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CICLOS DE TRANSMISSÃO DAS ARBOVIROSES



1954 – 2018

- 16.000 isolamentos

-210 tipos de vírus

- 161 isolados pela primeira vez no Brasil

- 90 novos para a ciência

- 36 associados com doença em humanos

International Catalogue of Arboviruses, Including 
Certain Other Viruses of Vertebrates (Karabatsos, 1985)

n= 537/118 doença humana/ + 20 epidemia



INFLUÊNCIA DAS CONDIÇÕES CLIMATICAS 

NA TRANSMISSÃO DAS DOENCAS VETORIAIS 

- Alta densidade vetorial;

- Diversidade de espécies vetoras;

- Aumento da replicação viral no 

mosquito.



DIFERENTES CENÁRIOS



Distribuição geográfica do Aedes aegypti no 

Continente  Americano



Distribuição no Brasil

IBGE: O Brasil possui  5570 Municípios (julho de 2015)





POPULAÇÕES HUMANAS E DE OUTROS 

HOSPEDEIROS SUSCETÍVEIS



Nunes et al, 2012 – Emerg Infect Dis



MODELO PARA VIGILÂNCIA DAS ARBOVIROSES



Família Genoma

ARN

Tamanho da 

partícula

Simetria do 

capsídio

Envelope 

viral

Peribunyaviridae 3 seg. ssn 80-120 nm Esférica presente

Flaviviridae 1 seg. ss 40-60 nm Icosaédrica presente

Reoviridae 10-12 seg. ds 60-80 nm Icosaédrica ausente

Rhabdoviridae 1 seg. ssn 100 - 430 nm 

por 45 - 100 nm

Bala de 

revólver

presente

Togaviridae 1 seg. ss 70 nm Icosaédrica presente

Classificação  Propriedades Físico-Químicas

Nem todos os membros das citadas famílias são necessariamente arbovírus



 Família Flaviviridae

• Importância médica: DENV, ZIKV, YFV, ILHV, SLEV, WNV,

JEV, entre outros

• Gênero: Flavivirus

• Morfologia: esféricos, 20 a 50 nm

• Vírus envelopados

• Genoma: RNA fita simples, não segmentado
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Origins in Africa; introduction to New 

World along with mosquito vector, 

Aedes aegypti, during slave trade
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YFV prM/E 

gene tree
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3 a 4 dias 48 horas 7 a 10 dias

Tempo de duração da doença – 15 a 20 dias

Infecção Remissão Intoxicação
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QUADRO CLÍNICO



Asymptomatic

Infections

The typical “iceberg” pattern for yellow fever clinic manifestation based on reported 

cases in the Americas, 1969-2011

Asymptomatic
54%

Mild disease
33%

Severe disease
13%

Death

43% of patients with severe cases die

Severe disease

Mild disease

Asymptomatic

Infections

34% (95% CI: 16-53%) 

53% (95% CI: 35-71%)

7% (95% CI: 2-16%) 

6% (95% CI: 2-13%) 



YF transmission in the world

Equator

Trop. Of Capricorn

Reported cases of yellow fever OR disease

Recent epidemics



Figure 1B

Quaresma et al., 2013; Rev. Med. Virol.



Quaresma et al., 2013; Rev. Med. Virol.

- Achado infecção natural do Aedes 

albopictus com o VFA 



Mosquito Haemagogus janthinomys

Photo: Nicolas Dégallier, © IRD, 2001

Vasconcelos, RSBMT, 2003



23

Distribuição dos principais vetores

transmissores da Febre Amarela nas Americas

Tesh & Vasconcelos, 2001



Callithrichidae Cebidae

Cebinae              

(spider and woolly 

monkeys)  

Alouatta 

(howlers)
Pithecinae 

(squirrel 

monkeys, 

bald uakari)

Callithrix 

(marmosets)

Leontopithecus 

(tamarins)

Platyrrhines (New World monkeys)

Aotus             

(night monkeys)



Fonte: GT-Arbo



2017

2018
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SVS/MS, 2017

Em 2017, tivemos a maior epidemia de febre amarela no 

Brasil com mais de 3000 casos notificados, e cerca de 700 

confirmados; o mesmo que em 36 anos (entre 1980-2016)

n = 920



A emergência de 2017/2018



SVS/MS, 2016





Dados totalizados de 01/12/2016 a 31/07/2017



OCORRENCIA DOS CASOS CONFIRMADOS DE FEBRE AMARELA 2016-2017



Dados totalizados de 01/07/2017 a 13/03/2018





35
Fonte: COES/SVS/MS





37Fonte: COES/SVS/MS, maio de 2017



38Fonte: COES/SVS/MS, maio de 2017
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Fonte: COES/SVS/MS, maio de 2017



