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RESUMO 

 

O Brasil vem sofrendo surtos de diversas arboviroses, dentre as quais destaca-se a 

febre amarela. O estado de Minas Gerais enfrentou no final de 2016 até meados de 

2018, dois surtos de febre amarela silvestre com 1.002 casos confirmados e 340 

óbitos. Este trabalho apresenta resultados sobre a detecção do vírus da febre 

amarela em mosquitos de duas áreas de conservação estadual, Parque Estadual da 

Serra do Rola Moça e Estação Ecológica de Fechos, ambos na região metropolitana 

de Belo Horizonte, Minas Gerais. Além deste ser o primeiro levantamento das 

espécies de mosquito destas unidades de conservação este trabalho é de grande 

importância para acompanhar a circulação de vírus no ambiente silvestre próximo a 

grandes centros urbanos. Os mosquitos foram amostrados usando métodos de 

coleta manual e armadilhas automáticas com isca de CO2, entre setembro de 2017 e 

maio de 2018. Foram capturados 867 mosquitos distribuídos em 20 espécies, sendo 

as mais abundantes Psorophora (Janthinosoma) ferox (von Humboldt, 1819) 

(31,3%), Limatus durhamii Theobald, 1901 (19,1%) e Haemagogus (Haemagogus) 

janthinomys Dyar, 1921 (18,2%). Extraiu-se o RNA total dos mosquitos e realizada 

PCR em tempo real para detecção do genoma do vírus da febre amarela, 

chikungunya, mayaro, Zika e dengue. Foram processados 778 mosquitos e, foi 

observada uma taxa de infecção pelo vírus da febre amarela de 8,2% para Hg. 

janthinomys (13 mosquitos positivos de 158 coletados), espécie essa apontada 

como principal vetor do vírus da febre amarela no Brasil.  

 

Palavras-chave: Arbovírus, Febre amarela, Mosquitos. 

 

 



 

ABSTRACT 

 

Brazil has experienced several arbovirus outbreaks in recent years, among which 

yellow fever stands out. The state of Minas Gerais faced outbreaks of sylvatic yellow 

fever in 2017 and 2018, with 1,002 confirmed cases and 340 deaths. This work 

presents the results of survey efforts to detect the yellow fever virus in mosquitoes of 

two conservation areas, Serra do Rola-Moça State Park and Fechos Ecological 

Station, both in the metropolitan region of Belo Horizonte, Minas Gerais. In addition 

of being the first survey of mosquito fauna in these conservation units, this work 

demonstrates the importance of monitoring the circulation of viruses near large urban 

centers. A total of 867 mosquitoes of 20 species were collected using manual 

collection methods and automatic traps with CO2 lures, between September 2017 

and May 2018, the most abundant being Psorophora (Janthinosoma) ferox (von 

Humboldt, 1819) (31.3%), Limatus durhamii Theobald, 1901 (19.1%) and 

Haemagogus (Haemagogus) janthinomys Dyar, 1921 (18.2%). Total RNA was 

extracted from the mosquitoes for real-time PCR analysis for yellow fever, 

chikungunya, mayaro, Zika and dengue viruses. The yellow fever infection rate was 

8.2% for Hg. janthinomys (13 mosquitoes of 158 collected), which is the main vector 

of sylvatic yellow fever in Brazil 

 

Keywords: Arboviruses, Yellow fever, Mosquitoes. 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1 Mosquitos 

Mosquitos são insetos pertencentes à ordem Diptera, família Culicidae, 

classificados em duas subfamílias: Anophelinae e Culicinae. Os Culicídeos (com 

exceção das espécies do gênero Toxorhynchites) possuem hábito alimentar 

hematofágico, sendo vetores de microfilárias, protozoários e inúmeras arboviroses 

de importância para a saúde pública (FORATTINI, 2002).  

Os mosquitos são holometábolos, ou seja, apresentam no seu ciclo de vida a 

fase de ovo, quatro estádios larvais, pupa e adulto. As fêmeas depositam os ovos 

próximos ou em corpos d’água, sendo que diferentes espécies ovipõem em 

criadouros distintos, como poças no solo, recipientes artificiais, cavidades de árvores 

e lagos (FORATTINI, 2002). Foram descritas até o momento cerca de 3.600 

espécies adaptadas a vários tipos de ambiente, destas 600 já incriminadas como 

vetor de algum patógeno (FORATTINI, 2002; HARBACH, 2011). 

No Brasil, temos como principais vetores silvestres de doenças, os mosquitos 

dos gêneros Haemagogus, Sabethes e Anopheles. Do primeiro gênero citado, 

Haemagogus (Haemagogus) janthinomys Dyar, 1921 é a espécie de maior 

importância, sendo considerado o principal vetor de febre amarela. Esta espécie 

destaca-se pela ampla distribuição sendo encontrado de Santa Catarina até o norte 

da América do Sul (FORATTINI, 2002). Essa espécie, como a maioria em seu 

gênero, é primatófila, ou seja, se alimenta preferencialmente em primatas e também 

é acrodendrófila, habitam as copas das árvores, onde os primatas também habitam. 

Em geral, como outros mosquitos do gênero, a espécie deposita seus ovos em 

buracos de árvore úmidos (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). 

Outras espécies deste gênero com grande importância são: Haemagogus 

(Conopostegus) leucocelaenus (Dyar & Shannon, 1924), principal vetor da febre 

amarelano Rio Grande do Sul e Haemagogus (Haemagogus) equinus Theobald, 

1903, principal vetor na porção norte da América do Sul até metade da América 

Central (FORATTINI, 2002; MARCONDES & ALENCAR, 2010). 

Do gênero Sabethes, temos como mosquitos mais abundantes no país as 

espécies: Sabethes (Sabethoides) chloropterus (von Humboldt, 1819), Sabethes 

(Sabethoides) glaucodaemon (Dyar & Shannon, 1925) e Sabethes (Sabethes) 

cyaneus (Fabricius, 1805) (FORATTINI, 2002). 
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Os mosquitos do gênero Sabethes, assim como em Haemagogus spp., 

também tem preferência por se alimentar em primatas não humanos, porém tem 

uma menor exigência quanto ao habitat, ocupando tanto a copa das árvores quanto 

o nível do solo. Esses mosquitos geralmente depositam seus ovos em água 

acumulada na vegetação, como buracos de árvore e bromélias. Eles têm um 

comportamento mais “tímido’’ ao se aproximar do homem, diferente dos 

Haemagogus spp. que são mais vorazes (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). 

Dentre os anofelinos podemos destacar o Anopheles (Nyssorhynchus) darlingi 

Root, 1926, principal transmissor de malária humana no Brasil. É considerado um 

mosquito antropofílico e bem adaptado a ambientes modificados pelo homem 

(FORATTINI, 2002). No Brasil, está distribuído do norte do país ao estado do 

Paraná, com exceção de áreas mais secas e com elevadas altitudes (CONSOLI; 

LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). 

