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DETECÇÃO DO VÍRUS DA HEPATITE “E” EM SUÍNOS 

DO ESTADO DO RIO GRANDE DO SUL

O vírus da hepatite E (HEV) da família Hepeviridae, causa hepatite aguda em humanos estando 20 milhões de pessoas

infectadas e três milhões destas desenvolvem hepatite aguda todo ano. 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. Há um

número crescente de detecções do HEV em várias espécies domésticas e silvestres, sendo os suínos os hospedeiros mais

envolvidos no ciclo de transmissão para humanos, portanto, é de extrema importância monitorar a presença de HEV em animais

de produção e silvestres [1,3]. O objetivo deste trabalho foi verificar a presença de HEV em suínos de criações de subsistência

do RS.

INTRODUÇÃO

700 amostras de soros de suínos analisadas

Extração de RNA total por TRIzol®

LS (Life Technologies ™).

cDNA sintetizado com primers específicos e

SuperScript™ III Reverse Transcriptase Kit (Life

Technologies™).

Nested-PCR para amplificar uma região da ORF2

(348 pb) de HEV realizada utilizando os primers

externos 3156N e 3157 e os internos 3158N e 3159N

[3].
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Sequenciamento dos produtos de amplificação.

Plataforma BLASTn utilizada para

verificar o grau de identidade com outras

sequencias de HEV do GenBank.

- 24/700 amostras positivas (3,4%)

- 3 foram sequenciadas, mas apenas uma delas com

qualidade. Foi possível observar a identidade com HEV,

conforme figura abaixo (BLASTn).

• Os resultados indicam que o vírus da HEV está circulando em suínos de subsistência do estado do Rio Grande do Sul, o que

alerta para a necessidade de maiores estudos relacionados a sua prevalência e caracterização genética.

• O presente trabalho permanece em andamento, tendo em vista que 306 amostras ainda serão testadas pela Nested-PCR e

seus produtos de amplificação serão sequenciados para análise filogenética.
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Produtos de amplificação purificados

utilizando o kit NucleoSpin Extract II

(Macherey-Nagel, Düren).
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