Fonte: COES/SVS/MS, maio de 2017



Fonte: COES/SVS/MS, maio de 2017



DADOS DE EPIZOOTIAS NO ESTADO DO PARÁ

Período: 12/2016 a 11/2017

- Total de animais investigados: 104

- 22 positivos para FA

- Municípios: Alenquer (1), Belém 

(1), Concordia do Pará (1), 

Marituba (1), Monte Alegre (2), 

Novo Repartimento (1), Oriximiná 

(5), Piçarra (1), Placas (1), 

Rurópolis (3), Santarém (4) e 

Tucuruí (1).

- Gêneros envolvidos: Allouata

(6), Aotus (1), Saguinus (2), 

Sapajus (1), sem definição 

(12).



CENÁRIOS NUNCA IMAGINADOS DE OCORRENCIA DE FA SILVESTRE



IMPORTÂNCIA DO COMPLEXO DA ENCEFALITE 

JAPONESA



WNV

WNV



Família-gênero Vírus
Fonte de isolamento

Homem Hosp.
Silvestre

Animal
Sentinela

Artrópode

Togaviridae-
Alphavirus

EEEV -1 + + +

WEEV -1 + - +

VEEV (IF) +2 + + +

VEEV (IIIA, MUCV) + + - +

VEEV (IV, PIXV) +2 + - +

Flaviviridae-
Flavivirus

SLEV + + + +

ROCV + + + +

VNO -1 + -1 - -

ZIKV + - - +2

Bunyaviridae-
Orthobunyavirus Tucunduba + - - +

Vírus com potencial encefalitogênico detectados no Brasil

+ isolamento, - sem isolamento, 1evidência sorológica, 2infecção laboratorial



CASOS HUMANOS DE INFECCÕES PELO SLEV DETECTADOS NO 

BRASIL

Casos clínicos 
detectados

2

1

6

Isolamento viral
Detecção do genoma viral

-Amazônia brasileira: 5,5% (Nt) e 1-5% (IH)
- SP:  prevalência (IH/Nt)
- Ceará: 10,1% (IH/Nt, 1990s)

A prevalência de anticorpos para SLEV em várias

pequenas e grandes comunidades do Brasil,

particularmente na Amazônia brasileira, é de ≈5%.

-Pará: 1971 e 1978 
- Febre e icterícia

-São Paulo: 2005 e 2007 

- Dengue-símilar a  Meningoencefalite viral 



SLEV: Distribuição na Amazônia Brasileira
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CICLO DE TRANSMISSÃO DO VIRUS DO NILO OCIDENTAL



vetores principais

Culex sp Aedes aegypti

HUMANOS

EQUINOS - Encefalite ocorre em pequena porcentagem dos cavalos afetados;

- Mortalidade de 1 em cada 3 cavalos;

- Transplante de órgão; transfusão sanguínea; 

aleitamento materno; intra-uterina



ATIVIDADE DO WNV POR ESTADOS –

USA, 2015





MAPA DAS PRINCIPAIS ROTAS DE MIGRAÇÃO DE AVES 

NAS AMÉRICAS 

Fonte: CEMAVE, 2014









 Família Togaviridae

• Gênero: Alphavirus

• Morfologia: são esféricos com 60-70 nm de diâmetro

• Capsídio: simetria icosaédrica

• Virus envelopado

• Genoma: RNA fita única



 Família Togaviridae

• Importância médica: VCHIK,

VEEL, VEEO, VMAY, Ross River,

O’nyong- nyong e VEEV.

• Grupo Semliki Forest: Vírus

Semliki Forest, CHIKV, Vírus

O’nyong-nyong, MAYV, Vírus

Barmah Forest e Vírus Ross River

(quadro febril exantemático e

importante comprometimento

articular).

Virus  Chikungunya por microscopia eletrônica

Fonte:: ENVIS Newsletter 2006; 3(2): 1-10



DISTRIBUIÇÃO DO CHIKV – ANTES DE 1999

Fonte: OMS



PAÍSES COM CASOS DE CHIKUNGUNYA REPORTADOS (2016)

Fonte: OMS



Mapa que mostra a distribuição de estirpes de vírus chikungunya enzoóticas na África e no surgimento e propagação da 

estirpe asiática (setas vermelhas e pontos) e a linhagem do Oceano Índico (setas amarelas e os pontos) a partir de África.

