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RESUMO 

A febre amarela é uma doença infecciosa aguda transmitida por mosquitos que pode 

ocorrer em um ciclo urbano ou silvestre. Evidências de febre amarela silvestre foram 

relatadas pela primeira vez em áreas de Mata Atlântica “sem Aedes aegypti” no 

Espírito Santo (ES), Brasil, durante um surto do vírus da febre amarela (Yellow fever 

vírus - YFV) de 1931 a 1940. Este estudo investigou as espécies de mosquitos 

envolvidas na transmissão do YFV durante o surto de 2017, aproximadamente, 80 

anos após o último caso de febre amarela no ES. Um levantamento entomológico foi 

realizado em seis áreas florestais durante e após o pico da epidemia. Nós coletamos 

10.658 mosquitos compreendendo 14 gêneros e 78 espécies. As espécies da tribo 

Sabethini foram as mais abundantes (80,67%) e diversas (51 táxons), seguidas por 

Aedini (16,62% dos espécimes coletados, compreendendo 14 táxons). Haemagogus 

leucocelaenus e Hg. janthinomys/capricornii foram considerados os principais vetores, 

pois tiveram uma abundância relativamente alta, coocorreram praticamente em todas 

as áreas e mostraram as maiores taxas de infecção pelo YFV (taxa mínima de 

infecção [MIR] = 32,5, estimativa de probabilidade máxima [MLE] = 32,1; MIR = 54,1, 

MLE = 35,8, respectivamente). Sabethes chloropterus, Sa. Soperi, Sa. identicus, 

Aedes aureolineatus e Shannoniana fluviatilis também foram encontrados 

naturalmente infectados pelo YFV e podem ter um papel secundário na transmissão. 

Este é o primeiro relato confirmando a infecção natural por YFV em Sa. identicus, Ae. 

aureolineatus e Sh. fluviatilis. Nosso estudo enfatiza a importância da manutenção de 

altas coberturas vacinais em áreas receptivas à transmissão do YFV, a premência de 

ações da vigilância entomológica na Mata Atlântica, assim como a necessidade de 

intervenções combinadas, integrando o hospedeiro humano, artrópodes vetores e 

primatas não-humanos visando reduzir a morbidade e mortalidade da febre amarela 

silvestre no Brasil. 

Palavras-chave: Febre Amarela; Culicidae; Vetores. 

 



 

 

ABSTRACT 

Yellow fever is an acute mosquito-borne infectious disease that can occur in an urban 

or sylvatic cycle. Evidence of sylvatic yellow fever was first reported in Atlantic Forest 

areas “without Aedes aegypti” in Espírito Santo (ES), Brazil, during a Yellow fever virus 

(YFV) outbreak from 1931 to 1940. This study investigated the mosquito species 

involved in YFV transmission during the 2017 outbreak, ~80 years after the last YFV 

case in ES. An entomological survey was conducted in six forest areas during and after 

the peak of the epidemic. We collected 10,658 mosquitoes comprising 14 genera and 

78 species. Species of the tribe Sabethini were the most abundant (80.67%) and 

diverse (51 taxa), followed by Aedini (16.62% of the specimens collected, comprising 

14 taxa). Haemagogus leucocelaenus and Hg. janthinomys/capricornii were 

considered the main vectors as they had a relatively high abundance, co-occurred in 

essentially all areas, and showed the highest YFV infection rates (minimum infection 

rate [MIR] = 32.5, maximum likelihood estimate [MLE] = 32.1; MIR = 54.1, MLE = 35.8, 

respectively). Sabethes chloropterus, Sa. soperi, Sa. identicus, Aedes aureolineatus, 

and Shannoniana fluviatilis were also found to be naturally infected and may have a 

secondary role in transmission. This is the first report confirming the infection of Sa. 

identicus, Ae. aureolineatus, and Sh. fluviatilis with the YFV. Our study emphasizes 

the importance of maintaining high vaccination coverage in receptive areas to YFV 

transmission, the urgency of entomological surveillance actions in the Atlantic Forest, 

as well as the need for combined interventions, integrating the human host, arthropod 

vectors and non-human primates aiming to reduce the morbidity and mortality of 

sylvatic yellow fever in Brazil. 

Keywords: Yellow Fever; Culicidae; Vectors.  
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1 INTRODUÇÃO 

 

A partir de dezembro de 2016, o Brasil apresentou uma expressiva ascensão da 

atividade do vírus da febre amarela (Yellow fever virus - YFV) com a detecção de 

epizootias e infecções humanas, na região Sudeste, em áreas costeiras de Mata 

Atlântica, bioma onde a transmissão silvestre foi descoberta pela primeira vez, no 

estado do Espírito Santo (SOPER et al., 1933), mas no qual, não se registrava a 

ocorrência da doença há quase oito décadas e onde a vacinação não era, até então, 

recomendada (BRASIL, 2017a; POSSAS et al., 2018). 

O surto que veio a se tornar o mais grave da história recente da febre amarela, com 

rápida disseminação da doença, foi detectado inicialmente na porção oriental do 

estado de Minas Gerais, atingindo o estado do Espírito Santo alguns dias depois, em 

janeiro de 2017, a partir do oeste, pelas bacias do rio Itapemirim e do rio Doce (ABREU 

et al., 2019; DELATORRE et al., 2019; FERNANDES et al., 2017; MOUSSALLEM et 

al., 2019). Todos os estados da região Sudeste foram atingidos no mesmo ano, 

situação que persistiu até 2019. 

O impacto dessa transmissão silvestre na região Sudeste do Brasil foi inédito tanto 

nas populações humanas quanto nas populações de macacos resultando em mais de 

1.600 epizootias e 1.900 casos humanos, com 593 óbitos confirmados até abril de 

2018 (ABREU et al., 2019; BRASIL, 2017b; MOUSSALLEM et al., 2019; REZENDE et 

al., 2018; SIQUEIRA et al., 2020). 

Em 2019, após os surtos relatados em São Paulo, o vírus se disseminou em direção 

à região Sul do país alcançando os estados do Paraná e de Santa Catarina naquele 

ano e em 2020 (BRASIL, 2019, 2020; DELATORRE et al., 2019). Nessas regiões, os 

surtos de YFV foram de menor magnitude quando comparados àqueles dos anos 

anteriores. Contudo, essas áreas não registravam a circulação do vírus há décadas e 

a recomendação de vacinação para as populações havia sido adotada recentemente 

em relação ao período do surto (BRASIL, 2020). 

A maior incidência de febre amarela no surto em questão ocorreu no estado do 

Espírito Santo, ocorrendo a maioria dos casos na região montanhosa, representados 

especialmente por indivíduos com ocupações relacionadas à floresta (BRASIL, 2019; 
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MOUSSALLEM et al., 2019). Dos 78 municípios do estado, 34 foram afetados com 

196 epizootias, 179 infecções humanas confirmadas laboratorialmente e 58 mortes 

registradas entre janeiro e maio de 2017 (SIQUEIRA et al., 2021). 

O desconhecimento sobre a dinâmica do ciclo silvestre da febre amarela nessas 

áreas, consideradas livres da circulação do vírus, impediu uma avaliação adequada 

da força de transmissão viral nas florestas, da disseminação epizoótica e da detecção 

das áreas que seriam afetadas. Órgãos brasileiros de vigilância epidemiológica 

recomendaram a investigação entomológica como estratégia importante para 

fortalecer a vigilância da doença, de forma a ampliar as informações disponíveis para 

compreensão, intervenção e resposta dos serviços de saúde, bem como para 

contribuir para o conhecimento e o monitoramento das características epidemiológicas 

relacionadas à transmissão no Brasil (BRASIL, 2017a). 

Consoante com essa orientação e quando se anunciava a chegada da febre amarela 

ao estado do Espírito Santo, em janeiro de 2017, o grupo de pesquisa da Unidade de 

Medicina Tropical, da Universidade Federal do Espírito Santo, reconhecia a 

necessidade de ações rápidas para a investigação da epidemiologia da transmissão 

silvestre no estado, por meio do levantamento entomológico das espécies 

transmissoras em diferentes áreas florestais, bem como da detecção de espécies 

infectadas naturalmente pelo YFV. 

Nesse estudo, conduziu-se uma investigação entomológica de Culicidae no Espírito 

Santo, que teve início em fevereiro de 2017, durante o ápice da epidemia de febre 

amarela no estado (que foi de janeiro a fevereiro de 2017), e que se estendeu após 

esse ápice, por quatro meses, de março a abril de 2017. Seis áreas florestais, 

localizadas em quatro municípios foram definidas para amostragem por serem áreas 

com notificações de epizootias e de casos humanos, assim como por estarem 

localizadas em bacias hidrográficas e microrregiões distintas, com diferentes altitudes 

e características ambientais. A região do município de Santa Teresa, onde a 

transmissão da febre amarela sem a presença de Ae. aegypti foi detectada pela 

primeira vez por Soper et al. (1933), também foi incluída no estudo.  
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2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

2.1 Febre Amarela 

 

A febre amarela é uma doença hemorrágica viral aguda que acomete humanos e 

primatas não humanos (PNH) predominantemente em regiões de florestas tropicais 

ou sub-tropicais da África e da América Latina, sendo 40 países considerados 

endêmicos e de alto risco para surtos (Figura 1) (CDC, 2019). A febre amarela tem o 

potencial de se espalhar rapidamente e causar sérios impactos à saúde pública sendo 

considerada reemergente nos últimos anos, em áreas não endêmicas no Brasil 

(LINDSEY et al., 2022; BICCA-MARQUES et al., 2022; MONATH; VASCONCELOS, 

2015; MORENO et al., 2011; POSSAS et al., 2018; VASCONCELOS, 2010). 

Figura 1 – Mapa das áreas com risco de transmissão do YFV no mundo. 

 

(A) na América do Sul e na América Central e (B) na África1. Fonte: CDC (2019). 
1Estes mapas foram atualizados em 2018 a partir do mapa criado em 2010 pelo Grupo de Trabalho 

Informal da OMS sobre o Risco Geográfico da febre amarela. 

 

2.2 Etiologia 

 

O vírus da febre amarela ou vírus amarílico (Yellow fever virus - YFV), é um arbovírus 

(arthropod borne virus), ou seja, um agente cuja transmissão se dá por vetores 

artrópodes. Os principais vetores são insetos popularmente conhecidos como 

mosquitos (Diptera, Culicidae), em especial espécies dos gêneros Aedes, 



 

23 

Haemagogus e Sabethes, cuja transmissão ocorre pela picada de fêmeas infectadas 

(ABREU et al., 2019; HANLEY et al., 2013; VASCONCELOS et al., 2003). 