No meio urbano e peri-urbano pode-se destacar três espécies principais, 

nenhuma delas nativa do Brasil: Aedes (Stegomyia) aegypti (Linnaeus, 1762), Aedes 

(Stegomyia) albopictus (Skuse, 1894) e Culex (Culex) quinquefasciatus Say, 1823. O 

Ae. aegypti é originário da África, está bem adaptado ao ambiente urbano e é 

extremamente antropofilíco, e endófilo (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). É 

o principal vetor no Brasil do vírus da dengue (DENV), Zika vírus (ZIKV) e vírus 

causador da chikungunya (CHIKV) e está bem distribuído em áreas urbanas de 

todos os estados do país (FORATTINI, 2002; PADILHA et al., 2018). 

O Ae. albopictus é um mosquito originário do sudeste asiático, mas que hoje 

já pode ser encontrado na África, Europa e Américas. É um mosquito que se 

alimenta em animais, bem como no homem, e habita bordas de matas em áreas 

periurbanas e matas dentro de cidades, como áreas verdes de médio porte e 

parques (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). É o principal vetor de DENV na 

Ásia, mas sua importância epidemiológica no Brasil ainda é pouco estudada apesar 

de já ter sido encontrado infectado naturalmente com o vírus no Brasil (MEDEIROS 

et al., 2018). Em laboratório já foi infectado com 22 arbovírus diferentes incluindo 

vírus da febre amarela (YFV) (PESSOA et al., 2013). 

Por último o Cx. quinquefasciatus foi descrito originalmente em Nova Orleans 

nos EUA, porém apresenta distribuição em vários continentes, principalmente, na 

zona tropical (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). É uma espécie 

extremamente antropofílica, endofílica e de hábito alimentar noturno. Eles são 
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considerados mosquitos urbanos, e estão presentes em praticamente todas as 

cidades do país (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). No Brasil ele é o 

principal vetor da filariose bancroftiana, hoje com transmissão quase nula no país 

(AGUIAR-SANTOS et al., 2013). 

1.2 Arbovírus e arboviroses 

Arbovírus (Arthropod-borne virus) são vírus transmitidos por artrópodes com 

parte de seu ciclo replicativo dentro dos insetos. Eles são transmitidos para o 

hospedeiro vertebrado pela picada de artrópodes hematófagos infectados, podendo 

ser também transmitidos por via transovariana entre os insetos com taxas muito 

baixas, mas que são importantes para a manutenção do arbovírus na natureza 

(CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). Já foram identificadas aproximadamente 

150 espécies de arbovírus relacionadas a doenças em humanos e outros 

vertebrados. O ciclo de transmissão é mantido pelos vetores (artrópodes) e 

reservatórios/ hospedeiros vertebrados (primatas, pequenos mamíferos e aves) 

(HUANG et al., 2019; LOPES et al., 2014;).  

1.2.1 Febre amarela 

A febre amarela é uma doença aguda grave, com alta letalidade, causada 

pelo Yellow fever virus (YFV), um arbovírus da família Flaviviridae. O vírus é 

transmitido a seus hospedeiros através da picada de fêmeas de mosquitos da 

família Culicidae. A doença apresenta dois ciclos distintos, o silvestre e o urbano. 

Estes dois ciclos apesar de terem semelhanças quanto a sua etiologia e evolução da 

doença, apresentam vetores e hospedeiros distintos (MONATH & VASCONCELOS, 

2014; GOLDANI, 2017). 

Nas Américas o ciclo silvestre tem como principal vetor o Hg. janthinomys. Os 

principais hospedeiros são primatas não humanos, como os bugios (Alouatta sp.) e 

os micos (Callithrix sp.), sendo que o homem é infectado acidentalmente. O ciclo 

urbano tem como principal vetor o Ae. aegypti, entretanto, não há relatos de febre 

amarela urbana no Brasil desde 1942 (FRANCO, 1969; CONSOLI; LOURENÇO-

OLIVEIRA, 1994). Contudo, no continente Africano o ciclo urbano é o responsável 

pelo maior número de casos humanos registrados anualmente (MONATH & 

VASCONCELOS, 2014).   

O YFV depois de ser transmitido ao homem, passa por um período de 

incubação de 3 a 6 dias, sendo que, na maioria das pessoas infectadas, não causa 
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sintomas. Quando apresentam sintomatologia, são sintomas comuns de outras 

arboviroses como: febre, calafrios, dores no corpo, fadiga e náuseas, que tendem a 

sumir em 3 a 4 dias (WHO, 2018). 

Aproximadamente, 15% dos pacientes apresentam um agravamento da 

doença de, em média, 24 horas após o desaparecimento dos sintomas iniciais. 

Esses pacientes apresentam febre alta, icterícia, falhas no sistema renal e hepático, 

além de hemorragias. A icterícia é a condição que dá nome à doença, pois deixa a 

pele do paciente amarelada devido ao dano hepático. Entre de 7 a 10 dias 

aproximadamente, metade dos pacientes com essa condição vem a óbito (WHO, 

2018).  

O diagnóstico da febre amarela na fase inicial é muito difícil devido ao curto 

período de viremia e por apresentar sintomas comuns a outras arboviroses (dengue, 

Zika e chikungunya), e doenças como malária, hepatites virais e leptospirose. 

Durante a viremia, o vírus pode ser detectado por RT-PCR utilizando-se iniciadores 

específicos para o YFV. Após a fase aguda a doença só pode ser identificada com 

testes imunológicos como o ELISA e que detectam anticorpos produzidos em 

resposta a presença do vírus (WHO, 2018). 

Na fase inicial da doença, os cuidados médicos de qualidade, aumentam as 

chances de sobrevivência (WHO, 2018). Não há antivirais específicos para tratar a 

febre amarela, mas os sintomas como a desidratação, febre, falhas renais e no 

fígado e infecções secundárias, podem ser tratados. A letalidade da doença está 

muito ligada à condição imunológica e saúde geral do hospedeiro (WHO, 2018). 

Segundo a WHO (2017), 47 países estão em áreas endêmicas para a febre 

amarela, destes 34 estão na África e 13 na América Latina, sendo que 90% dos 

casos reportados estão concentrados no continente africano. Entre o final de 2016 e 

meados de 2018 foram registrados no Brasil, dois dos maiores surtos em termos de 

número de casos dos últimos 50 anos (Figura 1) (FRANCO, 1969; SVS/MS, 2018).  
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FIGURA 1 – Série histórica do número de casos humanos confirmados para febre amarela e a letalidade, 

segundo o ano de início dos sintomas, Brasil, 1980 a maio de 2018. 

 
Fonte: SVS/MS, 2018 

 

Em 2016/2017 foram confirmados 779 casos com 262 óbitos, já em 

2017/2018, foram 1.376 casos confirmados com 483 óbitos, sendo a região sudeste 

a mais afetada (Figura 2) (SVS, 2018). Esse aumento do número de casos pode 

estar relacionado a alguns fatores como uma baixa cobertura vacinal e a circulação 

do vírus em regiões onde ele não era encontrado (LITVOC et al., 2018). 

FIGURA 2 – Distribuição dos casos humanos e epizootias confirmadas para febre amarela na região Sudeste, 

entre julho/17 e junho/18. 

 
Fonte: SVS/MS, 2018 
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A melhor forma de prevenção da febre amarela é a vacinação de pessoas em 

áreas de risco e de pessoas que visitarão essas áreas. A vacina foi desenvolvida 

pela Fundação Rockfeller na década de 30 e no Brasil começou a ser produzida em 

1937 pelo Instituto Oswaldo Cruz, e no mesmo ano já foi usada para controlar uma 

epidemia em Varginha, Minas Gerais. Em 1994 a vacina entrou no calendário básico 

de vacinação (SVS/MS, 2004). 