Arrival of Chikungunya Virus in the New World: Prospects for Spread 

and Impact on Public Health - Scott C. Weaver
PLoS Negl Trop Dis. 2014 Jun; 8(6): e2921.  Published online 2014 Jun 26. doi: 10.1371/journal.pntd.0002921



CICLO URBANO – DENV, ZIKV E CHIKV

http://www.google.com.br/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwia3NSN37nJAhXQnpAKHZMaBQEQjRwIBw&url=http://es.slideshare.net/Alfredorodriguezcuad/etiopatogenia-y-manejoclnicodelchikungunyaultimo-alfredin&psig=AFQjCNFNlKbD3yYRdzety6ZmpS_XtC0UXA&ust=1449027489283568
http://www.google.com.br/url?sa=i&rct=j&q=&esrc=s&source=images&cd=&cad=rja&uact=8&ved=0ahUKEwia3NSN37nJAhXQnpAKHZMaBQEQjRwIBw&url=http://es.slideshare.net/Alfredorodriguezcuad/etiopatogenia-y-manejoclnicodelchikungunyaultimo-alfredin&psig=AFQjCNFNlKbD3yYRdzety6ZmpS_XtC0UXA&ust=1449027489283568
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Mediana de idade = 62 anos

(Variando de 0- 98)



• Mortes: 203 (relatos de Chik infecção)

• 60% (121) Chik levou diretamente a morte e demais condição morbida que contribuiu para o 
desfecho.

• Mortalidade global: 0,3/1000 pessoas.

• Média idade: 79 anos

• 3% sem quadro articular/febre

• Obs: estudo de mortalidade global indica um significante aumento de mortalidade, comparado com 
anos anteriores coincidente com o pico da epidemia

• Obs: “a epidemia em escala necessitou uma adaptação do sistema de vigilância"



• Casos atípicos do adulto: 610 

• Dos 84 casos com Insuficiência cardíaca = 40% sem história anterior de DCV

• Dos 44 com arritmia = 63% sem história prévia de DCV

• Um total de 131 casos apresentaram distúrbio de glicose e 27 (20%) eram diagnosticado com 
DM pela primeira vez



Vírus Mayaro

• 1954: primeiros isolamentos: Trinidad e países da América do

Sul (Anderson et al., 1957)

• 1955: Brasil-> 200 km de Belém (Rio Guamá)

• Distribuição geográfica: Colômbia, Guiana, Peru, Suriname,

Trinidad e Venezuela; Costa Rica, Guatemala e Panamá.

• Ciclo de transmissão: silvestre

• Potencial de transmissão em laboratório pelo Aedes aegypti

• Distribuição por sexo: infecções mais frequentes em homens

(maior exposição)
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Accessed: 07OCT2009.

Belém (A), Santa Bárbara (B) e Pau D’arco (C)

http://maps.google.com.br/maps?hl=pt-BR&tab=wl&q=Santa B%C3%A1rbara do Par%C3%A1
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Figure 4



MUNICÍPIOS COM REGISTROS DE CAOS HUMANOS CONFIRMADOS DE DOENÇA 

FEBRIL PELO VÍRUS MAYARO, PARÁ, TOCANTINS E GOIAS, BRASIL, DEZ/2014 A 

JUN/2015

Fonte: SVS/MS



 Importante patógeno veterinário desde o Século XIX.

 Possui 4 genótipos reconhecidos: EUA (I), Caribe (II),

América do Sul (III) e Brasil (IV).

 Causa doença severa em seres humanos, suínos, equinos e

aves domésticas.

 Nas infecções de seres humanos a letalidade é de cerca de

50% e em crianças menores de 5 anos pode deixar

sequelas permanentes de variada gravidade.

 Nas infecções de animais observa-se alto índice de

sequelas e elevada letalidade. Em equinos atinge 75-90%.

 As epidemias são limitadas porque os animais citados

apresentam viremias insuficientes para infectar mosquitos.

Vírus da encefalite equina leste 



 Amazônia Brasileira

Seres humanos: baixa prevalência de anticorpos IH (≈1%),

exceto Cametá/PA (≈20%). Nenhum isolamento do vírus.

 Aves silvestres: detectou-se anticorpos IH (taxas ≥ 1,3 %)

em 23 espécies pertencentes a diferentes famílias.

