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DETECCAO MOLECULAR DE AGENTES DO COMPLEXO DE DOENCAS
RESPIRATORIAS EM SUINOS ABATIDOS NA ILHA DO MARANHAO

RESUMO - A suinocultura ¢ um setor da agropecudria de expressivo crescimento.
Entretanto, as doengas respiratorias bacterianas e virais apresentam um importante problema
sanitario, com impacto direto sobre os ganhos econdmicos da atividade. Dessa forma, este
trabalho tem como objetivo avaliar a ocorréncia de agentes do complexo de doengas
respiratdrias de suinos (CDRS) em suinos submetidos ao abate na Ilha do Maranhao - MA.
Foram utilizadas 150 amostras de pulmao de suinos, coletadas entre os anos de 2019 a 2021,
provenientes de distintos locais da Ilha do Maranhao, sendo: um abatedouro certificado pelo
Sistema de Inspecao Estadual (65 amostras) e 6 pontos de abate sem inspe¢ao (85 amostras),
previamente analisadas para Mycoplasma hyopneumoniae, com 44 amostras sabidamente
positivas. Foi realizada extracio de DNA, com o kit comercial Wizard Genomic DNA
Purification (Promega®) e realizada analise para a presenga dos agentes Circovirus Tipo 2
(PCV2) através da técnica de qPCR e Actinobacillus pleuropneumoniae e Glaesserella
parasuis através de cPCR. PCV2 foi detectado em 66,95% (n=81) das amostras, G. parasuis
em 4,9% (n = 6) e nenhuma amostra positiva para A. pleuropneumoniae. Em 35,8% (n = 48)
foi possivel identificar a presenga de coinfecgdo entre PCV2 e M. hyopneumoniae. Em 2,4%
(n = 3) foi possivel detectar a presenga de PCV2 e G. parasuis. Somente uma amostra
apresentou coinfec¢do para G. parasuis € M. hyopneumoniae, assim como somente uma para
coinfeccdo para os 3 patogenos (PCV2 — M. hyopneumoniae — G. parasuis). Os resultados
deste trabalho evidenciaram a presenga de dois agentes etioldgicos do complexo das doengas
respiratdrias dos suinos, PCV2 e G. parasuis, além de apresentar coinfecgdo com M.
hyopneumoniae. A alta taxa de positividade para PCV2 indica a presenca deste agente
disseminado em animais abatidos na Ilha do Maranhdo. Entretanto, devido a alta
movimentagdo clandestina de animais no estado, ndo se pode descartar a presenga deste
agente em mais municipios, de maneira assintomatica, o que refor¢a a importancia do
diagnostico epidemiologico. Compreender a dindmica de disseminagdo e permanéncia do
patdgenos nos rebanhos ¢ determinante para redugdo dos impactos econdmicos dos agravos
respiratorios na suinocultura.

Palavras-chave: afec¢des respiratorias; doengas virais; producao animal.
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MOLECULAR DETECTION OF PATHOGENS ASSOCIATED WITH THE
SWINE RESPIRATORY DISEASE COMPLEX IN SLAUGHTERED PIGS FROM
MARANHAO ISLAND

ABSTRACT - Swine farming represents a sector of agribusiness with significant growth.
However, bacterial and viral respiratory diseases pose a major sanitary challenge, directly
impacting the economic gains of the activity. Thus, this study aimed to evaluate the
occurrence of agents associated with the porcine respiratory disease complex (PRDC) in pigs
slaughtered on Maranhao Island, Maranhao state, Brazil. A total of 150 lung samples from
pigs, collected between 2019 and 2021 from various locations on the island—comprising
one abattoir certified by the State Inspection System (65 samples) and six non-inspected
slaughter points (85 samples)—were analyzed. These samples had been previously tested
for Mycoplasma hyopneumoniae, with 44 confirmed positives. DNA extraction was
performed using the Wizard Genomic DNA Purification Kit (Promega®), followed by
detection of porcine circovirus type 2 (PCV2) via qPCR, and Actinobacillus
pleuropneumoniae and Glaesserella parasuis via conventional PCR (cPCR). PCV2 was
detected in 66.95% (n = 81) of samples, G. parasuis in 4.9% (n = 6), and no samples were
positive for A. pleuropneumoniae. Coinfection between PCV2 and M. hyopneumoniae was
identified in 35.8% (n = 48) of samples, while PCV2 and G. parasuis coinfection occurred
in 24% (n = 3). Only one sample showed coinfection with G. parasuis and M.
hyopneumoniae, and one exhibited coinfection with all three pathogens (PCV2-M.
hyopneumoniae—G. parasuis). These findings confirm the presence of two etiological agents
of the porcine respiratory disease complex, PCV2 and G. parasuis, alongside coinfections
with M. hyopneumoniae. The high PCV2 positivity rate indicates widespread dissemination
of this agent among slaughtered animals on Maranhdo Island. Nevertheless, given the
extensive clandestine animal movement in the state, its asymptomatic presence in additional
municipalities cannot be ruled out, underscoring the critical need for epidemiological
diagnostics. Understanding the dynamics of pathogen dissemination and persistence in herds
1s essential for mitigating the economic impacts of respiratory diseases in swine production.

Keywords: respiratory disorders; viral diseases; animal production.
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1 INTRODUCAO

A suinocultura destaca-se como uma das principais atividades produtivas do setor de
carnes no mundo, e o Brasil ocupa posicao de destaque nesse cenario (Roppa; Duarte; Kim,
2024; Kim et al., 2024). Atualmente, o pais ¢ o terceiro maior produtor global de carne suina
(IBGE 2025), sendo um representante expressivo da América Latina. No mundo, ¢ o 3°
maior rebanho, atras apenas da China e dos Estados Unidos (Roppa; Duarte; Kim, 2024).

Quando se trata do estado do Maranhao, este ocupa a 12° posi¢ao entre os produtores
do Brasil, sendo a espécie suina a terceira mais populosa do estado (Silva et al., 2023), sendo
provenientes majoritariamente de criagdes de agricultura familiar (Santos et al., 2020). com
uma movimentagdo expressiva de animais na regido da Ilha do Maranhdo para abate e
consumo de carne (Neta et al., 2020).

O desenvolvimento desta atividade agropecuéria estd alinhado com o avango
tecnologico e a intensificagdo dos sistemas de producdo, que possibilitaram o aumento da
densidade animal e da eficiéncia produtiva. Entretanto, essas mudangas também ampliaram
0s riscos sanitarios, favorecendo a disseminacdo de doengas infecciosas (Alarcon; Allepuz;
Mateu, 2021). Entre as enfermidades de maior impacto, as doencas respiratdrias representam
um desafio significativo a producdo. De etiologia multifatorial, essas afec¢des podem
envolver agentes bacterianos e virais atuando de forma isolada ou associada, o que dificulta
o diagnostico e o controle (Opriessnig; Giménez-Lirola; Halbur, 2011).

Nesse cenario, destaca-se o complexo de doengas respiratorias dos suinos - CDRS
caracterizado como uma sindrome multifatorial, resultante da interacao de diferentes agentes
infecciosos e fatores ambientais, como ventilagdo inadequada, variagdes térmicas e alta
densidade populacional (Stirk, 2000; Ruggeri et al., 2020). Os agentes etiologicos do
complexo sdo classificados em primarios e secundarios, de acordo com sua relevancia no
estabelecimento da doenga (Saade ef al., 2020).

O principal agente primario associado ao CDRS ¢ a bactéria Mycoplasma
hyopneumoniae, responsavel pela pneumonia enzodtica dos suinos (Maes et al., 2018). Essa
bactéria realiza adesdo a superficie epitelial, causando degeneracdo progressiva no tecido
respiratdrio, tornando os individuos suscetiveis a ocorréncia de infec¢des secundrias devido
ao comprometimento da barreira mecanica de defesa do organismo (Maes et al., 2021;

Thacker, 2001).
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Entretanto, a coinfec¢do entre diferentes microrganismos ¢ frequente e pode
potencializar a gravidade clinica, a disseminacao e as perdas econdmicas associadas. Dentre
0s patdogenos comumente envolvidos nessas interagdes, incluem-se Actinobacillus
pleuropneumoniae, Glaesserella (Haemophilus) parasuis ¢ o Circovirus Suino Tipo 2
(PCV?2), considerado atualmente um dos agentes primarios emergentes do complexo. Estes
agentes estdo presentes como patdogenos endémicos, emergentes € oportunistas € possuem
papéis importantes no panorama do CDRS (Maity et al., 2023; Opriessnig; Giménez-Lirola;
Halbur, 2011).