É importante que a cobertura vacinal seja superior a 80% da população local 

para impedir a transmissão da doença. A vacina é segura, barata, eficiente e 

somente 0,4% das pessoas tem alguma complicação relacionada a ela (WHO, 

2017). A OMS preconiza que 1 dose é suficiente para proteger o indivíduo pela vida 

toda. Há muita controvérsia sobre o número de doses e diluição da mesma, mais 

estudos estão sendo realizados para esclarecer a real proteção e tempo de duração 

da vacina (ROUKENS et al., 2018). 

Outra forma de controle importante da FA no continente africano seria o 

controle vetorial do Ae. aegypti (WHO, 2018). No Brasil, como mencionado 

anteriormente, não há relatos recentes de transmissão de YFV pelo Ae. aegypti. No 

entanto o controle de vetores silvestres através da utilização de inseticidas nas 

matas, por exemplo, poderia causar danos a diversas espécies que compartilham o 

mesmo ambiente que os mosquitos. 

1.2.2 Outras arboviroses 

Além da febre amarela, o Brasil vem enfrentando surtos de outras arboviroses 

a mais de 30 anos, sendo a dengue aquela que vem apresentando o maior número 

de casos anualmente (SVS/MS, 2018). Entre 2017 e 2018 o país registrou 145.137 

casos confirmados de dengue com 304 óbitos (SVS/MS, 2018). O vírus apresenta 

quatro sorotipos (DENV-1 a DENV-4) circulando no Brasil, sendo que o DENV-2 é o 

sorotipo com maior prevalência no país e parece ser o que causa mais formas 

graves da doença. As formas mais graves podem se manifestar de duas formas 

(dengue hemorrágica e síndrome do choque da dengue) que podem evoluir pra 

óbito. A maioria dos casos de dengue são da forma branda da doença, na qual o 

paciente se livra da infecção naturalmente, necessitando apenas terapia de 

reidratação (oral ou venosa) (HUANG et al., 2019; LOPES et al., 2014). 

Uma outra arbovirose que foi introduzida no país nos últimos anos e vem 

causando sérios problemas de saúde pública é a Zika. Entre 2017 e 2018 o país 
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confirmou 3.308 casos da doença (SVS/MS, 2018). Acreditava-se ser uma doença 

branda e autolimitante, porém atualmente, após a epidemia de 2015 no Nordeste 

brasileiro, sabe-se que a infecção por ZIKV, principalmente no primeiro trimestre 

gestacional promove graves alterações fetais como a microcefalia, e pode 

desencadear a síndrome de Guillain-Barré em adultos (MEHTA et al., 2018; MOORE 

et al., 2018). 

A febre do chikungunya é outra arbovirose que tem sido notificada com 

frequência no país. Foram confirmados 61.625 casos no ano de 2018 (SVS/MS, 

2018).A  febre do chikungunya é uma doença aparentemente branda com sintomas 

parecidos aos das outras arboviroses, mas que pode evoluir para inflamações 

crônicas nas articulações, durando meses e debilitando o paciente (GOULD et al., 

2017). 

Por último, mais uma arbovirose que vem chamando a atenção é a febre 

mayaro, que apesar de ter a maioria dos casos registrados na região norte do Brasil, 

onde é endêmico, tem sido detectado em outras regiões do país (ZUCHI et al., 

2014). Diferentemente das outras arboviroses citadas, que tem o Ae. aegypti como 

principal vetor, os mosquitos do gênero Haemagogus são os principais vetores 

dessa doença. A maior preocupação em relação a doença é a adaptação do vírus do 

mayaro (MAYV) a vetores urbanos, o que facilitaria a dispersão da doença e o 

aumento do número de casos (LOPES et al., 2014). 

1.3 Áreas de estudo 

O Parque Estadual da Serra do Rola-Moça (PESRM) e a Estação Ecológica 

de Fechos (EEF) estão localizados na região metropolitana de Belo Horizonte e 

foram criados em 1994 para proteger os mananciais que abastecem parte da 

população dessa região, assim como proteger o habitat natural de espécies da fauna 

e flora ameaçadas de extinção, algumas endêmicas (IEF, 2007). Essas áreas estão 

inseridas em quatro municípios: Belo Horizonte, Brumadinho, Ibirité e Nova Lima, 

fazendo divisa com áreas urbanizadas como o bairro Jardim Canadá em Nova Lima 

e a Regional do Barreiro em Belo Horizonte (Figura 3) (IEF, 2007). 
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FIGURA 3 - Mapa de localização e acessos ao Parque Estadual da Serra do Rola-Moça (PESRM) e da Estação 

Ecológica de Fechos (EEF). 

 

Fonte: IEF, 2007. 

A região onde está inserido o PESRM sofreu forte antropização antes de sua 

criação em 1994, com atividades de mineração, pastos e ocupação humana. Hoje, o 

parque ainda enfrenta problemas como queimadas clandestinas, despejo de lixo e 

ocupação ilegal. As áreas mais conservadas são as próximas aos mananciais, já 

que são de acesso restrito aos funcionários da COPASA (Companhia de 

Saneamento de Minas Gerais) e do IEF (Instituto Estadual de Florestas), e outros 

segmentos da população com visitação supervisionada e sujeita a autorização (IEF, 

2007). 

O PESRM tem seis mananciais (Catarina, Mutuca, Barreiro, Bálsamo, Rola-

Moça e Taboões) que abastecem 500 mil pessoas da região metropolitana de Belo 

PESRM 

EEF 



20 

 

 

Horizonte. Em 1982 os mananciais foram declarados pelo governo estadual como 

Áreas de Proteção Especial (APE), administradas pela COPASA. A EEF, 

administrada pela gerência do PESRM, protege o manancial do ribeirão dos Fechos 

(IEF, 2007). 

O clima na região é tipicamente tropical, apresentando um período chuvoso 

entre setembro e abril, e um período de seca com precipitações isoladas de maio a 

agosto. O relevo é formado pela junção das Serras da Moeda e do Curral. Ambas 

fazem parte do Quadrilátero Ferrífero e da porção sul da Serra do Espinhaço (IEF, 

2007). 

A região do PESRM situa-se em área de transição entre a mata atlântica e o 

cerrado. A área possui apenas uma tipologia de mata atlântica, denominada floresta 

estacional semidecidual, e quatro tipologias diferentes de cerrado: savana 

arborizada (também conhecida como cerrado sensu strictu), cerradão, savana 

parque e savana gramíneo-lenhosa (IEF, 2007). Parte da savana gramíneo-lenhosa 

na região está associada à canga, sendo denominado campo rupestre ferruginoso 

(RIZZINI, 1979).  

As duas áreas estudadas passaram por pressões antrópicas que 

ocasionaram a fragmentação dos habitats, diminuindo as populações de diversas 

espécies da fauna. Por estarem inseridas em uma região de transição da mata 

atlântica para o cerrado, nestas áreas são encontradas espécies dos dois conjuntos 

vegetacionais, com um predomínio de espécies típicas da mata atlântica (IEF, 2007). 