Isolamento do vírus EEEV a partir de Phlegopsis

nigromaculata, Thamnophilus aethiops e Ramphocelus carbo.

 Equinos: foi comprovada uma epizootia de encefalite

equina na região de Bragança/PA (1960) com uma taxa de

mortalidade 5%.

Vírus da encefalite equina leste



Mapa mostrando a

localização de

isolamentos de cepas

do EEEV, linhagens I a

IV (Brault et al, Am J

Trop Med Hyg

61:1281-2, 1993).

Vírus da encefalite equina leste



 Está presente nos EUA, Canadá, México e alguns países da

América do Sul (Argentina, Brasil, Guiana e Uruguai).

 Os reservatórios naturais são as aves, especialmente as

passeriformes, as quais desenvolvem uma viremia de 2-5

dias.

 Causa meningo-encefalite em equinos e no homem, sendo

a doença especialmente severa em crianças.

 A taxa de mortalidade em humanos varia de 5-10% e em

equinos de 10-50%.

Vírus da encefalite equina oeste



Brasil

 As aves silvestres parecem ser os hospedeiros primários.

 Na Amazônia Brasileira detectou-se alta prevalência de

anticorpos IH em diversas espécies, especialmente em

Phlegopsis nigromaculata (10%), Hylophilax poecilonota

(5,%) e Corythopis torquata (5,1%), a partir das quais

também se obteve isolamento do WEEV .

 Os prováveis vetores são Culex portesi, Culex pedroi e

Aedes fulvus dos quais WEEV têm sido isolado.

 Casos humanos no Brasil não têm sido detectados. A

prevalência de anticorpos é ≤ 1%.

Vírus da encefalite equina oeste



Tabela. Isolamentos do vírus WEE na Amazônia brasileira de acordo com a fonte, local e ano de obtenção. 

 

Origem Família Espécie Local Ano Sorologia 

%Pos (Test) 

Total 

Aves silvestres* Formicariidae Myrmotherula 

hauxwelli 

APEG/Belém-PA 1964 0 (196) 1 

Pyriglena leuconota APEG/Belém-PA 1969 1,5 (223) 1 

Conopophaga aurita Itaituba-PA ** 1973 2,7 (75) 1 

Hylophylax 

poecilonota 

Santarém-PA*** 1976 5,3 (360) 1 

 

Phlegopsis 

nigromaculata 

Tucuruí-PA 1983 10,0 (203) 1 

 

Tyrannidae Corythopis torquata Santarém-PA*** 1976 5,1 (64) 1 

Mosquitos Culicidae Aedes fulvus Oriximiná-PA 1979 --- 1 

Culex pedroi Itaituba-PA** 1973 --- 1   

Culex portesi APEG/Belém-PA 1966 --- 1 

Sentinela Muridae Mus musculus APEG/Belém-PA 1966 --- 1 

TOTAL  10 

* A partir do exame de 11643 aves silvestres; ** Rod. Transamazônica; *** Rod. Santar-em-Cuiabá 

 

Fonte: Vasconcelos et al., 1991 (Rev Inst Med Trop São Paulo 33:465-476) 

Vírus da encefalite equina oeste
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 Apresenta 6 subtipos (I, II, III, IV, V, VI).

 O Subtipo I tem seis variedades (IA, IB, IC, ID, IE, IF).

 IA, IB e IC são epizoóticas/epidêmicas. Virulentas para

eqüinos e humanos causando altas viremias. As epidemias

apresentam-se com elevadas morbidade e letalidade, e os

sobreviventes apresentam elevado percentual de seqüelas.

 As variedades ID, IE e IF, e os subtipos II a VI são

enzoóticas/endêmicas. Consideradas avirulentas para

eqüinos, causam doença leve/moderada em humanos.

Vírus da encefalite equina venezuelana



 Amostras VEEV epizoóticas: Os equinos são os principais

hospedeiros virêmicos. São transmitidos por uma grande

variedade de mosquitos, principalmente aos pertencentes

aos gêneros Aedes, Mansonia e Psorophora.

 Amostras VEEV enzoóticas: muitos têm como hospedeiros

pequenos roedores e marsupiais. São transmitidos por

mosquitos Culex (Melanoconion). Aves são implicadas

como hospedeiro para uma variante do subtipo III.

Vírus da encefalite equina venezuelana



 Epizootias: Colômbia, Venezuela, Trinidad, Peru, Equador,

América Central, México e EUA.

