos de mangas compridas descartáveis e luvas de látex em camada dupla para 

manipulação das carcaças. Todo equipamento de proteção individual usado foi acondicionado 15 

em sacos plásticos de lixo biológico e autoclavados. Pinças, tesouras e outros materiais 

utilizados para retirada de parte das vísceras foram autoclavados antes da lavagem. Os 

materiais perfurocortantes foram descartados em embalagens do tipo descarpak, autoclavados 

e então encaminhados para descarte apropriado. As macas, o chão do laboratório e outros 

materiais de apoio foram desinfetados com solução de hipoclorito 10% por 30 minutos, 20 

seguido de lavagem com sabão e água corrente. As macas foram ainda enxaguadas e 

desinfetadas com álcool 70%.  

 As carcaças foram colocadas em macas de aço inoxidável para descongelamento e 

retirada de material biológico, que foi acondicionado em microtubos de 1,5 mL e congeladas 

imediatamente. Este material foi armazenado em caixas em freezer -80°C em salas trancadas 25 

com acesso restrito. Após a retirada dos órgãos, o restante das vísceras foi acondicionado em 

sacos plásticos de resíduo biológico, com simbologia de material infectante e congelados 

imediatamente em freezer de acesso restrito. O descarte do material biológico foi feito de 

acordo com regras de biossegurança e regras da Gerencia de Resíduos do Instituto de Ciências 

Biológicas (ICB), e em seguida, recolhidas por empresa terceirizada especializada (contratada 30 

pela UFMG). O material foi transportado em caminhões próprios e identificado. Todo o 

material utilizado foi autoclavado, descaracterizado e em seguida descartado em aterro 

sanitário.  
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5.4. Levantamento molecular de arbovírus em amostras de PNH 

  

 As amostras biológicas de MG foram obtidas a partir de carcaças de PNH recebidas 

pelo LZOON-BH. Neste laboratório todas a carcaças foram previamente testadas para a raiva, 

utilizando-se fragmentos de cérebro para a Reação de Imunonofluorescência Direta (RIFD) e 5 

macerados de cérebro para inoculação em camundongos seguidos de RIFD. Somente 

amostras de animais negativos para o vírus da raiva foram encaminhadas ao LV-UFMG e 

usadas neste trabalho. Para a triagem molecular de YFV, CHIKV, ZIKV, MAYV e OROV 

foram realizadas reação em cadeia da polimerase em tempo real (RT-qPCR). As amostras 

positivas foram submetidas à PCR convencional (PCR endpoint) para posterior 10 

sequenciamento. 

 

5.4.1. Extração de RNA viral total 

  

 O RNA total viral foi obtido a partir de amostras de fragmentos de fígados e pulmões, 15 

preservadas em solução RNAlater™ Stabilization Solution (Invitrogen – Thermo Fisher 

Scientific, EUA) a -20°C ou -80°C. O RNA total foi extraído seguindo o protocolo do kit de 

extração de ácidos nucleicos virais RNeasy® mini kit (Quiagen, Alemanha), como 

recomendado pelo fabricante. Os RNAs totais obtidos foram armazenados a -80ºC até o 

momento da triagem por PCR. 20 

 

5.4.2. Detecção de arbovírus através de RT-qPCR One Step (tempo real) e PCR 

Endpoint (convencional) 

  

 Após a extração de RNA total foram realizadas triagens moleculares através de RT-25 

qPCR One Step (Sistema GoTaq®Probe 1-StepRT-qPCR Promega, EUA) (StepOne Software 

v2.3 – Thermo Fisher Scientific, EUA) para detecção de YFV, ZIKV, CHIKV, MAYV e 

OROV. A detecção destes arbovírus foi realizada com base em protocolos já descritos na 

literatura e/ou utilizados e padronizados no Laboratório de Vírus da UFMG. Todas as 

amostras de RNA obtidas foram testadas previamente para controle endógeno (gene 30 

codificador da β-actina) para se analisar a presença de RNA total, e a viabilidade destas 

amostras para uso em RT-qPCR (DE REZENDE, et al., 2019; SACCHETTO et al., 2020). 

Sobrenadantes de células Vero infectadas com os vírus estudados foram utilizadas como 
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controle positivos e água livre de RNase foi utilizado como controle negativo em todas as 

reações de RT-qPCR. 

As amostras foram consideradas positivas quando apresentavam amplificação em 

duplicata com valor de Cq (quantification cycle) <37, uma vez que entre o intervalo de Cq 

entre 37- 40 indicam quantidades mínimas de DNA (SACCHETTO et al., 2020). Contudo, 5 

Cqs entre 37-40 foram considerados resultados indeterminados e foram testados novamente 

com input maior de RNA para possível detecção do vírus nas amostras testadas. Cqs>40 

foram considerados negativos. Os resultados da RT-qPCR foram inspecionados manualmente 

para a correção da baseline e threshold, devido à heterogeneidade no input de RNA entre 

diferentes amostras. 10 

 Para a detecção de RNA de YFV foi utilizada a metodologia de RT-qPCR One Step 

descrita por Domingo e colaboradores (2012) utilizando iniciadores e sonda TaqMan® 

específicos para a região não codificadora 5’ (Tabela 1) do genoma do YFV, com um 

tamanho de 88 pb (DOMINGO et al., 2012). Para detecção de ZIKV foi utilizada a 

metodologia de RT-qPCR One Step descrita por Lanciotti e colaboradores (2008) utilizando 15 

iniciadores e sonda TaqMan® específicos para a região codificadora da proteína do envelope 

(E) (Tabela 1) do genoma do ZIKV, com um tamanho de 76 pb (LANCIOTTI et al., 2008). 

Para detecção de CHIKV foi utilizada a metodologia de RT-qPCR One Step descrita por 

Pastorino e colaboradores (2005) utilizando iniciadores e sonda TaqMan® específicos para a 

região codificadora da proteína do envelope (E) (Tabela 1) do genoma do CHIKV 20 

(PASTORINO et al., 2005). Para a detecção de RNA de MAYV e OROV foi utilizada a 

metodologia de RT-qPCR One Step multiplex descrita por Naveca e colaboradores (2017) que 

permite a detecção simultânea dos dois vírus utilizando iniciadores e sonda TaqMan® 

específicos para a região codificadora da proteína não estrutural 1 (NS1) do genoma de 

MAYV, com um tamanho de 59 pb e iniciadores e sonda TaqMan® específicos para a região 25 

codificadora do segmento  S do genoma de OROV, com um tamanho de 62 pb (Tabela 1) 

(NAVECA et al., 2017). 
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Tabela 1. Sequências de iniciadores (primers) utilizados na detecção de arbovírus e controle endógeno 

Primer Sequência Gene Alvo Tamanho do fragmento Referência 

βactina F 5′ CCA ACC GCG AGA AGA TGA 3′  
βactina 

97pb (DE REZENDE, et al., 2019) 

βactina R 5′ CCA GAG GCG TAC AGG GAT AG 3′   

YFV F 5' GCTAATTGAGGTGYATTGGTCTGC 3' 

UTR 5' 88 pb (DOMINGO et al., 2012) YFV R 5' CTGCTAATCGCTCAAMGAACG 3' 

YFV P 5' FAM ATCGAGTTGCTAGGCAATAAA CAC-TMR 3' 

ZIKV F 5' CCGCTGCCCAACACAAG 3' 

E 76 pb (LANCIOTTI et al., 2008) ZIKV R 5' CCACTAACGTTCTTTTGCAGACAT 3' 

ZIKV P 5' FAM AGCCTACCTTGACAAGCAGTCAGACACTCAA 3' 

CHIKV F 5' TCGACGCGCCCTCTTTAA 3' 

E 127pb (PASTORINO et al., 2005) CHIKV R 5' ATCGAATGCACCGCACAC 3' 

CHIKV P 5' FAM ACC AGC --- AGAC BHQa-Q 3' 

MAYV F 5’ CACGGACMTTTTGCCTTCA 3’ 

NSP1 59 pb (NAVECA et al., 2017) MAYV R 5’ AGACTGCCACCTCTGCTKGAG 3’ 

MAYV P 5’VIC ACAGATCAGACATGCAGG 3’ 

OROV F 5’ TCCGGAGGCAGCATATGTG 3’ 

Segmento S 62 pb (NAVECA et al., 2017) OROV R 5’ ACAACACCAGCATTGAGCACTT 3’ 

OROV P 5’(FAM) CATTTGAAGCTAGATACGG 3’ 

Legenda: F: iniciador senso (foward primer). R: iniciador anti-senso (reverse primer). pb: pares de base. 
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Após a detecção do genoma dos vírus triados através de RT-qPCR, foi realizada a 

produção de DNA complementar (cDNA) e PCR convencional, utilizando diferentes 

conjuntos de primers (FARIA, et al., 2018; JORGE et al., 2017) para fragmentos de regiões 

maiores do genoma para que estes pudessem ser utilizados para sequenciamento. A síntese de 

cDNA foi realizada logo após a extração do RNA viral, através de reações de transcrição 5 

reversa (RT) utilizando a enzima SuperScript III® (Invitrogen – Thermo Fisher Scientific, 

EUA) de acordo com instruções do fabricante. 

 

5.4.3. Eletroforese em gel de poliacrilamida 

 10 

A visualização dos produtos obtidos após a triagem por PCR convencional foi 

analisada através de eletroforese em gel de poliacrilamida (8%) em uma corrida a 100V por 

aproximadamente 50 minutos, dependendo do tamanho do fragmento. O padrão de tamanho 

molecular de DNA utilizado foi de 100pb (Bioron – Life Sciences, Alemanha). Para o 

processo de coloração o gel foi submetido ao corante de ácido nucleico SYBR™ Gold 15 

(Invitrogen – Thermo Fisher Scietific, EUA) e água destilada (1:10.000) sob agitação 

(Compact ROCKER – CR300, FINEPCR/Coréia do Sul) constante (50 rpm) por 30 minutos. 

A visualização do gel foi realizada em aparelho transiluminador de luz-azul (Safe Imager™ 

2.0 - Invitrogen – Thermo Fisher Scientific, EUA). 

 20 

5.4.4. Purificação dos Produtos de PCR 

 

Após as análises dos resultados das reações PCR convencional, os amplicons com os 

tamanhos esperados foram purificados através de metodologia “in house” padronizada no LV-

UFMG. A técnica consiste no corte da banda de tamanho esperado no gel de poliacrilamida 25 

utilizando lâmina de bisturi estéril (nº 22) e sua inserção em um microtubo de 0,6 mL com um 

orifício na base feito manualmente com o auxílio de uma agulha (40x12 mm). O microtubo 

foi inserido em outro microtubo de 1,5 mL e conjuntamente, ambos foram centrifugados a 

20.000 g (rotor de ângulo fixo, FA-45-24-11 – Centrifuge 5415R, eppendorf, Alemanha), por 

1 minuto para a maceração do gel. Posteriormente foi adicionado entre 50 e 100 µL de água 30 

ultrapura no macerado (dependendo da intensidade da banda) e este foi incubado a 4°C por 24 

horas. Após incubação, o microtubo foi centrifugado a 20.000 g por 1 minuto e o 

sobrenadante coletado. 
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5.4.5. Sequenciamento e análises filogenéticas 

  

 Após a purificação, os produtos de PCR foram sequenciados por eletroforese capilar 

através do método Dideoxi descrito por Sanger (SANGER; NICKLEN; COULSON, 1977) 

em sequenciador automático ABI3130 (Life Technologies, EUA). Além do sequenciamento 5 

por eletroforese capilar, alguns vírus tiveram seu genoma sequenciado através da metodologia 

de sequenciamento por síntese no equipamento Illumina Gene Analyzer (Illumina). Esta 

metodologia tem como princípio a fragmentação aleatória do DNA em pequenos fragmentos 

que se ligam a adaptadores específicos. Durante o processo de amplificação, com a 

incorporação de nucleotídeos terminadores e excitação a laser, são gerados sinais que são 10 

captados e lidos pelo equipamento de forma sequencial, permitindo a montagem da sequência 

completa de cada cluster (KUNIN et al., 2008). Os dados obtidos no sequenciamento dideoxi 

foram analisados posteriormente utilizando plataformas de bioinformática, como SeqTrace 

(STUCKY, 2012), para a montagem dos contigs finais, sendo consideradas as bases que 

apresentaram valor de qualidade igual ou superior a 30.  15 

 Com os resultados obtidos, foram realizadas análises de filogenia com o objetivo de se 

estabelecer relações filogenéticas entre os vírus estudados e aqueles presentes em bancos de 

sequências nucleotídicas (GenBank – Genetic Sequence DataBase) de amostras de vírus 

circulantes já identificadas. As sequências do GenBank foram obtidas através de plataformas 

BLASTN e BLASTX (www.ncbi.nlm.nih.gov/blast) e os alinhamentos foram realizados no 20 

software MEGAX (https://www.megasoftware.net/) através do programa ClustalW 

(KUMAR; STECHER; TAMURA, 2016). 

 Foram construídas árvores filogenéticas através da seleção de modelos evolutivos para 

cada conjunto de dados que foi dado através do melhor modelo de substituição de 

nucleotídeos no programa jModeltest. As árvores foram construídas no programa MEGAX 25 

através do método de máxima verossimilhança com busca heurística. Como teste de confiança 

em topologia foi realizado o método bootstrap, com 1000 repetições, que se baseia em uma 

reamostragem com reposição pseudoaleatória de dados. A partir das árvores geradas, foi 

criada uma única árvore de máxima credibilidade utilizando TreeAnotator v.1.8.2, que foi 

visualizada no programa FigTree v.1.4.4 (DRUMMOND et al., 2002; DRUMMOND, 2003).  30 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast
https://www.megasoftware.net/
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5.5. Ensaio piloto para avaliação qualitativa da atividade neutralizante viral 

usando amostras de tecidos sólidos 

 

Neste trabalho, incialmente foram utilizadas análises moleculares para a vigilância ativa 

da infecção através da detecção do genoma viral nas amostras de fígado e pulmão dos PNH 5 

coletados. Porém, a análise da carga viral em amostras de carcaças é limitada devido ao 

período virêmico das infecções nos PNH e devido a preservação do RNA viral nas amostras 

coletadas. Neste caso, análises sorológicas podem auxiliar na identificação de infecções 

prévias e auxiliar em análises mais amplas sobre a dimensão dessas infecções nas amostras de 

PNH coletadas. Contudo, as carcaças de PNH enviadas ao LZOON-BH se encontravam em 10 

diferentes estágios de decomposição, não sendo possível a coleta de sangue para análises 

sorológicas. Uma vez que as amostras deste estudo não incluía sangue, foi proposto neste 

trabalho a utilização de órgãos (fígado e pulmão) para a obtenção de um homogenato para ser 

utilizado durante um teste piloto para análise de possível atividade neutralizante viral na 

amostra. 15 

 

5.5.1. Células Vero 

  

 Vero CCL81 (ATCC/EUA) é uma linhagem celular contínua que tem sua origem na 

transformação de células epiteliais de rim de macaco verde africano Cercopithecus aethiops e que 20 

foram empregadas neste trabalho no ensaio piloto para avaliação da atividade neutralizante viral. Estas 

células foram cultivadas em Meio essencial mínimo Eagle (MEM - Cultilab, Brasil) contendo 5% de 

soro fetal bovino (SFB) mais antibióticos [100 U/ml de penicilina (Cellofarm Farmacêutica, Brasil), 

0,1 mg/mL de estreptomicina (Sigma-Aldrich, Alemanha) e 0,25 mg/mL de anfotericina B (Cultilab, 

Brasil)] e incubadas a 37°C em atmosfera 5% de CO2. 25 

 

5.5.2. Ensaio piloto para avaliação qualitativa da atividade neutralizante de YFV 

 

Com o objetivo de se testar atividade de neutralização do em amostras de órgãos de PNH, 

foi realizado um experimento piloto, adaptando a metodologia de PRNT utilizando-se 30 

macerado de fígado de PNH no lugar de soro. Para isso, 50mg de fígado de PNH foram 

inseridos em um microtubo de 1,5mL, contendo 200 µL de tampão fosfato salina (PBS - 1x) a 

4°C e 4 beads (2 mm) de vidro de borosilicato (Sigma-Aldrich, Alemanha) para maceração. O 

macerado foi centrifugado a 8.000 g (rotor de ângulo fixo, FA-45-24-11 – Centrifuge 5415R, 
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eppendorf, Alemanha) por 10 minutos a 4°C e o sobrenadante foi coletado e clarificado (isto 

é, centrifugado sob as mesmas condições anteriores até que fosse eliminado todo os debris 

celulares). O último sobrenadante coletado foi utilizado no lugar de soro normalmente 

utilizado na metodologia de PRNT convencional. Os sobrenadantes de fígado 

homogeneizados foram incubados a 56°C em banho seco (Thermomixer comfort – eppendorf, 5 

Alemanha) por 30 minutos para que houvesse a inativação do sistema complemento.  