O YFV é uma espécie classificada ao gênero Flavivirus e família Flaviviridae, assim 

como outros vírus de importância médica como Dengue virus (DENV), Zika virus 

(ZIKV), West Nile virus (WNV), Rocio virus (ROCV) e Saint Louis encephalitis virus 

(SLEV). Trata-se de um vírus envelopado, com aproximadamente 40-50nm de 

diâmetro, cujo envelope bilaminar lipoproteico é originário da célula hospedeira. O 

nucleocapsídeo mede cerca de 25-40nm (Figura 2). Seu genoma é de RNA de fita 

simples não segmentado, com polaridade positiva, constituído por aproximadamente 

11.000 nucleotídeos que codificam dez proteínas virais: três proteínas estruturais do 

capsídeo (C), proteína pré-membrana (PrM), e proteína do envelope (E), além de sete 

proteínas não estruturais: NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4a, NS4b e NS5 (CHAMBERS 

et al., 1990; NUNES et al., 2012). Até agora, sete genótipos do vírus foram descritos, 

sendo: cinco na África, denominados África Ocidental I, África Ocidental II, África 

Oriental, África Oriental/Central e Angola e dois na América do Sul, denominados Sul-

Americano I e Sul-Americano II, com o primeiro representando o maior número de 

registros no Brasil (DELATORRE et al., 2019; MONATH; VASCONCELOS, 2015). 

 

Figura 2 - Desenho esquemático da estrutura do YFV. 

 

(A): Estrutura do vírion apresentando as proteínas estruturais C (capsídeo), M (membrana) e E 
(envelope). (B): Estrutura do genoma de RNA de fita simples não segmentado, com polaridade 
positiva, e da poliproteína que codifica três proteínas estruturais (C, M e E) e sete proteínas não 

estruturais (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4a, NS4b e NS5). Fonte: VIRALZONE (2023). 
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2.3 Aspectos clínicos 

 

As manifestações clínicas da infecção em humanos e PNH variam desde doença leve 

não específica como febre, dor de cabeça, dores musculares, náuseas, vômitos e 

fadiga, até doença grave e maligna incluindo, icterícia (sinal característico da forma 

grave da infecção e que deu nome à doença), hemorragia, falha múltipla de órgãos e 

choque (GOLDANI, 2017; MONATH; VASCONCELOS, 2015). Aproximadamente 

55% dos indivíduos com YFV são assintomáticos, 26% apresentam sintomas leves e 

19% apresentam sinais e sintomas graves, podendo evoluir para a morte 

(JOHANSSON; VASCONCELOS; STAPLES, 2014; MONATH, 2001; 

VASCONCELOS, 2003). A letalidade entre os casos graves pode chegar a 50% 

(Figura 3) (VASCONCELOS, 2003). Segundo a Organização Mundial da Saúde 

(OMS), o número estimado de casos graves na África e na América do Sul é de 84.000 

a 170.000, com aproximadamente 29.000 a 60.000 mortes anualmente (WHO, 2019). 

 

Figura 3 - Esquema gráfico da distribuição das formas clínicas da febre amarela. 

 

Fonte: VASCONCELOS (2003). 

 

2.4 Diagnóstico 

 

O diagnóstico da febre amarela é primeiramente baseado nas características clínicas, 

nas atividades realizadas pelo paciente e na história epidemiológica do lugar onde 

possivelmente ocorreu a infecção. Contudo, a confirmação dos casos requer análises 

laboratoriais. A confirmação laboratorial da febre amarela é realizada por métodos 
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virológicos (diagnóstico molecular, isolamento viral e imunohistoquímica) e 

sorológicos (ELISA, PRNT). O estudo histopatológico com imunohistoquímica em 

cortes de fígado e outros tecidos coletados de humanos ou PNH post-mortem é o 

método “padrão ouro” para o diagnóstico da febre amarela em casos fatais. Os 

métodos moleculares a partir de amostras de tecido fresco ou fígado em formaldeído 

(embebidos em parafina) também podem ser utilizados complementarmente para a 

confirmação de casos fatais (OPAS, 2018; FUNASA, 1999).  

 

2.5 Tratamento, prevenção e controle 

 

Até a presente data, não existem medicamentos antivirais específicos para a febre 

amarela, sendo o tratamento feito com base em cuidados de suporte ao paciente. A 

medida mais importante de prevenção contra a febre amarela é a vacinação. No Brasil, 

a vacina antiamarílica é produzida desde 1937, primeiramente pelo Instituto Oswaldo 

Cruz e posteriormente, pelo Instituto de Tecnologia em Imunobiológicos Bio-

Manguinhos. Ela é constituída por vírus atenuados da linhagem 17D (sub-cepa 17DD) 

derivados de uma amostra africana do vírus selvagem (BRASIL, 2009a). A vacina é 

eficaz e segura e a imunidade é alcançada em dez dias, pelo menos para 80% dos 

indivíduos vacinados, e em 30 dias, para 99% dos indivíduos vacinados (MONATH; 

VASCONCELOS, 2015; PAHO, 2022). 

Até 2016, a revacinação a cada dez anos era recomendada pelos órgãos 

competentes, embora estudos sorológicos em populações vacinadas uma única vez 

e vivendo fora da área de risco, já demonstrassem índices neutralizantes por várias 

décadas, sugerindo que uma única vacinação confere imunidade de longa duração, 

talvez por toda a vida. A partir de abril de 2017, de acordo com as recomendações da 

Organização Mundial de Saúde, o Brasil passou a adotar o esquema vacinal de apenas 

uma dose durante toda a vida, sendo que para a pessoa que recebeu uma dose da 

vacina antes de completar cinco anos de idade, está indicada uma dose de reforço 

(PAHO, 2022; BRASIL, 2022; VASCONCELOS, 2003). 

Apesar da disponibilidade de vacinas seguras e eficazes desde a década de 1930, os 

surtos de YFV continuam a ocorrer, resultando em milhares de mortes anualmente. A 

maioria dos casos leves de febre amarela não é detectada devido a sintomas 
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inespecíficos e às limitações em algumas áreas de risco decorrentes de falhas na 

vigilância ou de incapacidade de diagnóstico laboratorial. Em razão da natureza 

enzoótica e perene da circulação viral nas florestas tropicais, como na região 

Amazônica do Brasil, onde se concentram as maiores florestas do país e, 

consequentemente, onde é maior o número de hospedeiros vertebrados e 

invertebrados, a doença é de difícil erradicação (POSSAS et al., 2018; 

VASCONCELOS, 2003).  

Os grupos de humanos mais acometidos são constituídos por indivíduos que realizam 

atividades laborais agropecuárias ou florestais, por populações de áreas não 

endêmicas com expansão do vírus, em função da menor cobertura vacinal ou 

recomendação vacinal recente, bem como por ecoturistas que adentram nas matas 

sem vacinação prévia (HAMLET et al., 2021; ROMANO et al., 2014; VASCONCELOS, 

2003).  

No Brasil, a vacinação era originalmente recomendada para populações humanas 

residentes ou visitantes em áreas endêmicas das regiões Norte e Centro-Oeste, e na 

parte pré-Amazônica do Maranhão. A partir de 2008, devido ao avanço de casos de 

febre amarela para outras regiões e biomas do país, carreados por mosquitos, por 

PNH e, ocasionalmente, por humanos, as áreas de risco e de recomendação de 

vacina passaram a ser avaliadas e definidas anualmente pelo Ministério da Saúde 

(Figura 4) (ARAÚJO et al., 2011; BRASIL, 2017b; VASCONCELOS, 2010).  

Apesar da expansão gradual das áreas de recomendação da vacina, até 2016, a zona 

costeira do Brasil ficou de fora das áreas prioritárias, estando excluídos do programa 

os estados Piauí, Ceará, Rio Grande do Norte, Paraíba, Pernambuco, Alagoas, Sergipe, 

Bahia, Espírito Santo, Rio de Janeiro, São Paulo, Paraná, Santa Catarina e Rio Grande 

do Sul. Em 2017, após a reemergência do YFV em áreas de Mata Atlântica da região 

Sudeste, houve nova expansão da recomendação de vacinação para as áreas 

litorâneas. Até 2019, estava fora das áreas de recomendação de vacina pelo 

Ministério da Saúde a costa da região Nordeste, do Piauí até Sergipe, sendo ampliada 

a recomendação da vacina para todo o território nacional a partir de 2020 (ABREU, 

2019; MS, 2020; ROMANO et al., 2014). 
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Recentemente, a Organização Pan-Americana da Saúde/Organização Mundial da 

Saúde (OPAS/OMS) publicou relatório de alerta epidemiológico incentivando os 

países com áreas de risco para febre amarela a continuarem seus esforços para 

fortalecer a vigilância em áreas endêmicas, imunizar a população de risco e manter 

reserva de vacinas (PAHO, 2022). 

 

Figura 4 - Expansão gradual das áreas de recomendação de vacina contra a febre 
amarela no Brasil, preconizadas pelo ministério da saúde. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: ROMANO et al. (2014); ABREU (2019); MS (2020). 

 

2.6 Aspectos históricos da era pré-vacina 

 

Somente depois da chegada dos europeus às Américas é que a febre amarela passou 

a figurar nos estudos das doenças. A partir do século XVII, surtos reconhecidamente 

de febre amarela assolaram as cidades da América do Sul, da América Central, da 

América do Norte, da Europa e da África. Embora haja a descrição de uma epidemia 

ocorrida em Guadalupe em 1635, entre imigrantes franceses, o primeiro surto possível 



 

28 

de identificar-se com segurança como sendo febre amarela, ocorreu em Yucatán, 

México, em 1648, sendo ambos os relatos característicos da forma silvestre da doença 

(GARDNER; RYMAN, 2010; FRANCO, 1969; VAINIO; CUTTS, 1998). 

Evidências filogenéticas e epidemiológicas apontam para a origem do YFV na África 

há mais de 1.000 anos (BRYANT; HOLMES; BARRETT, 2007; MONATH; 

VASCONCELOS, 2015). Sua introdução nas Américas, provavelmente a partir do 

comércio de pessoas escravizadas e de mercadorias, no século XVI, desencadeou 

uma dramática reação em cadeia de surtos em todo o continente entre os séculos 

XVII e XVIII (PATTERSON, 1992; WHITE, 2018). Os genótipos americanos, são 

monofiléticos e filogeneticamente próximos aos genótipos do oeste da África, dos 

quais divergiram há aproximadamente 470 anos. Após a chegada na América, eles 

divergiram entre si, há cerca de 300 anos, dando origem aos genótipos Sul-Americano 

I (o mais amplamente distribuído no continente americano e essencialmente o único 

encontrado nos isolados brasileiros) e Sul Americano II (BRYANT; HOLMES; 

BARRETT, 2007). 

