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Pesquisa de rotavírus em aves silvestres da região amazônica 
mantidas em cativeiro no estado do Pará, Brasil*
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ABSTRACT. Luz M.A., Bezerra D.A., Silva R.R., Guerreiro A.N., Seixas L.S., 
Bastos R.K.G., Mascarenhas J. D’Arc P., Moraes C.C.G., Souza N.F. & Mene-
ses A.M.C. [Rotavirus research in Amazon wild birds kept in captivity in 
the state of Pará, Brazil.] Pesquisa de rotavírus em aves silvestres da região 
amazônica mantidas em cativeiro no estado do Pará, Brasil. Revista Brasileira 
de Medicina Veterinária, 36(2):167-173, 2014. Instituto da Saúde e Produção ani-
mal na Amazônia, Universidade Federal Rural da Amazônia, Avenida Presi-
dente Tancredo Neves, 2501, Montese, Belém, PA 66077-901, Brasil. E-mail: 
monique.luz@ufra.edu.br

This study aimed to investigate rotavirus in wild birds kept in captivity at 
Pará State, to detect and characterize the electropherotypes groups of circu-
lating rotaviruses and investigate A and D rotavirus groups presence in fe-
cal specimens of these birds. Fecal samples were collected at Fazenda Paricuiã 
(Terra Alta / PA, Brazil), in Jardim Zoobotânico da Amazônia Bosque Rodri-
gues Alves, Parque Ecológico Mangal das Garças, Museu Paraense Emílio Go-
eldi (MPEG) and Bioparque Amazônia Crocodilo Safari in Belém/Pará/Brazil,  
between March 2011 and February 2012. Were collected fecal samples from 
83 birds belonging to the orders: Psittaciformes (Family Psittacidae), Ciconi-
formes (Ardeidae and Threskiornithidae families) and Falconiformes (Family 
Accipitridae). Fecal suspensions were prepared from samples collected, with 
subsequent extraction of viral dsRNA, which was subjected to polyacrylamide 
gel electrophoresis (PAGE). Reverse transcription polymerase chain reaction 
(RT-PCR) was performed with specific primers for amplification of NSP4 gene 
of A rotavirus and VP6 gene of D rotavirus. All samples were negative by both 
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RESUMO. O presente estudo teve por objetivo pes-
quisar a presença de rotavírus em aves silvestres 
mantidas em cativeiro no Estado do Pará, buscan-
do detectar os grupos e caracterizar os eletroferoti-
pos dos rotavírus circulantes, bem como investigar 
especificamente a presença de rotavírus dos grupos 
A e D nos espécimes fecais dessas aves. Amostras 
fecais foram coletadas na Fazenda Paricuiã (Terra 
Alta/PA, Brasil), no Jardim Zoobotânico da Ama-
zônia Bosque Rodrigues Alves, Parque Ecológico 
Mangal das Garças, Museu Paraense Emílio Goeldi 
(MPEG) e Bioparque Amazônia Crocodilo Safari 
em Belém/Pará, Brasil, no período compreendido 
entre março de 2011 e fevereiro de 2012. Foram co-
letadas 83 amostras fecais de aves pertencentes às 
ordens: Psittaciformes (família Psittacidae), Cico-
niformes (famílias Ardeidae e Threskiornithidae) e 
Falconiformes (família Accipitridae). A partir das 
amostras coletadas foram preparadas suspensões 
fecais, com posterior extração do dsRNA viral, 
que foi submetido à eletroforese em gel de polia-
crilamida (EGPA). A reação em cadeia mediada 
pela polimerase e precedida de transcrição reversa 
(RT-PCR) foi realizada com iniciadores específicos 
para a amplificação dos genes NSP4 de rotavírus 
A e VP6 de rotavírus D. Todas as amostras foram 
negativas tanto por EGPA quanto por RT-PCR, ne-
cessitando, no entanto, de mais estudos que visem 
à detecção dos rotavírus em aves silvestres e que 
contribuam com o conhecimento acerca do papel 
dessas espécies na epidemiologia da doença.
PALAVRAS-CHAVE. Rotavírus, aves silvestres, cativei-
ro, RT-PCR, EGPA.

