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RESUMO 

 

Rotavírus A (RVA) é importante agente causador da gastroenterite aguda (GEA), sendo 

recomendada a vacinação para a prevenção e o controle dessa virose. No Brasil, a partir 

de 2006, duas vacinas têm sido utilizadas, sendo a Rotarix® incluída no Programa 

Nacional de Imunização. Desde a sua implantação, tem-se observado redução nos índices 

de hospitalização e positividade para RVA. Nesse sentido, o presente estudo teve como 

objetivo a detecção de RVA a partir de amostras de fezes provenientes de crianças com 

até cinco anos de idade, com ou sem GEA, obtidas no período 2014-2015, além de 

caracterizar os 11 segmentos genômicos de RVA de amostras obtidas em períodos pré e 

pós-vacina e compará-los à amostra vacinal. Foram analisadas 341 amostras de fezes, 335 

obtidas no período 2014-2015 e seis amostras de arquivo positivas para RVA, sendo uma 

do período pré-vacina. A detecção de RVA foi feita por eletroforese em gel de 

poliacrilamida e a genotipagem G (VP7) e P (VP4) por Mulitplex-Nested-PCR. Os 11 

segmentos genômicos foram caracterizados por sequenciamento e a modelagem 

molecular foi feita para VP7 e VP4. Das 335 amostras de fezes (2014-2015), nove foram 

positivas para RVA com padrão eletroferotípico longo, sendo quatro caracterizadas como 

G12P[8]. Das seis amostras arquivo, também padrão longo, cinco eram G1P[8], sendo 

uma do período pré-vacina. A caracterização dos 11 segmentos genômicos foi possível 

para três amostras, duas amostras do arquivo (G1P[8]), sendo uma do período pré-vacina 

e outra (G12P[8]) do período 2014-2015. As três amostras foram caracterizadas como 

genogrupo I. A análise filogenética possibilitou a diferenciação de linhagens para VP7, 

VP4, VP6 e NSP4; as amostras G1, dos períodos pré e pós-vacina, foram caracterizadas 

como linhagens II e I, respectivamente, e G12, como linhagem III e, as amostras P[8] 

como linhagem III. As amostras I1 (VP6) foram caracterizadas como linhagem IV (pré-

vacina) e I (pós-vacina) e, as amostras E1 (NSP4) foram caracterizadas como linhagem 

III.  Foi verificado alta identidade nucleotídica e de aminoácidos para os 11 segmentos 

genômicos das três amostras em relação à vacina, sendo menor para VP7 e VP4 da 

amostra G12P[8]. Essa menor identidade foi evidenciada na estrutura proteica, 

principalmente, nos epítopos antigênicos de ambas as proteínas. Conclui-se que RVA 

continua a circular com o mesmo genótipo das vacinas e com genótipo diferente, o que 

reforça a necessidade do contínuo monitoramento do agente no contexto da vacinação. 

 

Palavras-chave: Rotavírus humano espécie A. Caracterização molecular. Vacina.
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ABSTRACT  

 

Rotavirus A (RVA) is an important causative agent of acute gastroenteritis (AGE), and 

vaccination is recommended for the prevention and control of this virus. In Brazil, since 

2006, two vaccines have been used, with Rotarix® included in the National Immunization 

Program. Since its implementation, there has been a reduction in hospitalization rates and 

positivity for RVA. In this sense, the present study aimed to detect RVA from stool 

samples from children up to five years of age, with or without GEA, obtained in the period 

2014-2015, in addition to characterizing the 11 genomic segments of RVA of samples 

obtained in pre- and post-vaccine periods and compare them to the vaccine sample. 341 

stool samples were analyzed, 335 obtained in the period 2014-2015 and six archival 

samples positive for RVA, one from the pre-vaccine period. RVA detection was 

performed by polyacrylamide gel electrophoresis and G (VP7) and P (VP4) genotyping 

by Mulitplex-Nested-PCR. The 11 genomic segments were characterized by sequencing 

and molecular modeling was done for VP7 and VP4. Of the 335 stool samples (2014-

2015), nine were positive for RVA with a long electropherotypic pattern, four of which 

were characterized as G12P[8]. Of the six archive samples, also a long standard, five were 