Os navios europeus que faziam viagens entre a África e a América traziam água 

armazenada em barris, que serviriam de criadouros para o mosquito africano Aedes 

aegypti, à época Stegomyia fasciata, além de trazerem humanos, muitas vezes 

infectados. Isto contribuiu para o aparecimento de muitos surtos, em muitas cidades 

portuárias americanas de clima temperado, tropical e subtropical, entre os séculos 

XVII e XIX, ceifando milhares de vidas (FRANCO, 1969).  

No continente Africano, os registros de febre amarela constam desde 1664, atingindo 

vários países, principalmente da África Ocidental. Na Europa, entre 1649 e 1878, 

ocorreram surtos em cidades da Espanha, de Portugal, da Itália, da Irlanda, da 

Inglaterra e da França, sendo que, em Barcelona (Espanha), em 1821, ocorreram 

entre 5.000 e 20.000 mortes (VAINIO; CUTTS, 1998). Na América do Norte, entre 

1668 e 1898 houve vários surtos (pelo menos 25), alguns devastadores, em cidades 

como Nova York, Filadélfia, Memphis, Charleston, Nova Orleans (com 4.000 mortes) 

e Jackson (Mississippi) (com 20.000 mortes). O último surto na América do Norte 

ocorreu em Nova Orleans em 1905. As perdas econômicas foram da ordem de 

milhões de dólares (BARRETT; HIGGS, 2007; VAINIO; CUTTS, 1998). Nas Américas 

do Sul e Central, foram registrados surtos, desde 1648, em diversos países, como 
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México, Colômbia, Chile, Guiana Francesa, Venezuela e Brasil (BARRETT; HIGGS, 

2007; VAINIO; CUTTS, 1998). 

No Brasil, entre 1685 e 1900, foram registrados diversos surtos de YFV em grandes 

cidades litorâneas, como Recife, Salvador e Rio de Janeiro, causando pânico entre os 

habitantes e, sobretudo os imigrantes, e prejudicando as rotas comerciais (FRANCO, 

1969). Durante o século XIX até quase meados do século XX, a febre amarela foi o 

maior problema de saúde pública do país. 

Durante todo este período, tanto a etiologia quanto o modo de transmissão da doença 

eram desconhecidos, o que dificultava o controle e a profilaxia. Uma das hipóteses 

correntes da época era que a infecção se dava por gases tóxicos exalados por plantas 

e animais em decomposição (“miasmas” ambientais), o que levou ao estabelecimento 

de diversas providências de saneamento não eficazes contra a doença (FRANCO, 

1969).  

Essas epidemias devastadoras de febre amarela amplamente distribuídas nos séculos 

XVII, XVIII e XIX exigiram que médicos e cientistas dedicassem sua atenção a 

responder a perguntas sobre o que causava a doença, como era transmitida e quais 

medidas poderiam ser tomadas para reduzir a morbimortalidade. Isso forneceu um 

impulso importante para o desenvolvimento da entomologia médica. A investigação 

de cada uma dessas questões resultou em uma melhor compreensão das doenças 

transmitidas por vetores, no desenvolvimento de técnicas científicas para esses 

estudos e na implementação do controle de vetores como um componente de 

programas de saúde pública de grande escala (BARRETT; HIGGS, 2007). 

Durante muito tempo, investigadores vinham notando, em países atingidos por 

epidemias amarílicas, que havia alguma associação entre surtos infecciosos e 

mosquitos. O primeiro pesquisador a sugerir que a transmissão da febre amarela se 

dava aos humanos por intermédio de insetos foi Nott, em 1848, nos Estados Unidos 

da América (EUA), refutando a hipótese dos miasmas (NOTT, 1848; FRANCO, 1969). 

Foi Carlos Finlay, um cientista cubano, quem primeiro determinou, em 1886, que os 

mosquitos eram os responsáveis pela disseminação da doença transferindo 

patógenos do sangue de um hospedeiro doente para um saudável. Ele mesmo 

também suspeitou, de maneira inédita, do papel do mosquito, hoje conhecido como 
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Ae. aegypti, na transmissão da febre amarela urbana (CLEMENTS; HARBACH, 2017). 

Sua hipótese foi definitivamente provada em 1900, por Walter Reed e colaboradores, 

enviados pelo governo dos EUA para Cuba que concluíram que o mosquito Ae. 

aegypti era envolvido na transmissão da febre amarela aos humanos. Este mesmo 

grupo de estudiosos demonstrou, em estudos virológicos inovadores, que a doença 

era causada por um agente que podia ser filtrado do sangue de indivíduos infectados.  

Essas descobertas sobre a transmissão da febre amarela subsidiaram medidas de 

amplo combate e prevenção da doença baseadas no combate a esse vetor 

(CLEMENTS; HARBACH, 2017; REED; CARROLL; AGRAMONTE, 1900). Diversas 

cidades e países, incluindo o Brasil, obtiveram sucesso na erradicação do Ae. aegypti, 

o que fez com que se acreditasse que a erradicação global da febre amarela seria 

possível (SOPER, 1963). 

No entanto, a tese de que Ae. aegypti era o único vetor da febre amarela foi 

contrariada em 1932, quando Soper et al. (1933) notificaram, pela primeira vez, casos 

de febre amarela “sem Ae. aegypti” na região do Vale do Canaã, no Espírito Santo. 

Após longos levantamentos entomológicos, não foi encontrada a presença do vetor 

urbano nas localidades com casos de febre amarela confirmados clínica e 

experimentalmente (SOPER et al., 1933).  

Esses resultados inéditos sobre a existência de um ciclo silvestre de febre amarela, 

envolvendo outros vetores haviam primeiramente sido sugeridos por Adolpho Lutz, 

em 1898 (LUTZ, 1930) e foram então, confirmados por Soper e colaboradores em 

1932. A descoberta da manutenção da circulação do YFV nas florestas entre 

mosquitos e macacos, abalou as expectativas de erradicação da doença no Brasil. 

Esses achados deram início a intensas pesquisas sobre a transmissão silvestre da 

febre amarela no Brasil e na África. Estudos multidisciplinares intensos em florestas 

foram realizados envolvendo levantamentos entomológicos, instalação de animais 

sentinelas e infecções experimentais. Os resultados permitiram caracterizar os 

principais vetores e hospedeiros amplificadores do YFV nos dois continentes, além de 

possibilitarem o isolamento e a caracterização do YFV. Nessa época, os mosquitos 

dos gêneros Haemagogus e Sabethes foram reconhecidos como os principais vetores 

silvestres na América, sendo os macacos dos gêneros Alouatta e Cebus/Sapajus os 

principais hospedeiros silvestres (BUGHER et al., 1944; LAEMMERT; HUGHES; 
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CAUSEY, 1949; SHANNON; WHITMAN; FRANCA, 1938; SOPER, 1938; STRODE, 

1951). 

Paralelamente, esforços laboratoriais para se estudar o patógeno também 

avançavam. Em 1915, uma comissão americana da Fundação Rockefeller, fez parte 

de um grande esforço científico para identificar a causa da febre amarela (FRIERSON, 

2010). Em 1927, na África Ocidental Francesa, Stockes, Bauer e Hudson, da 

Fundação Rockefeller, conseguiram transmitir a febre amarela a um macaco (Rhesus) 

usando o sangue de um paciente chamado Asibi, de 28 anos, com febre amarela 

(STOKES; BAUER; HUDSON, 1928). O isolamento da cepa Asibi por sucessivas 

passagens de macaco a macaco ou pela cadeia macaco-mosquito-macaco foi um 

importante marco no estudo da febre amarela e no desenvolvimento da vacina 

(STRODE, 1951). Esforços sucessivos demonstraram que diversos gêneros de 

primatas neotropicais (Ex: Cebus/Sapajus, Alouatta e Callithrix) também eram 

susceptíveis ao YFV (DAVIS, 1930a, 1930b, 1930c).  

Duas vacinas de vírus atenuados contra febre amarela foram desenvolvidas na 

década de 1930 a partir da cepa Asibi: a vacina neurotrópica francesa de vírus 

humano transmitido em cérebro de camundongo (que foi descontinuada por volta de 

1980) e a vacina 17D de vírus humano transmitido em ovos de galinha embrionados 

(BARRETT; HIGGS, 2007; VAINIO; CUTTS, 1998). 

Em 1916, a Fundação Rockefeller instalou-se no Rio de Janeiro com o objetivo de 

promover pesquisas científicas e ações de profilaxia das principais doenças 

endêmicas do país. A vacina 17D foi desenvolvida em 1936, quando membros da 

Fundação Rockefeller observaram que as afinidades viscerotrópicas e neurotrópicas 

do vírus atenuado eram grandemente reduzidas, após repetidas passagens da 

linhagem 17D, feitas in vitro, empregando embrião de galinha desprovido do sistema 

nervoso central, mas, conservava-se as propriedades imunizantes. Posteriormente, a 

técnica de produção da vacina 17D foi aperfeiçoada e ela vem sendo produzida e 

empregada no Brasil desde 1937 (FRANCO, 1969). 

  

https://pt.wikipedia.org/wiki/Profilaxia
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2.7 Aspectos ecológicos e epidemiológicos da febre amarela 

 

Atualmente, está esclarecido que a febre amarela possui dois ciclos epidemiológicos 

essenciais de transmissão no Brasil, o urbano e o silvestre (Figura 5). Dos pontos de 

vista etiológico, clínico, imunológico e fisiopatológico, a doença é a mesma nos dois 

ciclos, os quais diferem quanto ao hospedeiro, aos transmissores e ao local de 

ocorrência. 

 

Figura 5 - Ciclos epidemiológicos da febre amarela no Brasil. 

 

Fonte: BRASIL (2017c). 

 

No ciclo urbano, o hospedeiro é o homem, não se reconhecendo reservatórios animais 

de importância epidemiológica. Nele, Ae. aegypti é o principal vetor, tanto na África 

como na América do Sul. No Brasil, o último relato de transmissão urbana ocorreu no 

Acre em 1942. A partir dessa data, a transmissão silvestre foi a única identificada no 

país (DÉGALLIER et al., 1986; HERVÉ et al., 1986). Existe evidência sorológica de 

um pequeno surto urbano ocorrido em Santa Cruz, Bolívia, em 1999 e surtos urbanos 

ainda são relatados na África, predominantemente na Nigéria, um país com grande 

população urbana (VAN DER STUYFT et al., 1999). 