INTRODUÇÃO
Os rotavírus (RV) são reconhecidamente os 

agentes virais mais importantes associados à do-
ença entérica em mamíferos, incluindo o homem, e 
em diversas espécies aviárias, principalmente as co-
merciais (Tamehiro et al. 2003, Ursu et al. 2009, Silva 
et al. 2012). São vírus esféricos da família Reoviridae, 
destituídos de envelope lipoproteico e cujo genoma 
é constituído por 11 segmentos de RNA de dupla 
fita (dsRNA ), que codificam proteínas estruturais 
(VP1-VP4, VP5 e VP7) e não estruturais (NSP1-
NSP6). Cada segmento codifica uma proteína, com 
exceção do 11º que codifica duas proteínas não es-
truturais (NSP5 e NSP6) (Estes & Kapikian 2007).

Os RV são classificados em sete grupos (A-G) 
com base na antigenicidade da proteína VP6, sen-
do que os grupos A, D, F e G já foram detectados 
em aves (Islam et al. 2009). Os poucos estudos 
existentes em aves silvestres não fornecem amplos 
esclarecimentos sobre a epidemiologia da doença, 
(Gough et al. 1988, Takehara et al. 1991, Ursu et al. 
2011), não sendo descrito nenhum estudo realiza-
do no estado do Pará, bem como em todo o Brasil. 
Além disso, os estudos existentes nessas espécies 
estão relacionados apenas à detecção de RV A, não 
existindo pesquisas que visam à detecção específi-
ca do grupo D.

Por tanto, o objetivo do presente estudo foi pes-
quisar a presença de rotavírus em aves silvestres 
mantidas em cativeiro no estado do Pará, buscando 
detectar os grupos e caracterizar os eletroferotipos 
dos rotavírus circulantes, bem como investigar es-
pecificamente a presença dos grupos A e D nos es-
pécimes fecais das aves silvestres.

MATERIAL E MÉTODOS
A presente pesquisa teve autorização do Ministério 

do Meio Ambiente (MMA), Instituto Brasileiro do Meio 
Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis (IBA-
MA), Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodi-
versidade (ICMBio), Sistema de Autorização e Informa-
ções em Biodiversidade (Sisbio), sob o número 21364-1 e 
foi aprovada pela Comissão de Ética no Uso de Animais 
(CEUA) da Faculdade de Medicina Veterinária e Zootec-
nia (FMVZ) da Univesrsidade Estadual Paulista Júlio de 
Mesquita Filho (Unesp), campus de Botucatu, protocolo 
nº 18/2011.

Foram utilizadas 74 amostras fecais de aves da or-
dem Psittaciformes (família Psittacidae), seis amostras 
de aves da ordem Falconiformes (família Accipitridae) 
e três amostras de aves da ordem Ciconiiformes (famí-
lias Ardeidae e Threskiornithidae), totalizando 83 amos-
tras coletadas no período compreendido entre março de 
2011 e fevereiro de 2012.

Do total de amostras, 23 eram provenientes do Bio-
parque Amazônia Crocodilo Safari, 19 do Parque Ecoló-
gico Mangal das Garças, 15 do Museu Paraense Emílio 
Goeldi (MPEG) e 12 do Jardim Zoobotânico da Ama-
zônia Bosque Rodrigues Alves, localizados na Mesor-
região Metropolitana de Belém/Pará, Brasil (latitude 
01°27’21’’ sul e longitude 48°30’16’’ oeste). As demais 
amostras (n=14) eram provenientes da Fazenda Pari-
cuiã, no município de Terra Alta, Mesorregião Nordes-
te Paraense, Brasil (latitude 01º02’28” sul e longitude 
47º54’27” oeste).