Os efeitos das coinfecgdes dependem da natureza das interagdes que influenciam a
resposta imune do hospedeiro e o desfecho clinico (Saade et al., 2020). Entre as principais
interagdes entre os patogenos, a infeccdo de M. hyopneumoniae com agentes virais, como
PCV2, tende a um aumento da viremia nos animais acometidos, com agravamento das lesdes
virais, principalmente pela deplecdo do sistema imune dos hospedeiros (Lunney ef al., 2016;
Park et al., 2013).

Apesar da identificacdo dos agentes circulantes e de suas coinfec¢des ser essencial
para o aprimoramento das medidas de vigilancia e controle, no Maranhdo, hd uma lacuna
nos estudos sobre a presenca de agentes respiratorios na suinocultura em infecgdes
simultaneas. Esse aspecto pouco estudado se torna ainda mais evidente quando se trata de
suinos abatidos de maneira clandestina, em locais sem fiscalizagdo e inspe¢ao sanitaria.

Um estudo recente identificou M. hyopneumoniae em 36,36% das amostras de
pulmdo de suinos abatidos em Sdo Luis, confirmando a circulagdo do principal agente
primario do complexo respiratorio (Rodrigues et al., 2023). Contudo, nao ha registros sobre
a presenca concomitante de outros patdgenos bacterianos ou virais em animais abatidos na
regido. Nesta pesquisa, utilizou-se as mesmas amostras avaliadas por Rodrigues et al, (2023)
para M. hyopneumoniae a fim de verificar a presenga dos demais agentes da CDRS.

Nesse contexto, o uso de ferramentas de diagndstico molecular na avaliagdo do
cenario epidemiologico desses patdgenos ¢ uma estratégia para que se possa realizar uma
abordagem de alta sensibilidade na deteccdo desses agentes. Sendo assim, sdo abordagens
diagnodsticas que permitem a identificacdo dos patdégenos, mesmo em animais
assintomaticos, uma vez que se investiga a presenga do material genético (Gomes-Gongalves
et al., 2025; Zadoks; Schukken, 2006).

O manejo de biosseguridade nas criagdes agropecuarias esta diretamente relacionado
com a circulagdo e alta morbidade de infeccdes respiratérias (Assavacheep;

Thanawongnuweck, 2022). No Maranhdo, a maior parcela das criacdes € proveniente de
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sistemas de criagcdes familiares, onde os niveis de biosseguridade sdo menos expressivos
(Santos et al., 2020), o qual adota como principal modalidade de abate o ndo inspecionado,
com auséncia de acompanhamento técnico para avaliagdo de lesdes post-mortem (Rocha;
Otatti; Campos, 2018).

Assim, considerando a importancia econdmica da suinocultura, os impactos
produtivos e sanitarios associados as doengas respiratdrias, e o carater de notificacao
compulsédria de circovirose suina conforme a instru¢do normativa n° 50, de 24 de setembro
de 2013 - MAPA, justifica-se o presente estudo para pesquisa de Circovirus Suino Tipo 2,
A. pleuropneumoniae e Glaesserella parasuis. A pesquisa propde avaliar a presenca de
agentes do Complexo de Doencgas Respiratorias de Suinos (CDRS) em suinos submetidos ao

abate na Ilha do Maranhao — MA.
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2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Introducio ao Complexo das Doencas Respiratorias em Suinos

O complexo de doengas respiratérias dos suinos - CDRS¢ uma sindrome que acomete
rebanhos na suinocultura a nivel mundial (Ruggeri ef al., 2020). Sua etiologia ¢ multipla,
podendo ocorrer por um conjunto de patdégenos primdrios e secundarios, em diferentes
combinagdes, além da influéncia de fatores ambientais que podem interferir no sistema
imunoldgico dos animais (Saade et al., 2020; Stéirk, 2000).

Como principal agente primario, a bactéria Mycoplasma hyopneumoniae ¢ um dos
mais importantes representantes da casuistica desta enfermidade — sendo este também o
agente da pneumonia enzootica suina (PES) (Maes et al., 2018). Outro patéogeno de grande
importancia também classificado neste primeiro grupo ¢ o Virus da Sindrome Reprodutiva
e Respiratoria dos Suinos (PRRSV). Cosmopolita, este virus ja foi registrado em diferentes
rebanhos da suinocultura mundial, porém nunca foi notificado no Brasil (Fang et al., 2022;
BRASIL, 2013; Massa et al., 2014).

Como patdgeno primario emergente, outro agente viral também se destaca nas
ocorréncias de CDRS, o Circovirus Suino Tipo 2 (PCV2) — agente da sindrome
multissistémica do definhamento dos suinos (SMDS). Esse virus estd associado a perdas
econdmicas relevantes na suinocultura. A expressdo clinica e a magnitude dos surtos variam
conforme coinfec¢des, status vacinal, manejo e condi¢des ambientais; em sistemas com
biosseguridade deficiente, a morbidade e a gravidade tendem a aumentar. Além disso, seu
efeito sinérgico na presenca de coinfecgdes com outros patdgenos € um fator que contribui
para o agravamento das infecgdes clinicas (Burrai et al., 2023; Chae, 2016).

Dos demais agentes de importancia clinica no CDRS, podem ser citadas as bactérias
Actinobacillus  pleuropneumoniae ¢ Glaesserella (Haemophilus) parasuis. Agentes
comumente secundarios e que desenvolvem doenga clinica de maneira oportunista nos
suinos (Opriessnig; Giménez-Lirola; Halbur, 2011). Dessa maneira, o CDRS caracteriza-se
pela associacdo de diversos patdgenos virais e bacterianos (Salogni ef al., 2020; Ruggeri et
al., 2020), cujas combinagdes determinam distindos padrdes de coinfec¢do e gravidade

clinica (Saade et al., 2020).

2.1.1 Fatores predisponentes e de prevencdo para doengas respiratdrias no rebanho suino
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As doengas infecciosas respiratdrias causam grandes prejuizos a cadeia produtiva da
suinocultura, devido aos gastos com medicamentos, retardo no desenvolvimento dos animais
e aumento da mortalidade e das condenagdes de carcacas (Burrai et al., 2023). Aspectos
relacionados a biosseguridade dentro dos sistemas de produgdo estdo diretamente
relacionados com a circulacao e alta morbidade de infec¢des respiratorias, principalmente
quando se trata do complexo de doengas respiratdrias dos suinos (Assavacheep;
Thanawongnuweck, 2022).

Ainda assim, observa-se no Brasil a ocorréncia dessas enfermidades tanto em
rebanhos comerciais quanto em criagdes de subsisténcia (Lima et al., 2024), indicando que
fatores adicionais, como coinfec¢des e condigdes ambientais, também contribuem para a
manuten¢do do complexo respiratorio (Arenales et al., 2022). Este cendrio de coinfecgdes
chama atencdo uma vez que os aspectos sinérgicos, tanto de agentes endémicos quanto de
emergentes, podem intensificar as lesdes e sinais clinicos nos animais, de uma maneira
exacerbada quando comparado com infecgdes Unicas (Burrai ef al., 2023).

No Estado do Maranhaio, as criagdes de suinos em sua maioria sao classificadas como
criagdes de subsisténcia (78,42%), onde apresentam baixos niveis de biosseguridade e baixo
uso de tecnologias produtivas (Saraiva et al., 2022). No municipio de Sdo Luis, Rodrigues
et al. (2023) identificaram a presenca de M. hyopneumoniae em suinos abatidos por meio de
ferramenta de biologia molecular. Porém, o panorama acerca dos demais agentes associados
a esse agravo ainda ndo foi detalhado.