G1P[8], one of which was from the pre-vaccine period. The characterization of the 11 

genomic segments was possible for three samples, two archive samples (G1P[8]), one 

from the pre-vaccine period and the other (G12P[8]) from the 2014-2015 period. The 

three samples were characterized as genogroup I. Phylogenetic analysis made it possible 

to differentiate lineages for VP7, VP4, VP6 and NSP4; samples G1, from the pre- and 

post-vaccine periods, were characterized as lineages II and I, respectively, and G12, as 

lineage III, and samples P[8] as lineage III. Samples I1 (VP6) were characterized as 

lineage IV (pre-vaccine) and I (post-vaccine) and samples E1 (NSP4) were characterized 

as lineage III. High nucleotide and amino acid identity was verified for the 11 genomic 

segments of the three samples in relation to the vaccine, being lower for VP7 and VP4 of 

the G12 sample P[8]. This lesser identity was evident in the protein structure, mainly in 

the antigenic epitopes of both proteins. In conclusion, RVA continues to circulate with 

the same genotype as the vaccines and with a different genotype, which reinforces the 

need for continuous monitoring of the agent in the context of vaccination. 

Keywords: Human rotavirus species A. Molecular characterization. Vaccine. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

1.1. Considerações gerais 

 

A Organização Mundial de Saúde (WHO ï World Health Organization) estima 

que, em todo o mundo, exista aproximadamente 2,2 bilhões de indivíduos entre 0-19 anos 

de idade, e que muitos desses estejam expostos a riscos em termos das condições 

ambientais, sanitárias, sociais e econômicas. Presume-se que, a cada ano, 

aproximadamente três milhões de crianças com até cinco anos de idade morram em razão 

de doenças associadas às condições ambientais e, que dessas, cerca de 1,5 milhão pereçam 

à doença diarreica que, em muitos casos, é relacionada à contaminação da água e a 

condições inadequadas de saneamento (WHO, 2015a). 

 A diarreia, assim como o vômito e a febre, são sintomas da gastroenterite aguda 

(GEA), que pode ser causada por diferentes agentes infecciosos, como bactérias, 

protozoários e vírus. Essa enfermidade acomete indivíduos de todas as idades, sendo as 

crianças com até cinco anos de idade e idosos as populações mais vulneráveis, 

principalmente em países em desenvolvimento (OôRYAN et al., 2014; WHO, 2015b).  

Diferentes agentes virais são responsabilizados pela GEA e, dentre eles, têm seu 

papel reconhecido, rotavírus espécie A, norovírus, sapovírus, adenovírus sorotipos 40 e 

41 e astrovírus (AMARAL et al., 2015; DESSELBERGER et al., 2014; LA ROSA et al., 

2015; OLIVEIRA  et al., 2014; RAMANI , KANG, 2009). 

O primeiro relato de rotavírus como patógeno entérico ocorreu em 1963, a partir 

da observação por imunomicroscopia eletrônica (IME) de partículas virais em tecido 

intestinal de camundongos com diarreia (ADAMS, KRAFT, 1963). Posteriormente, o 

agente também foi visualizado e considerado como o causador de gastroenterite em 

bezerros recém-natos (MEBUS et al., 1969). Em humanos, a associação de rotavírus à 

GEA infantil ocorreu em 1973, também após a visualização de partículas virais 

semelhantes às dos outros animais em espécimes clínicos (mucosa duodenal e fezes) 

provenientes de crianças com diarreia não bacteriana (BISHOP et al., 1973; FLEWETT, 