EGPA and by RT-PCR, requiring, however, further studies aimed in wild birds 
kept in captivity to determine the role of these species in the rotavirus epide-
miology.
KEY WORDS. Rotavirus, wild birds, captive, RT-PCR, PAGE.
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Tabela 1. Primers utilizados para amplificação os genes que codificam as 
proteínas VP6 de rotavírus D e NSP4 de rotavírus A.

	Primers	 Sequência 5’-3’	 Gene/	 Fragmento
			   Grupo	 amplificado (pb)

	RD6F (+)a	 GAGGCGCTGTCTTCAATTGCG	 VP6/D	 742
	RD6R (-)	 TGGCCAATAGTGTGTGGCAGCT
	Seg 10-c-s (+)b	 GGAAAGATGGAGAACGYYACCA	 NSP4/A	 645
	Seg 10-c-as (-) 	 GTTGGGGTACCAGGGATTAAG
a- RD6F(+): RV-D segmento 6 Forward (direto); RD6R(-): RVs-D segmento 6 Re-

verse (reverso) (Bezerra et al., 2012)
b-  Seg 10-c-s(+): Segmento 10-chicken-sense (senso); Seg 10-c-as (-): Segmento 

10-chicken-antisense (antisenso) (Trojnar et al., 2009).

Não houve coleta de informações acerca da presença 
ou ausência de sintomatologia clínica condizente com 
rotavirose nos animais estudados, incluindo diarreia, 
bem como informações precisas quanto à faixa etária 
desses animais, no entanto, sabe-se que os mesmos já se 
encontravam em idade adulta.

As amostras foram coletadas diretamente dos recin-
tos/gaiolas em que as aves eram mantidas, forrando-se 
temporariamente com papel alumínio os locais abaixo 
dos poleiros, até a obtenção das fezes. Em caso de invia-
bilidade dessa técnica, adotou-se o método alternativo, 
realizando-se a coleta diretamente do solo. Dos recin-
tos/gaiolas que continham apenas um animal, foram 
coletadas amostras individuais (n= 29) e daqueles em 
que eram mantidos mais de um animal, foram coletados 
pools de fezes (n=54). Neste último caso, a média era de 
seis animais presentes, obtendo-se uma amostra repre-
sentativa dessa população.

As amostras foram depositadas em tubos criogêni-
cos estéreis e mantidas sob-refrigeração até sua chega-
da ao Laboratório de Rotavírus (Seção de Virologia) do 
Instituto Evandro Chagas, Ananindeua, PA (latitude 
01°21’56’’ sul e longitude 48°22’20’’ oeste), onde foram 
processadas.

Primeiramente foram preparadas suspensões fecais 
a 10% em tampão fosfato salino (PBS, pH 7,4), acrescido 
de clorofórmio, através das quais o dsRNA viral foi ex-
traído seguindo técnica descrita por Boom et al. (1990). 
Após a extração, essas amostras foram submetidas à 
eletroforese em gel de poliacrilamida (EGPA) para de-
tecção dos grupos de rotavírus presentes e análise dos 
perfis eletroforéticos, de acordo com Pereira et al. (1983). 
A partir de então foi realizada a RT-PCR com os primers 
RD6F/ RD6R, específicos para a amplificação do gene 
VP6 do grupo D de rotavírus, e com os primers Seg 10-
c-s/ Seg 10-c-as, específicos para a amplificação do gene 
NSP4 de rotavírus A de aves (Tabela 1).