As doengas respiratdrias na suinocultura estdo associadas a multiplos fatores, e as
medidas de controle se baseiam em medidas semelhantes, mesmo quando diferentes agentes
etiologicos estdo envolvidos. No complexo respiratdrio dos suinos, a ocorréncia de animais
positivos esta fortemente ligada ao manejo sanitario adotado nas propriedades, uma vez que
falhas na biosseguridade favorecem a circulacdo dos agentes e elevam a morbidade das
infecgdes respiratorias (Assavacheep; Thanawongnuweck, 2022). Dessa forma, as principais
estratégias de prevencdo baseiam-se em medidas de manejo e na adequacgdo das estruturas
fisicas das cria¢des (De Miranda; Da Silva, 2023).

Como caracteristica geral, a suinocultura moderna caracteriza-se por um processo de
intensificagdo produtiva que resulta em maior confinamento e interagdo entre os animais.
Essa proximidade favorece o contato direto e indireto entre individuos, o que contribui para
disseminagdo de agentes patogénicos (Alarcon; Allepuz; Mateu, 2021). Diante disso, torna-
se essencial o controle de fatores como densidade de animais, dimensionamento adequado

das baias, segrega¢do por faixa etaria, temperatura, ventilagdo e manejo de bem-estar (De
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Miranda; Da Silva, 2023). Em granjas de maior tecnificagdo, a adocao do sistema all-in-all-
out possibilita um fluxo de manejo mais seguro, reduzindo o risco de transmissao entre lotes
e proporcionando maior controle sanitario (Alarcon; Allepuz; Mateu, 2021; Maes et al.,
2008).

Outro aspecto relevante refere-se a localizagao da granja e a densidade de rebanhos
na regido. Areas com alta concentragio de suinos favorecem a propagagdo de enfermidades
respiratérias, especialmente as transmitidas por aerossois. Como medida de controle
ambiental, o plantio de arvores ao redor das instalacdes cria cinturdes verdes que funcionam
como barreiras naturais, diminuindo a propagacao de aerossois contaminantes (De Miranda;
Da Silva, 2023).

A idade é um fator determinante na suscetibilidade as doengas respiratérias em
suinos. Por essa razdo, a separagdo dos lotes por categorias € necessaria para evitar o contato
de animais com diferentes niveis de resposta imunoldgica. Individuos em fase de recria e
terminacdo s3o os mais suscetiveis aos patdogenos respiratdrios, pois apresentam menor
concentragdo sérica de anticorpos especificos e enfrentam maior carga de patdgenos,
enquanto leitdes mais jovens ainda mantém protecdo passiva adquirida pelo colostro (Maes
et al., 2008, De Miranda; Da Silva, 2023). O contato entre diferentes categorias de faixas de
idade constitui um dos principais fatores associados ao aumento de surtos, uma vez que o
estresse resultante do convivio entre animais em diferentes estdgios de desenvolvimento
compromete a imunidade e favorece a instalacdo de infeccdes (Alarcon; Allepuz; Mateu,
2021).

Outro aspecto relevante para propagacao de enfermidades respiratdrias € a introdugao
de novos animais no rebanho. Fémeas nuliparas provenientes de sistemas com elevado
padrdo sanitario, ao serem inseridas em rebanhos com status inferior, podem representar um
importante fator de risco, uma vez que ndo tiveram contato prévio com agentes presentes
naquele ambiente. Nessas condi¢des, ¢ comum a ocorréncia de infec¢des agudas apds o
contato com portadores cronicos, além de possiveis falhas na transferéncia de imunidade
passiva aos leitdes devido a menor concentragdo de anticorpos no colostro (Alarcon;

Allepuz; Mateu, 2021; De Miranda; Da Silva, 2023).

2.2 Principais Agentes do Complexo Respiratorio Suino

2.2.1 Mycoplasma hyopneumoniae
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M. hyopneumoniae ¢ considerada o agente etiologico principal da pneumonia
enzootica suina (PES), além de principal patogeno envolvido no Complexo Respiratorio dos
Suinos. Esse agente ¢ responsavel por significativas perdas econdmicas, uma vez que
impacta diretamente no desenvolvimento dos animais na producdo (Fano et al., 2007
Malcher et al., 2024). Essa bactéria pertence a familia Mycoplasmataceae, de tamanho entre
0,3 20,9 pum de didametro, € capaz de autorreplicagdo independente. Seu isolamento em meios
de cultura ¢ dificultado devido ao seu crescimento fastidioso (Betlach et al., 2019; Razin;
Yogev; Naot, 1998).

Apesar da baixa mortalidade dos animais acometidos por PES, os rebanhos que
apresentam a ocorréncia desse agente destacam-se pela alta morbidade. Os sinais clinicos
comumente sdo percebidos pela redugdo do ganho de peso, aumento do tempo para abate
devido ao crescimento limitado dos animais, estimando-se uma reducdo na taxa de
crescimento de 6-16%. Além disso, ¢ comum a presenca de tosse seca de intensidade variada
nos animais acometidos (Rautiainen et al., 2000).

A transmissdo ocorre principalmente através do contato direto com as secregoes
respiratorias dos animais doentes (Maes et al., 2018). Entretanto, o contato via aerossois ou
fomites também pode contribuir para a transmissdo da bactéria de maneira indireta (Nathues
et al., 2012; Stark; Nicolet; Frey, 1998). M. hyopneumoniae ¢ um agente cosmopolita,
amplamente distribuido em rebanhos suinos no Brasil e em diversos paises (Balestrin et al.,
2022; De Souza et al., 2021; Lima et al., 2024; Sosa et al., 2019). Devido a elevada taxa de
morbidade, os surtos podem acometer parte ou até a totalidade dos animais de um plantel

(Balestrin et al., 2022; Rodrigues et al., 2023; Tamiozzo et al., 2011; Vicente ef al., 2013).

2.2.1.1 Patogénese e viruléncia

M. hyopneumoniae apresenta marcado tropismo pelo epitélio do trato respiratorio,
especialmente pelas células ciliadas da mucosa traqueobronquica. Durante a colonizagao, a
bactéria adere a superficie epitelial e induz a degeneragdo progressiva do tecido ciliar,
comprometendo a depuragdo mucociliar — principal barreira mecanica de defesa do
hospedeiro. Essa disfun¢do favorece a colonizagdo por agentes oportunistas e explica a
elevada ocorréncia de infec¢des secundarias observadas nos animais acometidos (Maes et
al.,2021; Thacker, 2001).

A infecgdo inicia-se apoOs a inalagdo de particulas contaminadas presentes em
aerossOis ou fomites. O estabelecimento bacteriano depende da adesdo mediada por

proteinas de superficie, denominadas adesinas, que interagem com receptores das células
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epiteliais do hospedeiro. Essas moléculas apresentam uma ampla variabilidade, contribuindo
para a capacidade de colonizacdo e persisténcia do patdégeno (Leal Zimmer et al., 2020). A
multiplicagdo bacteriana, associada a resposta inflamatoria local, resulta em ciliostase, perda
dos cilios e inducao da morte celular, que esta relacionado com as caracteristicas de lesao

encontradas na PES (Debey; Ross, 1994; Maes ef al., 2021).

2.2.1.2 Sinais clinicos

Os sinais clinicos da PES sdo de evolug¢do cronica e, frequentemente, passam
despercebidos pelo produtor, na forma assintomatica. O agente ¢ detectado com maior
frequéncia em suinos na fase de terminacdo, quando a bactéria circula amplamente no
rebanho e os animais ja estdo inseridos no ciclo produtivo (Ruggeri et al., 2020).

O processo patogénico, caracterizado pela destrui¢do ciliar e inflamacdo do trato
respiratdrio, resulta em broncopneumonia cronica catarral (Hillen ef al., 2014). Em animais
abatidos, observa--se lesdes compativeis com pleurisia e pleuropneumonia, geralmente
localizadas na regido cranioventral dos pulmdes, com colorag@o variando de purpura a cinza
(Ferreira, M. et al., 2021; Ruggeri et al., 2020).

Os quadros clinicos mais severos estdo associados a intensa multiplicagdo bacteriana
no trato respiratorio e a formacgao de biofilmes, que dificultam a depuragdo mucociliar e
favorecem a persisténcia do agente. Esses casos frequentemente se complicam por infecgdes
secundarias, uma vez que a lesdo tecidual facilita a colonizag@o por patdgenos oportunistas

(Furlong; Turner, 1975; Wu et al., 2022).