A entomofauna da região é bem rica e apresenta espécies raras e algumas 

abelhas endêmicas ameaçadas de extinção. Porém, não há estudos sobre a 

diversidade de mosquitos, já que na elaboração do plano de manejo os 

pesquisadores contemplaram somente a ordem Hymenoptera e Coleoptera (IEF, 

2007). 

1.4 Justificativa 

As áreas onde o trabalho foi realizado são remanescentes de mata atlântica 

protegidos por lei na região metropolitana de Belo Horizonte, região que por sua vez, 

está em constante expansão e antropização. Ao longo dos anos o entorno das duas 

áreas de conservação, que antes eram preservadas, deram local para 

empreendimentos imobiliários de luxo e para minas de minério de ferro. Apesar do 

lado positivo de se preservar grandes áreas naturais de importância ecológica, é 
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necessária atenção quanto a doenças que apresentam ciclos silvestres que podem 

ocasionar surtos em populações humanas.  

Uma das estratégias de vigilância, é justamente a coleta de mosquitos para 

detecção de vírus de interesse nesses insetos, para que medidas direcionadas 

sejam tomadas antes do início de surto das doenças. Outro ponto importante é a 

falta de levantamento de espécies de mosquito na região, portanto não é sabido se 

existe a presença de vetores de importância para saúde pública nestas áreas 

estudadas. 

Neste trabalho, além do estudo da fauna de mosquitos do Parque do Rola-

Moça e Estação Ecológica de Fechos, foi avaliada a presença do vírus da febre 

amarela (YFV), dengue (DENV), chikungunya (CHIKV), Zika (ZIKV) e mayaro 

(MAYV) nos mosquitos coletados. O projeto foi elaborado devido aos recentes surtos 

de febre amarela na região metropolitana de Belo Horizonte, e a escassez de 

trabalhos sobre a diversidade de culicídeos nas áreas citadas.  
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2. OBJETIVOS 

 

2.1 Objetivo geral 

Estudar a fauna de culicídeos do Parque da Serra do Rola-Moça e Estação 

Ecológica de Fechos, avaliando a presença de arbovírus de importância médica 

nos mosquitos coletados. 

 

2.2 Objetivos específicos 

1.Descrever a fauna de culicídeos coletados no Parque Estadual da Serra do 

Rola-Moça e Estação Ecológica de Fechos; 

2. Avaliar a presença do genoma do vírus da febre amarela, chikungunya, 

mayaro, Zika e dengue YFV, CHIKV nos mosquitos coletados; 

3. Confirmar a presença dos vírus detectados por RT-PCR por multiplicação em 

cultura de células.  
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3. METODOLOGIA 

3.1 Pontos de coleta 

Com base em uma coleta piloto, foram selecionados três pontos para coleta 

de mosquitos no PESRM e um ponto na EEF (Figura 4). Estes quatro pontos foram 

selecionados por estarem em área de mata com pouca incidência de vento, 

próximos a cursos d’água e com proximidade de áreas habitadas. Os pontos estão 

inseridos em APEs onde há captação de água para abastecimento. Todos os pontos 

foram marcados com GPS. 

FIGURA 4 - Pontos de coleta de mosquitos no Parque Estadual da Serra do Rola-Moça e Estação Ecológica de 

Fechos. Linhas vermelhas: divisa dos municípios; Linhas azuis: cursos d’água; Linhas verdes: limite das áreas de 

conservação 

 

Fonte: Adaptado de IEF (2007) com imagens de satélite do Google Earth Nov/2018. 
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O ponto 1 (44°00’00” W, 20°00’12” S) está localizado dentro da APE do 

Barreiro no PESRM. É a região menos conservada, e está bem próxima a área 

urbana, apresentando algumas espécies vegetais exóticas, e mata secundária. Este 

ponto foi escolhido por estar mais próximo a área urbana, localizado cerca de 150 

metros da regional do Barreiro na cidade de Belo Horizonte (Figura 5). 

FIGURA 5 - Ponto de coleta na Área de Proteção Especial do Barreiro no Parque Estadual da Serra do Rola-

Moça. 

 
Fonte: Google Earth (2019) e autor. 

O ponto 2 (43°58’12” W, 20°00’47” S) está inserido no APE Mutuca no 

PESRM, localizado a cerca de 1 km de uma área que compreende seis condomínios 

no município de Nova Lima. A área consiste de mata secundária com córrego 

pequeno bem próximo. Neste ponto foi observado, durante as coletas, a presença 

de micos (Callithrix sp.) e muitas espécies de aves (Figura 6). 

FIGURA 6 - Ponto de coleta na Área de Proteção Especial do Mutuca no Parque Estadual da Serra do Rola-

Moça. 

 
Fonte: Google Earth (2019) e autor. 



25 

 

 

O ponto 3 (44°00’02” W, 20°04’05” S) está localizado a 1,5 km do bairro 

Jardim Canadá no município de Nova Lima, e a 3 km do distrito de Casa Branca em 

Brumadinho e dentro do APE Catarina no PESRM. É uma área com relevo bastante 

inclinado, e com mata secundária que enfrentou diversos incêndios nos últimos 10 

anos, apesar disso, apresenta árvores de grande porte. Por ser uma área de 

captação de água, apresenta uma barragem com grande volume de água 

armazenado com pouco movimento (Figura 7). 

FIGURA 7 - Ponto de coleta na Área de Proteção Especial Catarina no Parque Estadual da Serra do Rola-Moça. 

 
Fonte: Google Earth (2019) e autor. 

A área onde está localizado o ponto 4 (43°57’53” W, 20°04’21” S) encontra-se 

dentro da APE Fechos, na EEF. Este ponto foi selecionado por estar próximo a 

condomínios residenciais da cidade de Nova Lima, mas que difere do ponto 2 por 

apresentar maior área de mata. Durante uma das coletas foi observada pegadas de 

mamíferos de grande porte, assim como foram avistadas pelo menos 5 espécies de 

aves silvestres (Figura 8). 

FIGURA 8 - Ponto de coleta no Área de Proteção Especial de Fechos na Estação Ecológica de Fechos. 

 
Fonte: Google Earth (2019) e autor. 
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3.2. Coletas e identificação dos mosquitos 

As coletas de mosquito foram realizadas nos meses de setembro e dezembro 

de 2017 e fevereiro, março e maio de 2018, abrangendo assim as quatro estações 

do ano. Devido a problemas operacionais a coleta de fevereiro foi repetida em 

março. As coletas diurnas foram realizadas no período da tarde (4 horas de 

duração), com capturador de castro, capturadores automáticos, puçá e armadilhas 

automáticas CDC modelo HP (PUGEDO et al., 2005), com iscas de CO2 (gelo seco) 

(Figura 9). As coletas noturnas (12 horas de duração) foram realizadas apenas com 

armadilhas automáticas com isca de luz e CO2, sendo retiradas na manhã seguinte. 

Quatro armadilhas foram usadas por ponto, duas em cada turno, todas colocadas à 

aproximadamente 1,5 m de altura do solo. 

FIGURA 9 – Métodos de coleta: armadilha automática modelo HP com isca de CO2 (a). Capturador automático 

(b).  

 

Fonte: autor. 

Durante as coletas, as condições climáticas (temperatura e umidade) foram 

registradas utilizando termohigrômetro (Cotronic Technology) calibrado e verificado. 