Para obtenção do DNA complementar (cDNA), pri-
meiramente 3 µL de cada dsRNA extraído foram adicio-
nados a 1 µL de cada par de iniciadores (20 mM Invi-
trogen) seguido por desnaturação durante 5 min a 95ºC, 
aos quais foram acrescidos 16,5 μL de H2O livre de RNa-
se e DNase, 2,5 μL de tampão 10x (Invitrogen),1 μL de 
dNTPs (10 mM, Invitrogen), 0,75 μL de MgCl2 (50mM, 
Invitrogen) e 0,25 μL de RT (SuperScriptTM II, 20U, In-
vintrogen) totalizando um volume de 25 μL, numa re-
ação realizada durante 1 hora a 42°C. A PCR foi então 

realizada num volume final de 50 μL, acrescentando-se 
às amostras de cDNA obtidas, 18,5 μL de H2O livre de 
RNase e DNase, 2,5 μL de tampão First –stand 10x (Invi-
trogen), 3 μL de dNTPs (10 mM, Invitrogen), 0,75 μL de 
MgCl2 (50mM, Invitrogen) e 0,25 μL de Taq DNA poly-
merase (2,5 U/μL, Invitrogen).

Para amplificação do gene VP6 de rotavírus D foram 
utilizadas as condições de ciclagem a seguir: 93ºC por 
3 minutos, seguido por 35 ciclos de 93ºC durante 1 mi-
nuto, 55ºC por 1 minuto e 72ºC por 1 minuto, finalizan-
do com um ciclo de 68 ºC durante 7 minutos. E para a 
amplificação do gene NSP4 de rotavírus A, utilizou-se: 
93ºC por 3 minutos, seguido por 35 ciclos de 94ºC por 1 
minuto, 50ºC por 1 minuto e 72ºC por 2 minutos, finali-
zando com um ciclo de 68ºC durante 7 minutos.

Cada reação foi analisada por eletroforese horizontal 
em gel de agarose com visualização em transilumina-
dor com emissão de raios ultravioleta (UV) (GEL DOC 
1000).

RESULTADOS
Todas as amostras testadas pela técnica de EGPA 

apresentaram resultados negativos, não sendo ob-
servado nenhum perfil eletroforético condizente 
com algum grupo de rotavírus, exceto na amostra 
sabidamente positiva, utilizada como controle po-
sitivo para o teste. Da mesma forma, em todas as 
amostras testadas por RT-PCR, com exceção das 
amostras utilizadas como controle positivo para as 
reações, não foi observada nenhuma amplificação 
dos genes estudados, demonstrando resultado nega-
tivo em todas as amostras teste.

DISCUSSÃO
Rotavírus são identificados como um dos prin-

cipais agentes etiológicos de diarreia e enterite em 
uma grande variedade de mamíferos e espécies 
aviárias (Guy 1998, Vilarreal et al. 2006). No entan-
to, as informações acerca da circulação desses vírus 
em espécies silvestres são raras em todo mundo, 
sendo desconhecida a existência de algum estudo 
reportado no Brasil.

Assim como em mamíferos, a maioria dos estir-
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pes de RV detectados em aves, pertence ao grupo 
A, grupo que vem sendo constantemente estudado 
e elucidado com mais detalhes nessas espécies (Ito 
et al. 2001, Rohwedder et al. 1997, Shumann et al. 
2009, Trojnar et al. 2009, Ursu et al. 2009, Ursu et al. 
2011). Somente recentemente, estudos que visam a 
detecção de rotavírus D vêm crescendo na litera-
tura, porém com o uso de técnicas de baixa sensi-
bilidade para esse fim (Otto et al. 2006, Karim et 
al. 2007; Savita et al. 2008, Islam et al. 2009), sendo 
poucos os estudos que utilizam a associação dessas 
técnicas com outras mais sensíveis, como no pre-
sente estudo (Niture et al. 2010, Trojnar et al. 2010, 
Otto et al. 2011).

Sabe-se que as aves são reservatórios de inúme-
ros patógenos de importância em saúde pública e 
veterinária e o monitoramento de aves silvestres 
quanto a ocorrência de vírus e outros patógenos 
zoonóticos vem sendo alvo de preocupações, prin-
cipalmente no que diz respeito à saúde humana 
(Benskin et al. 2009, Ursu et al. 2011). No entanto, 
com relação a detecção de rotavírus, os estudos em 
aves silvestres ainda são escassos em todo o mun-
do (Gough et al. 1988, Takehara et al. 1991, Ursu 
et al. 2011) estando as pesquisas mais direcionadas 
para a detecção em aves de importância econômica 
e comercial, principalmente frangos de corte, perus 
e faisões.