2.2.2 Virus da Sindrome Reprodutiva e Respiratoria dos Suinos (PRRSV)

O virus da sindrome reprodutiva e respiratoria dos suinos (PRRSV) ¢ o agente
etiologico da sindrome reprodutiva e respiratoria dos suinos (porcine reproductive and
respiratory syndrome - PRRS) e um dos agentes primarios do CDRS. Este agente viral
apresenta um tamanho médio de ~15kb de comprimento, de estrutura envelopada, com
material genético de RNA de fita simples, pertencente a ordem Nidoviridales, familia
Arteriviridae (Benfield et al., 1992; Dokland, 2010).

Esse virus ¢ detectado em suinos de diferentes regides do mundo, sendo amplamente
encontrado nos maiores rebanhos da suinocultura mundial, nos Estados Unidos e na China

(Fang et al., 2022; Neumann et al., 2005; Sun et al., 2022). Entretanto, at¢ o momento nao
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ha evidéncias cientificas de sua presenca no Brasil, sendo este agente classificado de
notificagdo compulsoria pela legislagao brasileira (BRASIL, 2013; Massa et al., 2014).
Portanto, ndo foi alvo de pesquisa neste trabalho.

Os seus efeitos nos rebanhos provocam quedas significativas na produgado, gerando
impactos econdmicos importantes na atividade (Fang et al., 2022; Neumann et al., 2005;
Sun et al., 2022). A transmissdo do virus pode ocorrer pelo contato direto com suinos
infectados e suscetiveis, ou indiretamente através de fomites. O agente também ¢ eliminado
em secrecdes e excregoes, como saliva, urina, fezes e sémen, contribuindo para a

disseminagdo no rebanho (Lunney et al., 2016; Massa et al., 2014).

2.2.2.1 Patogénese e viruléncia

Apos o contato com os virions, o PRRSV penetra no organismo e apresenta tropismo
preferencial por macrdofagos alveolares e do tecido intravascular pulmonar, que atuam como
principais células-alvo para replicagdo viral (Thacker, 2001). A replicacdo viral nesses tipos
celulares promove lise celular, além de ocasionar uma queda de fun¢@o nas demais células
do tecido. Dessa forma, seu mecanismo de acdo compromete a resposta inata e adaptativa
do hospedeiro, favorecendo a ocorréncia de infec¢des secundarias e coinfecgdes com outros

agentes respiratorios (An et al., 2020; Lunney et al., 2016).

2.2.2.2 Sinais clinicos

Os sinais tipicos da infeccao pelo PRRSV sdo as afec¢des respiratorias moderadas a
grave em suinos jovens e falhas reprodutivas em marras. Entretanto, tanto a variedade de
sinais quanto a intensidade nos animais podem alterar de acordo com a cepa viral envolvida
no processo infeccioso e a resposta imune do hospedeiro (Lunney et al., 2016).

No quadro respiratdrio, observa-se a detec¢ao deste agente tanto em animais na fase
de creche quanto na fase de terminagdo. Entre as principais lesdes histologicas, observam-
se alteracdes no tecido pulmonar e na serosa, com quadros de pleurisia e broncopneumonia
intersticial (Ruggeri et al., 2020).

Como agente primario da CDRS, PRRSV pode aumentar as taxas de complicagdo
das infec¢des secundarias, sendo capaz de aumentar a severidade e duragdo de pneumonias
por M. hyopneumoniae, exacerbar infeccdes por Bordetella bronchiseptica e ser um
potencializador das lesdes teciduais causadas pelo PCV2 (Chae, 2016; Opriessnig; Giménez-

Lirolaa; Halbur, 2011; Thacker et al., 1999).
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2.2.3 Circovirus Suino

O circovirus suino (PCV) pertence a familia Circoviridae, sendo um dos menores
virus dos animais. Sua estrutura ¢ de um virus nao-envelopado, icosaédrico, de fita simples
de DNA circular, tendo sido descrito pela primeira vez em 1974 (Tischer et al., 1974 apud
Opriessnig et al., 2020; Tischer et al., 1982 apud Opriessnig et al., 2020). Atualmente, quatro
tipos de PCV sdo reconhecidos, sendo respectivamente PCV1, PCV2, PCV3 e PCV4, sendo
diferenciados principalmente pela composi¢cdo da regido codificante ORF2 do genoma que
compde o capsideo viral (Gao ef al., 2024; Opriessnig et al., 2020).

PCV1 ¢ classificado como nao-patogénico, ndo sendo associado a doengas tanto em
observagao natural quanto em testes experimentais (Tischer et al., 1986). Por outro lado, os
demais tipos desse virus sdo associados a processos patologicos nos suinos, sendo PCV2 o
mais estudado e com os mecanismos mais compreendidos até o momento (Gao et al., 2024).
Este ¢ o agente etiologico da sindrome multissistémica do definhamento suino (SMDS),
sendo descrito como uma variante do primeiro virus identificado (Nayar; Hamel; Lin, 1997),
marcada principalmente pela imunossupressdo e a presenga de lesdes em diversos tecidos
(Fehér; Jakab; Banyai, 2023). PCV3 e PCV4 sdo as ultimas variantes descritas, sendo o tipo
4 ainda sem descrigdo exata do seu papel em processos patogénicos nos suinos (Gao et al.,

2024; Phan et al., 2016; Zhang et al., 2020).

2.2.3.1 Patogénese e viruléncia

Os circovirus patogénicos apresentam tropismo preferencial pelo tecido linfoide dos
suinos. A replicagdo viral nesses Orgdos resulta em destruigdo dos linfonodos e
imunossupressdo dos animais infectados, favorecendo a multiplicagio de patdgenos
secundarios e oportunistas (Ramamoorthy; Meng, 2009).

A entrada do virus nas cé€lulas do hospedeiro ocorre por duas diferentes vias de
acordo com o tipo celular: I) células monociticas e dendriticas - processo de endocitose
mediado pela proteina de membrana clatrina; II) células epiteliais - internalizagdo regulado
por caveolina e GTPases independentes de dinamina, que sdo proteinas citosélicas, ou
também através da proteina clatrina (Nauwynck et al., 2012; Dhindwal et al., 2019). A
segunda via ¢ comumente relacionada ao desenvolvimento de infec¢do nos tecidos renais e

testiculares dos suinos (Dhindwal et al., 2019).
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A multiplicagao viral ocorre no ntcleo da célula hospedeira, através da exposigao do
material genético viral que usa o maquinario nuclear hospedeiro para sintese de suas
proteinas virais que servirdo para montagem de novos virions (Nauwynck et al., 2012). Os
principais alvos de replicacdo sdo os linfonodos bronquiais, inguinais, tonsilas, tecido
pulmonar, rins, baco e timo (Darwich; Mateu, 2012; Ramamoorthy; Meng, 2009).

Em seu mecanismo de agdo, PCV2 ¢ capaz de realizar a modulagdo do sistema
imunologico, com alteragdo de células importantes do sistema imune, como macréfagos e
células dendriticas. A interacdo das particulas virais com o tecido estimula a liberagao de
citocinas, como interleucina 10 (IL-10), IL-1 e fator de necrose tumoral alfa (TNF-a), além
de outras citocinas pro-inflamatoérias que contribuem diretamente para a progressao da lesao
tecidual causada pelo agente (Meng, 2013; Ramamoorthy; Meng, 2009).

Outro fator importante a ser levado em conta em relacdo ao PCV2 ¢ sua variabilidade
genética. Atualmente, estdo classificados nove genotipos diferentes para PCV2 (a - 1), os
quais possuem determinantes genéticos ligados a composi¢do do genoma (Franzo; Segalés,
2018; Wang et al., 2020). PCV2a, PCV2b ¢ PCV2d sdo gendtipos considerados mais
virulentos em infec¢des tinicas. Por outro lado, PCV2d destaca-se em modelos de coinfec¢ao
como sendo o mais agravante, principalmente quando avaliado na presenga de M.
hyopneumoniae e PRRSV (Oh et al., 2022; Suh; Oh; Chae, 2023). Esse fator se explica pelas
diferencas genéticas da regido ORF2 do genoma viral, responsavel por codificar a proteina
cap do capsideo, sendo esta a principal proteina imunogénica. Dessa forma, alteragdes nessa
regido do genoma modificam os niveis de viruléncia do circovirus suino (Suh; Oh; Chae,

2023).