No ciclo silvestre a febre amarela é uma zoonose, cujos hospedeiros são PNH e 

mosquitos silvestres, que mantêm o vírus nas florestas tropicais e subtropicais da 

África e da América, causando periodicamente surtos isolados ou epidemias em 
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humanos não imunizados, quando eles adentram ou se aproximam dessas áreas 

(MONATH, 2001). No Brasil, os gêneros Allouata e Callithrix incluem os principais 

PNH hospedeiros amplificadores do YFV (ARAÚJO et al., 2011; BRASIL, 2017c; 

GONTIJO, 2019; MARES-GUIA et al., 2020). Nesse ciclo, a transmissão se dá por 

meio de mosquitos de hábitos silvestres, dentre os quais os gêneros Haemagogus e 

Sabethes. Desde que sua competência vetorial se tornou conhecida, espécies desses 

gêneros continuam sendo consideradas como vetores nas áreas florestais das 

Américas (VASCONCELOS, 2003; BRASIL, 2009a; ABREU et al., 2019). 

O ciclo de transmissão silvestre é perene na floresta tropical do norte da América do 

Sul, particularmente na Amazônia, a partir da qual o YFV pode iniciar ondas 

epizoóticas de expansão seguidas de retrações, afetando outros biomas e ameaçando 

populações de PNH em risco de extinção. No transcurso dessas epizootias, também 

são afetados humanos que vivem na borda de florestas ou que as visitam para lazer 

ou trabalho (POSSAS et al., 2018; VASCONCELOS et al., 2001a; VASCONCELOS, 

2010). 

Além dos ciclos silvestre e urbano, um ciclo intermediário ou de savana foi 

reconhecido na África resultando em epidemias de pequena escala nas aldeias rurais 

onde há alguma atividade humana. Esta área foi denominada zona de emergência 

porque provavelmente reflete o mecanismo pelo qual a febre amarela evoluiu do ciclo 

silvestre para se tornar uma importante doença humana. Neste ciclo, estão incluídas 

entre os vetores várias espécies do gênero Aedes presentes no continente africano 

(GERMAIN et al., 1980).  

Embora diferentes espécies de mosquitos possam ter preferências específicas de 

fonte alimentar, aqueles que se alimentam do sangue de primatas não humanos, 

geralmente, se alimentam também do sangue de humanos quando é oportuno. 

Consequentemente, a transmissão do YFV entre PNH e humanos pode exigir apenas 

que as pessoas adentrem em uma floresta com circulação viral (MUTEBI; BARRETT, 

2002).  

Na relação vírus e hospedeiro invertebrado, é imprescindível que eles sejam 

compatíveis e que o mosquito seja um vetor competente. Essa competência é 

determinada por diversos fatores que atuam basicamente por meio da permissividade 
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do vetor para que o vírus consiga avançar por todas as etapas de infecção. O mosquito 

deve fazer seu repasto no sangue de um hospedeiro virêmico, uma quantidade 

mínima de partículas virais capaz de causar infecção deve alcançar o intestino médio 

do inseto, os vírions devem se ligar à superfície intestinal, penetrar e se multiplicar 

nas células epiteliais, eles devem se disseminar das células epiteliais para a 

hemocele, devem alcançar e infectar as glândulas salivares e, por fim, devem ser 

secretados na saliva do mosquito quando ele for fazer o repasto no sangue de um 

novo hospedeiro. Essas etapas podem ser influenciadas por fatores vetoriais, virais e 

ambientais (HARDY et al., 1983; HIGGS, 2004; KRAMER; EBEL, 2003). 

 

2.8 Hospedeiros vertebrados 

 

Os primatas são comprovadamente implicados como hospedeiros nos ciclos de 

transmissão do YFV. O ciclo silvestre de transmissão envolve PNH que, quando 

infectados, morrem ou desenvolvem imunidade protetora ao longo da vida (BARRETT; 

MONATH, 2003).  

No continente africano, embora os PNH sejam suscetíveis ao YFV e se tornem 

virêmicos, parecem ser mais resistentes à infecção, e raramente são ameaçados pela 

doença. Isso pode permitir a manutenção da população de PNH e a circulação de YFV 

na área, encurtando os períodos entre epidemias (BARRETT; MONATH, 2003; BRÈS, 

1986). Colobus abyssinicus é a principal espécie de PNH hospedeira para o YFV na 

África Oriental e Central, enquanto Cercopithecus spp. são hospedeiros em várias 

áreas de floresta e savana em toda a África (BARRETT; MONATH, 2003). 

Distintivamente, os PNH neotropicais (macacos do Novo mundo) são amplamente 

suscetíveis à infecção pelo YFV. De fato, todos os gêneros testados 

experimentalmente tornaram-se infectados após a inoculação do vírus (BRASIL, 2005; 

STRODE, 1951). 

No Brasil, os gêneros Ateles (macacos-aranha), Saimiri (macacos-de-cheiro), Cebus 

e Sapajus (macacos-pregos) e Callicebus (sauás ou guigós) são tidos como mais 

resistentes (BRASIL, 2005; LAEMMERT; KUMM, 1950). Os gêneros considerados 

mais sensíveis ao YFV são os Aotus (macacos-da-noite) que, devido aos seus hábitos 

noturnos, têm exposição limitada ao vírus, os Saguinus e os Callithrix (micos e saguis) 

e os Alouatta (bugios ou barbados) (Figura 6). Nas populações de Alouatta, a infecção, 
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mesmo inóculos mínimos do vírus, torna-se fulminante, com grandes semelhanças 

com os casos humanos fatais (STRODE, 1951; VASCONCELOS, 2003). Na região 

Amazônica, onde a febre amarela é considerada endêmica, a doença apresenta uma 

dinâmica cíclica, causando surtos, com casos humanos e em PNH, em intervalos que 

variam entre sete e quatorze anos, tempo necessário para a renovação das 

populações susceptíveis de símios (CÂMARA et al., 2011; HERVÉ; TRAVASSOS-DA 

-ROSA, 1983). 

 

Figura 6 - Fotografias de espécimes de Primatas Não Humanos (PNH) hospedeiros 
amplificadores do YFV no Brasil. 

 
(A) Allouata sp. (B) Calithrix sp. Fonte: BRASIL (2017c). 

 

A ocorrência da febre amarela silvestre no Brasil, até 1999, estava restrita às regiões 

Norte e Centro-Oeste do Brasil e ao estado do Maranhão (BRASIL, 2005, 2009b; 

POSSAS et al., 2018). A partir do ano 2000, devido a ondas de expansão do YFV em 

áreas antes livres de sua circulação, as áreas de risco e a vigilância de epizootias 

foram redefinidas pelas autoridades sanitárias, exigindo-se notificação imediata 

(BRASIL, 2006). 
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2.9 Hospedeiros invertebrados no Brasil 

 

Os mosquitos, além de serem transmissores do YFV, são os reservatórios, pois, uma 

vez infectados, assim permanecem por toda a sua vida, ao contrário dos macacos e 

do homem que, ao se infectarem, morrem ou se curam e ficam imunes 

(VASCONCELOS, 2003). Desde a década de 1930, mosquitos dos gêneros 

Haemagogus e Sabethes foram reconhecidos como os principais hospedeiros 

invertebrados silvestres do YFV no Brasil (SHANNON; WHITMAN; FRANCA, 1938) 

(Figura 7).  

Percebia-se também que nem todo mosquito era capaz de ser infectado pelo YFV, e 

que nem todos os infectados eram capazes de transmiti-lo (DAVIS; SHANNON, 1929, 

1930; KUMM; CERQUEIRA, 1951; WHITMAN; ANTUNES, 1937). Estudos com 

espécies de Haemagogus revelaram sua alta competência vetorial para o YFV. 

Mesmo quando infectados com linhagens diferentes, após um repasto sanguíneo 

infectante, as fêmeas susceptíveis do mosquito permanecem infectadas pelo resto da 

vida (COUTO-LIMA et al., 2017).  

Os mosquitos desse gênero pertencente à tribo Aedini da subfamília Culicinae, 

possuem hábitos diurnos, sendo mais ativos durante as horas mais quentes do dia. 

Seus criadouros preferenciais são buracos ou ocos de árvores. Seus ovos são 

colocados isoladamente e o ciclo reprodutivo de suas espécies é fortemente 

influenciado pelas chuvas e pela temperatura. São encontrados principalmente na 

copa das árvores das florestas tropicais embora possam apresentar tendências 

comportamentais variáveis de acordo com as regiões e as estações do ano 

(CONSOLI; LOURENÇO-DE-OLIVEIRA, 1994; MARCONDES; ALENCAR, 2010). 

Espécies pertencentes ao gênero Haemagogus são neotropicais, ou seja, 

encontradas na América do Sul e Central, distribuídas desde as Antilhas até o norte 

da Argentina. No Brasil, as espécies Hg. janthinomys e Hg. leucocelaenus são 

distribuídas desde a Amazônia até o sul do país, sendo que Hg. janthinomys tem sido 

encontrado com menos frequência na região Sul do que Hg. leucocelaenus (ARNELL, 

1973; BRASIL, 2005; FORATTINI, 2002; VIRGENS et al., 2018). 
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Figura 7 - Fotografias de mosquitos de importância para a febre amarela no Brasil. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
1Haemagogus leucocelaenus e 2Hg. janthinomys são considerados vetores silvestres primários do 
YFV. 3Sabethes chloropterus e 4Sa. albiprivus são considerados vetores silvestres secundários. 

5Aedes aegypti é vetor urbano e 6Ae. albopictus é considerado potencial vetor ponte entre o ambiente 
silvestre e o urbano. Fonte: SEGURA; CASTRO (2007); Créditos das fotografias de Hg. 

leucocelaenus e de Sa. chloropterus, registradas em Ilha Grande, Angra dos Reis - RJ, 2019, ao Dr. 
Lawrence Reeves, Florida Medical Entomology Laboratory (EUA). 