Em todas as coletas os mosquitos foram colocados individualmente em tubos de 

tampa de rosca (Sarstedt) e acondicionados em gelo seco (para preservar o RNA 

viral) até serem levados para o laboratório, onde foram armazenados no freezer -80 

ºC. 

A primeira excursão para coleta dos mosquitos teve o objetivo de realizar um 

levantamento prévio detalhado da fauna. Desta forma, os mosquitos coletados foram 

montados em alfinetes entomológicos e identificados até nível de espécie ou gênero 
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de acordo com classificação proposta por HARBACH & KITCHING (1998). Foram 

usadas chaves de identificação de rotina da Coleção de Mosquitos Neotropicais 

(CMN) do Instituto René Rachou (IRR). Estes exemplares serviram como referência 

para acelerar o processo de identificação dos mosquitos coletados nas demais 

excursões de campo, visando conservar as possíveis partículas virais presentes nos 

mosquitos. Espécies que não foram amostradas na primeira coleta foram 

descongeladas e então montadas para servirem de referência para as demais 

identificações. Ao final do trabalho, 89 mosquitos montados foram depositados na 

CMN. 

3.3. Detecção de arbovírus 

Os mosquitos foram macerados individualmente por 1 minuto e 30 segundos 

em um mini beadbeater machine (Biospecproduts) em tubos contendo beads de 

vidro (Sigma) e 150 µL de PBS. A extração de RNA foi feita com 50 µL do macerado 

de mosquito (1/3 do material obtido) adicionado a 50 µL de uma solução de lise 

denominada de squash buffer [Tris 99% (Inlab) cloreto de sódio (Synth), EDTA 

(Synth)] e adicionado 0,6 µL de Proteinase K (Qiagen) em placas de PCR Hard-

Shell® 96-Well PCR (BioRad). As placas de PCR foram aquecidas em termociclador 

(Applied) a 56 °C por 5 minutos, seguido por 98 °C por 15 minutos, e armazenados a 

12 °C até a realização da PCR (DUTRA et al., 2017). 

A detecção de RNA viral nos mosquitos foi realizada por PCR quantitativa 

(RT-qPCR) usando o reagente tipo master mix denominado Gotaq® Probe 1-step 

RT-qPCR System (Promega), seguindo o protocolo do fabricante. As reações do tipo 

multiplex foram feitas utilizando os iniciadores e sondas descritos na tabela 1. 
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TABELA 1 - Sequência de primers e sonda utilizados no RT-qPCR. 

Vírus Sequência Referência 

YFV  F-5’/GCT AAT TGA GGT GYA TTG GTC TGC/3’ DOMINGO et 

al., 2012 
R-5’/CTG CTA ATC GCT CAA MGA ACG/3’ 

S-5’/FAM/ATC GAG TTG /ZEN/ CTA GGC AAT AAA CAC/3lAbRQSp/3’ 

CHIK  

 

F-5’/AAG CTY CGC GTC CTT TAC CAA G/3’ PASTORINO et 

al., 2005 
R-5’/CCA AAT TGT CCY GGT CTT CCT/3’ 

S-5´/5HEX/CCA ATG TCY/ZEN/TCM GCC TGG ACA CCT TT / 3IABkFQ/3´  

DENV 

 

F-5´/GGA AGC TGT ACC TTG GTG GTA AGG A/3’ PACIDÔNIO et 

al., 2017 com 

modificações 
R-5’/CGT TCT GTG CCT GGA ATG ATG/3’ 

S-5’/TEX615/AAC AGC ATA TTG ACG CTG GGA GAG ACC AGA /3IAbRQSp/3’ 

ZIKV F-5'/TTG GTC ATG ATA CTG CTG ATT GC/3' LANCIOTTI et 

al., 2008 
R-5'/CCT TCC ACA AAG TCC CTA TTG C/3' 

S-5’/FAM/CGG CAT ACA /ZEN/ GCA TCA GGT GCA TAG GAG /3IABKFQ/3' 

MAYV F-5′/GTG GTC GCA CAG TGA ATC TTT C/3′ LONG et al., 

2011 
R-5′/CAA ATG TCC ACC AGG CGA AG/3′ 

S-5′/HEX/ATG GTG GTA /ZEN/ GGC TAT CCG ACA GGT C/3IABKFQ/3' 

F = forward primer, R = reverse primer e S = sonda  

As reações multiplex tiveram como alvo YFV, CHIKV e DENV na primeira 

reação e ZIKV e MAYV na segunda. Foi usada ciclagem padrão no equipamento 

Lightcycler96 (Roche): transcrição reversa a 45 °C por 15 minutos, inativação da 

transcriptase reversa e ativação da DNA Polimerase da Gotaq® a 95 °C por 2 

minutos e desnaturação, anelamento e extensão em 40 ciclos a 95 °C por 15 

segundos, seguido de 60 °C por 1 minuto. 

O volume da reação foi de 10 µL: 2× RT-PCR Reaction Mix (Promega), RT-

enzyme solution (Promega), 1 µM do primer de YFV (For + Rev) (IDT), 0,2 µM da 

sonda de YFV (IDT), 0,5 µM dos outros primers (IDT) e 0,1 µM das outras sondas 

(IDT). A fração de (1/40) do RNA total extraído foi utilizada nas reações. O controle 

positivo usado foi um fragmento de gene YFV obtido através de clonagem 

plasmideal (plasmídeo pGemP da Promega).   
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3.4. Multiplicação viral em cultura de células 

Todas as amostras positivas para YFV foram selecionadas para cultivo viral. 

O restante do material macerado, que não foi usado na PCR, cerca de 100 µL que 

estava armazenado a -80 °C (macerado em PBS 1X), foi centrifugado por 2 minutos 

à 4000 g. Foram recolhidos 20 µL da parte superior do sobrenadante e inoculado em 

garrafas T 25cm2 (Sarstedt) preparadas com cultura de células C6/36 de Aedes 

albopictus (2 × 106 células por garrafa) para comprovar a multiplicação viral. A 

adsorção foi feita durante 1 hora em estufa à 28 °C. Ao final da adsorção foram 

adicionados 5 mL de meio Leibovitz 15 (Gibco) suplementado com 5% de soro fetal 

bovino (Gibco) e Penicillin Streptomycin (Pen Strep) (Gibco) à 10 µg/mL. As garrafas 

foram mantidas por até 10 dias em estufa à 28 °C. 

As garrafas foram observadas a cada 2 dias para verificar a presença de 

contaminantes como fungos e bactérias, além de tentar verificar a presença de efeito 

citopático causado pelo YFV. Foram coletadas, individualmente, amostras do 

sobrenadante das garrafas após 7 e 10 dias de inoculação. O RNA foi extraído 

usando a mesma metodologia descrita anteriormente (Squash buffer). 

Posteriormente foi realizada a RT-PCR quantitativa para YFV com os primers 

descritos na tabela 1, desta vez em uma reação apenas para YFV (singleplex), para 

confirmar multiplicação viral das 13 amostras positivas.  