A técnica adaptada foi realizada em placa de células de 6 poços contendo uma 

monocamada com 3,0 x 105 células VERO por poço incubadas a 37ºC a 5% de CO2 com 2 

mL de MEM e 5% SFB. A partir do título viral, foi realizada uma diluição seriada do YFV 

em meio MEM sem suplementação até a concentração de vírus desejada em unidades 10 

formadoras de placas (PFU) por mL. Neste trabalho foi utilizado um título viral necessário 

para a obtenção de 150 PFU/mL por poço (MAEDA; MAEDA, 2013). Os exsudados de 

tecidos de PNH foram diluídos na concentração de 1:20 (22,5 µL de exsudado + 427,5 µL de 

meio = 450µL de volume final, diluição de 1:20) em MEM sem suplementação. Para o 

controle de vírus foi utilizado uma diluição de 1:20 contendo 5% de SFB e MEM não 15 

suplementado. Para o controle de células, foi adicionado apenas MEM.  

O processo de ligação do vírus com os possíveis anticorpos neutralizantes presentes no 

sobrenadante de fígado ocorreu através da incubação da diluição do vírus e do sobrenadante 

(1:40) por 1 hora a 37ºC a 5% de CO2. A adsorção foi realizada com 300 uL do vírus e do 

sobrenadante de fígado incubados previamente, e incubados por 1 hora nas mesmas condições 20 

acima citado. Após a adsorção, foi adicionado volume suficiente de carboximetilcelulose 1% 

[CMC + meio 199 2X (Gibco-Life Technologies, EUA)] com 2% de SFB para cobrir as 

monocamadas de cada poço e a placa foi incubada a 37ºC a 5% de CO2 por cinco dias (para 

YFV) e observadas em intervalos de 24 horas em microscópio óptico. Após incubação as 

células foram fixadas com solução de formalina 10% por 1 horas e coradas com solução de 25 

cristal violeta 1% em PBS (p/v) por até 30 minutos. 

As amostras de sobrenadante de macerado de fígado foram testadas em duplicatas para 

obtenção da média da contagem do número de unidades formadoras de placas em dois poços. 

O título de anticorpos neutralizantes foi determinado a partir da diluição em que houve, 90% 

de redução na infecção (soroneutralização de 90%, SN90) quando comparado com o controle 30 

de vírus, e o resultado foi expresso pelo valor da diluição da SN90 (DOMINGO et al., 2018; 

MAEDA; MAEDA, 2013; PAUVOLID-CORRÊA et al., 2015) 
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5.6. Análises Estatísticas 

 

Todos os dados de amostras positivas foram testados para normalidade e 

homoscedasticidade das variâncias. As análises foram realizadas usando o software 10 Prism 

v7.0 (GraphPad Software Inc, EUA). Foi utilizado teste de qui-quadrado entre dois grupos ou 5 

one-way ANOVA para comparação entre três grupos, seguido de teste de Dunn no caso de 

dados não paramétricos. Foi utilizado o software R para as análises independentes de qui-

quadrado para avaliação da associação entre duas categorias variáveis e produção dos gráficos 

de balão. Os resultados foram considerados significativos quando valor p<0,05. 

10 
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6. RESULTADOS E DISCUSSÃO  

 

6.1. Distribuição dos primatas não humanos amostrados e locais de coleta em 

Minas Gerais, 2018 - 2020 

 5 

De janeiro/2018 a novembro/2020 foram enviados ao LV-UFMG pelo LZOON-BH, 

cinco carcaças e amostras de fígado e pulmão de 609 carcaças de PNH coletadas em áreas 

urbanas, interfaces urbanas-rurais e rurais/silvestres de diferentes municípios de MG. Foram 

coletados fígados de todas as carcaças de PNH e de 21 carcaças também foram coletadas 

amostras de pulmão. Deste total, somente as amostras com identificação de cidade e área de 10 

coleta (n= 550, 382/2018; 127/2019; 41/2020) foram testadas. As amostras sem localidade 

definida foram excluídas deste estudo. Por questões de segurança biológica, todas as amostras 

de PNH foram submetidas a testes prévios no LZOON-BH para avaliar a infecção pelo vírus 

da raiva e todas testaram negativas para a presença deste vírus. As cinco carcaças recebidas 

no LV-UFMG foram identificadas e classificadas taxonomicamente em nível de espécie com 15 

o auxílio da equipe do Professor Fernando Perini, do Laboratório de Mastozoologia, 

ICB/UFMG. As carcaças que não foram enviadas ao LV-UFMG, foram identificadas em 

nível de gênero pela equipe do LZOON-BH. 

As carcaças de PNH mortos suspeitos de FA coletadas pelo LZOON-BH eram 

provenientes de 200 municípios, cobrindo o total de 12 mesorregiões de MG.  A maioria das 20 

amostras coletadas era proveniente de PNH coletados na região Metropolitana (n= 249/550; 

45,2%, 95% IC= 41 – 49,5%), seguidos das regiões da Zona da Mata (n= 72/550; 13%, 95% 

IC= 10,3 – 16,2%) e do Triângulo/Alto Paranaíba (n= 78/550; 14,1%, 95% IC= 11,3 – 17,3%) 

(Tabela 2).  De acordo com boletins oficiais da Secretaria de Estado de Saúde de MG (SES-

MG), os casos de epizootias em PNH confirmados para FA em 2018 ocorreram de janeiro até 25 

junho (com um caso confirmado em outubro), a maioria deles ocorrendo na região 

Metropolitana, Zona da Mata, Campo das Vertentes e região Sul/ Sudeste (SES-MG, 2018b, 

a; SES/MG, 2018). 

 

 30 
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Tabela 2. Mesorregiões de Minas Gerais com coletas de carcaças de PNH suspeitos de 

infecção por YFV 

Mesorregião 2018 2019 2020 Total Total (%) 

Campo da Vertentes 8 1 1 10 2,0 

Central 14 4 2 20 3,6 

Jequitinhonha 6 1 2 9 1,6 

Metropolitana 163 63 23 249 45,1 

Noroeste 12 - 1 13 2,3 

Norte 5 7 - 12 2,1 

Oeste 12 4 3 19 3,4 

Sul/Sudoeste 36 9 1 46 8,3 

Triângulo/Alto Paranaíba 59 15 4 78 14,1 

Vale do Rio Doce 16 1 2 19 3,4 

Vale do Mucuri - 1 2 3 0,5 

Zona da Mata 51 21 - 72 13 

Total 382 127 41 550 100 

 

De acordo com os critérios de inspeção quanto ao estágio de decomposição e/ou 

conservação, as carcaças coletadas foram classificadas quanto ao estado de conservação em: 5 

“bom” (n= 368/550, 66,9%), “razoável” (n= 142/550, 25,7%), “ruim” (n= 32/550, 5,8%), e 8 

amostras não foram classificadas em nenhum dos critérios citados. O estado de conservação 

de um tecido pode interferir diretamente na detecção de material genômico (RNA) do YFV 

em uma amostra (VASCONCELOS, 2003). 

Do total de amostras testadas de 2018 a 2020, 65,2% (n= 359/550, 95% IC= 61,1 – 10 

69,2%) foram coletadas durante o período considerado epidêmico para FA (dezembro a maio) 

e 34,7% (n= 191/550, 95% IC= 30,7 – 38,8%) foram coletadas durante período não epidêmico 

(junho a novembro). A maioria das amostras foi coletada em área urbana (n= 349/550; 

63,4%), seguido por amostras coletadas em área rural/silvestre (n= 180/550; 32,7%) e 

amostras coletadas na interface do ambiente urbano e rural/silvestre (n= 22/550; 4%). 15 

 Das 550 amostras de fígado e pulmão de carcaças de PNH coletadas, foram 

identificadas amostras pertencentes a PNH das famílias Atelidae, representada por espécies do 

gênero Alouatta sp. (n= 13/550; 2,3%, 95% IC= 1,2 -4%), Callitrichidae, representada por 

espécies do gênero Callithrix sp. (n= 484/550; 88%, 95% IC= 84,9 - 90,6%), Cebidae (n= 

44/550; 8%,95% IC= 5,8 - 10,5%) com dois representantes identificados à nível de gênero 20 

(Sapajus sp.). Oito amostras não possuíam identificação da carcaça em nenhum nível 

taxonômico. No Brasil, existem 118 espécies (19 gêneros, 5 famílias) de PNH identificados, 

sendo um dos países com a maior diversidade de primatas não humanos descritas até o 

momento. Essa diversidade está concentrada principalmente nos biomas Amazônico e de 
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Mata Atlântica, seguidos pela Caatinga, Cerrado, Pantanal e Pampas (PAGLIA et al., 2012). 

As carcaças deste estudo pertenciam a espécies de gêneros/família de PNH (Alouatta spp., 

Callithrix spp., Sapajus spp.) nativos de Mata Atlântica e Cerrado, os dois biomas 

encontrados em MG. Não foi possível a identificação de algumas carcaças, com o material 

recebido. Em 2019, uma amostra de chimpanzé (Pan troglodytes) que veio a óbito na 5 

Fundação de Parques Municipais e Zoobotânica de Belo Horizonte foi encaminhada ao LV-

UFMG pelo LZOON.  

Primeiramente as amostras foram triadas para a presença de RNA de YFV, e uma vez 

que estas amostras eram negativas, estas foram posteriormente triadas para outros arbovírus 

que tinham sua circulação descrita ocorrendo no estado ou para arbovírus de importância 10 

zoonótica no Brasil (ZIKV, CHIKV, MAYV e OROV). Também foram testadas amostras 

para coinfecção para os arbovírus analisados neste estudo. 

 

6.2. Investigação do vírus da febre amarela em carcaças de primatas não 

humanos em Minas Gerais, 2018-2020 15 

  

 As amostras de fígados (n=550) e pulmão (n=21) de 550 carcaças de PNH foram 

testadas para a presença de RNA de YFV. Todas as amostras de RNA obtidas foram testadas 

e positivas para controle endógeno (β-actina) indicando integridade do RNA total, 

demonstrando a viabilidade destas amostras para uso em RT-qPCR.  20 

 Do total testado, 143 amostras de fígados e uma amostra de pulmão (144/550, 26,1%, 

95% IC= 22,5 - 30%) foram positivas para infecção por YFV (Tabela 3), independente do 

estado de conservação das carcaças. Do total de amostras positivas (n=144), 143 foram de 

PNH coletados durante o ano de 2018, e uma amostra positiva (pulmão) pertencia a um PNH 

coletado no ano de 2020. Durante o ano de 2019 não foi detectada amostra positiva para RNA 25 

de YFV.   

 

 

 

 30 
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Tabela 3: Primatas não humanos positivos para presença de RNA de YFV em amostras de 

fígado e pulmão, provenientes de Minas Gerais em 2018 e 2020 

ID 

PNH 

Data da 

Coleta 

Família ou 

Gênero 

Cq Área Município Mesorregião 

454 jan/2018 Callithrix sp. 30,3 urbana Mateus Leme Metropolitana 

460 jan/2018 Callithrix sp. 10,4 urbana Nova Lima Metropolitana 

462 jan/2018 Callithrix sp. 31,5 urbana Esmeraldas Metropolitana 

466 jan/2018 Callithrix sp. 32,6 urbana Ubá Zona da Mata 

468 jan/2018 Callithrix sp. 34,1 urbana Carmo do Rio 

Claro 

Sul/Sudoeste 

474 jan/2018 Callithrix sp. 26,7 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

477 jan/2018 Callithrix sp. 27,8 urbana Betim Metropolitana 

478 jan/2018 Callithrix sp. 19,8 urbana Santa Luzia Metropolitana 

496 jan/2018 Callithrix sp. 36 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

497 jan/2018 Callithrix sp. 34 urbana Paracatu Noroeste 

498 jan/2018 Callithrix sp. 34,2 urbana Santa Bárbara Metropolitana 

501 jan/2018 Callithrix sp. 35,5 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

502 ja/2018 Callithrix sp. 32,2 urbana Paracatu Noroeste 

503 jan/2018 Callithrix sp. 28,4 urbana Barão de Cocais Metropolitana 

505 jan/2018 Callithrix sp. 36,5 urbana Goianá Zona da Mata 

526 jan/2018 Callithrix sp. 13 urbana Lagoa Santa Metropolitana 

531 jan/2018 Callithrix sp. 31,8 urbana Matozinhos Metropolitana 

534 jan/2018 Callithrix sp. 9,7 urbana Barão de Cocais Metropolitana 

542 jan/2018 Callithrix sp. 30,4 urbana Leopoldina Zona da Mata 

545 jan/2018 Callithrix sp. 32 urbana Astolfo Dutra Zona da Mata 

546 jan/2018 Callithrix sp. 33,5 urbana Cataguases Zona da Mata 

550 jan/2018 Callithrix sp. 24,3 urbana Itabirito Metropolitana 

558 jan/2018 Callithrix sp. 36,4 urbana Curvelo Central 

562 jan/2018 Callithrix sp. 36,5 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

563 jan/2018 Callithrix sp. 30 urbana Lima Duarte Zona da Mata 

566 jan/2018 Callithrix sp. 13 urbana Nova Lima Metropolitana 

572 jan/2018 Callithrix sp. 32,5 urbana Belo Vale Metropolitana 

576 jan/2018 Callithrix sp. 32 urbana Santa Luzia Metropolitana 

581 jan/2018 Callithrix sp. 15 urbana Sarzedo Metropolitana 

584 jan/2018 Callithrix sp. 10,4 urbana João Monlevade Metropolitana 

588 jan/2018 Callithrix sp. 35,4 urbana Sabará Metropolitana 

591 jan/2018 Callithrix sp. 24,7 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

603 jan/2018 Callithrix sp. 32 urbana Guaxupé Sul/Sudoeste 

606 jan/2018 Callithrix sp. 28,2 urbana Santa Luzia Metropolitana 

607 jan/2018 Callithrix sp. 27,3 urbana Vespasiano Metropolitana 

621 fev/2018 Callithrix sp. 36,2 urbana Contagem Metropolitana 

622 fev/2018 Callithrix sp. 36 urbana Nova Era Metropolitana 
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ID 

PNH 

Data da 

Coleta 

Família ou 

Gênero 

Cq Área Município Mesorregião 

624 fev/2018 Callithrix sp. 36,7 urbana Muzambinho Sul/Sudoeste 

625 fev/2018 Callithrix sp. 33,8 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

635 fev/2018 Callithrix sp. 33 urbana Lagoa Santa Metropolitana 

637 fev/2018 Callithrix sp. 8,9 urbana Itabirito Metropolitana 

639 fev/2018 Callithrix sp. 24,5 urbana Ipatinga Vale do Rio 

Doce 

640 fev/2018 Callithrix sp. 31 urbana Divinópolis Oeste 

642 fev/2018 Callithrix sp. 36 urbana Santa Luzia Metropolitana 

643 fev/2018 Callithrix sp. 33 urbana Sete Lagoas Metropolitana 

645 fev/2018 Callithrix sp. 34 urbana Divinópolis Oeste 

647 fev/2018 Callithrix sp. 33 urbana Senador Firmino Zona da Mata 

649 fev/2018 Callithrix sp. 34,6 urbana Visconde do Rio 

Branco 

Zona da Mata 

651 fev/2018 Callithrix sp. 30,2 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

652 fev/2018 Callithrix sp. 30,4 urbana Sete Lagoas Metropolitana 

653 fev/2018 Callithrix sp. 30,2 urbana Contagem Metropolitana 

656 fev/2018 Callithrix sp. 15,1 urbana Nova Lima Metropolitana 

657 fev/2018 Callithrix sp. 14 urbana Itabirito Metropolitana 

661 fev/2018 Callithrix sp. 26,6 urbana Rio Piracicaba Metropolitana 

666 fev/2018 Callithrix sp. 37 urbana Buenópolis Central 

678 fev/2018 Callithrix sp. 36 urbana Uberlândia Triângulo/Alto 

Paranaíba 

704 mar/2018 Callithrix sp. 36 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

706 mar/2018 Callithrix sp. 34,5 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

710 mar/2018 Callithrix sp. 36,8 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

711 mar/2018 Callithrix sp. 35 urbana Estrela do Sul Triângulo/Alto 

Paranaíba 

615 jan/2018 Callithrix sp. 23,6 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

490 jan/2018 Callithrix sp. 31,6 urbana Belo Horizonte Metropolitana 

491 jan/2018 Callithrix sp. 28,6 urbana Vespasiano Metropolitana 

452 jan/2018 Callithrix sp. 10,5 rural/silvestre Rio Manso Metropolitana 

456 jan/2018 Callithrix sp. 14 rural/silvestre Itaguará Metropolitana 

465 jan/2018 Callithrix sp. 11 rural/silvestre Piranga Zona da Mata 

467 jan/2018 Callithrix sp. 10 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