  

Hg. leucocelaenus1 Hg. janthinomys2 

Sa. chloropterus3 Sa. albiprivus4 

Ae. aegypti5 Ae. albopictus6 
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Os hábitos preferencialmente acrodendrófilos e primatofílicos (MARCONDES; 

ALENCAR, 2010), a longevidade, a ampla distribuição no Brasil e a capacidade 

vetorial desses mosquitos, aumentam as suas chances de entrar em contato com o 

YFV e transmiti-lo a outro hospedeiro durante os repastos sanguíneos, posto que os 

PNH são os principais amplificadores vertebrados do vírus (LAEMMERT; FERREIRA; 

TAYLOR, 1946). 

Espécies de Haemagogus, como Hg. leucocelaenus, Hg. capricornii, Hg. equinus, Hg. 

janthinomys, Hg. lucifer, Hg. mesodentatus e Hg. spegazzinii, são importantes vetores 

do YFV nas Américas. Em áreas endêmicas de YFV, na Amazônia, esse vírus já foi 

isolado em diversas espécies tais como Hg. albomaculatus, Hg. equinus e Hg. 

janthinomys, este último, considerado vetor primário (WILKERSON; LINTON; 

STRICKMAN, 2021).  

Existem diversos registros de Hg. janthinomys infectados com YFV no Brasil e em 

outros países americanos. Essa espécie é considerada o principal vetor de YFV nos 

biomas brasileiros nas últimas décadas, ou seja, na região endêmica da Amazônia, 

nas zonas de emergência na transição entre a Amazônia e o Cerrado, e no Cerrado 

(VASCONCELOS et al., 1997, 2001a). Ele também havia sido reconhecido como vetor 

primário nas epidemias de 1930 a 1940 que ocorreram na Mata Atlântica (SHANNON; 

WHITMAN; FRANCA, 1938). 

Desde 1938, já havia indicações da importância da espécie Hg. leucocelaenus na 

transmissão silvestre do YFV (SHANNON; WHITMAN; FRANCA, 1938). Kumm e 

Cerqueira também discutiram a importância dessa espécie na década de 1950 

(KUMM; CERQUEIRA, 1951). Durante investigações de epidemias de YFV no interior 

do sul do Brasil, em 2001 e 2008, não sendo encontrado Hg. janthinomys, Hg. 

leucocelaenus foi considerado como tendo importante papel na transmissão, embora 

tenha sido apontado como vetor secundário (CARDOSO et al., 2010; 

VASCONCELOS et al., 2003). No surto recente de YFV (2016/2018), na região 

Sudeste do Brasil, Abreu et al (2019) concluíram que Hg. leucocelaenus juntamente 

com Hg. janthinomys foram os principais vetores nas localidades estudadas, devido a 

sua distribuição e abundância nos municípios pesquisados durante o surto, bem como 

às taxas notáveis de infecção natural. A espécie também foi encontrada naturalmente 

infectada em São Paulo durante o surto de febre amarela silvestre em 2009, quando 
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Hg. janthinomys e Sa. chloropterus foram negativos na testagem (MASCHERETTI et 

al., 2013). 

Outras espécies silvestres de mosquitos da tribo Aedini como Ae. scapularis, Ae. 

serratus, Ae. taeniorhynchus, Ae. fulvus, Ae. albopictus, Psorophora albipes e Ps. 

ferox também aparecem na literatura como tendo sido encontradas naturalmente 

infectadas com o YFV (ABREU et al., 2019; MORENO et al., 2011; VASCONCELOS, 

2003).  

Apesar de Ae. aegypti estar amplamente disseminado nos estados brasileiros, a forma 

urbana da febre amarela permanece sem registros desde 1942, significando que seus 

vetores naturais têm baixa capacidade para deslocá-la das matas. Nesse sentido, Ae. 

albopictus é uma espécie que merece atenção nos estudos sobre febre amarela pois 

foi capaz de transmitir o vírus em laboratório  e tem potencial para desempenhar papel 

de vetor ponte da zoonose a partir da borda das florestas (COUTO-LIMA et al., 2017; 

JOHNSON et al., 2002; PEREIRA DOS SANTOS et al., 2018). 

Mosquitos do gênero Sabethes também têm sido encontrados naturalmente 

infectados pelo YFV e são considerados vetores secundários. A principal espécie do 

gênero incriminada na transmissão é Sa. chloropterus. Sua área de ocorrência se 

estende do México ao norte da Argentina e Sul do Brasil, incluindo Trinidad 

(CONSOLI; LOURENÇO-DE-OLIVEIRA, 1994; FORATTINI, 1965; HERVÉ et al., 

1984; VASCONCELOS et al., 2001b). Outras espécies, tais como Sa. albiprivus, Sa. 

soperi e Sa. cyaneus, têm sido considerados mosquitos importantes na transmissão 

da febre amarela no Brasil (ABREU et al., 2019; DÉGALLIER et al., 1992; 

VASCONCELOS et al., 1997, 2001a; VASCONCELOS, 2003).  

Os Sabethes pertencem à tribo Sabethini da subfamília Culicinae. Seus hábitos são 

diurnos e acrodendrófilos. As fêmeas realizam a oviposição em phytotelmata, 

lançando seus ovos em pequenos orifícios contendo água acumulada, em especial 

em buracos de bambus e ocos de árvores. Podem lançar um a dois ovos por vez, 

continuar a desovar no mesmo criadouro, ou procurar outros locais para disseminar a 

prole (CONSOLI; LOURENÇO-DE-OLIVEIRA, 1994; VIEIRA et al., 2020). Criadouros 

com aberturas pequenas, proporcionam a esses mosquitos uma adaptação de 
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resistência aos períodos secos do ano, visto que eles têm menor evaporação da água 

contida em seu interior (FORATTINI, 1965). 

 

2.10 Surto recente de febre amarela no Espírito Santo, Brasil, 2017 

 

Soper et al. (1933) relataram os primeiros casos humanos de febre amarela silvestre 

em áreas “sem Ae. aegypti” no Vale do Canaã – zona de Mata Atlântica, em Santa 

Teresa (SOPER et al., 1933), estado do Espírito Santo (ES) – durante um grande surto 

que afetou a região Sudeste do Brasil de 1931 a 1940 (FRANCO, 1969). Ondas 

epizoóticas intermitentes de YFV ocorreram subsequentemente, mas nenhuma 

infecção foi detectada no ES desde o início da década de 1930 (POSSAS et al., 2018).  

Nas duas últimas décadas, ciclos de expansão do vírus aumentaram sua área de 

influência no Brasil, em direção ao Sul, ao Sudeste e ao Nordeste (MORENO et al., 

2013; ROMANO et al., 2014; VASCONCELOS, 2003). A ampliação da zona epizoótica 

tem sido motivo de grande preocupação para a saúde pública, uma vez que, na 

medida em que se ampliam essas zonas, aumentam as chances da reinstalação da 

febre amarela urbana, particularmente em associação com a presença do seu vetor 

Ae. aegypti (FERREIRA et al., 2011). 

Em 2015, o Brasil registrou aumento da atividade do YFV, com a detecção de 

sucessivos casos epizoóticos e humanos nas regiões Centro-Oeste e Sudeste. Essa 

onda epizoótica se espalhou para áreas de Mata Atlântica onde a doença não era 

registrada há quase oito décadas, e a vacinação não era recomendada (POSSAS et 

al., 2018). Isso culminou no mais grave surto de febre amarela da história recente do 

Brasil. 

Nesse surto, duas linhagens de YFV se espalharam por diferentes rotas no Sudeste 

do Brasil, a YFVMG/SP se espalhou da região sudoeste de Minas Gerais (MG) para 

o estado de São Paulo (SP) e a YFVMG/ES/RJ se disseminou para a porção leste de 

MG na área de transição entre o Cerrado e a Mata Atlântica em dezembro de 2016, 

atingindo o oeste do ES em janeiro de 2017, pelas das bacias dos rios Itapemirim e 

Doce. A partir daí, ela se moveu para leste do estado, alcançando os municípios 

centrais e litorâneos (Figura 8).   
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Figura 8 - Difusão espaço-temporal do YFV no estado do Espírito Santo (ES) 
durante o surto de 2017. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(A) Relevo do ES. (B) Principais bacias hidrográficas pelas quais o YFV entrou no ES em janeiro de 
2017, incluindo a Bacia do Rio Doce (ao Norte) e a Bacia do Rio Itapemirim (ao Sul). (C) e (D) difusão 

espaço-temporal do YFV por semana epidemiológica (SE). Cada município é destacado com a cor 
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correspondente à SE em que a infecção pelo YFV foi registrada pela primeira vez. Os primeiros casos 
registrados estão em tom mais escuro, e os tons vão clareando com o tempo. Em C, a evolução 

espaço-temporal das epizootias registradas no Sistema de Informação de Agravos de Notificação 
(SINAN). Os círculos dentro de cada município representam o número de SEs para os quais houve 

registros de epizootias de YFV. Em (D), os primeiros registros de YFV em cada município, tanto para 
casos epizoóticos (SINAN) quanto humanos (“Sistema de Gerenciador de Ambiente Laboratorial: 

GAL”). Estados vizinhos: Bahia (BA), Minas Gerais (MG) e Rio de Janeiro (RJ). Fonte: autoria própria 
utilizando o programa QGIS (2020). 

 

Quatro estados do Sudeste do Brasil foram afetados no mesmo ano, MG, ES, SP e 

Rio de Janeiro (CUNHA et al., 2019; ABREU et al., 2019; DELATORRE et al., 2019; 

FERNANDES et al., 2017). Mais de 1.600 epizootias, afetando principalmente bugios 

(Alouatta guariba clamitans) e saguis (Callithrix spp.), 1.900 casos humanos e 593 

mortes humanas foram relatados até abril de 2018 (BRASIL, 2017b, 2018; REZENDE 

et al., 2018; SIQUEIRA et al., 2020). 

Seguidamente aos surtos de São Paulo (2018/2019), o YFV alcançou estados do Sul 

do país (2019/2020) com menor magnitude, porém, incidiu em áreas que também não 

registravam a circulação do vírus há décadas e onde a recomendação de vacinação 

para as populações havia sido recentemente adotada (BRASIL, 2019, 2020; 

DELATORRE et al., 2019). 

A maior incidência de febre amarela ocorreu no ES (4,85 casos humanos por 100.000 

habitantes), com a maioria dos casos registrados em indivíduos com ocupações 

florestais. Dos 78 municípios do ES, 34 foram afetados, com 196 epizootias, 179 

infecções humanas confirmadas laboratorialmente e 58 mortes humanas registradas 

entre janeiro e maio de 2017. Nenhuma circulação de YFV foi detectada desde então 

(SIQUEIRA et al., 2021). 