2.2.3.1 Sinais clinicos

Os animais infectados por PCV2 podem apresentar a doenga de maneira subclinica,
sem a presenga de sinais clinicos aparentes ou com acometimento do rebanho (Puvanendiran
et al., 2011). Esta variante estd envolvida em doencas multissistémicas, sendo capaz de
acometer tecido respiratorio, entérico, reprodutivo, dermatologico e ocasionar sindromes
renais (Opriessnig; Langohr, 2013; Segalés, 2012). A sindrome do definhamento
multissistémico dos suinos (SDMS), causada pelo PCV2, tem grande impacto econdmico,
devido aos sinais clinicos de caquexia, dispneia, ictericia, diarreia e acentuada

linfoadenopatia (Segalés, 2012).
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Devido ao seu carater imunossupressor, as coinfecgdes com presenca de PCV2
representam grande importancia dentro do desenvolvimento da CDRS. Uma vez que ao
infectar células do sistema imunoldgico, esse virus causa imunossupressao nos animais.
Dessa forma, os animais ficam suscetiveis a patdgenos oportunistas, mesmo aqueles que
estdo presentes naturalmente na microbiota de seus tecidos (Meng; 2013; Opriessnig;
Halbur, 2012).

De maneira semelhante, a variante PCV3 também provoca diferentes manifestagoes
clinicas, sendo, também, um agente identificado na manifestagcdo da CDRS (Bera et al.,

2020; Kedkovid et al., 2018).

2.2.4 Actinobacillus pleuropneumoniae

Actinobacillus pleuropneumoniae (App) € uma bactéria no formato de bacilo Gram-
negativo, encapsulada com morfologia cocobacilar tipica, agente etiolégico da
pleuropneumonia suina (Gottschalk; Lacouture, 2015). O primeiro isolamento ocorreu no
ano de 1957, sendo inicialmente denominado por ser um organismo Haemophilus-like
(Pattison; Howell; Elliot, 1957). Entretanto, apés avaliagdo, a bactéria foi incluida
posteriormente a familia Pasteurellaceae e ao género Actinobacillus (Pohl et al., 1983).
Considerado parasita obrigatdrio do trato respiratorio suino, A. pleuropneumoniae pode ser
isolado de cavidade nasal, amigdala, cavidade do ouvido médio e pulmio de suinos
infectados (Sassu et al., 2018).

Este agente ¢ classificado de acordo com sua dependéncia em nicotinamida adenina
dinucleotideo (NAD) em dois bidtipos e pela composicao de polissacarideos capsulares
(CPS) em 16 sorovares (Sassu et al., 2018). As cepas do biotipo 1 dependentes de NAD,
formam 12 sorotipos, enquanto as cepas do biotipo 2 podem sintetizar NAD na presenca de

nucleotideos de piridina especificos ou seus precursores (Bossé et al., 2002).
2.2.4.1 Patogénese e viruléncia

Diversos mecanismos de viruléncia contribuem para o estabelecimento da infec¢ao
por App. Entre eles, destacam-se os sistemas de aquisicao e metabolismo de ferro - processo

essencial para a sobrevivéncia e replicagdo do agente no hospedeiro, nos quais ja foram

identificados mais de 50 genes envolvidos (Li ef al., 2015).
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Outro importante fator de viruléncia ¢ a produgdo da toxina Apx, cuja citotoxicidade
e atividade hemolitica variam entre os sorovares (Sarkozi; Makrai; Fodor, 2015; Schuwerk
et al., 2021). A toxina ApxI apresenta forte atividade citotéxica e hemolitica, sendo
produzida pelos sorovares 1, 5a, 5 b, 9, 10, 11, 14 e 16. Ja a ApxII apresenta ambas as
atividades atenuadas, sendo produzida por quase todos os sorovares, com excec¢ao do 10 e
14. A ApxIII ndo possui atividade hemolitica, porém sua atividade citotoxica ¢ exacerbada,
sendo expressa pelos sorovares 2, 3, 4, 6, 8 e 15. Por fim, ApxIV é considerada uma toxina
de baixa a¢ao tecidual, sendo produzida por todos os sorovares (Kamp et al., 1994; Schuwerk

etal., 2021).

2.2.4.2 Sinais clinicos

A. pleuropneumoniae esta associado a quadros clinicos de evolucdo aguda ou
cronica. Na forma aguda, ocorre o desenvolvimento de uma pleuropneumonia necrosante,
frequentemente com evolugdo rapida para o 6bito. Ja os casos cronicos sao aqueles que
desenvolvem a forma assintomadtica da doenga, ap6s uma exposi¢do de carater agudo. Tais
infecgdes subclinicas sdo importantes na manutencao do agente nos rebanhos, uma vez que
servem de fonte de infec¢do para animais suscetiveis e ndo vacinados (Tobias et al., 2014).

A fase hiperaguda da doenca caracteriza-se por elevada mortalidade, com morte
subita dos animais acometidos. Os sinais clinicos tipicos sdo sist€émicos, relacionados ao
choque - insuficiéncia cardiovascular, hipotermia, dispneia com respiragdo oral, apatia,
seguido de queda repentina da temperatura corporal. Os animais comumente sdo encontrados
mortos, apresentando descarga nasal espumosa e sanguinolenta (Sassu ef al., 2018).

Nos casos agudos, a morbidade pode variar entre 10 e 100%, sendo observados sinais
clinicos como anorexia, hipertermia e intensa dificultade respiratdria. Nessa fase, as lesoes
pulmonares se desenvolvem rapidamente, nos primeiros dias apo6s a infec¢ao,
caracterizando-se por areas extensas de necrose e consolidacao (Hoeltig et al., 2009). Ja nas
formas subagudas, os animais apresentam sinais intermedidrios e, progressivamente
evoluem para o estdgio cronico da doenca. Nessa condi¢do, os sinais clinicos tornam-se
ausentes, embora persistam lesdes teciduais marcadas por fibrose pulmonar (Merialdi et al.,
2012). Ja nas infecc¢des cronicas, redugdo dos parametros zootécnicos, com atraso no ganho
de peso e consequente aumento do tempo necessario para o abate (Thacker, 2001).

A severidade do quadro clinico depende de multiplos fatores, incluindo a viruléncia

do patdgeno, a eficiéncia da resposta imunoldgica dos suinos, o nivel de estresse, a
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ocorréncia de coinfecgdes e as condigcdes de biosseguridade da granja (Maes et al., 2001).
Em casos de coinfecgcdes com M. hyopneumoniae, ¢ comum a observagdo consolidacio
pulmonar nas regides cranioventrais e presenca de pleurisia (Flabet et al., 2012; Maes et al.,
2023; Nascimento et al., 2018).

Considerando as fases de produ¢ao, App ¢ mais frequentemente detectado em suinos
em fase de terminagdo, sendo sua ocorréncia associada a expressivas perdas econdmicas para
o setor (Ruggeri et al., 2020; Stygar et al., 2016). Esse cendrio ocorre principalmente devido
a caracteristica cronica que a infec¢cdo pode adquirir. Dessa forma, animais que superam a
fase aguda podem persistir cronicamente infectados, com lesdes pulmonares com presenca
de tecido fibroso, o que vai impactar em seu crescimento e desenvolvimento (Merialdi et al.,

2012).

2.2.6 Glaesserella (Haemophilus) parasuis

Glaesserella (Haemophilus) parasuis ¢ uma bactéria pertencente a familia
Pasteurellaceae, isolada pela primeira vez em 1922 e reconhecida como agente etioldgico
da Doenga de Glisser. Originalmente classificada no género Haemophilus, analises
filogenéticas demonstraram a formag¢do de um clado especifico dentro da familia
Pasteurellaceae, levando a sua reclassificagdo no género Glaesserella (Dickerman; Bandara;
Inzana, 2020; Lewis; Shope, 1931; Oliveira; Pijoan, 2004).