472 jan/2018 Callithrix sp. 9,3 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

476 jan/2018 Callithrix sp. 9,5 rural/silvestre Santa Bárbara Metropolitana 

481 jan/2018 Callithrix sp. 14 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

500 jan/2018 Callithrix sp. 33 rural/silvestre Esmeraldas Metropolitana 

504 jan/2018 Callithrix sp. 14,4 rural/silvestre Nova União Metropolitana 

508 jan/2018 Callithrix sp. 10,3 rural/silvestre Porto Firme Zona da Mata 

509 jan/2018 Callithrix sp. 9 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

510 jan/2018 Callithrix sp. 10,6 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

516 jan/2018 Callithrix sp. 11,5 rural/silvestre Bonfim Metropolitana 

517 jan/2018 Callithrix sp. 18,7 rural/silvestre Guaraciaba Zona da Mata 
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ID 

PNH 

Data da 

Coleta 

Família ou 

Gênero 

Cq Área Município Mesorregião 

519 jan/2018 Callithrix sp. 30 rural/silvestre Santana de 

Cataguases 

Zona da Mata 

521 jan/2018 Callithrix sp. 14,7 rural/silvestre Moeda Metropolitana 

525 jan/2018 Callithrix sp. 14,2 rural/silvestre Bonfim Metropolitana 

528 jan/2018 Callithrix sp. 8,9 rural/silvestre Porto Firme Zona da Mata 

535 jan/2018 Callithrix sp. 11,8 rural/silvestre Brumadinho Metropolitana 

537 jan/2018 Callithrix sp. 35,5 rural/silvestre Campos Gerais Sul/Sudoeste 

538 jan/2018 Callithrix sp. 33,9 rural/silvestre Chiador Zona da Mata 

541 jan/2018 Callithrix sp. 11,2 rural/silvestre Santa Barbara Metropolitana 

548 jan/2018 Callithrix sp. 13,6 rural/silvestre Itaguará Metropolitana 

549 jan/2018 Callithrix sp. 11,8 rural/silvestre Coronel 

Pacheco 

Zona da Mata 

554 jan/2018 Callithrix sp. 9,2 rural/silvestre Rio Piracicaba Metropolitana 

555 jan/2018 Callithrix sp. 20,3 rural/silvestre Jeceaba Metropolitana 

564 jan/2018 Callithrix sp. 11,3 rural/silvestre Olaria Zona da Mata 

571 jan/2018 Callithrix sp. 10,3 rural/silvestre Itabirito Metropolitana 

593 jan/2018 Callithrix sp. 10,5 rural/silvestre Nova União Metropolitana 

599 jan/2018 Callithrix sp. 29 rural/silvestre São Domingos 

do Prata 

Metropolitana 

600 jan/2018 Callithrix sp. 10,3 rural/silvestre Bom Jesus do 

Amparo 

Metropolitana 

601 jan/2018 Callithrix sp. 10,8 rural/silvestre Rio Piracicaba Metropolitana 

604 jan/2018 Callithrix sp. 9 rural/silvestre Senhora dos 

Remédios 

Campo das 

Vertentes 

629 fev/2018 Callithrix sp. 31,5 rural/silvestre Porto Firme Zona da Mata 

634 fev/2018 Callithrix sp. 33,2 rural/silvestre Sete Lagoas Metropolitana 

636 fev/2018 Callithrix sp. 11 rural/silvestre Ouro Preto Metropolitana 

638 fev/2018 Callithrix sp. 8,4 rural/silvestre Alto Rio Doce Zona da Mata 

641 fev/2018 Callithrix sp. 32,7 rural/silvestre Toco de Moji Sul/Sudoeste 

660 fev/2018 Callithrix sp. 11,2 rural/silvestre Alfredo 

Vasconcelos 

Campo das 

Vertentes 

662 fev/2018 Callithrix sp. 28,7 rural/silvestre Desterro de 

Entre Rios 

Metropolitana 

694 fev/2018 Callithrix sp. 11 rural/silvestre Ouro Preto Metropolitana 

696 fev/2018 Callithrix sp. 28 rural/silvestre Uberaba Triângulo/Alto 

Paranaíba 

700 fev/2018 Callithrix sp. 34,4 rural/silvestre Iturama Triângulo/Alto 

Paranaíba 

708 mar/2018 Callithrix sp. 11 rural/silvestre Andrelândia Triângulo/Alto 

Paranaíba 

715 mar/2018 Callithrix sp. 36,6 rural/silvestre Patrocínio Triângulo/Alto 

Paranaíba 

492 jan/2018 Callithrix sp. 11,2 rural/silvestre Sabará Metropolitana 
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ID 

PNH 

Data da 

Coleta 

Família ou 

Gênero 

Cq Área Município Mesorregião 

480 jan/2018 Callithrix sp. 31 interf. rur/urb Caeté Metropolitana 

544 jan/2018 Callithrix sp. 14 interf. rur/urb Nova Lima Metropolitana 

561 jan/2018 Callithrix sp. 32,2 interf. rur/urb Sete Lagoas Metropolitana 

747 abr/2018 Callithrix sp. 12 interf. rur/urb Tiradentes Campo das 

Vertentes 

1041 jun/2020 Callithrix sp. 38,8 rural/silvestre Curvelo Central 

463 jan/2018 Alouatta sp. 11 urbana Juíz de Fora Zona da Mata 

453 jan/2018 Alouatta sp 10,5 rural/silvestre Santa Bárbara Metropolitana 

458 jan/2018 Alouatta sp 10,6 rural/silvestre Lima Duarte Zona da Mata 

471 jan/2018 Alouatta sp 33 rural/silvestre Dom Bosco Noroeste 

518 jan/2018 Alouatta sp 33 rural/silvestre União de Minas Triângulo/Alto 

Paranaíba 

522 jan/2018 Alouatta sp 14,1 rural/silvestre Alvinópolis Metropolitana 

586 jan/2018 Alouatta sp 11 rural/silvestre Camanducaia Sul/Sudoeste 

631 fev/2018 Cebidae 7,6 urbana Santana do 

Paraíso 

Vale do Rio 

Doce 

450 jan/2018 Cebidae 8,8 rural/silvestre Nova Lima Metropolitana 

455 jan/2018 Cebidae 7,7 rural/silvestre Itabirito Metropolitana 

461 jan/2018 Cebidae 33,2 rural/silvestre Rio Novo Zona da Mata 

464 jan/2018 Cebidae 9,5 rural/silvestre Belo Vale Metropolitana 

475 jan/2018 Cebidae 11,1 rural/silvestre Itatiaiuçu Metropolitana 

495 jan/2018 Cebidae 10,2 rural/silvestre Piranga Zona da Mata 

515 jan/2018 Cebidae 10,8 rural/silvestre Itabirito Metropolitana 

532 jan/2018 Cebidae 31,4 rural/silvestre Rio Piracicaba Metropolitana 

536 jan/2018 Cebidae 9,5 rural/silvestre Presidente 

Bernardes 

Zona da Mata 

540 jan/2018 Cebidae 10 rural/silvestre Itatiaiuçu Metropolitana 

543 jan/2018 Cebidae 12,6 rural/silvestre Itabirito Metropolitana 

553 jan/2018 Cebidae 9,9 rural/silvestre Presidente 

Bernardes 

Zona da Mata 

560 jan/2018 Cebidae 11 rural/silvestre Resende Costa Campo das 

Vertentes 

578 jan/2018 Cebidae 9 rural/silvestre Ouro Preto Metropolitana 

582 jan/2018 Cebidae 8 rural/silvestre Ouro Preto Metropolitana 

587 jan/2018 Cebidae 9,5 rural/silvestre Congonhal Sul/Sudoeste 

592 jan/2018 Cebidae 11 rural/silvestre Senhora de 

Oliveira 

Zona da Mata 

605 jan/2018 Cebidae 8 rural/silvestre Paula Cândido Zona da Mata 

633 fev/2018 Cebidae 10,4 rural/silvestre Carmo do 

Cajuru 

Oeste 

650 fev/2018 Cebidae 9,2 rural/silvestre Nova Lima Metropolitana 

654 fev/2018 Cebidae 8,2 rural/silvestre Ouro Branco Metropolitana 
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ID 

PNH 

Data da 

Coleta 

Família ou 

Gênero 

Cq Área Município Mesorregião 

655 fev/2018 Cebidae 9 rural/silvestre Sapucaí Mirim Sul/Sudoeste 

ID: Identificação; Cq: quantification cycle; interf. rur/urb: interface rural-urbana. Em cinza: 

Municípios com detecção de febre amarela em PNH neste trabalho, sem relato de casos pela Secretaria 

do Estado de Saúde de Minas Gerais, em 2018. 

  

 Tendo em vista que as amostras positivas foram detectadas em sua maioria durante o 5 

ano de 2018, com apenas uma amostra detectada em 2020, foi considerada a relação entre a 

taxa de positividade e o total de amostras em cada grupo de classificação coletadas apenas no 

ano de 2018: “bom” (90/252, 35,7%; 95% IC = 29,8 – 41,9%), “razoável” (43/104, 41,3%; 

95% IC = 31,7 – 51,4%) e “ruim” (10/26, 38,4%; 95% IC = 20,2 – 59,4%). Não foi observada 

nenhuma correlação entre os estados de conservação/decomposição das carcaças e a detecção 10 

de RNA de YFV [χ2 (n=382) = 0.45, p=.79), mostrando que independente do estado de 

conservação, foi possível a detecção do genoma viral na amostra de PNH. 

Dos 200 municípios com amostras coletadas, o RNA de YFV foi detectado em PNH 

de 85 municípios de 9 mesorregiões de MG (Tabela 3). A maioria dos PNH positivos para 

presença de RNA de YFV era proveniente das regiões Metropolitana (n= 88/144 – 61,1%; 15 

95% IC = 52,6 – 69,1%) e da Zona da Mata (n= 26/144 – 18,0%; 95% IC = 12,1 – 25,3%). 

Esse mesmo perfil de positividade para YFV em PNH foi observado por Sacchetto 

(SACCHETTO, 2020) em 2017 no estado de MG. Ainda, os casos reportados pela Secretaria 

Estadual de Saúde - MG, tanto para epizootias confirmadas, como também para os casos 

confirmados em humanos, se concentraram principalmente na região Metropolitana do estado 20 

(SES-MG, 2017, 2018b,a). Além disso, os resultados deste estudo mostram a circulação do 

YFV em 22 munícipios de MG onde não houve confirmação de casos humanos ou de 

epizootias no ano de 2018 pela SES-MG (Tabela 3) (SES-MG, 2018a, 2019a). Estes 

resultados mostram uma circulação mais ampla do YFV, em MG em 2018, além do 

previamente estimado pelo sistema de vigilância estadual. Além disso, foi observada uma alta 25 

taxa de positividade durante o período de epidemia em MG, gerando um alerta para que haja 

ampliação nos sistemas de vigilância em todo o estado.  

Em relação à área de coleta, foi encontrada uma maior taxa de positividade para YFV 

em carcaças coletadas em área rural/silvestre (n= 74/144; 51,3%), seguido pelas áreas urbana 

(n= 65/144; 45,1%) e ambiente de interface rural/urbana (n= 4/144; 2,7%) (χ2= 14,23, p< 30 

0.0001). Foi observada a existência de uma forte associação entre a taxa de positividade de 

YFV em PNH e o ambiente rural (χ2= 19.27, p< 0.0001) (Figura 12) e um aumento da chance 
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de detecção de RNA do YFV (odds ratio: OR) das áreas urbanas (OR= 1.51, p<0.001) em 

direção à área rural (OR= 3.60, p< 0.0001). Esse gradiente de maior detecção do YFV de 

áreas rurais comparado a áreas urbanas condiz com o padrão silvestre de circulação da FA nos 

surtos em MG, de 2016 a 2018, assim como observado em outros estados da região sudeste do 

país durante os surtos recentes de FA (ABREU et al., 2019; FARIA, et al., 2018; 5 

FIGUEIREDO et al., 2018; GIOVANETTI et al., 2019; SACCHETTO et al., 2020).  

 

Figura 12: Associação entre a taxa de positividade de YFV em PNH e o ambiente de 

coleta, 2018. Foi observada uma forte associação entre taxas de positividade para YFV e o 

ambiente rural (balão azul escuro), assim como, uma associação negativa para a positividade 10 
para YFV em ambiente urbano (balão azul). No gráfico de balões a cor azul está associada à 

associação positiva e a cor vermelha está associada à associação negativa, assim como a 

intensidade das cores (à direita). O tamanho dos balões indica maior ou menor associação.  

 

Muitas carcaças de área urbana, que foram positivas para RNA de YFV, foram 15 

encontradas em áreas limítrofes às cidades, contudo, algumas foram encontradas dentro do 

ambiente urbano, como por exemplo, carcaças coletadas em Belo Horizonte, Contagem e 

Betim (Figura 13A e 13B), demonstrando a presença de hospedeiros infectados com YFV 

dentro das matrizes urbanas. 

 20 
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Figura 13: Regiões de coleta de PNH positivos para RNA de YFV em áreas 

urbanas de Minas Gerais, 2018. A: Mapa com as áreas de coleta (rosa) de PNH 

positivos para RNA de YFV dentro de matrizes urbanas nas cidades de Belo 5 
Horizonte, Betim e Contagem, MG. B: Mapa com as distâncias (amarelo) dos pontos 

de coleta de PNH positivos para RNA de YFV da matriz urbana de Belo Horizonte 

para a área de mata mais próxima da cidade. Fonte: Adaptado de Google Maps. 
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 A maioria das amostras positivas para YFV neste estudo foram coletadas de janeiro a 

abril de 2018. Nenhuma amostra coletada em período não epidêmico de 2018 (jun-nov) foi 

positiva para RNA de YFV. Esses resultados demonstram o caráter sazonal da FA em 2018, 

onde se espera uma maior taxa de infecção durante os períodos mais quentes, de maior 

umidade e maior proliferação dos vetores (DE THOISY et al., 2020; MS-BR, 2018; SVS-MS 5 

(MINISTÉRIO DA SAÚDE/SECRETARIA DE VIGILÂNCIA EM SAÚDE)., 2017b; 

VASCONCELOS, 2003). Além disso, diferentes fatores bióticos, abióticos e antropogênicos 

contribuíram para a ocorrência da epidemia de FA no estado de Minas Gerais, como a 

precipitação durante o mês mais seco, a riqueza de mamíferos na região, além do impacto 

humano, a densidade populacional e a expansão urbana na região (DE THOISY, B. et al., 10 

2020). No início da epidemia no estado, em 2017, os casos de epizootias em PNH e casos em 

humanos estavam ocorrendo na região norte de MG, e a riqueza de mamíferos na região, e 

fatores climáticos estavam associados à ocorrência da epidemia. Em 2018, os maiores 

números de casos se concentraram mais na região central/sul do estado, regiões densamente 

populadas e com uma baixa cobertura vacinal (DE THOISY, et al., 2020; REZENDE, et al., 15 

2018). A observação de casos de epizootias associados à FA e o aumento do número de casos 

em humanos gerou uma alerta nas autoridades de saúde do estado, e logo foi iniciada uma 

intensa campanha de vacinação em MG, o que pode ter favorecido a diminuição dos casos 

reportados a partir do segundo semestre de 2018 (DE THOISY, et al., 2020; MS-BR, 2017d; 

PNI-MS (PROGRAMA NACIONAL DE IMUNIZAÇÃO - MINISTÉRIO DA SAÚDE), 20 

2018).  

 No ano de 2018, YFV foi detectado em espécimes de Alouatta sp. (n = 7/12), 

Callithrix sp. (n= 113/331) e animais identificados como pertencentes à família Cebidae (n= 

24/34), com associação entre a positividade para YFV e o gênero/família testado (χ2= 17.95, 

p= 0.0001). Foi observada uma significativa associação entre a proporção de positividade em 25 

Alouatta (58,3%) e espécimes identificados como pertencentes à família Cebidae (70,5%) 

quando comparados com a positividade observada em Callithrix (34,2%). Contudo não foi 

observada diferença significativa entre a positividade para YFV e o gênero Alouatta e animais 

identificados como pertencentes à família Cebidae (χ2= 0,16, p= 0.68). Foi observada uma 

associação entre a taxa de carcaças do gênero Callithrix negativas para YFV e o ambiente 30 

urbano no ano de 2018. Contudo, um número significativo de carcaças deste gênero positivas 

para RNA de YFV foram encontradas em ambiente urbano, além disso, foi observada como 

uma forte associação de taxa de positividade de carcaças identificadas como pertencentes à 

família Cebidae em ambiente rural (χ2= 26,51; p< 0.0001) (Figura 14). 
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Figura 14: Associação entre gênero/família de PNH positivo para RNA de YFV e o ambiente de 

coleta, 2018. Foi observada uma associação entre a taxa de carcaças do gênero Callithrix negativas 

para YFV e o ambiente urbano (trixurban – balão vermelho à direita). Foi observada uma associação 

positiva de taxa de positividade de carcaças identificadas como pertencentes à família Cebidae e o 5 
ambiente rural (cebrural – balão azul à direita). No gráfico de balões a cor azul está associada à 

associação positiva e a cor vermelha está associada à associação negativa, assim como a intensidade 

das cores (à direita). O tamanho dos balões indica maior ou menor associação.  