A má compreensão da dinâmica da transmissão silvestre nessas áreas afetadas, 

consideradas por décadas como zona livre de YFV no ES, dificulta a avaliação da 

distribuição viral e a determinação oportuna de áreas de alto risco. As agências 

brasileiras de vigilância epidemiológica recomendam a investigação entomológica 

como uma estratégia eficaz para complementar a vigilância e a profilaxia contra o YFV 

(BRASIL, 2017b). 
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Especificamente, no caso do ES, onde o YFV ressurgiu após oito décadas sem 

transmissão, havia absoluta falta de informação se a espécie de vetor seria a mesma 

implicada na transmissão na Amazônia, no Cerrado, ou em outros países e territórios 

atingidos pelos recentes surtos. Além disso, não se sabia se haveria uma combinação 

sinérgica local de espécies de vetores, incluindo vetores ponte, que poderiam 

promover um transbordamento para uma transmissão periurbana ou urbana.  
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3 JUSTIFICATIVA 

 

O início do surto de febre amarela na porção oriental do estado de Minas Gerais, em 

dezembro de 2016, anunciava a disseminação do YFV por bacias hidrográficas até o 

estado do Espírito Santo. Nessa ocasião, nosso grupo de pesquisa reconhecia a 

necessidade de ações rápidas para investigar esse momento epidemiológico inédito, 

a fim de analisar o ciclo completo da transmissão silvestre da doença no estado, visto 

que em áreas endêmicas, a circulação viral perene impossibilita esse tipo de estudo.  

Para o delineamento do estudo e o planejamento dos objetivos e métodos, traçamos 

um mapa com a previsão de rotas que potencialmente seriam percorridas pelo vírus 

em sua passagem pelo território capixaba (Figura 9), o qual foi divulgado aos órgãos 

competentes em tempo de apoiar as ações preventivas. Em nossa previsão, que veio 

a se confirmar com as notificações dos primeiros casos suspeitos (MOUSSALLEM et 

al., 2019), a passagem do vírus do estado de Minas Gerais para o Espírito Santo se 

daria pelas bacias do rio Doce (passando do município de Conselheiro Pena-MG para 

o município de Pancas-ES) e do rio Itapemirim (passando do município de Manhuaçu-

MG para o município de Irupi-ES). Consideramos, como era de se esperar, que o vírus 

chegaria pelas cabeceiras das bacias hidrográficas, que apresentam relevo 

acidentado e contêm as maiores glebas de matas e a maior concentração de PNH e 

de vetores. 

Vislumbrava-se, naquela ocasião, a perspectiva de se aproveitar aquele momento 

epidemiológico, de um surto de febre amarela em uma região onde não se registrava 

a ocorrência da doença há quase oitenta anos, para tentar responder importantes 

indagações científicas sobre a transmissão do YFV: 

▪ Como seria a dinâmica de transmissão do YFV, os locais de passagem do vírus, o 

tempo de circulação viral e extinção natural do ciclo de transmissão silvestre no 

ES? 

▪ Quais as espécies transmissoras do YFV na Mata Atlântica do Sudeste brasileiro?  

▪ Quais as características biológicas e ecológicas das espécies transmissoras tais 

como transmissão vertical, distribuição, riqueza, abundância e força de 

transmissão?  
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Figura 9 - Mapa do Espírito Santo mostrando as rotas previstas de disseminação da 
febre amarela em corredores de Mata Atlântica, nas principais bacias hidrográficas 

do estado. 

IRUPI

PANCAS

VITÓRIA

Montes      Teófilo

Claros         Otoni

 

Fonte: Geobases (ESPÍRITO SANTO, 2020), adaptado pelos autores utilizando o programa  
QGIS (2020). 
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4 OBJETIVOS 

 

4.1 Objetivo geral 

 

Investigar o papel das espécies de mosquitos e compreender a dinâmica de 

transmissão silvestre do YFV durante a epidemia ocorrida no estado do Espírito Santo 

em 2017, visando a contribuir com ações das vigilâncias entomovirológica e 

entomoepidemiológica. 

 

4.2 Objetivos específicos 

 

I. Determinar a riqueza, a diversidade, a abundância e a distribuição de espécies de 

mosquitos e identificar vetores locais nas áreas de estudo; 

II. Caracterizar a distribuição vertical dos mosquitos nas florestas das áreas de estudo; 

III. Comparar a diversidade, a abundância e as taxas de infecção de importantes 

vetores durante e após o período de ápice da epidemia, nas áreas estudadas. 
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5 MATERIAL E MÉTODOS 

 

5.1 Declaração de ética 

 

Esse estudo foi amparado pela licença científica número 32449-1 fornecida pelo 

Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade (SISBIO), Instituto Chico 

Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio), Ministério do Meio Ambiente 

(MMA) (Anexo A). 

 

5.2 Área de estudo 

 

Este estudo foi realizado em seis pontos (áreas) localizados em quatro municípios do 

Espírito Santo: Santa Teresa (ST), Venda Nova do Imigrante (VN), Pancas (PA) e 

Cariacica (CA) (Figura 10). Os critérios para selecionar as áreas de estudo foram: (1) 

epizootia (evento em que um ou mais PNH são encontrados morrendo ou mortos) ou 

infecções humanas por YFV confirmadas durante o surto de 2017; (2) localização em 

bacias hidrográficas distintas (Figura 8); (3) localização em microrregiões com 

diferentes altitudes e condições ambientais; (4) o Vale do Canaã em ST, onde a febre 

amarela silvestre foi descrita pela primeira vez no início da década de 1930, para a 

reavaliação da transmissão vetorial local.  

Dois pontos localizados em diferentes altitudes foram selecionados em VN e ST: 

Lavrinhas (VNa, 930 m acima do nível do mar) e Alto Bananeiras (VNb, 1140 m) em 

VN, e Alto Caldeirão (STa, 870 m) e São João de Petrópolis (STb, 175 m) em ST. Os 

locais em PA e CA foram Lajinha (170 m) e São Paulo de Viana (610 m), 

respectivamente (Figura 10 e Quadro 1).  

VNa e VNb estão associados a grandes fragmentos florestais na região serrana do 

sudoeste da Bacia do Rio Itapemirim. Apresentam relevo inclinado, clima frio, 

temperatura média anual (TMA) de 18,6 °C e precipitação média anual (PMA) de 1364 

mm. STa e STb estão na região serrana central do canal sul da Bacia do Rio Doce, 

em áreas fortemente exploradas para agricultura, com pequenos fragmentos florestais 

(Figura 11). STa é caracterizada por relevo montanhoso, temperaturas amenas (TMA 

de 19,5 °C) e PMA de 1.492 mm (Figura 12). STb está localizada em baixa altitude, 

em um amplo vale ondulado, com clima quente (TMA de 24,4 °C) e seco (PMA de 
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1.045 mm) (Figura 13). O ponto PA está localizado na região centro-oeste do canal 

norte da Bacia do Rio Doce. Seu relevo acidentado é marcado por uma grande área 

rochosa de elevada altitude com matas restritas aos vales. Seu clima é quente (TMA 

de 24,5 °C) e seco (PMA de 1.192 mm) (Figura 14). CA fica na região metropolitana 

de Vitória (capital do estado), ao leste, conectando a planície costeira com a área 

serrana. É a área de floresta mais bem conservada em comparação com os outros 

locais e tem relevo inclinado e clima quente (TMA de 22,4 °C) e úmido (PMA de 1.539 

mm) (INCAPER, 2020) (Figura 15). 

 

Figura 10 - Microrregiões do Espírito Santo destacando os municípios e pontos de 
amostragem do estudo. 

 

Venda Nova do Imigrante (VNa, −41.111229 W, −20.302705 S e VNb, −41.167397 W, −20.321149 
S), Santa Teresa (STa, −40.719653 W, − 19,971218 S e STb, −40,673782 W, −19,804625 S), Pancas 

(PA, −40,789924 W, −19,208688 S) e Cariacica (CA, −40,556154 W, −20,289890 S) (Coordenadas 
geográficas / Datum SIRGAS 2000). Estados vizinhos: Bahia (BA), Minas Gerais (MG) e Rio de 

Janeiro (RJ). Fonte: autoria própria, utilizando o programa QGIS (2020).  
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Quadro 1 – Características de paisagem e de clima das áreas onde estão 
localizados os pontos de amostragem do estudo.  

Ponto Município Localidade Altitude Localização Características 
da Paisagem 

Características 
climáticas 

STa Santa 
Teresa 

Alto 
Caldeirão 

870 m Região serrana 
central do canal 
sul da Bacia do 

Rio Doce 

Áreas fortemente 
exploradas para 
agricultura, com 

pequenos 
fragmentos 

florestais; relevo 
montanhoso. 

Temperaturas 
amenas;               

TMA de 19,5 °C;       
PMA de 1.492 

mm. 

STb Santa 
Teresa 

São João 
de 

Petrópolis 

175 m Região serrana 
central do canal 
sul da Bacia do 

Rio Doce 

Áreas fortemente 
exploradas para 
agricultura, com 

pequenos 
fragmentos 

florestais; amplo 
vale ondulado. 

Clima quente e 
seco;                  

TMA de 24,4 °C;        
PMA de 1.045 

mm. 

VNa Venda 
Nova do 
Imigrante 

Lavrinhas 930 m Região serrana 
do sudoeste da 

Bacia do Rio 
Itapemirim 

Grandes 
fragmentos 

florestais; relevo 
inclinado. 

Clima frio;     
TMA de 18,6 °C; 

PMA de 1364 
mm. 

VNb Venda 
Nova do 
Imigrante 

Alto 
Bananeiras 

1140 m Região serrana 
do sudoeste da 

Bacia do Rio 
Itapemirim 

Grandes 
fragmentos 

florestais; relevo 
inclinado. 

Clima frio;    
TMA de 18,6 °C; 

PMA de 1364 
mm. 

PA Pancas Lajinha 170 m Região centro-
oeste do canal 
norte da Bacia 
do Rio Doce. 

Grande área 
rochosa de 

elevada altitude 
com matas 

restritas aos vales; 
relevo acidentado. 

Clima quente e 
seco;                   

TMA de 24,5 °C;        
PMA de 1.192 

mm. 

CA Cariacica São Paulo 
de Viana 

610 m Região 
metropolitana 
de Vitória, ao 

leste, 
conectando a 

planície costeira 
com a área 

serrana. 

Área de floresta 
mais bem 

conservada do 
estudo; relevo 
acidentado. 

Clima quente e 
úmido;                  

TMA de 22,4 °C;        
PMA de 1.539 

mm. 