A quantificação do número de cópias de YFV foi realizada em comparação 

com uma curva padrão utilizando um fragmento de gene YFV, a mesma sequência 

do fragmento usado como controle positivo nas RT-PCRs, obtido também através de 

clonagem plasmideal (plasmídeo pGemP da Promega).  Na realização da RT-PCR 

das amostras, foram adicionadas cinco diferentes concentrações da curva padrão e 

desta forma foi possível quantificar as amostras obtidas na cultura de células. Como 

controle negativo foi coletada uma amostra de garrafa que só continha células C6/36 

(Mock) preparada no mesmo dia das outras garrafas. 
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3.5. Análise dos dados 

Os gráficos foram feitos utilizando o Prism (Graphpad Version 7.04). A taxa de 

infecção por espécie e por área de coleta foi calculada dividindo-se o número de 

mosquitos positivos pelo número total de mosquitos da mesma espécie coletados na 

mesma área, e a taxa de infecção total por espécie foi calculada dividindo o número 

de exemplares infectados da espécie pelo número total de exemplares daquela 

mesma espécie.  

3.6. Licenças 

Licença do Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade (SISBIO) 

para coleta de mosquitos: nº 57712-1. Licença do Instituto Estadual de Florestas de 

Minas Gerais (IEF/MG) para pesquisa em Unidade de conservação estadual: n° 

046/2017. Número de cadastro no Sistema Nacional de Gestão do Patrimônio 

Genético e do Conhecimento Tradicional Associado (SISGEN) para acesso ao 

patrimônio genético n° A72F743 e AC07198. Cópias das autorizações e do cadastro 

são apresentadas no anexo. 
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4. RESULTADOS 
 

867 mosquitos foram coletados, deste total 89 foram montados para auxiliar 

na identificação das espécies e 778 foram congelados e processados para a 

detecção de RNA viral. No total foram capturadas 20 espécies que compreenderam 

10 gêneros. Apenas um espécime do sexo masculino foi coletado (Culex 

(Melanoconion) sp). 

Na tabela 2 é apresentado o número de espécimes coletados por área e por 

método de coleta utilizado. A grande maioria dos espécimes (n=658, 76%) foram 

coletados através de busca ativa (Capturador de castro, puçá ou capturador 

automático). Em relação aos pontos de coleta, o Ponto 1 (APE Barreiro) foi o com 

mais indivíduos coletados (n= 553, 63,8%) e o ponto 4 (APE Fechos) o com menor 

número de indivíduos (n=56, 6,5%). 

TABELA 2 – Número de mosquitos coletados por ponto e por método de coleta no Parque Estadual da Serra do 

Rola-Moça e Estação Ecológica de Fechos. 

Ponto de coleta Coleta manual Armadilhas HP Total 

Ponto 1 (APE Barreiro) 406 147 553 (63,8%) 

Ponto 2 (APE Mutuca) 94 33 127 (14,6%) 

Ponto 3 (APE Catarina) 115 16 131 (15,1%) 

Ponto 4 (APE Fechos) 43 13 56 (6,5%) 

Total 658 (76%) 209 (24%) 867 (100%) 

 

Em relação a diversidade, o ponto com maior número de espécies foi o ponto 

1, com 18 espécies diferentes. Ponto 2 e 4 tiveram 12 espécies coletadas e ponto 3 

apresentou uma diversidade de 13 espécies. Somente 4 espécies foram comuns 

para todos os pontos: Haemagogus janthinomys (Figura 10c), Haemagogus 

leucocelaenus (Figura 10d) Psorophora (Janthinosoma) ferox (von Humboldt, 1819) 

(Figura 10b) e Sabethes (Sabethes) purpureus (Theobald, 1907) (Figura 10f). 

A espécie mais abundante foi Psorophora ferox com 271 espécimes; que 

corresponde a 31,3% do total coletado, seguida por Limatus durhamii Theobald, 

1901 (Figura 10e) com 166 (19,1%), Haemagogus janthinomys com 158 (18,2%) e 

Aedes (Ochlerotatus) serratus (Theobald, 1901), com 97 espécimes coletados 

(11,2%). Na tabela 3 estão descritas as espécies coletadas, o número de indivíduos 

por espécie e a porcentagem que representam do total coletado. 
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TABELA 3 – Número de mosquitos coletados por espécie, entre setembro de 2017 e maio de 2018 no Parque 

Estadual da Serra do Rola-Moça e Estação Ecológica de Fechos. 

Categoria Taxonômica Set Dez Fev/Mar Mai Total 

Psorophora ferox 0 25 243 3 271 (31,3%) 

Limatus durhamii 7 36 118 5 166 (19,1%) 

Haemagogus janthinomys 0 77 81 0 158 (18,2%) 

Aedes serratus 0 53 43 1 97 (11,2%) 

Haemagogus leucocelaenus 0 24 18 0 42 (4,8%) 

Culex (Anoedioporpa) sp 30 0 0 0 30 (3,5%) 

Sabethes purpureus 6 4 12 2 24 (2,8%) 

Aedes albopictus 0 8 8 0 16 (1,8%) 

Sabethes petrocchiae 0 2 7 5 14 (1,6%) 

Aedes terrens 0 10 0 0 10 (1,2%) 

Aedeomyia squamipennis 2 2 0 1 5 (0,6%) 

Culex sp 0 4 1 0 5 (0,6%) 

Culex (Culex) sp 0 1 1 2 4 (0,5%) 

Culex (Melanoconion) sp 1 0 1 2 4 (0,5%) 

Sabethes albiprivus 2 0 2 0 4 (0,5%) 

Aedes fluviatilis 0 0 2 0 2 (0,2%) 

Culex (Microculex) sp 0 0 2 0 2 (0,2%) 

Psorophora albigenu 0 2 0 0 2 (0,2%) 

Runchomyia cerqueirai 2 0 0 0 2 (0,2%) 

Wyeomyia fuscipes 2 0 0 0 2 (0,2%) 

Wyeomyia moerbista 0 0 2 0 2 (0,2%) 

Anopheles eiseni 1 0 0 0 1 (0,1%) 

Culex declarator 0 0 1 0 1 (0,1%) 

Runchomyia reversa 0 1 0 0 1 (0,1%) 

Wyeomyia alani 0 0 1 0 1 (0,1%) 

Wyeomyia sp 0 0 1 0 1 (0,1%) 

Total 53 (6,1%) 249 (28,7%) 544 (62,7%) 21 (2,4%) 867 (100%) 

 

Entre as espécies raras (pouco coletadas em levantamentos em Minas 

Gerais) podemos citar as espécies dos gêneros Runchomyia e Wyeomyia que 

tiveram juntos 9 espécimes coletados. Foram feitas imagens de algumas espécies, 

mostradas na figura 10. 
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FIGURA 10 - Principais espécies capturadas: (a) Aedes albopictus. (b) Psorophora. ferox (c) Haemagogus janthinomys. (d) 

Haemagogus. leucocelaenus (e) Limatus durhamii. (f) Sabethes purpureus. 

 
Fonte: Imagens obtidas em estéreomicroscópio M205C (Leica) com sistema de captura de imagem com câmera DMC2900 

(Leica). 
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Após a realização das análises moleculares dos 778 mosquitos, foram 

encontrados 13 espécimes positivos para YFV, sendo todos da espécie 

Haemagogus janthinomys. Dos mosquitos positivos, 11 foram coletados no mesmo 

dia, 29 de janeiro de 2018, e local (Ponto 4). Os outros dois mosquitos positivos 

foram coletados em dezembro de 2017 em áreas distintas (Pontos 2 e 3). É 

apresentado abaixo a taxa de infecção absoluta nas áreas amostradas (Tabela 4). 