  

 Algumas amostras com Cqs medianos foram selecionadas para serem sequenciadas. O 10 

produto de PCR convencional (endpoint) foi utilizado para sequenciamento parcial do gene 

do envelope de YFV (669 pb) (FARIA, et al., 2018; JORGE et al., 2017) para análises 

preliminares buscando por sequências homólogas  em bancos de dados (GenBank), 

confirmando a detecção de YFV nas amostras de PNH. Foram sequenciadas três amostras de 

PNH de área rural/silvestre e três amostras de área urbana (pertencentes à Callithrix sp.) de 15 

amostras coletadas em 2018 e uma amostra de área rural/silvestre (Callithrix sp.), coletada em 

2020. A partir do sequenciamento foi gerada uma árvore filogenética de máxima 
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verossimilhança (Figura 15), onde, as amostras deste estudo agruparam com outras sequências 

de YFV de outras regiões do Brasil, todas agrupadas no Genótipo Sul Americano I. 

 

Figura 15: Árvore de Máxima Verossimilhança (ML) do gene parcial do envelope de YFV 

(669pb). A árvore filogenética foi reconstruída utilizando os métodos de Máxima 5 
Verossimilhança e Tamura-Nei baseada no modelo Geral de Tempo Reversível (General Time 

Reversible model), utilizando a distribuição Gama (5 categorias) e modelo de variação da taxa 

evolutiva invariáveis. Um total de 1000 réplicas de bootstrap foram executadas. A análise 

envolveu 69 sequências nucleotídicas (nt) (669 nt) de sequências de YFV obtidas neste estudo 

(prefixo “nhp”, em azul) e no banco de sequências GenBank (ANEXO B). A árvore é 10 
desenhada à escala, com comprimentos de ramos medidos no número de substituições de 

nucleotídeos por, de acordo com a escala. A análise foi realizada em MEGAX, e a árvore final 

foi editada e visualizada em FigTree v.1.4.4. 
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Embora o teste de RT-qPCR realizado não tenha sido um teste quantitativo, os valores 

de Cqs podem refletir a carga genômica de YFV nas amostras de fígado de PNH, contudo, a 

carga viral pode ser diretamente relacionada ao estado de conservação do material analisado, 

assim como da fase da infecção (BUSTIN et al., 2009; POSTOLLEC et al., 2011; 

SACCHETTO et al., 2020). Durante a fase tardia da infecção é esperado que a carga viral 5 

diminua e em carcaças com melhor estado de conservação há mais chances de detecção do 

RNA viral. Foi realizada a análise da média dos Cqs detectados para cada espécime positivo 

na RT-qPCR. Para as carcaças em estado “ruim” (n= 10) os Cqs variaram de 11,2 a 37 

(mediana= 32) e para as carcaças em estado “bom” e “razoável”, (n= 134) os Cqs variaram 

entre 7,6 a 36,8 (mediana=15,1), sendo que a amostra detectada em 2020 obteve um Cq acima 10 

de 37 (Cq= 38,8), contudo sua positividade foi confirmada através de sequenciamento 

genético.  Em Alouatta, os Cqs detectados variaram entre 10,5 e 33 (mediana= 11). Para 

Callithrix os Cqs variaram de 8,4 a 37 e para os espécimes da família Cebidae os Cqs 

variaram de 7,6 a 33,2 (medianas equivalentes a 28,6 e 9,5 respectivamente). Foi observada 

uma diferença significativa (p< 0.0001) entre as medianas de Cqs de Callithrix e espécimes 15 

da família Cebidae.  

Em relação à área de coleta das carcaças, foi observado que para amostras coletadas 

em área rural/silvestre, o Cq mediano foi de 11 enquanto que para amostras coletadas em 

áreas urbanas o Cq mediano foi de 31,8. Uma mediana menor de Cqs em ambientes 

rurais/silvestres demonstra uma maior carga viral nas carcaças coletas nesses ambientes. Esse 20 

cenário mostra o caráter silvestre do YFV, onde a circulação do vírus ocorre de forma natural 

nos ambientes silvestres e rurais onde é encontrado seus principais hospedeiros reservatórios, 

os primatas não-humanos e seus principais vetores, mosquitos silvestres dos gêneros 

Haemagogus e Sabethes. 

Devido ao número amostral para as amostras positivas do gênero Alouatta não foi 25 

possível comparar a taxa de positividade deste gênero com os outros grupos em estudo. 

Contudo, dados da literatura descrevem o gênero Alouatta como um dos mais susceptíveis ao 

YFV com maior taxa de infecção e mortalidade pelo vírus sendo reportados (FERNANDES, 

et al., 2021). Trabalhos da literatura descrevem características histopatológicas em animais do 

gênero Alouatta infectados com YFV, semelhantes aquelas observadas em humanos 30 

infectados e em proporções maiores do que as observadas em outros gêneros de PNH no 

Brasil (CUNHA, M. S. et al., 2019; FERNANDES et al., 2021; MORENO et al., 2013; 

SILVA, et al., 2020). Além disso, foi descrita alta taxa de positividade em animais do gênero 

Alouatta tanto nos surtos mais recentes de 2016 a 2019 como em surtos de FA ocorridos em 
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anos anteriores (CUNHA, et al., 2019; GONÇALVES et al., 2012; MORENO et al., 2013; 

REZENDE, et al., 2018; SACCHETTO et al., 2020; SALLIS, et al., 2003; SILVA, et al., 

2020). 

 Neste estudo foram recebidas amostras de carcaças de PNH dos gêneros Callithrix sp. 

e Alouatta sp. e de animais identificados como pertencentes à família Cebidae. Foi observada 5 

uma predominância de carcaças pertencentes ao gênero Callithrix sp. que poderia ser 

justificada pelo fato deste trabalho não ter sido realizado a partir de um desenho experimental 

de área de coleta, com estas sendo realizadas sob demanda de onde estava ocorrendo mortes 

de PNH, em todo o território de MG. Contudo, além do viés recebimento de amostra de 

conveniência, deve ser considerado que animais deste gênero (Callithrix) são adaptáveis e 10 

capazes de sobreviverem em hábitats degradados, em fragmentos de mata dentro de áreas 

urbanas, parques e muitas vezes em ambientes densamente populados, o que facilita seu 

contato com seres humanos, portanto a probabilidade de encontrar esses animais seria maior 

do que os animais dos outros dois gêneros (BICCA-MARQUES; FREITAS, 2010; SILVA, et 

al., 2020; TEIXEIRA et al., 2015). 15 

Diversos estudos mostram que espécies de bugio (Alouatta sp.) possuem alta 

susceptibilidade à infecção por YFV desenvolvendo a doença de forma grave e muitas vezes 

de forma fatal, sendo caracterizada principalmente pelo acometimento do fígado e rins, com 

esteatose, apoptose de hepatócitos, hemorragia e infiltrado inflamatório além de necrose renal 

aguda (ENGELMANN et al., 2014; FIGUEIREDO et al., 2018; LAEMMERT JR.; KUMM, 20 

1950; LEAL et al., 2016; MORENO et al., 2013; VASCONCELOS, 2003). O primeiro relato 

de morte de PNH (Alouatta spp.) relacionados a surtos de YFV ocorreu em Trinidad 

(BALFOUR, 1914), e desde então, a morte de Alouatta sp. ligados à infecção por YFV vendo 

sendo descrito em vários países da América do Sul, como Argentina (AGOSTINI; 

HOLZMANN; DI BITETTI, 2008; HOLZMANN et al., 2010), Brasil (CUNHA et al., 2019; 25 

DE ALMEIDA et al., 2012; MORENO et al., 2013; SALLIS, et al., 2003), Costa Rica 

(VARGAS-MENDEZ; ELTON, 1953), Panamá (COLLIAS; SOUTHWICK, 1952) e 

Venezuela (AUGUSTE et al., 2015; RIFAKIS et al., 2006). Desde o início do mais recente 

surto de FA no Brasil (2017-2018), o Ministério da Saúde relatou um alto número de 

epizootias com mortes de Alouatta sp. e de outros gêneros de PNH. Além disso, vários 30 

estudos reportaram a detecção de YFV circulando em PNH, incluindo Alouatta sp. em 

diferentes estados do país, principalmente da região sudeste (GÓMEZ, et al., 2017; CUNHA, 

et al., 2019; FARIA, et al., 2018; HILL et al., 2020; REZENDE, et al., 2018; SACCHETTO 

et al., 2020).  
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 A susceptibilidade de PNH ao YFV está associada a interações entre os diferentes 

gêneros/espécies de PNH e a linhagem viral. Além disso, a taxa de infecção em uma 

determinada espécie está diretamente relacionada a fatores ecológicos e comportamentais do 

PNH, como por exemplo, distribuição geográfica, hábitos alimentares, hábitos diurnos ou 

noturnos, além de hábitos comportamentais como, viver em grandes grupos ou não e ser 5 

espécie territorialistas (ROIG et al., 2009; RODHAIN, 1991; STRODE, 1951). Os macacos 

bugios vivem em pequenos grupos, são animais territoriais e de comportamento ocioso 

passando grandes períodos em topos de árvores descansando ou se alimentando. Além disso, 

os principais vetores silvestres do YFV (Haemagogus e Sabethes) se encontram 

principalmente em topo de árvores se alimentando durante o dia (FORATTINI, 2002). Esses 10 

fatores associados aumentam as chances de macacos bugios serem infectados por YFV. 

Devido ao caráter sob demanda das coletas, foram recebidas poucas amostras de fígado de 

bugios (n=14), contudo a taxa de positividade encontrada neste gênero foi alta se comparada 

às amostras de Callithrix sp., podendo indicar uma maior susceptibilidade de Alouatta sp. à 

infecção por YFV. 15 

 Os PNH do gênero Callithrix são pequenos, vivem em grandes grupos e possuem certa 

plasticidade comportamental conseguindo viver em ambientes degradados e até mesmo em 

áreas urbanizadas (MITTERMEIER; RYLANDS; WILSON, 2013; TEIXEIRA et al., 2015). 

Este fator pode estar associado principalmente com o fato de muitos Callithrix sp. (n= 

217/376) terem sido encontrados em áreas urbanas neste estudo (Figura 9). Contudo, a taxa de 20 

positividade nesses PNH foi menor (34,2%) se comparado com a taxa de positividade 

observada para os Alouatta sp. A taxa de positividade também foi alta entre os PNH 

identificados como pertencentes à família Cebidae e, embora não se tenha a identificação a 

nível de gênero essas amostras, de acordo com a distribuição dos PNH dessa família no estado 

de MG, a probabilidade é de que elas pertençam a PNH dos gêneros Sapajus e/ou Callicebus. 25 

Para auxiliar na identificação do gênero a que estas amostras pertencem, análises de barcode 

podem ser utilizadas. Os PNH do gênero Sapajus são considerados susceptíveis a YFV com 

alguns casos de infecção sendo descritos nos estados de Goiás, Espírito Santo, São Paulo e 

Minas Gerais (CUNHA, et al., 2019; DELATORRE et al., 2019ª; dados do SINAN, 

junho/2019).  30 

Embora exista pouca informação em relação à susceptibilidade de PNH do gênero 

Callicebus ao YFV, carcaças de PNH deste gênero foram encontradas infectadas com o vírus 

durante a epizootia recente de FA no Brasil (2016-2018) (FIGUEIREDO et al., 2018; 

REZENDE et al., 2018). As altas taxas de mortalidade de PNH no final de 2016 e início de 
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2017 geraram um alerta para a circulação e manutenção do YFV na região Sudeste. Rezende e 

colaboradores (2019) detectaram em 2017, RNA de YFV em PNH dos gêneros Alouatta, 

Callithrix e Callicebus em MG. No mesmo ano, Delatorre e colaboradores (2019) detectaram 

YFV em PNH do gênero Alouatta (A. clamitans) no estado do Espírito Santo (DELATORRE 

et al., 2019). Em 2017, Sacchetto detectou YFV em mais de 150 amostras de PNH dos 5 

gêneros Alouatta, Callithrix, Callicebus e Sapajus em MG (SACCHETTO, 2020). Além 

disso, em 2017, o YFV foi detectado em PNH em municípios de MG durante o período 

considerado não epidêmico para FA, diferentemente do que foi observado em 2018, onde 

detectou-se o vírus em humanos apenas durante o período epidêmico, com apenas uma 

epizootia confirmada em período não epidêmico (SES-MG, 2018c; SES/MG, 2017).  10 

Em 2019, foi recebido no LZOON-BH aproximadamente 1/3 do número total de 

amostras em comparação com o ano anterior, demonstrando uma possível diminuição nos 

casos de epizootia no estado de MG. Além disso, em 2019 não foram reportados casos em 

humanos ou epizootias de FA mostrando um cenário de possível diminuição da circulação do 

vírus na região. Neste estudo foram recebidas amostras de janeiro a dezembro de 2019, e 15 

independente do período (epidêmico ou não), do gênero do PNH e do local e município de 

coleta, não foi detectado RNA de YFV em nenhuma amostra de PNH.  

Diversos fatores podem estar associados à diminuição de casos de YFV neste período 

de 2019, dentre eles a possível queda da população de PNH no estado após os altos números 

de epizootias observadas nos anos anteriores e o aumento da cobertura vacinal em humanos. 20 

No fim de 2019, a cobertura vacinal geral acumulada no estado (2007 – 2019) era de 92,7%. 

Embora ainda abaixo do ideal (>95%), o aumento da cobertura vacinal em 2019, em relação a 

anos anteriores, pode ter contribuído para a diminuição da circulação do vírus no estado entre 

2018 e 2019. Contudo, casos de epizootias em PNH confirmados para YFV foram reportados 

ao sul do Brasil, nos estado de São Paulo, Santa Catarina e Paraná em 2019 (MINISTÉRIO 25 

DA SAÚDE, MSBR, 2020c; SES-MG, 2019b, 2021a, b; SES-SC, 2018; SES-SP, 2019; 

SESA-PR, 2019). Embora não tenham sido reportados casos de YFV em humanos ou 

epizootias no estado de MG em 2019, os casos de FA nos estados ao sul do país demonstram 

a continuada circulação do YFV fora da bacia Amazônica, região endêmica para o vírus. Já 

foi demonstrado que o YFV é capaz de manter sua circulação fora da região endêmica por 30 

longos períodos, como foi observado para a região sudeste nos surtos recentes. Além disso, o 

YFV manteve uma circulação silenciosa na sudeste desde sua possível introdução na região 

em 2015 até causar os primeiros surtos no final de 2016, mostrando uma falha na vigilância 

epidemiológica neste período (ABREU et al., 2019; REZENDE, et al., 2018). 
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Neste trabalho, foi detectada uma amostra positiva para RNA de YFV coletada em 

2020, proveniente de área rural da cidade de Curvelo, na região Central de MG. Neste 

município já foi demonstrada a circulação do vírus com casos de FA em humanos reportados 

em 2017 (n=3) e em 2018 (n=4) (SINAN, 2017, 2018) (Figura 16). Contudo, os números 

exatos de epizootias ocorridas no munícipio não foram divulgados através dos boletins 5 

oficiais do estado de MG. Neste trabalho, uma amostra de PNH de Curvelo foi positiva para 

RNA de YFV coletada durante o período epidêmico de 2018 (jan/2018) e três amostras 

provenientes do município coletadas durante o período epidêmico em 2019 foram negativas. 

A presença de um PNH positivo para YFV em um município de MG em 2020 pode ser um 

caso isolado de detecção ou a reintrodução do vírus na região. Contudo, após sequenciamento 10 

genômico foi identificado que o genoma nesta amostra pertence ao mesmo genótipo 

circulante no estado durante os surtos de 2017/2018, podendo demonstrar uma manutenção do 

YFV em MG, como já demonstrado em outros estudos prévios (DELATORRE et al., 2019; 

GIOVANETTI et al., 2019; REZENDE, et al., 2018).  

