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INTRODUCAO

O virus da hepatite E (HEV) da familia Hepeviridae, causa hepatite aguda em humanos estando 20 milhdes de pessoas
Infectadas e trés milhoes destas desenvolvem hepatite aguda todo ano. A doenca esta associada a falta de saneamento basico nos
paises em desenvolvimento e ao contato e ingestao de carne mal cozida de animais infectados nos paises desenvolvidos. Ha um
numero crescente de deteccOoes do HEV em varias especies domesticas e silvestres, sendo os suinos os hospedeiros mais
envolvidos no ciclo de transmissao para humanos, portanto, € de extrema importancia monitorar a presenca de HEV em animais
de producao e silvestres [1,3]. O objetivo deste trabalho foi verificar a presenca de HEV em suinos de criacoes de subsisténcia

do RS.

METODOLOGIA ]

C 700 amostras de soros de suinos analisadas

Extracao de RNA total por TRIzol®
LS (Life Technologies ™),

£\

cDNA sintetizado com primers especificos e
SuperScript™ |1l Reverse Transcriptase Kit (Life
Technologies™),

C Nested-PCR para amplificar uma regiao da ORF2
(348 pb) de HEV realizada utilizando os primers
externos 3156N e 3157 e os internos 3158N e 3159N

3]

ORF 1 o
R

RESULTADOS

Amostra || Controle

24/700 amostras positivas (3,4%)

Marcador
100 bp

== 300-400 ph

Controle

positiva

negativo

positivo

- 3 foram sequenciadas, mas apenas uma delas com
qualidade. Foi possivel observar a identidade com HEYV,
conforme figura abaixo (BLASTN).

\_'_l

C Produtos de amplificacao purificados i

utilizando o kit NucleoSpin Extract Il Q/'%,/ \/ Lol
(Macherey-Nagel, Duren). b,

Max Total Query E

score score cover value

|dent

Sequenciamento dos produtos de amplificacao.

C Hepatitis E virus isolate He Uy14 capsid protein gene, partial cds | 272 272

Hepatitis E virus isolate He Uy11 capsid protein gene, partial cds | 272 272

Hepatitis E virus isolate He Uy10 capsid protein gene, partial cds | 272

Plataforma BLASTn utilizada para

Hepatitis E virus isolate He Uy8 capsid pr

C | Hepatitis E virus isolate He Uy7 capsid protein gene, partial ¢

. _ _ A
verificar o grau de identidade com outras Iil f\srl‘
sequencias de HEV do GenBank. i

D% 2e-bd_82%
b3 82%
9% 2e-69 82%
PH%h 2e-bd 82%
95% 2e-b9 B82%

DISCUSSAO E CONCLUSOES

* Os resultados indicam que o virus da HEV esta circulando em suinos de subsisténcia do estado do Rio Grande do Sul, o que
alerta para a necessidade de maiores estudos relacionados a sua prevaléncia e caracterizacao genética.
* O presente trabalho permanece em andamento, tendo em vista que 306 amostras ainda serao testadas pela Nested-PCR e
seus produtos de amplificacao serao sequenciados para analise filogenética.
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