BRYDEN, DAVIES, 1973).  A princípio o agente foi denominado reovirus-like, 

orbivirus ou duovirus, mas devido ao seu aspecto de roda ao microscópio eletrônico (ME) 

foi nomeado rotavírus (rota = roda) (ADAMS, KRAFT, 1963). 
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No Brasil, o primeiro relato da associação de rotavírus a GEA ocorreu em Belém, 

Pará, em 1976, onde o vírus foi identificado em espécimes clínicos de crianças com GEA 

(LINHARES et al., 1977). A partir desse estudo pioneiro, sucederam-se numerosas 

investigações, incluindo as da Região Centro-Oeste, confirmando o papel desempenhado 

pelo agente na GEA (ALMEIDA et al., 2015; BORGES et al., 2011; CARDOSO et al., 

2000; 2001; 2003; COSTA et al., 2004; LUCHS et al., 2016; MUNFORD et al., 2009; 

SOUZA et al., 2003). 

 

1.2. Classificação taxonômica 

 

 Rotavirus é um gênero da família Reoviridae, a qual é dividida em duas 

subfamílias, Spinareovirinae e Sedoreovirinae. As duas subfamílias agrupam 15 gêneros 

e 75 espécies, cujos representantes infectam uma larga variedade de hospedeiros dos 

reinos animal (vertebrados e invertebrados) e vegetal, bem como micro-organismos 

(bactérias, protozoários e fungos). A subfamília Spinareovirinae inclui nove gêneros 

(Aquareovirus, Coltivirus, Cypovirus, Dinovernavirus Fijivirus, Idnoreovirus, 

Mycoreovirus, Orthoreovirus e Oryzavirus) e a Sedoreovirinae outros seis gêneros 

(Cardoreovirus, Mimoreovirus, Orbivirus, Phytoreovirus, Rotavirus e Seadornavirus) 

(ICTV, 2015). 

 O gênero Rotavirus agrupa nove espécies nomeadas de Rotavírus A a Rotavírus I 

(RVA-RVI). As espécies A, B, C e H infectam mamíferos, incluindo o homem, sendo 

RVA a espécie de maior importância epidemiológica (ALAM et al., 2007; ICTV, 2015; 

MIHALOV -KOVÁCS et al., 2015; YANG et al., 2004).  

 

1.3. Rotavírus A 

  

1.3.1. Morfologia 

 

 RVA é um vírus desnudo com simetria icosaédrica e diâmetro aproximado de 100 

nanômetros (nm). A partícula viral íntegra é formada por três camadas concêntricas de 

proteínas denominadas, capsídeos externo, intermediário e interno ou core, que envolve 

o genoma viral, composto por 11 segmentos de RNA de fita dupla (dsRNA ï double-

strand ribonucleic acid), os quais codificam seis proteínas estruturais (VP ï viral 
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protein), VP1-4, VP6 e VP7 e seis não estruturais (NSP ï non-structural protein), NSP1-

6 (ESTES, KAPIKIAN, 2007) (Figuras 1 e 2).  

 

 

 

 

 

 

 

Nenhuma entrada de índice de ilustrações foi encontrada. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

O capsídeo externo de RVA é formado por 780 cópias da proteína VP7, do qual 

emergem espículas formadas por 120 cópias de VP4. Essas possuem propriedades 

antigênicas e imunogênicas, capazes de elicitar a produção de anticorpos protetores. O 

capsídeo intermediário é composto por 780 cópias de VP6, e o core é constituído por 120 

cópias de VP2 onde, internamente, é encontrado o complexo VP1/VP3. Os três capsídeos 

intercomunicam-se através de três tipos de canais (tipo I, II e III) que permitem a 

 

Figura 2. Diagrama esquemático da partícula viral composta por triplo capsídeo proteico e RNA 
genômico representando as proteínas codificadas. Fonte: ESTES, GREENBERG, 2013. 
 

 

Figura 1. Microscopia eletrônica de partículas completas e seccionadas de rotavírus isolados de 
espécimes fecais de humanos. Fonte: ICTV, 2015. 
 


































































































































