 15 

 
Figura 16: Municípios de Minas Gerais com casos de epizootias de YFV, 2018 – 2019. Municípios 

de MG com casos suspeitos e confirmados para YFV com destaque para o município de Curvelo, na 

região Central do estado. No ano de 2018 foram confirmados casos em humanos e epizootias de YFV 

no munícipio. No ano de 2019 não foi confirmado nenhum caso de infecção de YFV em humanos ou 20 
PNH no município de Curvelo. Fonte: adaptado dos boletins epidemiológicos da SES-MG de 

30/01/2018, 20/06/2018 e 19/02/2019. 
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Algumas hipóteses podem ser levantadas em relação à presença do YFV em amostra 

de PNH em 2020, em um munícipio de MG, após um período sem detecção. Uma delas é a 

possibilidade de o vírus estar circulando em primatas nesta região de forma silenciosa, 

principalmente pela diminuição da notificação de epizootias e da sua ocorrência em regiões 5 

silvestres onde não está ocorrendo vigilância ativa. Somado a isso, a presença na região dos 

principais vetores e reservatórios do YFV no meio silvestre, mosquitos do gênero 

Haemagogus. Estes vetores quando infectados assim o permanecem por todo seu período de 

vida podendo transmitir o vírus para outras espécies hospedeiras ou de forma transversal para 

sua prole (DE ABREU et al., 2019; VASCONCELOS, 2003). Além disso, a dormência 10 

observada para os ovos dos mosquitos Haemagogus e a resistência à dessecação, que pode 

ocorrer por até sete meses, levantam a hipótese desses ovos eclodirem em diferentes períodos 

e poderem dar origem a larvas infectadas com YFV  (ALENCAR et al., 2013; GALINDO; 

CARPENTER; TRAPIDO, 1955; TÁTILA-FERREIRA et al., 2017), em diferentes 

momentos durante ou após surtos de FA. Essas larvas infectadas com YFV poderiam dar 15 

origem a populações de mosquitos infectadas, gerando um potencial risco de transmissão 

desse vírus em regiões com hospedeiros susceptíveis, mesmo que em pequena escala. 

Além da possível presença de vetores infectados, a cobertura vacinal de alguns 

municípios do estado de MG ainda é considerada abaixo do ideal. Embora a cobertura vacinal 

acumulada (2007-2019) no município de Curvelo seja de 100%, existe uma heterogeneidade 20 

em relação às faixas etárias vacinadas, variando de uma cobertura de 66 a 100% deixando 

uma parcela da população vulnerável à infecção pelo YFV.  

 Esses fatores associados podem significar um potencial risco de reestabelecimento do 

ciclo de transmissão do YFV no estado de MG. Somado a isso, os resultados deste estudo 

demonstram a extensa circulação da FA pelo estado de MG em 2018, incluindo a circulação 25 

do vírus em PNH em áreas urbanas, principalmente em grandes centros urbanos da região 

Metropolitana. Estes fatores associados à presença de vetores competentes em áreas urbanas 

podem contribuir para o risco de reurbanização da FA no Brasil. Embora até o momento não 

exista evidências epidemiológicas do ciclo de transmissão urbana no país no recente surto de 

FA, mais estudos devem ser realizados para investigar a competência dos vetores urbanos 30 

para transmitir YFV e os possíveis riscos para a ocorrência de FA nos centros urbanos.  

 Embora a análise molecular seja uma das ferramentas mais precisas para se determinar 

a presença do genoma viral em uma amostra biológica, a detecção molecular do genoma viral 

ocorre principalmente durante o período considerado virêmico no hospedeiro, ou seja, período 
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em que está havendo a multiplicação do vírus. Para os PNH neotropicais, não existem dados 

na literatura mostrando a duração do período virêmico após a infecção pelo YFV. Contudo, 

uma vez que anticorpos neutralizantes já foram detectados nesses animais, sabe-se que eles 

podem sobreviver à infecção e desenvolver anticorpos a longo prazo contra o vírus (KUMM; 

LAEMMERT JR., 1950; LAEMMERT JR.; KUMM, 1950). Em humanos, a produção de 5 

anticorpos neutralizantes contra YFV persiste por longos anos após a infecção ou vacinação 

contra FA (MONATH, 2001). 

 A técnica de PRNT se baseia na detecção de anticorpos neutralizantes específicos 

presentes no soro a partir de uma quantidade conhecida de vírus (ROEHRIG; HOMBACH; 

BARRETT, 2008). Neste trabalho, não foi possível a coleta de sangue para análise sorológica, 10 

uma vez que as carcaças em sua maioria já se encontravam em estado de decomposição com 

coagulação sanguínea.  

 Desta forma, para se compreender a real extensão da circulação do YFV entre os PNH 

através, não só da detecção molecular, mas também da presença de anticorpos neutralizantes 

contra o YFV, foi realizado um ensaio piloto (qualitativo), adaptado a partir da técnica de 15 

PRNT, para avaliar a atividade neutralizante do YFV em macerados de tecido hepático de 

carcaças de PNH. O fígado é um órgão ultra vascularizado, (LORENTE; HAUTEFEUILLE; 

SANCHEZ-CEDILLO, 2020) e por isso, foi utilizado para investigação piloto de anticorpos 

neutralizantes para YFV. 

 No teste realizado, foram selecionadas quatro amostras de PNH sabidamente positivas 20 

para detecção de genoma de YFV com Cqs baixo no PCR [PNH 638 (2018) Callithrix sp. 

638, Cq=8.4], médio [PNH 708 (2018) Callithrix sp., Cq=11; PNH 747 (2018) Callithrix sp., 

Cq=12] e alto [PNH 629 (2018) Callithrix sp. 629, Cq=31.5]. Estas amostras foram testadas 

concomitantemente em um teste rápido de detecção de IgM (EcoDiagnóstica, Brasil). Cada 

macerado de fígado foi inoculado em duas replicatas, sem diluição.  25 

 Além da detecção de anticorpos neutralizantes, um dos objetivos deste teste foi a 

análise de possível efeito citotóxico da amostra nas células utilizadas e uma possível 

concordância com o resultado do teste rápido. As placas de lise não foram contadas, uma vez 

que o controle de vírus (YFV 17DD vacinal, Bio-Manguinhos/FIOCRUZ, Brasil) não formou 

as 150 PFU, como o esperado. Foi observado que para as amostras dos PNH 629 (Cq=31.5), 30 

638 (Cq=8.4) e PNH 747 (Cq=12) houve possível efeito citotóxico. Contudo, para a amostra 

do PNH 747 foi possível a observação de uma possível neutralização, quando comparados 

com o controle de vírus (Figura 17). Esta mesma amostra testou positivo para IgM no teste 
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rápido. Com exceção da amostra 747, nenhuma amostra de PNH utilizada testou positivo para 

IgM-YFV no teste rápido (Figura 17). 

 

 

Figura 17: Ensaio piloto para avaliação qualitativa da atividade neutralizante e teste rápido 5 
para YFV em amostras de PNH, 2018. (A) Ensaio de amostras de macerado de fígado dos PNH 747 

(Cq= 12) e 708 (Cq=11) em placas de célula VERO. (B) Ensaio de amostras de macerado fígado dos 

PNH 629 (Cq= 31.5) e 638 (Cq=8.4) em placas de célula VERO. (C) Teste rápido para IgM anti-YFV 

de amostras de macerado de fígado de PNH (708, 747,629, 638). CV: controle de vírus YFV 17DD. 

CC: controle de células VERO. 10 

 

 Foi observado a partir deste ensaio a possibilidade do uso de macerado de fígado para 

análise da atividade neutralizante do YFV em uma amostra de PNH. Essa possibilidade abre 

caminho para uma análise mais extensa sobre a infecção de YFV nas amostras recebidas 

durante e após a epidemia de febre amarela no estado de Minas Gerais. Contudo, outros testes 15 

devem ser incorporados a essa análise para se entender a extensão desses resultados e a 

influência de fatores, como por exemplo, o estado de decomposição das carcaças, a diluição 

das amostras utilizadas na técnica e citotoxicidade. Para isso, poderão ser realizadas PRNT 

executadas em condições controladas utilizando macerados de fígado de camundongos 

infectados experimentalmente. Desta forma poderão ser analisados fatores como: 20 

citotoxicidade (ensaio de MTT), neutralização específica e não específica. Além disso, os 

resultados obtidos a partir desta padronização podem ser utilizados para a investigação de 

outros vírus em amostras de bancos de tecidos, uma vez que resultados moleculares negativos 

não implicam necessariamente que o animal/amostra não foi infectado por um vírus, respostas 

que podem ser dadas a partir das análises sorológicas. 25 
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 Finalmente, durante buscas na literatura sobre patogênese e infecção de YFV em 

PNH, observou se que as informações são repassadas de artigo para artigo, porém muitas 

vezes sem rastreabilidade. Além disso, algumas informações não possuíam referencial 

experimental e teórico, muitas vezes sendo obtidas a partir de experiências de atividades de 

campo. Com o objetivo de contribuir para melhor entendimento da infecção de YFV em PNH, 5 

foi realizada uma revisão sobre os principais aspectos relacionados à patogênese e infecção 

em PNH neotropicais sob uma perspectiva histórica e dos surtos recentes de FA no Brasil 

(ANEXO C). Este material compôs parte de um artigo de revisão intitulado “Recent sylvatic 

yellow fever virus transmission in Brazil- the news from an old disease” (ANEXO C), onde 

outros aspectos da febre amarela silvestre no Brasil também foram abordados, contando com 10 

a participação de outros colaboradores. 

 Parte dos resultados deste trabalho referentes ao período de epidemia de YFV em 

2018, juntamente com os resultados obtidos em 2017 (SACCHETTO, 2020), deram origem a 

um artigo intitulado “Neighbor danger Yellow fever virus epizootics in urban and urban-rural 

transition areas of Minas Gerais state, during 2017-2018” (ANEXO D) que aborda, entre 15 

outros aspectos, a ampla circulação do YFV no estado de Minas Gerais durante a epidemia de 

febre amarela que atingiu o estado entre os anos de 2017 e 2018 e demonstra o risco da 

reurbanização do ciclo de transmissão do vírus. Os resultados deste trabalho, obtidos a partir 

de 2019 até o ano de 2020, deram origem ao manuscrito intitulado “Investigation of yellow 

fever virus in non-human primates from 2019 to 2021, following two yellow fever waves in 20 

Southeast Brazil, Minas Gerais” (em processo de escrita), e demonstram a detecção do YFV 

em PNH em 2020, e os fatores associados a um possível risco de reestabelecimento do ciclo 

silvestre de transmissão do YFV no estado de MG. 

 

6.3. Investigação do vírus da febre amarela em carcaças de primatas não 25 

humanos no Espírito Santo, 2017 

 

Durante o surto de YFV na região sudeste do país (2017/2018) foi reportado muitas 

mortes de PNH no estado do Espírito Santo, principalmente durante o primeiro semestre de 

2017, período considerado epidêmico para FA (SESA-ES, 2017a; SESA-ES, 2017b). Diante 30 

deste cenário, formou-se uma parceria entre o Prof. Dr. Sérgio Mendes Lucena, do 

Laboratório de Mastozoologia da Universidade Federal do Espírito Santo (UFES) e o LV-

UFMG, para a análise molecular das carcaças de PNH coletados através de busca ativa no 

estado do Espírito Santo. As carcaças de PNH foram recolhidas por duas instituições: através 
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do Serviço Estadual de Vigilância em Saúde (SEVS) e através do Laboratório de 

Mastozoologia da UFES. No total, foram coletadas 36 carcaças de PNH. Destas, 61,1% 

(n=22/36) foram recolhidas pela SEVS e entregues ao laboratório da UFES. 38,9% (n=14/36) 

das carcaças foram recolhidas pelo próprio laboratório da UFES. O SEVS não registrou a 

caracterização das áreas de coleta (área urbana, periurbana, rural ou silvestre) de nenhuma das 5 

carcaças. Dentre os 14 animais recolhidos pelo laboratório da UFES, 12 foram recolhidos em 

áreas rurais, uma em área urbana e uma em área de interface urbana/rural. 

 Os animais foram identificados como Alouatta guariba (n= 32/36), Callithrix geoffroyi 

(n= 2/36) e Callicebus personatus (n= 2/36). As amostras de PNH testadas para YFV eram 

provenientes de sete municípios do ES, sendo a maioria (n= 23/36; 63,8%) da região Sudoeste 10 

Serrana, seguido das regiões Central Serrana (n= 12/36; 33,3%) e uma amostra da região 

Metropolitana do estado (Tabela 4).  

 

Tabela 4: Primatas não humanos positivos para RNA de YFV em amostras de fígado (ES), 

2017 15 

ID 

PNH 

Cq Espécie Área Município Região 

02ES 9.2 Alouatta guariba - Santa Teresa Central Serrana 

03ES 8.7 Alouatta guariba rural Santa Teresa Central Serrana 

04ES 23.4 Alouatta guariba rural Marechal Floriano Sudoeste Serrana 

05ES 19.8 Alouatta guariba interf. urb/rur Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

06ES 12.9 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

07ES 12.5 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

08ES 12.9 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

09ES 12.4 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

10ES 7.9 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

11ES 12.1 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

12ES 10.8 Alouatta guariba rural Santa Teresa Central Serrana 

13ES 9.8 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

14ES 9.6 Alouatta guariba rural Santa Maria de Jetibá Central Serrana 

16ES 21.4 Alouatta guariba - Afonso Claudio Sudoeste Serrana 

17ES 17.6 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

18ES 20 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

19ES 7.6 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

20ES 16.1 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

21ES 23.4 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

22ES 20.6 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

23ES 11.7 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

24ES 11.7 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

25ES 11.3 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

26ES 9.6 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 
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ID 

PNH 

Cq Espécie Área Município Região 

28ES 12.4 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

29ES 15.3 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

30ES 15.6 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

31ES 13.3 Alouatta guariba - Marechal Floriano Sudoeste Serrana 

32ES 13.1 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

34ES 10 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

35ES 21.6 Alouatta guariba rural Marechal Floriano Sudoeste Serrana 

27ES 36.2 Alouatta guariba - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

36ES 30.9 Callithrix geoffroyi - Domingos Martins Sudoeste Serrana 

15ES 27.1 Callithrix geoffroyi urbana Vila Velha Metropolitana 

01ES 8.2 Callicebus personatus - Venda Nova do 

Imigrante 

Sudoeste Serrana 

33ES 6.6 Callicebus personatus - Marechal Floriano Sudoeste Serrana 

ID: Identificação; Cq: quantification cycle; ES: Espírito Santo; inter.urb/rur: interface urbana/rural. 

 

 Do total de amostras testadas (n= 36), 100% foram positivas para presença do RNA de 

YFV com Cqs variando de 6.6 a 36.2 (mediana= 12.7) (Figura 18). Dentro das amostras da 

espécie Alouatta guariba (n= 32/36), os Cqs variaram entre 7.6 e 36.2 (mediana= 12.7); os 5 

Cqs das amostras de Callithrix geoffroyi (n= 2/36) foram de 27.1 e 30.9 e das amostras de 

Callicebus personatus (n= 2/36) foram de 6.6 e 8.2. Uma vez que os Cqs demonstram 

indiretamente a carga viral de uma amostra, foi possível observar que as amostras de 

Callithrix geoffroyi possuíam uma carga viral mais baixa (Cqs mais altos), quando 

comparados com as amostras das espécies Alouatta guariba e Callicebus personatus. Além 10 

disso, apenas uma amostra de Callithrix geoffroyi (Cq: 27.1) possuía identificação de local de 

coleta como sendo de área urbana. A maioria das amostras com identificação de área de 

coleta, foram as amostras da espécie Alouatta guariba (12 área rural e 1 ambiente de interface 

urbana/rural), de forma contrária 22 amostras (19 Alouatta, 2 Callicebus, 1 Callithrix) não 

possuíam local de coleta informado. 15 



96 

 

 

Figura 18: Detecção de RNA de YFV em amostras de PNH coletadas no estado do Espírito 

Santo, 2017. Das 36 carcaças de PNH recebidas do ES em 2017, foram coletados uma variedade 

de órgãos, incluindo, olhos, coração, pulmão, fígado, baço, rins, bexiga, intestino e gônadas 

femininas. Neste trabalho foram testados apenas os fígados dos PNH coletados, com uma taxa de 5 
positividade de 100% (n=36/36), de animais pertencentes as espécies: Alouatta guariba (com Cqs 

variando de 7.6 a 36.2), Callicebus personatus (Cqs 6.6. e 8.2) e Callithrix geoffroyi (Cqs 27.1 e 

30.9).  

 

 As carcaças de PNH que foram recebidas no Laboratório de Mastozoologia – UFES 10 

através da Vigilância da Saúde não possuíam, em sua maioria, data de coleta, apenas 8 (n= 

8/24) amostras possuíam identificação de data de coleta de janeiro, fevereiro e novembro de 

2017. Dentre as amostras coletadas através de vigilância ativa (n= 11) pelo grupo do 

Laboratório de Mastozoologia – UFES, a data de coleta foi entre os meses de janeiro a março 

de 2017. Uma amostra não possuía informação de coleta, pelo grupo ou pela vigilância. De 15 

acordo com os dados obtidos, observa-se que as amostras foram recebidas e/ou coletadas 

durante o período considerado epidêmico para YFV (dezembro a junho), com uma amostra 

sendo recebida no mês de novembro de 2017. 