Até onde se tem conhecimento, o presente estu-
do é o pioneiro em pesquisa de rotavírus em aves 
silvestres no Brasil e o primeiro no mundo a pro-
por a detecção de rotavírus D nessas espécies com 
o uso de uma técnica mais sensível (RT-PCR), por-
tanto, devido à escassez de estudos em aves silves-
tres, os resultados obtidos aqui serão comparados 
aos obtidos em outras espécies aviárias utilizadas 
em pesquisas anteriores.

Inicialmente buscou-se a detecção de rotaví-
rus nos espécimes fecais das aves pela técnica de 
EGPA, por ser um dos métodos mais empregados, 
tanto em animais como em humanos, e que permite 
a visualização do perfil eletroforético de qualquer 
grupo de rotavírus (Gouvea et al. 1990, Estes & Ka-
pikian 2007), no entanto, todas as amostras testadas 
no presente estudo apresentaram resultados nega-
tivos, o que pode estar relacionado com a baixa 
sensibilidade apresentada pela técnica (Otto et al. 
2011). No estudo conduzido por Otto et al. (2011), 
em frangos de corte e perus provenientes de cinco 
países europeus e de Bangladesh, foram encontra-
dos 42,70% de positividade para rotavírus através 
da técnica de EGPA, com amostras positivas para 
um dos grupos, A e D, e para ambos os grupos.

No Brasil, uma alta taxa de infecção em frangos 
de corte foi detectada por Villarreal et al. (2006), 
onde 45,3% dos frangos demonstraram eletrofe-
rotipos condizentes com rotavírus A na EGPA, no 
entanto, baixas taxas de infecção, com o uso des-
sa mesma técnica, também ja foram detectadas no 
Brasil, por Tamehiro et al. (2003), encontrando ape-
nas 8,5% de positividade para rotavírus, os quais 
não foram classificados em grupos.

 Baixos índices de infecção também ja foram 
detectados em outras partes do mundo, como nos 
estudos conduzidos por Karim et al. ( 2007), encon-
trando 13,81%, Ahmed & Ahmed ( 2006), encon-
trando 0,86% e Islam et al. (2009) com 13,15% de 
positividade para rotavírus D em frangos de corte 
em Bangladesh e na Índia, respectivamente. Vale 
ressaltar que todos esses estudos, tanto os reali-
zados no Brasil, quanto nos outros países citados, 
utilizaram um número maior de amostras que o 
utilizado no presente estudo, o que pode ter contri-
buído para a detecção do vírus, ainda que em baixa 
percentagem.

Quanto aos estudos realizados com um menor 
número de amostras que o da presente pesquisa, o 
índice de infecção apresentado foi abaixo dos refe-
ridos acima, com 11,9% de positividade encontrado 
por Savita et al. (2008), sendo a maior positividade 
detectada para rotavírus D que para rotavírus A, e 
7,84% de positividade para rotavírus D encontra-
dos por Niture et al. (2010), ambos os estudos rea-
lizados na Índia.