TABELA 4 -Taxa de infecção por YFV em Haemagogus janthinomys. 

  Hg. janthinomys infectados Taxa de infecção 

Ponto 1 0/13 0% 

Ponto 2 1/11 9,9% 

Ponto 3 1/109 0,9% 

Ponto 4 11/25 44% 

Total  13/158 8,2% 
 

Além da análise da presença de vírus nos mosquitos foi realizada a 

quantificação absoluta de carga viral através de curva padrão. Os resultados dessa 

quantificação podem ser vistos no gráfico 1a. Os mosquitos positivos apresentaram 

em média 7,54 × 107 cópias de RNA de YFV. Em nenhum dos mosquitos coletados 

foi encontrada a presença de RNA dos outros arbovírus testados (DENV, ZIKV, 

CHIKV e MAYV). 

GRÁFICO 1 - (a): Quantificação de RNA de YFV por mosquito (Hg. janthinomys). (b): Quantificação de RNA 

de YFV por amostra sobrenadante de cultura em 7 e 10 dias pós inoculação.  
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Todas as amostras positivas para YFV no screening primário para presença 

de RNA viral inoculadas em cultura de célula foram confirmadas pela técnica de RT-

qPCR. A quantidade de cópias de RNA viral por mL obtidas em 7 e 10 dias pós 

isolamento estão descritas no gráfico 1b. A quantificação variou de 106 a 108 cópias 

de RNA viral por mL. Das treze amostras isoladas, doze apresentaram aumento da 

quantidade detectada, isto indica um perfil de replicação viral após 10 dias se 

comparado com 7 dias. Somente uma amostra não apresentou crescimento positivo 

no décimo dia em comparação com o sétimo dia.  

O isolamento indicou que as partículas virais eram ativas e infectivas. Como 

controle negativo o mesmo protocolo foi realizado com células C6/36 somente com o 

meio Leibovitz 15 (Mock). Como esperado, não foi detectado YFV nesta amostra 

(Mock), garantindo que as partículas de vírus coletadas no sobrenadante das 

amostras de mosquitos não foram oriundas de contaminação laboratorial.  
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5. DISCUSSÃO 

Os resultados apresentados mostram o perfil da fauna dos locais amostrados, 

avalia o sucesso dos métodos de coleta selecionados para trabalho e as taxas de 

infecção por arbovírus encontradas nos mosquitos coletados nas áreas de 

conservação. 

O perfil da fauna de mosquitos capturados no PESRM e na EEF foi 

condizente com o trabalho de Neves & da Silva (1973), que realizou capturas no 

Parque municipal dos Mangabeiras em Belo Horizonte. Este parque apresenta os 

mesmos tipos de solo, clima e vegetação das áreas deste estudo, e estão próximas 

e conectadas por corredores ecológicos.  

A principal diferença entre os trabalhos foi a diversidade de espécies de 

anofelinos capturados no trabalho anterior, sete espécies contra apenas uma neste 

trabalho (Anopheles (Anopheles) eiseni Coquillet,1902). Isso pode ser explicado pelo 

tipo de metodologias de coleta utilizadas no trabalho de Neves, que fez coletas 

usando armadilhas de Shannon no período noturno, conhecido como melhor método 

para coleta de anofelinos, uma vez que a maioria é de hábito noturno (CONSOLI; 

LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). 

Dos 867 mosquitos coletados neste trabalho, apenas 209 (24%) foram 

coletados utilizando armadilhas automáticas, apesar destas ficarem expostas por 

mais tempo. Estes números sugerem que mais estudos são necessários para o 

desenvolvimento de armadilhas mais eficazes, tendo em vista a necessidade de se 

otimizar os trabalhos de vigilância entomológica. 

A grande diferença entre o número de espécimes coletados no Ponto 1 

(n=553; 63,8%) e nos outros pontos, pode ser explicado devido a sobreposição de 

habitats, pois o ponto 1 é o único que, apesar de ter grande área de mata, fica 

próximo à área urbana, além de ser uma região bem antropizada, de mata 

secundária. Esta mescla de ambientes propicia tanto a proliferação de espécies 

mais adaptadas ao ambiente peri-urbano como Ps. ferox e Ae. serratus, assim como 

espécies tipicamente silvestres como o Li. durhamii e o Sa. purpureus (FORATTINI, 

2002). 

A taxa absoluta de infecção dos Hg. janthinomys foi de 8,2%, número similar 

ao MIR (minimum infection rate) encontrado em Campo Grande, Mato Grosso do 

Sul, por Dégallier et al. (1992) que foi de 6,54% para a mesma espécie. Neste 
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estudo, as coletas de mosquitos foram realizadas durante ou logo após casos 

reportados de FA, assim como no presente trabalho.  

Apesar de terem sido coletadas três espécies do gênero Sabethes, não foi 

detectada infecção por YFV em nenhuma delas. Das espécies de Sabethes 

coletadas somente Sa. albiprivus já foi encontrada infectada naturalmente por YFV 

na América do Sul (GOENAGA et al., 2012). Além do Sa. albiprivus, outro vetor já 

conhecido de FA é o Sa. chloropterus. Entretanto essa espécie nunca foi encontrada 

naturalmente infectada no Brasil (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994; HERVÉ 

et al., 1985), tampouco foi capturada neste trabalho. Acredita-se que mais espécies 

do gênero Sabethes tenham papel secundário na manutenção do vírus, além 

daquelas já incriminadas, porém mais estudos são necessários para verificar quais 

espécies podem ser consideradas vetores de arbovírus. 

Outra espécie incriminada como vetor da FA é o Haemagogus leucocelaenus. 

Apesar de terem sido coletados 42 mosquitos desta espécie, não foi detectado RNA 

viral em nenhum espécime. O Hg. leucocelaenus é considerado o principal vetor na 

região sul do país (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994) e a maioria dos 

trabalhos recentes detectaram o YFV nesta espécie (CARDOSO et al., 2010; 

SOUZA, et al., 2011). Esta espécie é mais facilmente encontrada em áreas 

periurbanas, devido a sua maior capacidade de adaptação à ambientes modificados 

(MARCONDES & ALENCAR, 2010). 

Em trabalho realizado em 2008 no sul do país foi encontrada uma taxa de 

infecção de 1,88% para YFV em Ae. serratus (CARDOSO et al., 2010). Apesar de 

termos capturado 97 mosquitos desta espécie, nenhum apresentou positividade para 

YFV, tampouco para os outros arbovírus testados. 

Não foi detectado DENV nem CHIKV nos mosquitos coletados, apesar das 

recorrentes epidemias na região metropolitana de Belo Horizonte (SMSA-BH, 2016). 

Estes dados corroboram a ideia de que a transmissão urbana desses dois arbovírus 

através da picada do Ae. aegypti é, por enquanto, a principal forma de transmissão 

dos mesmos (MOREIRA et al., 2009). Apesar disso, não se pode afirmar que não 

haja um ciclo silvestre de dengue e chikungunya ocorrendo na região estudada. 