 De acordo com a Secretaria Estadual de Saúde do Espírito Santo (SESA-ES), o estado 

não registrava um caso de febre amarela confirmado desde meados de 1970 (SESA-ES, 20 

2017c), contudo, desde o fim de 2016, início de 2017 a morte de PNH no estado de MG gerou 

um alerta em relação a dispersão do YFV para outros estados da região sudeste, incluindo o 

ES. A morte de PNH nas cidades do ES que fazem divisa com MG levaram o Ministério da 

Saúde a aumentar os municípios com vacinação contra febre amarela (SESA-ES, 2017d). De 

acordo com a SESA-ES, 28 municípios do estado tiveram notificação e confirmação de 25 
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mortes de PNH durante o primeiro semestre de 2017, incluindo as sete cidades deste estudo 

(Afonso Cláudio, Domingos Martins, Marechal Floriano, Santa Maria de Jequitibá, Santa 

Teresa, Venda Nova do Imigrante e Vila Velha) (SESA-ES, 2017a).  

 De acordo com uma pesquisa feita pela UFES, o YFV causou a morte de 85% da 

população de PNH do gênero Alouatta no estado (UFES, 2019). Muitos estudos mostram que 5 

espécies de macacos bugio (Alouatta sp.) possuem alta susceptibilidade à infecção por YFV. 

E embora o número de bugios neste estudo seja significativamente maior quando comparado 

com o número de amostras pertencentes a este gênero encontrados em MG, a alta taxa de 

positividade nas amostras de MG (58,5%) e nas amostras do ES (n= 32/32, 100%) 

demonstram a alta susceptibilidade de Alouatta sp. à infecção por YFV.  10 

 Após o surto de FA de 2017, os casos de FA no estado foram diminuindo. Em 2018 

foram confirmados apenas cinco casos da doença em humanos e dois óbitos reportados, sem 

nenhuma epizootia de FA confirmada neste ano. Em 2019 e 2020 nenhum caso de infecção 

por YFV foi reportado em humanos ou em PNH (SESA-ES, 2019). De acordo com o 

Zoologista Sergio Lucena, a grande maioria da população de PNH susceptíveis da região 15 

morreu devido a infecção pelo vírus no surto de 2017 (CBN VITÓRIA, 2021). Contudo, a 

vigilância epidemiológica deve ser mantida, principalmente porque o vírus se mantém 

circulando fora da bacia Amazônica em estados próximos ao ES, como São Paulo, Paraná e 

Santa Catarina. Além disso, a cobertura vacinal no estado é baixa, não chegando a 70% da 

população vacinada contra a febre amarela até agosto de 2020 (ESHOJE, 2020). 20 

 

6.4. Investigação da infecção pelos vírus chikungunya, zika, mayaro e 

oropouche em carcaças de primatas não humano em Minas Gerais, 2017-2019  

  

 As amostras de PNH coletadas nos anos de 2017-2019 e que foram negativas durante 25 

a investigação de RNA de YFV, foram submetidas à investigação de RNA de CHIKV (2017-

2019) e ZIKV (2018-2019) por RT-qPCR e MAYV e OROV (2017-2019) por RT-qPCR 

multiplex. Além disso, foram selecionadas de forma aleatória, algumas amostras positivas 

para YFV para testar coinfecção entre os diferentes arbovírus. 

 Do total de amostras testadas entre 2017-2019 [n= 906, (2017: 397 e 2018-2019: 30 

509)], foram utilizadas 490 amostras negativas para RNA-YFV e 22 amostras positivas para 

YFV-RNA, totalizando 512 amostras testadas para a presença de RNA de CHIKV e análises 

de coinfecção. Dentre estas carcaças estavam amostras coletadas principalmente em áreas 

urbanas (67,9%, 95% IC= 63,7 – 71,9%), seguido de áreas rurais (26,1%, 95% IC= 22,4 – 
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30,2%), e áreas de interface urbana/rural (5,8%, 95% IC= 3,9 – 8,2%). As amostras eram 

pertencentes à PNH dos gêneros Callithrix (91,8%, 95% IC= 89 – 94%), Alouatta (1,7%, 95% 

IC= 0,8 – 3,3%), Callicebus (0,5%, 95% IC= 0,1 – 0,17%), e animais identificados como 

pertencentes à família Cebidae (4,1%, 95% IC= 2,5 – 6,2%), com três representantes da 

família identificados como Sapajus sp. Oito amostras não possuíam identificação. Além disso, 5 

a amostra de Pan troglodytes recebida no LV-UFMG foi testada para CHIKV. 

 As amostras de PNH testadas para CHIKV eram provenientes de 182 municípios de 

11 mesorregiões de MG, sendo a maioria (40,8%, 95% IC= 36,5 – 45,2%) da região 

Metropolitana, seguido das regiões do Triângulo/Alto Paranaíba (17,3%, 95% IC= 14,2 – 

20,9%), Zona da Mata (12,5%, 95% IC= 9,7 – 15,6%), e região Sul/Sudeste (8,4%, 95% IC= 10 

6,1 – 11,1%) (Tabela suplementar 1, ANEXO A). Independente da região de origem das 

amostras, da área coletada e do gênero pertencente, todas as amostras testadas foram 

negativas para a presença do RNA de CHIKV. 

 Do total de amostras coletadas entre os anos de 2018-2019 (n=509), 349 amostras 

(331 amostras YFV-negativas e 18 amostras YFV-positivas) foram testadas para presença de 15 

RNA de ZIKV, e análises de coinfecção. As carcaças testadas eram provenientes de áreas 

urbanas (71,9%, 95% IC= 66,8 – 76,5%), em áreas rurais/silvestres (23,7%, 95% IC= 19,4 – 

28,6%), áreas de interface urbana/rural (4,3%, 95% IC= 2,4 – 6,9%). As amostras eram 

pertencentes à PNH dos gêneros Callithrix (91,6%, 95% IC= 88,8 – 94,3%), Alouatta (1,1%, 

95% IC= 0,3 – 2,9%), animais identificados como pertencentes à família Cebidae (4,5%, 95% 20 

IC= 2,6 – 7,3%), com um representante da família identificado como Sapajus sp. e 8 amostras 

sem identificação. Além disso, a amostra de Pan troglodytes recebida foi testada para ZIKV. 

 As amostras de PNH testadas para ZIKV eram provenientes de 140 municípios de 11 

mesorregiões de MG, e assim como as amostras testadas para CHIKV, a maioria era 

pertencente às regiões Metropolitana (37,2%, 95% IC= 32,1 – 42,5%), Triângulo/Alto 25 

Paranaíba (19,2%, 95% IC= 15,2 – 23,7%), Zona da Mata (12,3%, 95% IC= 9 – 16,2%), e 

região Sul/Sudeste (10,3%, 95% IC= 7 – 13,6%) (Tabela suplementar 1, ANEXO A). 

Independente da região de origem das amostras, da área coletada e do gênero pertencente, 

todas as amostras testadas foram negativas para a presença do RNA de ZIKV. 

 Em 2016, o RNA de ZIKV foi detectado em sete (29%) amostras de PNH das espécies 30 

Callithrix jacchus e Sapajus libidinosus no estado do Ceará (FAVORETTO et al., 2016). Este 

foi o primeiro relato da possibilidade de PNH neotropicais estarem atuando como potenciais 

hospedeiros para ZIKV nas Américas. Além disso, foi demonstrada por Terzian e 

colaboradores em 2017, a detecção de RNA de ZIKV em 32 PNH dos gêneros Callithrix a 
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Sapajus em São Paulo e Minas Gerais (TERZIAN et al., 2018). Durante um estudo realizado 

entre 2012 e 2017 em áreas urbanas e periurbanas do país, Moreira-Soto e colaboradores 

(2018) analisaram amostras de 207 PNH para CHIKV e ZIKV. Todas as amostras foram 

negativas para a presença de RNA dos dois vírus por RT-PCR, contudo amostras de 11 

(5,3%) e seis (2,9%) PNH das famílias Atelidae, Callitrichidae e Cebidae apresentaram 5 

anticorpos específicos para CHIKV e ZIKV respectivamente (MOREIRA-SOTO et al., 2018). 

Embora estudos mostrem a detecção de RNA de ZIKV e a presença de anticorpos específicos 

para CHIKV em algumas espécies de PNH neotropicais, pouco se sabe sobre o papel desses 

animais no ciclo de transmissão desses vírus, ou ainda, se eles podem estar atuando como 

hospedeiros e contribuindo para o estabelecimento e a manutenção de ambos os vírus na 10 

natureza, como ocorre com YFV. 

 Inicialmente, neste trabalho foram testados animais coletados principalmente em áreas 

urbanas, principalmente pelo ZIKV e CHIKV se manterem em uma circulação em ambientes 

urbanos nas Américas, envolvendo humanos como seus principais hospedeiros 

(FERNANDES,. et al., 2019; GUBLER; VASILAKIS; MUSSO, 2017; LOURENÇO-DE-15 

OLIVEIRA; FAILLOUX, 2017). Contudo, todos os PNH testados foram negativos para 

detecção de genoma de CHIKV e ZIKV, incluindo aqueles coletados em áreas urbanas e 

rurais, e aqueles que testaram positivos para RNA de YFV. Embora tenha descrição de casos 

de detecção do genoma do ZIKV e CHIKV em amostras de fígados, este órgão não é o 

principal alvo de tropismo destes vírus, o que poderia afetar nos resultados deste estudo  20 

(MATUSALI et al., 2019; MINER; DIAMOND, 2017). Além disso, estes resultados não 

confirmam que estes animais testados não foram infectados pelo ZIKV e CHIKV podendo ter 

sobrevivido a esta infecção e gerado imunidade contra os vírus. Para isto, testes posteriores de 

detecção de anticorpos neutralizantes podem ser utilizados, como PRNT adaptada a partir de 

macerado de órgãos. 25 

 Do total de amostras testadas entre 2017-2019 (n= 906), 209 foram testadas para a 

presença de RNA de OROV/MAYV. Dentre as amostras estavam carcaças coletadas 

principalmente em áreas rurais/silvestre (58,3%, 95% IC= 51,3 – 65,1%), área urbana (29,6%, 

95% IC= 23,5 – 36,3%), ambiente de interface urbana/rural (11,9%, 95% IC= 7,8 – 17,1%). 

As amostras testadas pertenciam a PNH dos gêneros Callithrix (84,6%, 95% IC= 79 – 30 

89,2%), Alouatta (2,8%, 95% IC= 1,0 – 6,1%), Callicebus (1,9%, 95% IC= 0,5 – 4,8%), 

amostras identificadas como pertencentes à família Cebidae (8,1%, 95% IC= 4,8 – 12,7%), 

com quatro representante da família identificado como Sapajus sp., e cinco amostras sem 

identificação. As amostras de PNH testadas para OROV/MAYV eram provenientes de 125 
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municípios de 11 mesorregiões de MG, sendo a maioria (31,1%, 95% IC= 24,8 – 37,8%) da 

região Metropolitana, seguida das regiões do Triângulo/Alto Paranaíba (19,1%, 95% IC= 14 – 

25,1%), Zona da Mata (13,4%, 95% IC= 9 – 18,7%), e da região Sul/Sudeste (10%, 95% IC= 

6,3 – 14,9%) (Tabela suplementar 1, ANEXO A). Independente da região de origem das 

amostras, da área coletada e do gênero pertencente, todas as amostras testadas foram 5 

negativas para a presença do RNA de OROV/MAYV. 

Anticorpos para OROV foram detectados em PNH do gênero Sapajus sp., Alouatta sp. 

e Callithrix sp., além disso, OROV foi isolado (2000) de um PNH do gênero Callithrix em 

Minas Gerais (BATISTA et al., 2013; NUNES et al., 2005). Contudo, a participação desses 

animais no ciclo de transmissão ainda não está clara e, dado o número de casos de infecção 10 

por OROV em humanos e a sua manutenção no ciclo de transmissão no Brasil e em outros 

países da América do Sul onde há uma grande variedade de espécies de PNH, há a 

necessidade de mais estudos e investigação para se determinar participação dos PNH 

neotropicais no ciclo de transmissão e possível manutenção do OROV.  

O MAYV é mantido na natureza principalmente através de um ciclo enzoótico de 15 

transmissão envolvendo vetores mosquitos do gênero Haemagogus sp. e hospedeiros 

vertebrados, incluindo PNH (MACKAY; ARDEN, 2016). Uma das primeiras descrições de 

PNH acometidos por MAYV no Brasil ocorreu durante um surto da febre de mayaro em 

Belterra (Pará, 1978), onde foi reportado PNH do gênero Callithrix com anticorpos para 

MAYV (PINHEIRO et al., 1981). Além disso, anticorpos especificados para MAYV foram 20 

encontrados em outros gêneros de PNH (Alouatta seniculus, A. villosa, Pithecia pithecia, 

Saguinus midas e Saimiri sp.) em países da América do Sul (Guiana Francesa, Guatemala e 

Panamá) (NUNES et al., 2009; SEYMOUR; PERALTA; MONTGOMERY, 1983). Delatorre 

e colaboradores mostraram que o mais recente surto de YFV no sudeste do país tenha se 

originado em Goiás a partir de 2015, onde estavam ocorrendo casos de MAYV 25 

(DELATORRE et al., 2019). Tanto YFV como MAYV são transmitidos primariamente pelo 

vetor silvestre Haemagogus, portanto, a presença de vetores competentes e, além disso, de 

hospedeiros vertebrados, como por exemplo, PNH na região sudeste e em outras regiões do 

país, gera o risco de emergência deste vírus em outras regiões do Brasil.  

 Da mesma forma que foi realizado para CHIKV e ZIKV inicialmente neste trabalho, 30 

foram testados animais coletados principalmente em áreas rurais e interface urbana/rural, 

principalmente pelo MAYV e OROV se manterem em uma circulação em ambientes rurais no 

Brasil. (MACKAY; ARDEN, 2016; SAKKAS et al., 2018). Contudo, todos os PNH testados 

foram negativos para detecção de genoma de MAYV e OROV, incluindo aqueles coletados 
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em áreas rurais e urbanas, e aqueles que testaram positivos para RNA de YFV. Contudo, estes 

resultados não confirmam que estes animais testados não foram infectados por estes vírus 

podendo ter sobrevivido a esta infecção e gerado imunidade contra os vírus. Para isto, testes 

posteriores de detecção de anticorpos neutralizantes podem ser utilizados, como PRNT 

adaptada a partir de macerado de órgãos. 5 

 

7. CONCLUSÕES  

 

 Neste trabalho foi detectada alta taxa de positividade de YFV em PNH no estado do 

Espírito Santo em 2017 e durante período epidêmico para FA no estado de Minas Gerais. Os 10 

resultados aqui obtidos demonstram a extensa circulação do YFV em MG em 2018, incluindo 

a circulação em áreas urbanas densamente populadas como a região Metropolitana do estado. 

Além disso, neste trabalho o YFV foi detectado em PNH em 22 munícipios onde não houve 

confirmação pela SES-MG de casos humanos ou de epizootias nos anos de 2018, 

demostrando que o YFV circulou de forma ampla e muitas vezes de forma silenciosa em 15 

diversos municípios do estado. 

 Neste trabalho, o YFV foi detectado em amostras de fígado de PNH dos gêneros 

Alouatta, Callithrix e representantes da família Cebidae em MG e em PNH dos gêneros 

Alouatta, Callithrix e Callicebus no ES. Foi observada uma significativa associação entre a 

proporção de positividade em PNH do gênero Alouatta e amostras identificadas como 20 

pertencentes à família Cebidae, em MG, demonstrando a alta susceptibilidade das duas 

espécies a infecções por YFV. Um perfil semelhante de altas taxas de positividade de YFV foi 

observado para os animais do gênero Alouatta coletados no estado do ES em 2017, mostrando 

a susceptibilidade dos animais deste gênero à infecção por YFV. Além disso, foi observado 

um gradiente de circulação do YFV do ambiente rural (maior circulação e menores cargas 25 

genômicas) para o ambiente urbano (menor circulação e maiores cargas genômicas) em MG, 

corroborando o caráter silvestre de circulação do vírus no estado. 

 Em MG em 2019, nenhuma amostra testada neste trabalho foi positiva para detecção 

de RNA de YFV, independente do gênero, período ou local de coleta da amostra. Além disso, 

foi detectada uma amostra positiva para RNA de YFV coletada durante período epidêmico 30 

para FA em 2020. A amostra de PNH era proveniente de área rural da cidade de Curvelo, na 

região Central de MG, município com histórico de casos de FA em anos anteriores. Foi 

identificado que o genoma de YFV nesta amostra de PNH pertence ao mesmo genótipo (Sul 
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Americano I) circulante no estado durante os surtos de 2017/2018, podendo demonstrar uma 

manutenção do YFV em MG.   