 A taxa de letalidade em equinos vai de 38-83%.

 No homem a infecção sintomática se manifesta

comumente por uma enfermidade febril indiferenciada e

benigna.

 No homem a mortalidade é baixa e se tem estimado que

ocorra em 0.2-1% dos casos clínicos.

 A incidência de casos de encefalite é de 4% em crianças e

0,4% em adultos infectados.

Vírus da encefalite equina venezuelana



No Brasil foram registrados a variante IF (VEEV) no sudeste

e os subtipos IIIA (vírus Mucambo) e IV (vírus Pixuna) ao

norte. Todos considerados enzoóticos.

No Vale Ribeira/ São Paulo o VEEV subtipo IF foi isolado a

partir de mosquitos Culex (Melanoconion) sp (1976), e

posteriormente de morcego (Caarollia perpicillata) e ratos

sentinela. Inquéritos sorológicos demonstraram a presença

de anticorpos IH em soro de roedores e de humanos, com

alta taxa de positividade em pescadores (26%).

Vírus da encefalite equina venezuelana



A prevalência de anticorpos para o Mucambo é de 5% em

populações da Amazônia Brasileira.

O Mucambo tem sido isolado de diversos roedores e

mosquitos e também de aves e marsupiais.

Somente o vírus Mucambo foi isolado a partir de seres

humanos naturalmente infectados, os quais apresentaram

doença febril.

O vírus Pixuna foi isolado pela primeira vez em 1961 a

partir de mosquito isolado no Km 94 da rodovia Belém-

Brasília, no Pará. Desde de 1964 não há sinal de atividade

desse vírus.

Vírus da encefalite equina venezuelana



Isolamentos do vírus VEE na Amazônia brasileira de acordo com a fonte, local e 

ano de obtenção. 

 

Fonte Espécie Local Ano Total 

Aves silvestres* Pipra erythrocephala Utinga/Belém-PA 1965 1 

Meachirust nudicaudatus Utinga/Belém-PA 1962 2 

Caluromys philander Utinga/Belém-PA 1966 1 

Marsupais ** 

Caluromys sp APEG/Belém-PA 1970 1 

Roedores *** Nectomys squamipes Utinga/Belém-PA 1965 1 

APEG/Belém-PA 1963-75 13 Oryzomys capito 

Utinga/Belém-PA 1963-65 13 

Utinga/Belém-PA 1955-66 6 

 

Proechmys guyannensis 

APEG/Belém-PA 1969-74 5 

Aedes serrtus Marituba-PA 1955 1 

Coquillettidia venezuelensis APEG/Belém-PA 1964 1 

Culex (Culex) sp. APEG/Belém-PA 1961-65 6 

Culex (Melanoconion) sp. APEG/Belém-PA 1961-69 4 

Culex portesi APEG/Belém-PA 1966 9 

Haemagogus sp. Marituba-PA 1955 1 

Mansonia(Mansonia) sp. APEG/Belém-PA 1965 1 

Sabethes sp. Marituba 1965 2 

Mosquitos 

Simulium sp. Aripuanã-MT 1974 1 

TOTAL    69 

* A partir do exame de 11643 aves silvestres; ** 6394 marsupiais; *** 18690 roedores 

 

Fonte: Vasconcelos et al., 1991 (Rev Inst Med Trop São Paulo 33:465-476) 

Vírus da encefalite equina venezuelana
Isolamentos do vírus VEEV na Amazônia brasileira, segundo 

fonte, ano e local de obtenção



DIAGNÓSTICO LABORATORIAL

- ISOLAMENTO VIRAL – CULTIVO CELULAR E CAMUNDONGOS

- DETECÇÃO DO GENOMA VIRAL - RT-qPCR

- DETECÇÃO DE ANTICORPOS IgM E IgG

- HISTOPATOLOGIA E IMUNOHISTOQUÍMICA: EM FASE DE 

PADRONIZAÇÃO

CT



Sequenciamento

Análise Metagenômica

Análise Genômica



PRINCIPAIS DESAFIOS

- Integração entre as esferas governamentais

- Vigilância epidemiológica sensível;

- Capacitação contínua dos profissionais – não

podemos suspeitar daquilo que não conhecemos;

- Informações atualizadas das doenças que vem

demonstrando potencial de dispersão no mundo;

- Sistema de vigilância laboratorial capacitada para o

diagnóstico diferencial
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