Terzian et al. (2018) relataram a presença de primatas não humanos 

infectados naturalmente por ZIKV em Minas Gerais entre 2016 e 2017, entretanto, 

não foi detectado nenhuma cópia de RNA viral de ZIKV nos mosquitos coletados 

neste trabalho. Ainda são necessários mais estudos para incriminar os possíveis 
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vetores silvestres e como esse ciclo poderia estar influenciando na manutenção 

desse vírus em áreas próximas a grandes metrópoles. 

Zuchi et al. (2014) detectaram a circulação de MAYV durante uma epidemia 

de dengue em 2011-2012 em 20 municípios de Mato Grosso. Em 2013, Serra et al. 

(2016) encontram mosquitos (Ae. aegypti e Cx. quinquefasciatus) infectados com 

MAYV em Cuiabá também no estado do Mato Grosso.  Estes dois estudos sugerem 

a circulação desse vírus fora da região norte do Brasil, onde é endêmico (LOPES et 

al., 2014). Contudo, não foi detectada a presença de MAYV nos mosquitos coletados 

no presente trabalho. Ainda são necessários mais estudos para acompanhar e 

monitorar se há a circulação desse vírus em Minas Gerais e assim, diminuir o risco 

de possíveis surtos na região sudeste, onde ele já poderia estar circulando. 

Os municípios onde foram encontrados mosquitos infectados, Nova Lima e 

Brumadinho, tiveram juntos, entre julho de 2017 até junho de 2018, 50 casos 

confirmados com 14 óbitos para FA (SES/MG, 2018). Além disso, foi registrada 

nessas áreas, epizootias de primatas não humanos em janeiro de 2018, em 

Brumadinho, e novembro de 2017 e janeiro de 2018 em Nova Lima, o que 

demonstra que a vigilância nessas áreas deve ser constante. 

As três áreas nas quais foram isolados YFV de mosquitos (pontos 2, 3 e 4) 

não são tão próximas a perímetros urbanos como observado no ponto 1. Apesar 

disso, há seis grandes condomínios que estão conectados às áreas de estudo 

através de corredores ecológicos, o que permite uma fácil movimentação de 

mosquitos e de primatas. Importante destacar que fêmeas de Hg. janthinomys já 

foram encontradas até 11 Km de seu criadouro, o que sugere que esta espécie 

possui um alto poder de dispersão (CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). A 

maioria destes condomínios está inserida dentro de grandes áreas de mata úmida, 

habitat ideal para a procriação e manutenção de espécies do gênero Haemagogus 

(CONSOLI; LOURENÇO-OLIVEIRA, 1994). 

O Hg. janthinomys tem se mostrado um mosquito ‘’versátil’’: depois de se 

alimentar em um hospedeiro infectado com YFV, após o período intrínseco da 

infecção, ele passa a ter capacidade de transmitir o vírus (CONSOLI; LOURENÇO-

OLIVEIRA, 1994). Além de se manter infectivo por toda a vida, a fêmea dessa 

espécie tem a capacidade de colocar ovos infectados pelo vírus (transmissão 

transovariana) (MONDET et al., 2002). Estes dois fatores contribuem para a 

manutenção do vírus no ambiente. 
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Mondet et al. (2002), após uma epizootia de febre amarela que matou muitos 

bugios próximo a Altamira no estado do Pará, em 1998, observaram um MIR de 

aproximadamente 3,6% para Hg. janthinomys. Um mês após um segundo estudo 

encontrou um MIR de 2,9% para fêmeas nulíparas, deixando clara a importância 

epidemiológica da transmissão transovariana para a manutenção do vírus na 

natureza. 

Apesar do Hg. janthinomys ser considerado um mosquito acrodendrófilo, 

todos os 158 espécimes amostrados neste trabalho foram coletados a nível do solo. 

Sugere-se que a menor estatura das árvores da mata semidecidual estacional das 

áreas estudadas em comparação com outras tipologias da mata atlântica e da 

floresta amazônica, que apresentam árvores de maior estatura, facilita a descida do 

mosquito da copa para alimentar a nível do solo. 

Atualmente uma atividade que passa a ser considerada de risco, é o 

ecoturismo, muito frequente na região metropolitana de Belo Horizonte, devido ao 

elevado número de áreas preservadas com trilhas e cachoeiras que atraem um 

grande número de pessoas. Portanto, aconselha-se que este tipo de atividade seja 

monitorada pelos órgãos competentes em áreas com controle de acesso, somente 

permitindo a entrada, após apresentação de cartão de vacina com a imunização 

para febre amarela em dia, a fim de diminuir o risco de surtos. 

A vacinação, inclusive, é um ponto de suma importância para o controle da 

febre amarela. Sabe-se que a febre amarela é uma doença grave, com alta 

letalidade e que existe uma vacina eficaz disponível no SUS para qualquer cidadão 

dentro da área de risco da doença ou em trânsito para áreas de risco. 

Em janeiro de 2017, quando os primeiros casos foram confirmados em Minas 

Gerais, a cobertura vacinal no estado era de 57%, bem abaixo dos 80% necessários 

para interromper a transmissão local (WHO, 2018). Após intensas campanhas de 

vacinação, em outubro de 2018, a cobertura vacinal chegou a 90% (SES/MG, 2018). 

Esta ação do governo foi de fundamental importância para conter o avanço da 

doença no estado de Minas Gerais.  

O presente estudo revelou que casos de febre amarela silvestres e mosquitos 

infectados estão sendo reportados cada vez mais próximos a grandes áreas 

urbanas. Apesar de nenhum caso de febre amarela urbana ter sido reportado no 

Brasil desde 1942, a re-emergência desta doença ainda é um risco à saúde pública 

no país, tendo em vista que o Ae. aegypti, principal vetor do vírus em área urbana, 
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está distribuído em todo o país. A prevenção, principalmente através de campanhas 

de vacinação, é a melhor medida de controle de epidemias de febre amarela, assim 

como para evitar o reaparecimento da forma urbana de transmissão no país.  

Programas sistemáticos de vigilância entomológica em mosquitos e em 

primatas não humanos são necessários e seriam muito eficazes no monitoramento 

da circulação do vírus. Além disso, campanhas de vacinação contínuas ajudariam a 

manter a cobertura vacinal sempre alta. 
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6. CONCLUSÃO 

Os resultados deste trabalho sugerem o Haemagogus janthinomys como 

principal vetor responsável pelos surtos de febre amarela de 2017-2018 no vetor sul 

da Região Metropolitana de Belo Horizonte. 867 mosquitos foram coletados 

compreendendo 20 espécies dentro de 10 gêneros. Dos mosquitos coletados, 

somente Hg. janthinomys foi encontrado infectado com o vírus da febre amarela.  

Não foram encontrados mosquitos infectados com os outros vírus alvo, 

indicando que mais estudos são necessários para elucidar possíveis ciclos silvestres 

de doenças como dengue e Zika. Sugere-se também que mais estudos para o 

aperfeiçoamento de armadilhas de coleta de mosquitos, a fim de otimizar a vigilância 

entomológica em áreas de risco.  

Esperamos que nossos resultados possam auxiliar os órgãos de saúde nas 

esferas municipais e estadual na busca de um controle e manejo efetivos dessas 

arboviroses, com a criação de um modelo de vigilância para minimizar surtos como 

os ocorridos nos últimos dois anos.  
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