A RT-PCR é uma técnica de alta sensibilidade e 
especificidade (Gouvea et al. 1990, Otto et al. 2011) 
e foi utilizada no presente estudo para confirmar os 
resultados obtidos pela EGPA. Para isso, todas as 
amostras foram testadas utilizando-se iniciadores 
específicos para a amplificação dos genes NSP4 de 
rotavírus A e VP6 de rotavírus D, no entanto, os 
resultados confirmaram àqueles obtidos pela técni-
ca de EGPA e nenhuma amplificação foi observada 
durante a pesquisa, resultados que divergem dos 
encontrados por Otto et al. (2011) que através dessa 
técnica, encontraram positividade para rotavírus 
A em amostras negativas por EGPA, assim como 
Bezerra et al. (2012), que encontraram positividade 
para rotavírus D em amostras de frango negativas 
por EGPA, provenientes de quatro cidades do esta-
do do Pará, Brasil.Não se tem reportado na literatu-
ra protocolos que visam à detecção do gene NSP4 
de rotavírus A em aves silvestres, portanto não se 
tem conhecimento da sequência nucleotídica desse 
gene em alguma ave dessa espécie. Estudo realiza-
do por Trojnar et al. (2009), analisando o genoma 
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completo de uma amostra de frango, demonstrou 
haver estreita relação entre as sequências nucleo-
tídicas desse gene disponíveis para amostras aviá-
rias, levando a acreditar que não há grandes diver-
gências nessas sequências entre diferentes ordens e 
espécies de aves.

Quanto ao rotavírus D, Niture et al. (2010), em 
seu estudo com aves de corte, conseguiu obter am-
plificação do gene VP6 desse grupo em amostras 
sabidamente positivas por EGPA, não obtendo o 
mesmo resultado quando do uso de primers para 
a amplificação dos genes VP4 e VP7. No estado do 
Pará, Brasil, Bezerra et al. (2012), também obtive-
ram sucesso em sua pesquisa, amplificando o gene 
VP6 de rotavírus D em 53% de suas amostras, esses 
resultados demonstram que a RT-PCR com base 
no gene VP6 pode ser empregada como um ensaio 
sensível e específico para a detecção rápida de ro-
tavírus do grupo D em amostras fecais de aves (Ni-
ture et al. 2010).

Os rotavírus podem ser detectados em animais 
com ou sem manifestações clínicas, sendo que de 
acordo com a maioria dos estudos disponíveis na 
literatura, o sucesso na detecção aumenta quan-
do são analisadas amostras com alterações em sua 
consistência (pastosa ou diarreica) (Tamehiro et al. 
2003, Ahmed & Ahmed, 2006, Karim et al. 2007, Sa-
vita et al. 2008, Islam et al. 2009). Na presente pes-
quisa informações sobre a saúde das aves, incluin-
do a presença ou ausência de diarréia, não foram 
coletadas, não sendo possível estabelecer relação 
entre manifestações clínicas e os resultados encon-
trados. No entanto, casos de detecção de rotavírus 
em aves assintomáticas ja foram relatados por Vi-
larreal et al. (2006), os quais afirmaram não haver 
diferenças significativas para detecção de rotavírus 
em aves com manifestações clinicas e clinicamente 
saudáveis.

A ausência de positividade para rotavírus no 
presente estudo pode ser explicada pela faixa etária 
das aves utilizadas. Embora não se tenha obtido in-
formações precisas sobre a idade destas, sab-se que 
a grande maioria ja se encontrava em idade adulta, 
o que dificulta a detecção do vírus, de acordo com 
Tamehiro et al. (2003), Ahmed & Ahmed (2006) e 
Karim et al. (2007), que detectaram a presença de 
rotavírus em aves jovens, de até 1 mês de idade. 
Essa hipótese também foi levantada por Ursu et al. 
(2011), para explicar a baixa positividade verificada 
em sua pesquisa, uma vez que casos de rotavirose 
em aves de idade mais avançada já foram relatados 
(Niture et al. 2010), mas são raramente detectados.

Outro fator que pode ter contribuído para a 

obtenção de resultados negativos na presente pes-
quisa foi a baixa densidade populacional de aves 
por recinto/gaiolas nos cativeiros. De acordo com 
Alfieri et al. (1999), a alta densidade populacional 
contribui para o aumento da frequência de diag-
nósticos de rotavírus, e no caso do presente estudo, 
os cativeiros abrigavam em média apenas seis aves 
por recinto/gaiola.

