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Introdução

O vírus da hepatite E (HEV) pertence a família Hepeviridae e possui quatro genótipos, sendo os genótipos 3 e 4 considerados

zoonóticos. O HEV causa hepatite aguda em humanos, estando 20 milhões de pessoas infectadas no mundo [1]. A doença

está associada a falta de saneamento básico nos países em desenvolvimento e ao contato e ingestão de carne mal cozida de

animais infectados nos países desenvolvidos [2]. Tendo em vista que os suínos são os hospedeiros mais envolvidos no ciclo

de transmissão para humanos, e que a suinocultura da região sul é a mais desenvolvida no país, é de suma importância

monitorar esses animais. O objetivo do projeto é a detecção de HEV em diferentes amostras de suínos do Rio Grande do Sul.

Materiais e métodos

N= 1050 amostras

800       soros de suínos de subsistência 

250    linfonodo e fígado de suínos de produção comercial 

Extração de RNA total por TRIzol® LS (Life 

Technologies ™).

Nested RT-PCR para amplificar uma  região da ORF1 (278 pb) 

de HEV realizada utilizando os primers externos ConS1 e 

ConA1, os internos ConA2 e ConS2 descritos na literatura [3].
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Sequenciamento dos produtos de amplificação das 

amostras positivas.

• Seis amostras positivas de soros de suínos de

subsistência. Destas, três foram submetidas ao

sequenciamento genético e caracterizadas como genótipo

3, conforme Figura 1.

• Os resultados indicam que o vírus da Hepatite E está

circulando em suínos de subsistência do Rio Grande

do Sul, sendo o genótipo zoonótico 3, o detectado.

• A presença de vírus no soro demonstra que esses

animais estão em viremia, ou seja, em infecção ativa.

• O presente trabalho permanece em andamento,

tendo em vista que 150 amostras de suínos de

produção comercial ainda serão testadas.

• O projeto alerta para a necessidade de cuidados em

relação a saúde pública.
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 gi|187859455|dbj|AB369691.1|Hum Japan

 gi|56377986|dbj|AB189072.1|Hum Japan

 gi|187859447|dbj|AB369689.1|Swine Japan

 gi|566081963|gb|KC618402.1|Hum Germany

 gi|238801039|gb|FJ705359.1|WB Germany

 gi|404250128|gb|JQ953664.1|Swine France

 gi|372001364|gb|JQ013794.1|Hum France

 gi|150000169|dbj|AB290312.1|Swine Mongolia

 Sw Brazil C1P2

 Sw Brazil C9P13

 Sw Brazil C11P4

 gi|110556578|dbj|AB248520.1|Hum Japan

 gi|219571267|dbj|AB291958.1|Hum Japan

 gi|223670933|dbj|AB481226.1|Swine Japan

 gi|327322921|gb|HM055578.1|Hum Japan

 gi|372001368|gb|JQ013795.1|Hum France

 gi|87887056|dbj|AB220979.1| Hum HEV4

 gi|87887018|dbj|AB220977.1|Sw HEV4

 gi|92111557|gb|DQ459342.1|Hum HEV1

 gi|936219218|dbj|LC061267.1| Hum HEV1

 gi|330017|gb|M74506.1|Hum HEV2

 gi|582973095|ref|NC 023425.1|AVIAN HEV
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• Até o momento, 98 amostras de suínos de produção

comercial foram testadas, com todos os resultados

negativos.

Figura 01: Árvore filogenética contendo as três amostras 

sequenciadas (   ).