Morfologicamente, trata-se de uma bactéria pequena, pleomorfica, Gram-negativa.
Em animais jovens, esta associada a ocorréncia da doenca de Glésser, enquanto em suinos
adultos ¢ responsavel por quadros de pneumonia (Ni ef al., 2020; Oliveira; Pijoan, 2004).
Este patogeno, considerado oportunista, coloniza o trato respiratdrio superior dos suinos
ainda nas primeiras semanas de vida, podendo ser encontrado inclusive em rebanhos de alta
sanidade (Dickerman; Bandara; Inzana, 2020).

A incidéncia de G. parasuis nos rebanhos e seus impactos econdmicos na produgao
sdo significativos, causando perdas produtivas de até 60% (Zhang et al., 2014). Além disso,
0 agente participa ativamente de coinfecgdes com outros patdogenos respiratorios, como

PCV2, PRRSV e virus da Influenza Suina (Dickerman; Bandara; Inzana, 2020).

2.2.6.1 Patogénese e viruléncia
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Atualmente G. parasuis ¢ classificado em 15 sorovares que se distinguem em relagao
ao grau de viruléncia (Kielstein; Rapp-Gabrielson, 1992; Zhu et al., 2024). Apesar disso,
ainda existe um nimero considerado de isolados em que ndo foi possivel realizar
classificagcdo (Zhu et al., 2024).

De maneira geral, ainda ha necessidade de esclarecimentos acerca do processo pelo
qual G. parasuis causa lesao no tecido pulmonar, sendo que seus mecanismos de viruléncia
sdo bastante variaveis entre os sorovares estudados (Blackall; Turni, 2013). Entre os
mecanismos de acdo deste patdogeno, observa-se a ativacao de mecanismos de escape do
sistema imune do hospedeiro. Dessa forma, sdo observadas atividades de proteases em
imunoglobulinas, resisténcia a fagocitose, resisténcia ao complemento no soro € mecanismos
de adesdo e invasdo das células do hospedeiro (Zhang et al., 2014).

Na atividade de proteases, G. parasuis ¢ capaz de realizar a clivagem de
imunoglobulinas A suina (IgA). Esse mecanismo de agdo ¢ essencial para que o patdégeno
possa superar a barreira das mucosas respiratorias das vias aéreas superiores € iniciar o
processo de colonizagdo sist€émica do organismo (Mullins et al., 2011; Zhang et al., 2014).
A resisténcia a fagocitose estd associada a expressdo das proteinas VtaAdS e ViaA9,
responsaveis pela resisténcia do patdgeno contra células fagociticas (Costa-Hurtado et al.,
2012; Olvera et al., 2009). Além disso, a infec¢cdo estimula a liberagdo de citocinas pro-
inflamatérias, como interleucina-6 (IL-6) e IL-8, que contribuem para o processo
inflamatorio local (Bouchet et al., 2009; Zhang et al., 2014).

Ap6s ultrapassar as primeiras barreiras de defesa, a bactéria pode alcangar a corrente
sanguinea, onde a partir de intensa multiplicagdo, resultard em quadros de septicemia. Nessa
fase, G. parasuis utiliza mecanismos de evasdo ao sistema complemento, mediados por
proteinas de superficie (ex. OMPs - proteinas externas de membrana, LOS -
lipoligossacarideos, proteinas de superficie de capsula) que conferem resisténcia a lise sérica
e persisténcia do microrganismo no hospedeiro (Xu et al., 2013; Zhang et al., 2014).

A multiplicagdo bacteriana nos tecidos desencadeia uma intensa resposta
inflamatoria, responsavel pelos sinais clinicos da doenca (Costa-Hurtado; Aragon, 2013).
No trato respiratorio, a infec¢do pode induzir apoptose das células do epitélio traqueal,
contribuindo para a formagao de lesdes e comprometimento da mucosa (Bouchet et al.,

2009).

2.2.6.2 Sinais clinicos
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Os sinais clinicos da doenga de Glésser sdo inespecificos e, inicialmente incluem
manifestagdes gerais como febre, tosse e respiragdo abdominal. Quando ocorre a
disseminag@o para as articulagdes, observa-se aumento do volume articular e claudicacao
(Aragon et al., 2010). Nos casos mais graves, com acometimento do sistema nervoso, os
suinos podem ser encontrados em decubito lateral, apresentando movimentos de pedalagem
e tremores musculares (Aragon et al., 2010). A intensa multiplicagdo bacteriana e o
desenvolvimento de bacteremia podem evoluir para quadros de poliserosite, artrite,
meningite, pneumonia e até mesmo sepse, com curso clinico fatal (Dickerman; Bandara;
Inzana, 2020; Oliveira; Pijoan, 2004).

Devido ao carater oportunista de G. parasuis, a doenga ¢ mais comumente observada
em suinos jovens, especialmente nas fases de maternidade e/ou creche (Ruggeri et al., 2020).
Animais entre 3 semanas e 4 meses de idade sdo o grupo mais suscetivel, sendo o estresse
ambiental um fator determinante para a imunossupressao e predisposi¢ao a infecgao (Ni et
al., 2020). Nessa faixa etaria, os casos agudos cursam com polisserosite fibrinosa, podendo
estar associado a pneumonia catarral purulenta (Aragon et al., 2010).

Apesar da manifestacao clinica ser mais frequente em animais jovens, surtos também
tem sido relatados em suinos adultos, em fase de terminagdo das produgdes (Dickerman;
Bandara; Inzana, 2020). Nesses casos, a infeccdo geralmente assume carater cronico,
associado a redugdo no ganho de peso e polisserosite observada em avaliacao necroscopica

(Aragon et al., 2010).

2.4 Panorama da Suinocultura no Maranhao e na Ilha do Maranhao

O estado do Maranhdo apresenta uma producdo agropecudria diversificada,
abrangendo diferentes tipos de atividade na criagdo de animais, entre elas principalmente a
bovinocultura, avicultura e suinocultura (IBGE, 2024). Quando se trata da cria¢ao de suinos,
a Pesquisa da Pecuaria Municipal (PPM) apresentou que o estado possui um efetivo de
961.749 cabegas, com um registro de 70.517 estabelecimentos de producao para a espécie
pelo Censo Agropecuario de 2017 (IBGE, 2024).

Dos 217 municipios maranhenses, cinco se destacam no quantitativo de rebanhos,
sendo eles Vargem Grande, Balsas, Pirapemas, Candido Mendes e Timon. Analisando
espacialmente, percebe-se que tais municipios representam as diferentes regides do estado —
norte, sul, oeste e leste, demonstrando a ampla distribui¢do territorial da atividade suinicola

no Maranhao (Figura 1).
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Figura 1: Mapa de densidade de rebanho suino por municipio no Estado do Maranhao
(2024).
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Fonte: elaboracdo propria (2025). Dados - Pesquisa da Pecuaria Municipal - IBGE (2024).

Em 2024, o rebanho suino do Maranhao representou 2,19% (961.749/43.914.785) do
rebanho nacional, posicionando o estado como o 12° maior produtor do pais. Na regido
Nordeste, o Maranhdo ¢ o 4° maior produtor, ficando atrds do estado do Cearéd - 3,01%
(1.324.480/43.914.785), Bahia - 2,58% (1.134.931/43.914.785) e Piaui - 2,46%
(1.084.572/43.914.785). Embora esse percentual seha baixo baixo quando comparado aos
estados de maior producdo no pais, ele se mantém relativamente estavel na série historica,

conforme indicado pelos dados dos tltimos cinco anos (Quadro 1).

Quadro 1: Série temporal de rebanho suino no Brasil e no Maranhao.

SERIE TEMPORAL DO REBANHO SUINO NO BRASIL E NO MARANHAO (2020 - 2024)
(cabecas)
ANO
2020 2021 2022 2023 2024
Brasil 41.211.188 42.550.892 44.388.351 43.124.200 43.914.785
Maranhao 1.030.544 996.815 984.666 975.387 961.749
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% 2,5 2,34 2,21 2,26 2,19
Fonte: elaboragdo propria (2025). Dados: Pesquisa da Pecuaria Municipal - IBGE (2021 - 2025).

Apesar do nimero pouco expressivo a nivel nacional, a espécie suina para o estado
se apresenta como a terceira mais populosa, pelo calculo de indice demografico (ID), com
um valor 3,13 cabegas/km?, ficando atras somente dos planteis de aves e o rebanho bovino
maranhense (Silva et al., 2023).