 Independente do gênero, do período ou área de coleta, todos os PNH testados foram 

negativos para detecção de genoma de ZIKV, CHIKV, MAYV e OROV. Contudo, estes 

resultados não confirmam que os PNH testados não foram infectados por estes vírus podendo 5 

ter sobrevivido a esta infecção e adquirido imunidade contra os vírus. 

  

8.  PERSPECTIVAS 

 

• Este trabalho tem como perspectiva sua continuidade dentro do Grupo de Prospecção 10 

de Arbovírus (GPArbo) do LV-UFMG, tendo como objetivo a continuação da 

prospecção de YFV e outros arbovírus em amostras de PNH coletados no ano de 2021 

em Minas Gerais; 

• Investigação da infecção de RNA de YFV em diferentes órgãos coletados dos PNH do 

Espírito Santo (2017) e análise da carga viral; 15 

• Experimentação in vivo (camundongos) e padronização do protótipo de PRNT 

utilizando macerado de órgão; 

• Análises sorológicas de anticorpos neutralizantes das amostras negativas para genoma 

de YFV e outros arbovírus a partir de protótipo de PRNT. 

 20 

 

 

 

 

25 
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ANEXO A – Tabela Suplementar 1 

 

Tabela Suplementar 1: Primatas não humanos testados para presença de RNA de ZIKV, CHIKV, MAYV e OROV em amostras de fígado 

ID/ano  ZIKV CHIKV MAYV OROV Gênero Área Município Mesorregião 

2/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Ituiutaba Triângulo/Alto Paranaíba 

11/17 - - Neg Neg Callithrix sp. rural Sacramento Triângulo/Alto Paranaíba 

14/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Curvelo Central 

17/17 - - Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Leopoldina Zona da Mata 

33/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Martinho Campos Central 

39/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Barão de Cocais Metropolitana 

41/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur Sarzedo Metropolitana 

42/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Pirapora Norte 

43/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Guapé Sul/Sudoeste 

45/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

46/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Betim Metropolitana 

50/17 - Neg - - Alouatta sp. rural Sem Peixe Zona da Mata 

52/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

53/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Curvelo Central 

54/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Tocantins Zona da Mata 

55/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Goianá Zona da Mata 

57/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp.  urb/rur Brumadinho Metropolitana 

58/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Brumadinho Metropolitana 

59/17 - Neg Neg Neg Callicebus sp. rural Guimarânia Triângulo/Alto Paranaíba 

62/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

63/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Sete Lagoas Metropolitana 

65/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

68/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Recreio Zona da Mata 

70/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

71/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Lagoa da Prata Central 

72/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Ribeirão das Neves Metropolitana 

79/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

86/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Santa Luzia Metropolitana 

100/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Ouro Branco Metropolitana 

105/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

106/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Ibiá Norte 

116/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Betim Metropolitana 
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ID/ano  ZIKV CHIKV MAYV OROV Gênero Área Município Mesorregião 

120/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur S. G. do Rio Abaixo Metropolitana 

128/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Ubá Zona da Mata 

130/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Carmo do Rio Claro Sul/Sudoeste 

131/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Ibirité Metropolitana 

132/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Ibiá Norte 

133/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

140/17 - Neg - - Alouatta sp. rural Marliéria Vale do Rio Doce 

142/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Belo Horizonte Metropolitana 

143/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur Belo Horizonte Metropolitana 

144/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur Belo Horizonte Metropolitana 

148/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

152/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Itabirito Metropolitana 

153/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Felixlândia Central 

154/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Contagem Metropolitana 

158/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Mário Campos Metropolitana 

159/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Sabará Metropolitana 

163/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

164/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Dores de Guanhães Vale do Rio Doce 

165/17 - - Neg Neg Alouatta sp. rural Capitólio Sul/Sudoeste 

169/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Araguari Triângulo/Alto Paranaíba 

170/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

171/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

172/17 - Neg - - Callithrix sp. rural M. Nova de Minas Central 

173/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Ibirité Metropolitana 

174/17 - Neg Neg Neg Callicebus sp. rural Sto. A. do Gama Zona da Mata 

175/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Santa Luzia Metropolitana 

177/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur Betim Metropolitana 

178/17 - - Neg Neg Callicebus sp. rural Andradas Sul/Sudoeste 

180/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

183/17 - - Neg Neg Callithrix sp. rural Jampruca Vale do Rio Doce 

190/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

202/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Divinópolis Oeste 

203/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

205/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Jaboticatubas Metropolitana 

207/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Sabará Metropolitana 

208/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana São Francisco Norte 

209/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana São Francisco Norte 

211/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Pará de Minas Metropolitana 
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217/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

219/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

220/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Pres. Juscelino Central 

223/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

224/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

225/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

228/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Oriente Vale do Rio Doce 

230/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Patrocínio De Muriaé Zona da Mata 

231/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

232/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

233/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Nova União Metropolitana 

235/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana S. João Del Rei Campo das Vertentes 

239/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

241/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Pedro Leopoldo Metropolitana 

243/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural S. G. do Rio Abaixo Metropolitana 

244/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Sabará Metropolitana 

249/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Paraopeba Metropolitana 

250/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

251/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Cajuri Zona da Mata 

252/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

254/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

255/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Inhaúma Metropolitana 

260/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

261/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Brumadinho Metropolitana 

263/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur V. do Rio Branco Zona da Mata 

264/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

269/17 - Neg - - Callithrix sp. urb/rur Vespasiano Metropolitana 

271/17 - Neg Neg Neg Alouatta sp. rural Santa Juliana Triângulo/Alto Paranaíba 

272/17 - Neg Neg Neg Callicebus sp. rural C. Xavier Chaves Campo das Vertentes 

276/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Coronel Fabriciano Vale do Rio Doce 

277/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

280/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Itabirito Metropolitana 

281/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Fronteira Triângulo/Alto Paranaíba 

282/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

283/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

284/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Santa Luzia Metropolitana 

287/17 - Neg - - Callithrix sp. rural S. G. do Rio Preto Jequitinhonha 

292/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Iturama Triângulo/Alto Paranaíba 
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297/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

298/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Matias Barbosa Zona da Mata 

301/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

302/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Sabará Metropolitana 

305/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Matias Barbosa Zona da Mata 

306/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Tupaciguara Triângulo/Alto Paranaíba 

307/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

308/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

309/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

311/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Itajubá Sul/Sudoeste 

312/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

315/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Ribeirão das Neves Metropolitana 

317/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Vespasiano Metropolitana 

318/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural S. Domingos do Prata Metropolitana 

319/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Ituiutaba Triângulo/Alto Paranaíba 

321/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

322/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Montes Claros Norte 

324/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Ibirité Metropolitana 

326/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

329/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Pedro Leopoldo Metropolitana 

331/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

333/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

335/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Moeda Metropolitana 

338/17 - Neg - - Callithrix sp. rural Ouro Preto Metropolitana 

341/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Frutal/Planura Triângulo/Alto Paranaíba 

342/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Santa Vitória Triângulo/Alto Paranaíba 

346/17 - Neg Neg Neg Alouatta sp. rural S. João Del Rei Campo das Vertentes 

348/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

360/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Conselheiro Lafaiete Metropolitana 

361/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

363/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Acaiacá Zona da Mata 

364/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Fronteira Triângulo/Alto Paranaíba 

367/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Além Paraíba Zona da Mata 

368/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

373/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Arceburgo Sul/Sudoeste 

374/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana S. Roque de Minas Oeste 

377/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Canaã Zona da Mata 

380/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Nova Lima Metropolitana 
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383/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Conc. da Aparecida Sul/Sudoeste 

384/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Nova Módica Vale do Rio Doce 

386/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

392/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Itapagipe Triângulo/alto Paranaíba 

396/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Itajubá Sul/Sudoeste 

399/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Itajubá Sul/Sudoeste  

401/17 - Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

403/17 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Nova Lima Metropolitana 

405/17 - Neg Neg Neg Cebidae rural Pedro Teixeira Zona da Mata 

451/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Romaria Triângulo/Alto Paranaíba 

479/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

496/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

498/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Bárbara Metropolitana 

501/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

505/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Goianá Zona da Mata 

507/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

511/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

512/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Periquito Vale do Rio Doce 

514/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Buenópolis Central 

524/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Cataguases Zona da Mata 

527/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Andrelândia Sul/Sudoeste 

529/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santos Dumont Zona da Mata 

530/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

532/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Rio Piracicaba Metropolitana 

533/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

547/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

551/18 Neg Neg - - Cebidae urbana Poços de Caldas Sul/Sudoeste 

556/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Santana do Paraíso Vale do Rio Doce 

557/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Leopoldina Zona da Mata 

558/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Curvelo Central  

562/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

565/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

567/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Campos Florido Triângulo/Alto Paranaíba 

568/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Conquista Triângulo/Alto Paranaíba 

569/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ipatinga Vale do Rio Doce 

570/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Diamantina Jequitinhonha 

574/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ponte Nova Campo das Vertentes 

576/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 
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577/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Esmeraldas Metropolitana 

579/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Bambuí Oeste 

580/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Divinópolis Oeste 

585/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Jaboticatubas Metropolitana 

619/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Monte Carmelo Triângulo/Alto Paranaíba 

620/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santana dos Montes Metropolitana 

621/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

622/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Nova Era Metropolitana 

624/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Muzambinho Sul/Sudoeste 

625/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

626/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Presidente Juscelino Central 

628/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Ribeirão das Neves Metropolitana 

630/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Papagaios Metropolitana 

632/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Conceição das Pedras Sul/Sudoeste 

642/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

659/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Pedrinópolis Triângulo/Alto Paranaíba 

664/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Tocantins Zona da Mata 

665/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

666/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Buenópolis Central 

669/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural S. Sebastião do Paraíso Sul/Sudoeste 

670/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Divinópolis Oeste 

671/18 Neg Neg Neg Neg Alouatta sp. rural Leopoldina Zona da Mata 

673/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

676/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

677/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Lontra Norte 

678/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

679/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Divinésia Zona da Mata 

681/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

682/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Leopoldina Zona da Mata 

683/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Itapeva Sul/Sudoeste 

684/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

685/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Córrego Novo Vale do Rio Doce 

687/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Silvianópolis Sul/Sudoeste 

688/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Esp. Santo do Dourado Sul/Sudoeste 

692/18 Neg Neg Neg Neg Alouatta sp. rural Cabeceira Grande Noroeste 

699/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Ubá Zona da Mata 

703/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araxá Triângulo/Alto Paranaíba 

707/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 
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710/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

711/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Estrela do Sul Triângulo/Alto Paranaíba 

713/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana S. Sebastião do Paraiso Sul/Sudoeste 

714/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Inhaúma Metropolitana 

715/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Patrocínio Triângulo/Alto Paranaíba 

717/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Divinópolis Oeste 

719/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Arapora Triângulo/Alto Paranaíba 

720/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

721/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

723/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Liberdade Sul/Sudoeste 

724/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Coromandel Triângulo/Alto Paranaíba 

725/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

726/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araguari Triângulo/Alto Paranaíba 

727/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Divinópolis Oeste 

728/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Monte Carmelo Triângulo/Alto Paranaíba 

732/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

734/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Presidente Juscelino Central 

735/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Passos Sul/Sudoeste 

736/18 Neg Neg Neg Neg Alouatta sp. rural Monte Carmelo Triângulo/Alto Paranaíba 

737/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

738/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

739/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Aracuaí Jequitinhonha 

740/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Felixlândia Central 

742/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

743/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

744/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

745/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Ribeirão das Neves Metropolitana 

746/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Monte Carmelo Triângulo/Alto Paranaíba 

749/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

750/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana São Romão Norte 

751/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

752/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

754/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Além Paraíba Zona da Mata 

755/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

757/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Estrela do Sul Triângulo/Alto Paranaíba 

758/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

759/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Monte Santo de Minas Sul/Sudoeste 

760/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 
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761/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Leopoldina Zona da Mata 

762/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

763/18 Neg Neg - - - urbana Cataguases Zona da Mata 

764/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Monte Santo de Minas Sul/Sudoeste 

765/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Prudente de Morais Metropolitana 

766/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

767/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

768/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Governador Valadares Vale do Rio Doce 

769/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

770/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Tiradentes Campo das Vertentes 

771/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

772/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

773/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

774/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ribeirão das Neves Metropolitana 

775/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Ibirité Metropolitana 

776/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Nova Rezende Sul/Sudoeste 

777/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

778/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Paracatu Noroeste 

779/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

780/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

781/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

782/82 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Ipatinga Vale do Rio Doce 

783/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Guanhães Vale do Rio Doce 

784/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

785/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Timóteo Zona da Mata 

786/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

787/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberaba Triângulo/Alto Paranaíba 

788/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

789/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Augusto de Lima  Central 

790/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Visc. do Rio Branco Zona da Mata 

791/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana São Tiago Campo das Vertentes 

792/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Arinos Noroeste 

793/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Muzambinho Sul/Sudoeste 

794/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Pirapora Norte 

795/18 Neg Neg - - S/Id urbana Buenópolis Central 

796/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Itajubá Sul/Sudoeste 

797/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Carmo do Paranaíba Triângulo/Alto Paranaíba 

798/18 Neg Neg Neg Neg Sapajus sp. rural Ibituruna Oeste 
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799/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

800/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itajubá Sul/Sudoeste 

801/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Abadia dos Dourados Triângulo/Alto Paranaíba 

802/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

803/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

804/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

805/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Frutal Triângulo/Alto Paranaíba 

807/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Tiros Triângulo/Alto Paranaíba 

808/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Aimorés Vale do Rio Doce 

809/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

810/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

811/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uruana de Minas Noroeste 

812/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

813/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana S. Sebastião do Paraiso Sul/Sudoeste 

814/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

815/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Lagoa Formosa Triângulo/Alto Paranaíba 

816/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

817/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

818/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Guaxupé Sul/Sudoeste 

819/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uruana de Minas Noroeste 

820/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Arceburgo Sul/Sudoeste 

821/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araxá Triângulo/Alto Paranaíba 

822/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Planura Triângulo/Alto Paranaíba 

823/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

824/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

825/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Lassance Norte 

826/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

827/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Mantena Vale do Rio Doce 

828/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

829/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Catas Altas Metropolitana 

830/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Buenópolis Central 

831/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Arceburgo Sul/Sudoeste 

832/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ribeirão das Neves Metropolitana 

833/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Gouveia Jequitinhonha 

834/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araxá Triângulo/Alto Paranaíba 

835/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Gouveia Jequitinhonha 

836/18 Neg Neg - - Alouatta sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

837/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araporã Triângulo/Alto Paranaíba 
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838/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ibirité Metropolitana 

839/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Pedro Leopoldo Metropolitana 

840/18 Neg Neg Neg Neg S/Id rural Sacramento Triângulo/Alto Paranaíba 

841/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Passos Sul/Sudoeste 

842/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana S. Sebastiao do Paraiso Sul/Sudoeste 

843/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Patos de Minas Triângulo/Alto Paranaíba 

844/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

845/18 Neg Neg - - Cebidae urbana Sericita Zona da Mata 

846/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

848/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Guapé Sul/Sudoeste 

849/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Rio Paranaíba Triângulo/Alto Paranaíba 

851/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Bom Despacho Central 

853/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

852/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural São Domingos do Prata Metropolitana 

854/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Conc. da Aparecida Sul/Sudoeste 

855/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Paracatu NorOeste 

856/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Leopoldina Zona da Mata 

857/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

858/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Cabeceira Grande NorOeste 

859/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural São Joao Nepomuceno Zona da Mata 

860/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

861/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana São Jose da Lapa Metropolitana 

862/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Cana Verde Oeste 

863/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Lontra Norte 

864/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Gov. Valadares Vale do Rio Doce 

865/18 Neg Neg Neg Neg S/Id rural Itabira Metropolitana 

866/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Inhaúma Metropolitana 

867/18 Neg Neg Neg Neg S/Id rural Alpinópolis Sul/Sudoeste 

868/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Barra Longa Zona da Mata 

869/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Açucena Vale do Rio Doce 

870/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

871/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

872/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte  Metropolitana 

873/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

874/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

875/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

876/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Congonhas Metropolitana 

877/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Araguari Triângulo/Alto Paranaíba 
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878/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Patrocínio Triângulo/Alto Paranaíba 

879/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Itapagipe Triângulo/Alto Paranaíba 

880/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Guapé Sul/Sudoeste 

881/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Estrela do Sul Triângulo/Alto Paranaíba 

882/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araxá Triângulo/Alto Paranaíba 

883/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Visc. do Rio Branco Zona da Mata 

884/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

885/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

886/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Iturama Triângulo/Alto Paranaíba 

887/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte  Metropolitana 

888/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana S. G. do Rio Abaixo Metropolitana 

889/18 Neg - - - Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

890/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Raposos Metropolitana 

891/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural São Joao Del Rei Campo das Vertentes 