Fonte: INCAPER, 2020 
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Figura 11 – Imagem de satélite da região onde estão localizados os pontos de 
coleta VNa e VNb, em Venda Nova do Imigrante, Espírito Santo, Brasil. 

 

Coordenadas geográficas de VNa: −41.111229 W, −20.302705 S; coordenadas geográficas de VNb: 
−41.167397 W, −20.321149 S (Datum SIRGAS 2000). Fonte: GOOGLE (2022). 

 

Figura 12 – Imagem de satélite da região onde está localizado o ponto de coleta 
STa, em Santa Teresa, Espírito Santo, Brasil. 

 

Coordenadas geográficas de STa: −40.719653 W, − 19,971218 S (Datum SIRGAS 2000). Fonte: 
GOOGLE (2022).  
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Figura 13 – Imagem de satélite da região onde está localizado o ponto de coleta 
STb, em Santa Teresa, Espírito Santo, Brasil. 

 

Coordenadas geográficas de STb: −40,673782 W, −19,804625 S (Datum SIRGAS 2000). Fonte: 
GOOGLE (2022). 

 

Figura 14 – Imagem de satélite da região onde está localizado o ponto de coleta PA, 
em Pancas, Espírito Santo, Brasil. 

 

Coordenadas geográficas de PA: −40,789924 W, −19,208688 S (Datum SIRGAS 2000). Fonte: 
GOOGLE (2022). 
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Figura 15 – Imagem de satélite da região onde está localizado o ponto de coleta CA, 
em Cariacica, Espírito Santo, Brasil. 

 

Coordenadas geográficas de CA: −40,556154 W, −20,289890 S (Datum SIRGAS 2000). Fonte: 
GOOGLE (2022). 

 

5.3 Cronologia do levantamento entomológico 

 

De acordo com os dados epidemiológicos, o pico de registros de infecções por YFV 

em humanos e PNH no estado do Espírito Santo, ocorreu entre os meses de janeiro 

e fevereiro de 2017 (2ª a 9ª SE), com declínio do número de casos a partir do mês de 

março de 2017 (BRASIL, 2017a; MOUSSALEM et al., 2019; SIQUEIRA et al., 2020) 

(Figura 16). 

Dentro desse cenário epidemiológico, uma investigação entomológica foi realizada em 

três grupos de amostragem de mosquitos (amostragem de adultos 1, amostragem de 

adultos 2 e amostragem de imaturos), durante e após, o ápice da epidemia de febre 

amarela, conforme apresentado na Figura 17. 
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Figura 16 - Distribuição dos casos de febre amarela em humanos e de epizootias, 
por semana epidemiológica (SE), Espírito Santo, Brasil, de janeiro a junho de 2017. 

 

Fonte: MOUSSALEM et al. (2019). 

 

Figura 17 – Esquema da cronologia de amostragens do levantamento entomológico 
desse estudo, por semana epidemiológica (SE), Espírito Santo, 2017. 

 

Os tons mais escuros de azul representam as semanas epidemiológicas (SE) com maior número de 
registros casos humanos e de epizootias. A1: amostragem de adultos 1, realizada durante o ápice da 

epidemia de febre amarela, entre a 6ª e a 9ª SE. A2: amostragem de adultos 2, realizada após o 
ápice da epidemia, mensalmente, de março a junho de 2017 (a partir da 11ª SE). Im: amostragem de 
imaturos, realizada após o ápice da epidemia, entre a 19ª e a 22ª SE. Fonte: autoria própria segundo 

os dados de Brasil (2017a) e Moussalem et al. (2019). 
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5.4 Levantamento Entomológico 

 

Uma investigação entomológica foi realizada durante e após o pico da epidemia de 

2017 (MOUSSALLEM et al., 2019; SIQUEIRA et al., 2020). A coleta de mosquitos 

adultos e imaturos foi planejada de acordo com o comportamento das espécies 

vetoras tradicionais do YFV (ou seja, Haemagogus e Sabethes), que possuem hábitos 

diurnos e locais de reprodução preferenciais. Os mosquitos adultos foram coletados 

com atração humana protegida e esclarecida (AHPE) usando redes (puçá 

entomológico) e tubos de aspiração (capturador de Castro) (Figura 18) (ABREU et al., 

2019; CONSOLI; LOURENÇO-DE-OLIVEIRA, 1994). O esforço amostral de todas as 

coletas foi registrado para assegurar a padronização durante a análise dos resultados. 

 

 

Figura 18- Fotografia de Puçá entomológico e capturador de sucção oral (capturador 
de Castro) utilizados na coleta de mosquitos adultos. Fonte: (BRASIL, 2017c). 
 

5.4.1 Amostragem de adultos 1 

 

Um levantamento entomológico foi realizado durante o pico de registros de infecções 

por YFV em humanos e PNH. Foram investigadas a diversidade e a distribuição de 
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espécies de mosquitos e os vetores locais foram caracterizados. As coletas de 

mosquitos foram realizadas no nível do solo, nas seis áreas do estudo (CA, PA, VNa, 

VNb, STa e STb), de 8 de fevereiro a 2 de março de 2017, entre a 6ª e a 9ª semanas 

epidemiológicas (SE). Nossa hipótese é de que durante esse pico na transmissão do 

YFV, uma proporção maior de vetores competentes teria picado previamente os PNH 

virêmicos.  

Em cada local de amostragem, dois a quatro coletores deslocaram-se do mesmo 

ponto de partida em direções opostas por 50 a 100 m, coletando mosquitos por 30 

minutos. O procedimento foi repetido por três a oito horas por dia de amostragem 

durante dois a cinco dias em cada área de estudo, cobrindo uma área total de 

aproximadamente quatro hectares. 

 

5.4.2 Amostragem de adultos 2 

 

A distribuição vertical dos mosquitos na floresta, bem como a diversidade de espécies 

de mosquitos e as taxas de infecção dos vetores foram investigadas. Uma pesquisa 

mensal foi realizada durante os quatro meses seguintes ao pico epidêmico, de março 

(11ª SE) a junho (26ª SE) de 2017, para investigar um cenário epidemiológico distinto. 

As coletas de mosquitos foram realizadas simultaneamente nos níveis de solo e copa 

das árvores, uma vez por mês, em VNa e PA. A partir dessa amostragem, o número 

de pontos de coleta foi reduzido, devido às limitações de tempo, de recursos humanos 

e financeiras. Dois coletores trabalharam de três a oito horas por dia durante dois dias 

em cada local de estudo. As coletas do dossel foram realizadas em uma plataforma a 

15 m (Figura 19) e as coletas em nível do solo foram realizadas conforme descrito 

para a amostragem de adultos 1, com cada coletor amostrando uma área total de 

aproximadamente dois hectares ao redor da plataforma. 

A frequência de picadas de espécies de mosquitos encontradas naturalmente 

infectadas com YFV foi estimada durante os dois períodos de amostragem de adultos 

dividindo o número total de indivíduos pertencentes à mesma espécie que tentava 

fazer o repasto em um coletor pelo número total de horas gastas na coleta por uma 

pessoa, em cada local.  
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Figura 19 - Fotografia de plataforma fixa instalada na copa de uma árvore, no ponto 
de coleta VNa. 

 

Altura aproximada da plataforma: 15m acima do solo. Notar o coletor posicionado sobre a plataforma, 
para a realização das coletas de mosquitos silvestres. Fonte: autoria própria. 
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5.4.3 Amostragem de imaturos 

 

A abundância das principais espécies de vetores e a transmissão vertical do YFV 

foram investigadas. Após o pico epidêmico, de 30 de abril a 3 de junho de 2017 (entre 

as 19ª e 22ª SE), foram instaladas armadilhas para coleta de mosquitos imaturos em 

VNa e CA. Foram utilizadas ovitrampas tradicionais, consideradas adequadas para 

coleta de Haemagogus spp. (COUTO-LIMA et al., 2020), e armadilhas de bambu 

(seções de entrenós de bambu) com pequenos orifícios laterais (SERVICE, 1993), 

simulando os habitats larvais naturais de vários Sabethes spp. (Figura 20). As 

ovitrampas consistiam em potes de plástico preto contendo cerca de 300 mL de água 

de nascente e uma pá de compensado (Eucatex, Brasil) como suporte para a 

oviposição (FAY; ELIASON, 1966).  

Foram instaladas 40 armadilhas por local. Dez conjuntos de armadilhas foram 

instalados a aproximadamente 20 m de distância entre si. Cada conjunto foi composto 

por quatro armadilhas fixadas na mesma árvore, sendo uma ovitrampa e uma 

armadilha de bambu suspensas a 6 m e outro par de armadilhas a 1,2 m.  

Após a instalação, as armadilhas foram inspecionadas a cada sete a dez dias e 

operadas por um período semelhante a cada mês. A água nelas contida era coletada 

e conduzida ao laboratório. As armadilhas eram em seguida, recarregadas com água 

doce, sem que se trocasse a paleta. As paletas foram imersas em água para estimular 

a eclosão dos ovos em laboratório. As formas imaturas foram criadas até a 

emergência dos adultos, conforme Consoli e Lourenço-de-Oliveira (1994) (CONSOLI; 

LOURENÇO-DE-OLIVEIRA, 1994). 

Os mosquitos adultos coletados durante o trabalho de campo ou criados em 

laboratório foram imediatamente congelados em nitrogênio líquido para investigação 

de infecção viral. 
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Figura 20 - Fotografia de armadilhas utilizadas para coleta de formas imaturas de 
mosquitos. 

 

(A) Armadilha de bambu, simulando o criadouro natural de mosquitos dos gêneros Sabethes spp. 
Foram feitos orifícios na taquara por onde as fêmeas de mosquitos silvestres pudessem lançar os 
seus ovos na água acumulada no interior. (B) Ovitrampa, comumente empregada para a coleta de 
Aedes aegypti em ambientes urbanos e, nesse estudo, empregada para a coleta de Haemagogus 

spp. em ambiente silvestre. Fonte: autoria própria. 

 

  



 

59 

5.5 Caracterização Taxonômica 

 

A identificação das espécies foi realizada em uma mesa fria acoplada a um 

estereoscópio, usando chaves taxonômicas (Figura 21) (CONSOLI; LOURENÇO-DE-

OLIVEIRA, 1994; CORREA; RAMALHO, 1956; FORATTINI, 2002; LANE, 1953; 

NEVES, 2019; SALLUM et al., 2020). Exemplares testemunhas foram depositados na 

Coleção de Culicidae (CCULI) do Instituto Oswaldo Cruz, FIOCRUZ. 

