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O parvovírus suíno 1 (PPV1) tem ocorrência mundial e é uma das principais doenças que causa perdas reprodutivas na suinocultura, além 

de infectar javalis (1). O parvovírus suíno 2 (PPV2) é um vírus semelhante ao PPV1 e foi identificado acidentalmente em soro de suíno em 

Myanmar, mas nenhuma correlação com doença clínica foi estabelecida (2). O hokovírus suíno (PHoV), membro da família Parvoviridae, 

gênero Partetravirus, foi primeiramente identificado na China em soro e tecidos de suínos. Esse vírus também já foi detectado em javalis; 

apresenta estrita relação genética com o PARV4 humano, mas não foi encontrada nenhuma relação entre a presença do vírus e doença 

(3). O parvovírus  suíno 4 (PPV4) foi detectado em suínos e javalis na China, Europa e Estados Unidos (4). Os anellovirus, torque teno sus 

virus genótipo 1 e 2 (TTSuV1 e TTSuV2) estão presentes na população de suínos e javalis e foram detectados tanto em animais 

saudáveis como em animais com Síndrome Multissistêmica do Definhamento Suíno (PMWS) (5). 

1 Laboratório de Virologia - Universidade Federal do Rio Grande do Sul, 2 Embrapa Suínos e Aves – CNPSA, 3 Setor de suínos - 

Universidade Federal do Rio Grande do Sul 

INTRODUÇÃO 

OBJETIVO 

   O objetivo do trabalho foi verificar a presença de parvovírus e anellovírus em pulmão de javalis em cativeiro no RS.  

MATERIAIS E MÉTODOS 

DISCUSSÃO E CONCLUSÕES 

•   Este é o primeiro relato de detecção do PPV2 e PHoV em javalis de 

cativeiro no Brasil.   

• O PHoV foi o vírus mais frequentemente detectado nas amostras de 

pulmão, assim como estudos anteriores demonstraram uma alta 

prevalência de PHoV em javalis na Europa.   

• Este estudo demonstra que esses vírus recém descobertos estão 

circulando na população local de javalis, no entanto, o papel da patogenia 

desses novos vírus em co-infecções ainda é desconhecido.  
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VÍRUS  PPV1  PPV2  PHoV  TTV1  TTV2  PPV4  

PPV1  -  4 8 -   -  -  

PPV2  4 -  13   -   -   - 

PHoV  8 13 -    -   -   - 

TTV1  14 9 21 -    -   - 

TTV2  8 13 15 17 -    - 

PPV4  7 8 14 7 13 -  
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• A Figura 2 demonstra a porcentagem de amostras de pulmão positivas 

para cada vírus -  Granja 1 (31 amostras) e Granja 2 (29 amostras). 

• As maiores coinfecções foram de 35%  (21/60) de PHoV com TTSuV1 e 

de 28,3% (17/60) de TTSuV 1 com TTSuV 2 (Tabela 1). 

Tabela 1. Relação de co-infecção entre os vírus. 

Figura 2. Porcentagem de amostras positivas para os vírus (PPV1, PPV2, 

PPV4, PHoV, TTSuV1 e TTSuV2).  
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Figura 1. Esquema  da metodologia utilizada para detecção de vírus e fotos dos géis de 

agarose mostrando os tamanhos dos fragmentos da PCR. 
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