Embora a influência dos fatores climáticos e a 
distribuição sazonal das rotaviroses ainda não es-
tejam completamente esclarecidas, principalmente 
no que diz respeito às espécies aviárias, em mamí-
feros estudos demonstram que os baixos valores 
de umidade relativa do ar e de índice pluviomé-
trico favorecem o aumento das infecções, ocorren-
do rotaviroses nos períodos mais frios e secos do 
ano (Cook et al. 1990, Alfieri et al. 1999, Levy et al. 
2009), por tanto, o clima quente e úmido da região 
de estudo, juntamente com outros fatores envolvi-
dos, pode ter dificultado a sobrevivência do vírus 
e contribuído para negatividade dos resultados da 
pesquisa. Medidas como limpeza rigorosa dos ca-
tiveiros e utilização de produtos químicos eficazes 
contra os rotavírus, podem também ter sido um fa-
tor importante na ausência de infecção apresentada 
pelas aves do presente estudo, como sugerido por 
Alfieri et al. (1999).

 Outros fatores que podem tem sido responsá-
veis pelas diferenças entre os resultados encon-
trados no presente estudo e diversos outros rea-
lizados no mundo, utilizando iguais técnicas, são 
fatores inerentes à imunidade do hospedeiro (imu-
nocompetência), à virulência da cepa, ou infecção 
com outros grupos de rotavírus. A hipótese das 
amostras fecais utilizadas na pesquisa não estarem 
realmente infectadas, ou apresentarem baixa carga 
viral, também não pode ser descartada, (Karim et 
al. 2007).

Os resultados negativos apresentados aqui são 
de suma importância para a conservação das espé-
cies, uma vez que, as implicações epidemiológicas 
da dispersão de doenças interferem drasticamen-
te nas populações de animais, tanto de cativeiro, 
como de vida livre (Andriolo 2007).

Os animais silvestres têm sido mantidos em 
cativeiro e no convívio com o ser humano desde 
muito tempo e, embora avanços tenham ocorrido 
no cuidado e manejo desses animais, observa-se a 
necessidade de implementação nos estudos de epi-
zootia de doenças infecciosas e parasitárias para 
evitar a disseminação de várias doenças pelo mun-
do. Pela existência de um número muito grande de 
espécies nativas e exóticas, há uma carência de da-



Rev. Bras. Med. Vet., 36(2):167-173, abr/jun 2014172

Monique Araújo Luz et al.

dos de ocorrência e manifestação desses patógenos 
em diferentes indivíduos silvestres (Villani 2007).

Já foi levantada a hipótese de que os animais 
que têm contacto estreito com o homem, podem, 
eventualmente, ter um papel importante em infec-
ções por rotavírus em seres humanos (Minamoto et 
al.,1988). No entanto, esse papel das aves silvestres 
é desconhecido pela falta de dados das sequências 
nucleotídicas de rotavírus aviários que permitam a 
identificação destes vírus e detecção de fragmentos 
de seus genomas nas amostras humanas (Shumann 
et al. 2009).

É necessário, por tanto, a realização de mais es-
tudos em aves silvestres, no que diz respeito a to-
dos os grupos de rotavírus, para elucidar a real par-
ticipação dessas aves na circulação desses agentes 
e na epidemilogia da doença, utilizando um maior 
número de amostras, maior espaço de tempo, ani-
mais sintomáticos e assintomáticos e de diferentes 
faixas etárias.

CONCLUSÃO
As aves silvestres do presente estudo não foram 

positivas para rotavírus, não sendo detectado ne-
nhum grupo desse vírus nas amostras fecais das 
mesmas, mesmo quando investigado especifica-
mente a presença dos grupos A e D nessas espécies. 
Os resultados negativos apresentados aqui são de 
suma importância para a conservação dessas espé-
cies, no entanto, é necessária a realização de mais 
estudos que visem a deteção de rotavírus em aves 
silvestres, afim de que se esclareça o papel dessas 
aves na epidemilogia da doença.
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