Figura 21 - Fotografia de estereoscópio (lupa) acoplado a mesa fria utilizado para a 
identificação de mosquitos criopreservados. 

 

Laboratório de Mosquitos Transmissores de Hematozoários (LATHEMA) da Fundação Oswaldo Cruz, 
Rio de Janeiro (FIOCRUZ-RJ). Fonte: autoria própria. 
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Os mosquitos foram agrupados por espécie, local e data de amostragem em um meio 

de cultura L15, complementado com antibiótico e antifúngico e com 20% de soro 

bovino fetal. Um pool continha no máximo cinco indivíduos se pertencessem às 

espécies dos gêneros Haemagogus e Sabethes, que incluem aqueles considerados 

vetores primários ou secundários do YFV, ou dez indivíduos para as demais espécies. 

Assim, após todos os mosquitos de uma dada espécie, local e tempo de amostragem 

terem sido agrupados de acordo com esse critério, aqueles remanescentes 

compuseram pools coespecíficos com menor número de indivíduos. Espécimes 

machos e fêmeas alimentados com sangue foram armazenados em criotubos 

separados. As amostras foram armazenadas a -80 °C para detecção do genoma viral. 

 

5.6 Detecção de YFV 

 

Os pools de mosquitos foram triturados em homogeneizador de tecidos Precellys 24 

(Bertin Corp, Rockville, MA, EUA) e centrifugados a 9600 × g por 10 minutos a 4 °C. 

O RNA foi extraído de 140 µL do sobrenadante usando QIAamp Viral RNA Mini Kit 

(Qiagen, Germantown, MA, EUA) de acordo com as instruções do fabricante. A 

detecção do YFV foi realizada por RT-qPCR utilizando Kit Febre Amarela IBMP 

(reação one step, multiplex, com controle positivo interno-CI e, com perfil qualitativo 

de análise), produzido pelo Instituto de Biologia Molecular do Paraná e QuantStudio 6 

Flex Real-Time PCR System (Applied Biosystems, Foster City, CA, EUA). A 

configuração dos alvos de corrida (Quadro 2), os parâmetros de ciclagem da reação 

de PCR (Quadro 3), a configuração dos parâmetros de análise para os alvos febre 

amarela e controle interno (Quadro 4) e os critérios de classificação para amostras 

avaliadas (Quadro 5) foram definidos de acordo com as recomendações do fabricante 

do Kit Febre Amarela IBMP. As amostras foram examinadas em duplicata e utilizou-

se controle negativo e controle positivo externo. 
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Quadro 2 - Configurações dos alvos da corrida. 

Target Name  Reporter  Quencher  Colour 

FA FAM  NFQ-MGB  Red 

CI  VIC  NFQ-MGB  Blue 

FA: Febre amarela; CI: Controle interno. Fonte: IBMP (2020). 

 

 

Quadro 3 - Parâmetros de ciclagem da reação de PCR na programação da corrida 

Etapa  Temperatura (ºC)  Duração (mm:ss) 

Holding Stage  50 15:00 

Holding Stage   95 10:00 

Cycling Stage (45x) 95 00:15 

  60*  00:45 

*Captura de fluorescência (Data Collection On). Fonte: IBMP (2020). 

 

 

Quadro 4 - Configuração dos parâmetros de análise para os alvos febre amarela 
controle interno. 

Target Threshold   Baseline Start  Baseline End 

FA 100.000 6 15 

CI  10.000 6 15 

FA: Febre amarela; CI: Controle interno. Fonte: IBMP (2020). 

 

 

Quadro 5 - Critérios de classificação para amostras avaliadas. 

Resultado  CT de FA  CT de CI 

Positivo  < 45  < 30 

Negativo  Ausência de amplificação  < 30 

CT: Cycle Threshold; FA: Febre amarela; CI: Controle interno. Fonte: IBMP (2020). 
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5.7 Análise de dados 

 

Os dados foram analisados usando o software R (R CORE TEAM, 2020). A 

composição da comunidade de mosquitos em cada local de amostragem e o tempo 

de amostragem foram determinados com o Índice de Diversidade de Shannon-Weaver 

(H') (SHANNON, 1948). A frequência de cada espécie de mosquito nos extratos 

verticais da floresta (níveis de solo e dossel) com base nos dados de amostragem de 

adultos 2 foi comparada usando o teste não paramétrico de Mann-Whitney U com α < 

0,05. As taxas de infecção foram calculadas usando o pacote R PooledInfRate. A taxa 

mínima de infecção (MIR) foi obtida dividindo-se o número de pools positivos para 

YFV pelo número total de adultos para a espécie e multiplicando-se o resultado por 

1.000. A estimativa de probabilidade máxima por 1.000 mosquitos (MLE) foi calculada 

como = 1 − (1 − Y/X) ^ (1/m), onde Y é o número de pools positivos, X é o número 

total de pools e m é o tamanho de cada pool testado. Os gráficos foram produzidos 

usando o pacote R ggplot2 (WICKHAM, 2009). Os mapas foram criados usando o 

programa QGIS (QGIS, 2020).  
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6 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Os resultados e a discussão desse trabalho estão contidos no artigo publicado na 

revista Viruses, em 14 de dezembro de 2022, intitulado “Back to Where it Was first 

Described: Vectors of Sylvatic Yellow Fever Transmission in the 2017 Outbreak in 

Espírito Santo, Brazil” o qual é apresentado nas páginas seguintes e cuja referência 

é: 

STANZANI, L. M. A. et al. Back to Where It Was First Described: Vectors of Sylvatic 
Yellow Fever Transmission in the 2017 Outbreak in Espírito Santo, Brazil. Viruses, s.l. 
v.14, n. 12, p. 1-18, 2022. doi: https://doi.org/10.3390/v14122805. Disponível em: 
file:///C:/Users/USUARIO/Downloads/viruses-14-02805-v3%20(1).pdf. Acesso em: 28 
fev 2023. 

 

Por meio de levantamentos entomológicos e detecção molecular viral, esse estudo 

investigou a transmissão silvestre do YFV logo após os primeiros casos confirmados 

de sua circulação em janeiro de 2017, fornecendo contribuições inéditas para uma 

melhor compreensão da dinâmica da transmissão silvestre e da avaliação da 

distribuição viral e para a determinação oportuna de áreas de alto risco. 

Os objetivos propostos foram alcançados e estão apresentados nesse artigo que 

entrega os resultados do mais abrangente estudo sobre a fauna de mosquitos e 

vetores da febre amarela no estado do Espírito Santo, incluindo o local onde o ciclo 

silvestre do YFV foi descrito pela primeira vez no mundo. 

Os resultados trazem uma contribuição significativa para a literatura porque a área do 

Espírito Santo teve as maiores taxas de incidência de febre amarela neste surto sul-

americano de 2017, o que a torna uma importante região focal no manejo da febre 

amarela no Brasil. Além disso, o estudo avaliou a transmissão silvestre do YFV, 80 

anos após a última grande epidemia e pode, portanto, discutir os esquemas nacionais 

de vacinação e os procedimentos de saúde pública necessários. Foram analisados 

mais de 10 mil mosquitos de 78 espécies e, adicionalmente, foi feita uma retrospectiva 

histórica desde a década de 1930, quando a febre amarela silvestre foi descrita pela 

primeira vez nesta área.  
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7 CONCLUSÕES 

 

Após extenso levantamento entomológico de Culicidae, identificação taxonômica e 

diagnóstico molecular de YFV, concluímos que: 

Há uma grande diversidade de Culicidae no estado do Espírito Santo, com diferentes 

composições das comunidades de mosquitos entre os estratos verticais (copa e solo) 

e entre os pontos de amostragem; 

Espécies de vetores do YFV estão distribuídas e abundantes em todas as áreas do 

estudo em distintas altitudes, paisagens e condições climáticas; 

Apontamos Hg. leucocelaenus e Hg. janthinomys/capricornii como os principais 

vetores do YFV durante o surto de 2017 no estado do Espírito Santo, devido à sua 

maior distribuição, abundância e taxas de infecção. A coocorrência dessas duas 

espécies foi certamente, o fator chave na promoção da transmissão de YFV (2017) no 

ES e em outras partes da região Sudeste; 

Outros vetores podem ter papel secundário na transmissão, como Sa. chloropterus, 

Sa. soperi, Sa. identicus, Ae. aureolineatus e Sh. fluviatilis, pois também foram 

encontrados naturalmente infectados; 

A onda epizoótica do YFV ocorrida em 2017 no Espírito Santo, dispersou-se 

rapidamente, alcançando em poucas semanas as florestas do estado. O ápice da 

circulação viral ocorreu entre os meses de janeiro e fevereiro de 2017, não tendo sido 

encontradas amostras positivas para YFV em mosquitos coletados a partir do mês de 

março de 2017 corroborando com os dados epidemiológicos; 

A epidemia recente de YFV em Santa Teresa apresentou semelhanças com aquelas 

ocorridas na década de 1930, tais como, espécies de mosquitos mais encontradas, 

período do ano em que ocorreram e do ápice de registros de casos, bem como a 

velocidade de passagem do vírus pela região; 

Os resultados do estudo enfatizam a importância do monitoramento das comunidades 

de mosquitos na Mata Atlântica e da manutenção de altas coberturas vacinais em 

áreas receptivas à transmissão do YFV.  
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8 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

Esse estudo apresentou limitações de recursos financeiros e de recursos humanos, 

dada a urgência que o momento epidemiológico da epidemia de YFV de 2017 exigia 

e dada a escassez de profissionais da área de entomologia médica no estado do 

Espírito Santo. Esforços humanos voluntários e recursos financeiros próprios foram 

empregados para viabilizar em tempo, o levantamento entomológico. A formação de 

novos profissionais capacitados em entomologia médica mostrou-se claramente 

necessária para ampliar a pesquisa científica nessa área e colaborar com as ações 

de vigilância em saúde. 

 

O conhecimento da dinâmica de transmissão da febre amarela silvestre é premente 

para subsidiar as ações de vigilância entomológica e de epizootias, assim como 

direcionar procedimentos eficazes para cobertura vacinal para as populações 

humanas que residem, principalmente, em áreas consideradas de risco para essa 

arbovirose. Adicionalmente, é recomendável que as intervenções sejam combinadas, 

integrando o hospedeiro humano, artrópodes vetores e primatas não-humanos, 

visando a manutenção de estratégias sustentáveis no tempo e que possam reduzir a 

morbidade e mortalidade da febre amarela silvestre no Brasil. 
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