Quando se trata das tipologias dos estabelecimentos de criagdao, podem ser citados
dois tipos especificos: estabelecimentos de agricultura familiar e ndo familiar. Segundo
dados do Censo Agropecuario (2017), 85,14% dos estabelecimentos sdo de agricultura
familiar no estado (Santos ef al., 2020). Na atividade da suinocultura, de todo o efetivo do
rebanho estadual, percebe-se que essa categoria de producdo compreende 79-86% dos
animais no Maranhdo (Santos et al., 2020; Silva ef al., 2023), o que demonstra que grande
parte das cria¢des sdao de origem de médio a pequeno produtor.

Em contraste a essa informacdo, o municipio de Balsas, que ¢ um dos lideres de
concentragcdo de animais (IBGE, 2024), ¢ caracterizado fortemente por uma suinocultura
intensiva, sendo a localizagdo da maior granja tecnificada do estado, trabalhando com
controles sanitario, zootécnico e reprodutivo (Saraiva et al., 2022).

Essa diferencga desses dois tipos de producao fica expressa principalmente nos niveis
de tecnologia adotados pelos produtores para a criacdo de suinos, pois hd um desequilibrio
em relacdo a tecnificagdo entre as propriedades (Santos et al., 2021; Saraiva et al., 2022).
Tais propriedades de agricultura familiar, de carater de subsisténcia com ou ndo comércio
de produc¢do, requerem maior atencao devido aos possiveis riscos sanitarios oriundos da
criacdo com déficits de biosseguridade, como vacinagdo, vermifugagdo, vazio sanitario e
auséncia e/ou reduzida assisténcia técnica veterinaria (Ferreira, H. et al., 2021; Saraiva et
al., 2022).

Na Regido Tocantina, de maneira geral, as criagdes de suinos sdo de pequenos
produtores, agricultores familiares, sem ligacdo com empresas ou organizagao dos atores da
atividade em cooperativas ou associacdes (Acioly ef al., 2023). Embora muitos produtores
atendam as exigéncias sanitarias minimas para a criagcdo de suinos, uma parcela significativa
conduz a producdo em desacordo com as normas basicas, evidenciando a necessidade de
programas de educagdo sanitdria e treinamento em boas praticas de fabricagdo (Acioly et al.,

2023).
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Ja na regido da Baixada Maranhense, modelos ultra-extensivos de manejo foram
registrados na criacdo de suinos baixadeiros, com deficiéncias relacionadas a estrutura das
instalacdes, nutricdo dos animais, manejo sanitirio e acompanhamento profissional por
técnicos habilitados (Ferreira, H. ef al., 2021).

Quando se trata da [Tha do Maranhao, a regidao abrange quatro municipios, sendo eles
Sdo Luis — a capital do estado, Sao José de Ribamar, Pago do Lumiar e Raposa. Esses
municipios, apesar de constituirem uma regido majoritariamente urbana da ilha, também sdo
reconhecidos por possuirem regides de agricultura periurbana, com a presenca de pequenos
e médios produtores de suinos nas regides (Rocha; Ottati; Campos, 2018).

Em Sao Luis, o sistema de produgdo classifica-se predominantemente como
comercial independente, em que o proprio produtor ¢ responsavel pela criagdo e
comercializacdo dos animais (Neta et al., 2020). Chama-se atengdo que essa classificacao
pode ser atribuida mesmo a propriedades com baixa assisténcia técnica, como ocorre com
grande parte dos produtores da ilha (Neta et al., 2020; Rocha; Ottati; Campos, 2018).

Diferentemente de outras regides do estado, a suinocultura da Ilha do Maranhao,
apesar do carater familiar, adota principalmente sistema de criacdo intensivo a semi-
intensivo. Porém, ainda com a presenca de instalagdes mais rusticas, manejo nutricional
ainda limitado e pouco controle em relacdo a reproducao dos animais (Rocha; Ottati;
Campos, 2018).

Outro fator importante na avaliagdo da atividade da suinocultura é em relagdo a
movimentagdes de animais e suas finalidades. Especificamente para o municipio de Sao
Luis, Neta et al. (2020) identificou uma queda no nimero de Guia de Transito Animal (GTA)
para o municipio, entretanto com um expressivo aumento do nimero de cabegas de animais,
sendo a principal finalidade de movimentagdo o abate. Entre os municipios de maiores
envios, a cidade de Balsas destacou-se com o maior quantitativo, também para abate na
capital (Neta et al., 2020).

Essas movimentacdes registradas dizem respeito aos abates inspecionados na regiao,
principalmente justificadas pela movimentag¢ao de animais provenientes do polo de criagdo
intensivo do municipio de Balsas (Neta et al., 2020; Saraiva et al., 2022). Entretanto, dos
animais criados nos municipios da ilha, a situagdo de abate ocorre de maneira divergente. E
comum o cendrio em que os criadores vendem os animais vivos ou abatidos para feiras,
agougues e restaurantes de forma clandestina, muitas vezes no proprio entorno ou em bairros

proximos as criagdes (Rocha; Ottati; Campos, 2018).

Processo Associado: 23129.001088/2026-83 Péagina 119/151



27

De maneira geral, constata-se que a atividade de suinocultura ¢ um ramo relevante
da pecuaria no estado do Maranhao, porém ainda enfrenta desafios especificos que limitam
o desenvolvimento do setor. A estrutura organizacional e estrutural da cadeia de agricultura
familiar exige atencao prioritaria para a melhoria das criagdes nos aspectos de infraestrutura,
manejo reprodutivo, assisténcia técnica, sanitaria e boas praticas de fabricagdao. Além disso,
destaca-se a importancia do papel da educagdo sanitaria para incentivar a regularizacao dos
produtores, uma vez que a atuagdo de maneira clandestina ¢ um fator limitante para o

desenvolvimento adequado da suinocultura.
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3 OBJETIVOS

3.1 Objetivo geral

Avaliar a presenga de agentes do Complexo de Doencas Respiratorias de Suinos

(CDRS) em suinos submetidos ao abate na Ilha do Maranhdo — MA.
3.2 Objetivos especificos
e Investigar a presenca de DNA dos agentes Circovirus Tipo 2, Actinobacillus
pleuropneumoniae e Glaesserella (Haemophilus) parasuis em amostra de pulmao de

suinos abatidos em estabelecimentos com e sem inspec¢ao sanitaria;

e Avaliar estatisticamente a associacao de agentes em coinfecgoes.
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4 MATERIAL E METODOS

4.1 Origem das amostras

A amostra utilizada foi calculada pelo software EPI-Info 6 (Atlanta, GA, EUA),
utilizando como parametros: rebanho suino do estado; prevaléncia estimada de 50% para M.
hyopneumoniae, com margem de erro de 8%. Desta forma, foram avaliados 150 suinos por
amostragem aleatoria, 65 oriundos de abate fiscalizado e 85 de abate ndo fiscalizado
(Rodrigues et al., 2023).

As 150 amostras de fragmentos de pulmao de suinos foram coletadas da regido
cranioventral dos lobulos pulmonares, entre os anos de 2019 a 2021, armazenadas em
microtubos estéreis e mantidas a — 20°C, conforme descrito por Rodrigues et al. (2023).
Destas, sabia-se previamente que 44 sdo positivas para o agente bacteriano M.
hyopneumoniae, através de avaliacdo por qPCR para o gene p183 (Rodrigues et al., 2023).

As amostras sdo provenientes de distintos locais da [lha do Maranhdo, sendo: um
abatedouro certificado pelo Servico de Inspecao Estadual - S.ILE (65 amostras) e 6 pontos de
abate sem inspeg¢ao (85 amostras) (figura 2). As coletas foram realizadas com aprovacao do

Comité de Etica em Experimentagio Animal - UEMA, sob o protocolo de n® 020/2019.

Figura 2: Mapa dos pontos de coletas georreferenciados. Sistemas de Coordenadas Geograficas
Sirgas Datum 2000.
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Fonte: elaborag@o propria (2024). Software QGis versdo 3.40.2 — Bratislava.

4.2 Analise molecular

4.2.1 Extragao de DNA

As amostras foram submetidas a extra¢cdo de DNA, utilizando o kit comercial Wizard
Genomic DNA Purification (Promega® - Madison, Wisconsin, EUA), de acordo com as

instru¢des do fabricante.