892/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Campo Belo Oeste 

893/18 Neg Neg Neg Neg Cebidae rural Pimenta Oeste 

895/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

896/18  Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Bom Jardim de Minas Sul/Sudoeste 

897/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

899/18 Neg Neg - - Callithrix sp. rural Biquinhas Central 

900/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

901/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Grupiara Triângulo/Alto Paranaíba 

902/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Virgem da Lapa Jequitinhonha 

903/18 Neg Neg - - Callithrix sp. rural Virgem da Lapa Jequitinhonha 

904/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

905/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

906/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Uruana de Minas Noroeste 

907/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

908/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

909/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Sete Lagoas Metropolitana 

910/18 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Sete Lagoas Metropolitana 

911/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

912/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Contagem Metropolitana 

913/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

916/18 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

917/18 Neg Neg - - Alouatta sp. rural Santa Rita de Caldas Sul/Sudoeste 

918/18 Neg Neg - - Cebidae rural Uruana de Minas Noroeste 

898/19 Neg - Neg Neg Callithrix sp. rural Moeda Metropolitana 
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914/19 Neg - - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

915/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabirito Metropolitana 

920/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

921/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

922/19 Neg Neg Neg Neg Cebidae urbana Dionísio Metropolitana 

923/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Porto Firme Zona da Mata 

924/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Arceburgo Sul/Sudoeste 

925/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

926/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

927/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana São Francisco Norte 

928/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

929/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

931/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

932/19 Neg Neg Neg Neg Cebidae urb/rur Jacutinga Sul/Sudoeste 

933/19 Neg Neg Neg Neg Cebidae urbana Poços de Caldas Sul/Sudoeste 

934/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Cataguases Zona da Mata 

935/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Tocantins Zona da Mata 

936/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

937/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana São Tiago Campo das Vertentes 

938/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

939/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Piau Zona da Mata 

940/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Mateus Leme Metropolitana 

942/19 Neg Neg Neg Neg Cebidae urbana Monte Santo de Minas Sul/Sudoeste 

943/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Mariana Metropolitana 

944/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Pedras de M. da Cruz Norte 

945/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Arceburgo Sul/Sudoeste 

946/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

947/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

949/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

951/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Mirabela Norte 

953/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Visc. Do Rio Branco Zona da Mata 

954/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

955/19 Neg Neg - - Pan Troglodytes urbana Belo Horizonte Metropolitana 

956/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

957/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

958/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

959/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

960/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 
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961/19 Neg Neg Neg Neg S/Id urbana Itamogi Sul/Sudoeste 

962/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Itaúna Oeste 

963/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

964/19 Neg Neg Neg Neg S/Id urbana Grupiara Triângulo/Alto Paranaíba 

965/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

966/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

967/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Curvelo Central 

968/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

969/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

970/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

971/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Formiga Oeste 

972/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

973/19 Neg Neg - - S/Id urbana Cataguases Zona da Mata 

974/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

975/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

976/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araguari Triângulo/Alto Paranaíba 

977/19 - Neg - - Sapajus sp. urbana Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

978/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Além Paraíba Zona da Mata 

979/19 - Neg - - Callithrix sp. rural Uberlândia Triângulo/Alto Paranaíba 

980/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

981/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Araguari Triângulo/Alto Paranaíba 

982/19 - Neg Neg Neg Sapajus sp. rural Piracema Oeste 

983/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Uberlândia  Triângulo/Alto Paranaíba 

984/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ubaí Norte 

985/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Sete Lagoas Metropolitana 

986/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Metropolitana 

987/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabirito Metropolitana 

988/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Teófilo Otoni Vale do Mucuri 

989/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Lagoa Santa Metropolitana 

990/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ubaí Norte 

991/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

992/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Itabira Metropolitana 

993/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Timóteo Vale do Rio Doce 

994/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Virgem da Lapa Jequitinhonha 

995/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Ibirité Metropolitana 

996/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

997/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

998/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 
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999/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Conceição dos Ouros Triângulo/Alto Paranaíba 

1000/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Paraopeba Metropolitana 

1001/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Lagoa Santa Metropolitana 

1002/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Lagoa Santa Metropolitana 

1003/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

1004/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

1005/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Além Paraíba Zona da Mata 

1006/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Nova Lima Metropolitana 

1007/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

1008/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Além Paraíba Zona da Mata 

1009/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Guanhães Vale do Rio Doce 

1010/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Patrocínio Triângulo/Alto Paranaíba 

1011/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Santa Luzia Metropolitana 

1014/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

1015/19 - Neg Neg Neg Cebidae rural S. Sebastião do Oeste Metropolitana 

1016/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Patrocínio Triângulo/Alto Paranaíba 

1017/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Divinópolis Metropolitana 

1018/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Guanhães Vale do Rio Doce 

1019/19 - Neg Neg Neg Cebidae rural Sabinópolis Metropolitana 

1021/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Bom Despacho Metropolitana 

1023/19 - Neg - - Callithrix sp. urbana Araxá Metropolitana 

1024/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Leopoldina Zona da Mata 

1025/19 - Neg Neg Neg Sapajus sp. rural Piracema Oeste 

1026/19 - Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

1027/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Sete Lagoas Metropolitana 

1028/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Divinópolis Metropolitana 

1029/19 - Neg Neg Neg Callithrix sp. rural Visc. do Rio Branco Zona da Mata 

1030/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Pedro Leopoldo Metropolitana 

1031/19 Neg Neg Neg Neg Callithrix sp. urb/rur Ibirité Metropolitana 

1032/19 Neg Neg   Callithrix sp. urbana São Francisco Norte 

1033/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

1034/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

1035/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Belo Horizonte Metropolitana 

1036/19 Neg Neg - - Callithrix sp. urbana Cataguases Zona da Mata 

1037/19 Neg - - - Callithrix sp. urbana Carangola Metropolitana 

ID: número de identificação; “-“: amostra não testada para o vírus em questão; S/Id: Sem identificação. 
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ANEXO B - Tabela Suplementar 2 

 

Tabela Suplementar 2: Sequências genética de Yellow fever virus utilizadas na construção 

da árvore filogenética 

GenbankID YFV strain Origin Year Organism Genotype 

Non-ID nhp1041_rural Brazil – Minas Gerais 2020 NHP South America I 

MN517216 nhp481_rural Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MN517217 nhp525_rural Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MN517218 nhp534_urban Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MN517219 nhp541_rural Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MN517220 nhp637_urban Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MN517221 nhp657_urban Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

AY640589.1  ASIBI Ghana 1927 human West African II 

AY839635.1  ArD76320 Senegal 1990 mosquito West African II 

AY968064.1  YFVstrain Angola 1971 human Angola 

DQ100292.1  17DD Brazil - - West African II 

GQ379162.1  #case1 Peru 2008 human West African II 

GQ379163.1  #case2 Peru 2007 human West African II 

GU073145.1  Ke/ArD149213 Senegal 2000 mosquito West African II 

HM582851.1  TVP11767 TrinidadTobago 2009 human South America I 

JF912187.1  BeH622205 Brazil 2001 human South America I 

JF912188.1  BeH622493 Brazil 2000 mosquito South America I 

JF912190.1  BeH655417 Brazil 2002 human South America I 

JX898871.1  ArD114896 Senegal 1995 mosquito West African II 

JX898872.1 ArD114972 Senegal 1995 mosquito West African II 

JX898874.1 ArD149194 Senegal 2000 mosquito South America I 

KF907504.1  88/1999 Bolivia 1999 human South America 

II 

KM388814.1  6A Venezuela 2005 human South America I 

KM388815.1  9A Venezuela 2007 NHP South America I 

KM388816.1  10A Venezuela 2010 NHP South America I 

KU978763.1  Ogbomosho Nigeria 1946 human Weste Africa II 

KU978764.1  M 185 D 160 Sudan 1941 human Weste Africa II 

KX010994.1  CIC1 China 2019 human Angola 

KX010995.1  CIC2 China 2018 human Angola 

KX010996.1  CIC3 China 2017 human Angola 

KX027336.1  CIC4 China 2016 human Angola 

KX982182.1  Cahama-C17 Angola 2016 human Angola 

KY861728.1  BeAn754036 

(PR4408)_ 

Brazil 2008 NHP South America I 

KY885000.2  ES-504 Brazil – Espírito Santo 2017 NHP South America I 

KY885001.2  ES-505 Brazil – Espírito Santo 2017 NHP South America I 

MF289572.1  EHI Singapore 2017 NHP West African II 

MF370536.1  PR5819-

BeAn841178 

Brazil – Minas Gerais 2016 NHP South America I 

MH329655.1 SA39 Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MF370541.1  PR5908-

BeAn844641 

Brazil – Pará 2017 NHP South America I 

MF370542.1  PR5926-

BeAn844893 

Brazil – Pará 2017 NHP South America I 

MF370543.1  PR5937-

BeAn845130 

Brazil – Mato Grosso 2017 NHP South America I 
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GenbankID YFV strain Origin Year Organism Genotype 

MF423374.2  PA196 Brazil – Espírito Santo 2017 mosquito South America I 

MF423377.2  RJ95 Brazil – Rio de 

Janeiro 

2017 NHP South America I 

MG969501.1  FIOCRUZ 

71530/MG/01 

Brazil – Minas Gerais 2001 human South America I 

MH018067.1  M11 Brazil – Minas Gerais 2017 NHP South America I 

MH018099.1  M218 Brazil – Bahia 2017 NHP South America I 

MH018101.1  M226 Brazil – Minas Gerais 2003 human South America I 

MH018112.1  4278 Brazil – Rio de 

Janeiro 

2017 NHP South America I 

MH193173.1  SA129 Brazil – São Paulo 2018 NHP South America I 

MH329655.1  SA39 Brazil – Minas Gerais 2018 NHP South America I 

MH444798.1  FVV Senegal 1927 human West African II 

MH484430.1  RJ163 Brazil – Minas Gerais 2017 NHP South America I 

MH666057.1  SPAn 14/2017 Brazil 2017 NHP South America I 

MK089775.1  MR1356 Brazil – Rio de 

Janeiro 

2017 mosquito South America I 

MK333800.1  ES03 Brazil – Espírito Santo 2017 NHP South America I 

MK333803.1  GO05 Brazil – Goiás 2017 NHP South America I 

MK333804.1  GO27 Brazil – Goiás 2015 NHP South America I 

MK533792.1  155 Brazil – Rio de 

Janeiro 

2019 NHP South America I 

MK583169.1  YFV052FIG Brazil – São Paulo 2018 human South America I 

MK760661.1  t146a164 11Jan ur Brazil 2018 human South America I 

MN604283.2  RJ259 Brazil – Bahia 2017 NHP South America I 

MN604284.1  RJ258 Brazil – Bahia 2017 human South America I 

MT497523.1  PNH94 CP227 Brazil – São Paulo 2016 NHP South America I 

MT497525.1  PNH580 CP179 Brazil – São Paulo 2017 NHP South America I 

U23566.1  1914-81 Ecuador 1981 human South America 

II 

U23577.1  M-112 Sudan 1950 human Angola 

U23579.1  T790882 Trinidad 1979 mosquito South America I 

U23580.1  V-528A Colombia 1979 mosquito South America I 
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   ANEXO C – Artigo aceito em periódico internacional 
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ANEXO D – Artigo aceito em periódico internacional 
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ANEXO E – Artigo aceito em periódico internacional 
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ANEXO F – Artigo aceito em periódico nacional 
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ANEXO G – Artigo aceito em periódico internacional 

 

 Contexto Geral - Inicialmente este trabalho tinha também como meta a investigação 

de ortopoxvírus dos órgãos de PNH da coleção biológica aqui estudadas. No Brasil, desde a 

descrição dos primeiros casos de infecção pelo vírus vaccínia em áreas rurais na região 

sudeste, diversos isolados de VACV vêm sendo descritos no país. As epidemias de VACV 

são descritas principalmente em gados de leite e nos trabalhadores rurais que cuidam destes 

animais, e são frequentemente reportados no estado de Minas Gerais. Contudo, já foram 

descritas detecção de anticorpos neutralizantes contra ortopoxvírus em diferentes espécies de 

animais silvestres no Brasil, incluindo em primatas não humanos e em animais domésticos, 

cachorros, porcos, entre outros. Embora a transmissão direta desses animais para humanos 

ainda não tenha sido documentada, esse risco deve ser considerado uma vez que estes vírus se 

mantêm num ciclo enzoótico no país.  

 O objetivo deste trabalho era fazer a prospecção genômica e de anticorpos 

neutralizantes das amostras de órgãos de PNH disponíveis na coleção de órgãos presentes no 

LV-UFMG. Contudo, devido à pandemia de COVID-19 e consequentes restrições de 

mobilidade e isolamento e utilização do laboratório, esta parte do trabalho experimental não 

pode ser realizada. Não obstante, dada a importância dos poxvírus zoonóticos, 

alternativamente, foi realizado um trabalho de revisão bibliográfica sobre a gama de 

hospedeiros, incluindo PNH, e a distribuição geográfica dos principais ortopoxvírus 

zoonóticos de importância à saúde pública e veterinária. 

 Seja para alimentação, transporte ou como companhia, o ser humano vem 

domesticando, criando e interagindo com animais e, consequentemente, com seus patógenos 

há séculos. Atualmente, com o aumento da densidade populacional e da urbanização, com o 

uso desenfreado da terra para agricultura, desmatamento e aproximação do homem aos 

ambientes silvestres, tem se observado o aumento da emergência e da reemergência de 

doenças zoonóticas, com destaque para aquelas causadas por vírus (BIRD; MAZET, 2018b; 

GIBB et al., 2020b; GUBLER, 2010a). A maioria dos patógenos zoonóticos emergentes se 

origina de hospedeiros mamíferos, principalmente na natureza, embora animais domésticos e 

de criação também possam ser considerados fontes importantes de doenças infecciosas. 

Diferenças na biologia do patógeno determinam a gama de espécies hospedeiras suscetíveis à 

infecção, além disso, os patógenos podem expandir sua gama de hospedeiros infectando 

diferentes espécies animais. A capacidade de atravessar a barreira entre as diferentes espécies 

como hospedeiros é observada em algumas espécies de vírus, principalmente devido às suas 
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altas taxas de mutações, o que fornece um potencial de adaptação para superar barreiras à 

infecção em diferentes espécies de hospedeiros (JOAS et al., 2018; PARRISH et al., 2008; 

PEDERSEN et al., 2005).  

 Durante as últimas décadas, diferentes vírus zoonóticos surgiram ou ressurgiram na 

natureza, incluindo os vírus da febre amarela, chikungunya, zika, além dos vírus da síndrome 

respiratória do Oriente Médio, síndrome respiratória aguda grave coronavírus 2 (SARS-CoV-

2), Ebola, Marburg, Nipah e Hendra. Além destes, uma das famílias de vírus emergentes de 

grande importância pra saúde humana e animal em todo o mundo são os poxvírus. Os 

poxvírus estão entre os mais antigos e conhecidos vírus da humanidade, principalmente por 

causa de seu representante mais letal, o vírus da varíola responsável por causar entre 300-500 

milhões de mortes durante o século 20. A família Poxviridae é dividida em duas subfamílias, 

Entomopoxvirinae e Chordopoxvirinae, sendo esta última mais conhecida por abrigar um dos 

gêneros mais estudados e conhecidos entre os poxvírus, os Orthopoxvirus.  

 Atualmente as espécies de ortopoxvírus de maior atenção são os vírus monkeypox 

(Monkeypox virus - MPXV), cowpox (Cowpox virus – CPXV), vaccínia e vírus relacionados 

(Vaccinia virus/vaccinia-like viruses – VACV), sendo estes os principais responsáveis pelos 

casos de infecção reportados em humanos e animais no mundo todo. Nas últimas décadas, 

casos de surtos de ortopoxvírus em diferentes espécies animais e sua expansão geográfica 

vêm sendo cada vez mais relatados, gerando preocupação quanto ao potencial epidêmico 

desses vírus. Esses fatos geram um alerta em relação os potenciais mudanças evolutivas dos 

ortopoxvírus, sua capacidade de cruzar a barreira entre diferentes espécies e desta forma 

aumentando sua gama de hospedeiros. Além disso, casos de infecção por ortopoxvírus têm 

sido descritos em diversos países de diferentes continentes demonstrando a ampla distribuição 

geográfica destes vírus. Desta forma, a revisão literária apresentada neste capítulo teve como 

objetivo apresentar um compilado dos principais aspectos relacionados à gama de hospedeiros 

de alguns ortopoxvírus de importância animal e zoonótica e sua distribuição geográfica no 

contexto epidemiológico atual. 

 



208 

 

 



209 

 

 



210 

 

 



211 

 

 



212 

 

 



213 

 

 



214 

 

 



215 

 

 

 



216 

 

 

 



217 

 

 



218 

 

 



219 

 

 



220 

 

 



221 

 

 



222 

 

 



223 

 

 



224 

 

 



225 

 

 



226 

 

 



227 

 

 

 