4.2.2 Reagdo em cadeia da polimerase (PCR) para gene endogeno

Foi realizado PCR convencional para o gene enddgeno Citocromo B (Cyt B) para
verificar a integridade e presenga de inibidores nas amostras de DNA extraido, utilizando os
iniciadores Cyt B1-F 5’ - CCATCCAACATCTCAGCATGATGAAA - 3’ e Cyt BI-R 5° -
GCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTCA - 3, descritos por Steuber; Abdel-Rady; Clausen
(2005), visando a amplifica¢do de um fragmento de 359 pares de base (bp).

O material extraido foi amplificado, utilizando 6,25 pL de Taq DNA Polymerase
(Promega®), 0,5 puL de cada primer (10 pmol), 4,25 pL de dgua ultrapura e 1pL de DNA. A
reacdo em termociclador consistiu em uma desnaturagao inicial de 94°C durante 5 minutos,
seguida de 34 ciclos de 94° C durante 30 segundos, anelamento de 55°C durante 45 segundos,
extensdo de 72° C durante 30 segundos e extensao final de 72° C durante 10 minutos. O
produto amplificado foi submetido a eletroforese em gel de agarose 1,5% corado com

SYBR® Safe DNA Gel Stain e visualizado sob luz UV ap0ds eletroforese (60 V, 40min).

4.2.3 PCR para agentes do Complexo Respiratorio dos Suinos

4.2.3.1 PCR em tempo real quantitativa (QPCR) para PCV2

As amostras positivas na PCR convencional para o gene Cyt B foram submetidas a
reagdo de qPCR para PCV2, baseada no gene que codifica a enzima replicase (rep), conforme
descri¢ao por Henrique et al. (2018) - fragmento alvo de 144 pares de base (bp). A reacao
foi realizada com 500 ng de DNA total, 25 pmol de cada primer e 5 pmol de sonda, utilizando
0 GoTaq® Probe qPCR Master Mix (Promega®), conforme protocolo do fabricante. O

programa de amplificagdo incluiu uma desnaturagdo inicial a 95°C por 10 min, seguida por
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45 ciclos de desnaturagdo a 95°C por 15 segundos, anelamento a 52°C por 30 segundos e
extensao a 60°C por 20 segundos (Strait et al., 2008; Henriques et al., 2018). Para
quantificagdo das copias de DNA/uL, foi utilizada sequéncia alvo com gBlocks (Integrated
DNA Technologies, Coralville, lowa, EUA) para PCV2. Foram realizadas dilui¢des seriadas
para verificar padrao com diferentes concentragdes de DNA, contendo a sequéncia alvo (2,0
x 107 copias/uL a 2,0 x 102 copias/uL). Agua ultrapura (Invitrogen, Carlsbad, California,

EUA) foi o controle negativo.

4.2.3.2 PCR convencional para analise filogenética para Circovirus Tipo 2

Para andlise filogenética dos isolados de PCV2, um total de 25 amostras foram
escolhidas a partir do resultado da qPCR, de acordo com a menor quantidade de ciclos
obtidos na reagdo (Ct), as quais foram submetidas a PCR convencional para o gene ORF2
(Dinh et al, 2021). Foram  utilizados os  iniciadores = PCV-2-F-
ATGACGTATCCAAGGAGGCG e PCV-2-R- TTAAGGGTTAAGTGGGGGGTC (Dinh
et al., 2021). O gene ORF2 foi amplificado a partir de 6,25 pL de Taq DNA Polymerase
(Promega®, Madison, WI, EUA), 0,5 uL de cada primer (10 pmol), 4,25 pL de dgua
ultrapura e 1 pL de DNA, utilizando-se o termociclador. A rea¢do consistiu em uma
desnaturagdo inicial de 95°C durante 3 minutos, seguida de 33 ciclos de 94° C durante 1
minutos, hibridizagdo de 58°C durante 1 minuto, extensdo de 72° C durante 45 segundos, e
uma extensao final de 72° C durante 5 minutos.

Os produtos amplificados foram purificados utilizando o kit Wizard® SV Gel and
PCR Clean-Up System (Promega®, Madison, WI, EUA), seguindo as recomendagdes do
fabricante. O DNA purificado foi quantificado utilizando um espectrofotdmetro NanoDrop
2000 (Thermo Scientific, San Jose, CA, EUA). Amostras com quantificacdo de DNA-alvo
acima de 1.000 copias/puL por qPCR e apresentando bandas tnicas e fortes na cPCR foram
selecionadas para sequenciamento. O sequenciamento foi realizado em um sequenciador
ABI PRISM 3700 Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, EUA), seguindo o
método de terminagdo da cadeia didesoxinucleotidica (Sanger; Nicklen; Coulson, 1977).

Os eletroferogramas das sequéncias obtidas foram analisados usando o software
FinchTV 1.4 (Geospiza, Seattle, WA, EUA). A sequéncia consenso, correspondente as fitas
de DNA direta e reversa, foi gerada usando o CAP3 — Sequence Assembly Program (PRABI-
Doua, Villeurbanne, AURA, Franca). As sequéncias de nucleotideos, salvas no formato

FASTA, foram alinhadas com 29 sequéncias homologas obtidas do banco de dados
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GenBank. As sequéncias do gene ORF2 foram alinhadas usando a ferramenta Clustal/W no
BioEdit 7.2 e ajustadas manualmente. O alinhamento cobriu 620 bp, incluindo lacunas. Uma
sequéncia PCV3 (MF(0792531) foi usada como um grupo externo. A arvore filogenética foi
construida usando o método da maxima verossimilhang¢a, com base no modelo evolutivo de
Kimura de 2 parametros de melhor ajuste (Kimura, 1980). O suporte do clado foi avaliado
pela analise bootstrap (Felsenstein, 1985) com 1.000 réplicas no software MEGA10 (Kumar
et al. 2018).

4.2.3.3 PCR convencional para Actinobacillus pleuropneumoniae e Glaesserella parasuis

As amostras foram avaliadas por PCR convencional para detec¢io de material
genético dos agentes: A. pleuropneumoniae e G. parasuis. As reacdes foram realizadas
conforme descrito em literatura para os respectivos primers de cada agente (Quadro 2) e os
produtos amplificados foram avaliados em eletroforese em gel de agarose 1,5% corado com

SYBR® Safe DNA Gel Stain e visualizado sob luz UV ap0ds eletroforese (60 V, 40min).

Quadro 2: Sequéncias de primers utilizados para pesquisa molecular.

AGENTE GENE TAMANHO SEQUENCIA 5° — 3’ REFERENCIA
(bp)
A. Proteina 951bp F - AAG GTT GAT ATG TCC GCA CC Sun et al. (2021)
pleuropneumoniae | LPF R - CAC CGA TTA CGC CTT GCC A
G. parasuis 16S TRNA 821bp F - GTGATGAGGAAGGGTGGTGT Oliveira; Galina;
R - GGCTTCGTCACCCTCTGTA Pijoan (2001)

Para A. pleuropneumoniae, o material extraido foi amplificado, utilizando 12,5 pL
de Taqg DNA Polymerase (Promega®), 2 puL de cada primer (10 pmol), 6,5 uL de agua
ultrapura e 2pulL de DNA. A reagdo em termociclador consistiu em uma desnatura¢ao inicial
de 95°C durante 2 minutos, seguida de 30 ciclos de 95° C durante 30 segundos, anelamento
de 65°C durante 30 segundos, extensdo de 72° C durante 2 minutos e extensao final de 72°
C durante 10 minutos. Como controle negativo foi utilizado agua ultrapura e, como controle
positivo, material extraido da vacina comercial Porcilis APP® (Paco de Arcos, Lisboa,
Portugal).

Para amplificacdo de G. parasuis, o material extraido foi submetido a PCR
convencional, utilizando 12,5 uL. de Taq DNA Polymerase (Promega®, Madison, W1,
EUA), 0,75 pL de cada primer (10 pmol), 9 pL de 4dgua ultrapura e 2pL. de DNA. A reagdo
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em termociclador consistiu em uma desnaturagao inicial de 95°C durante 2 minutos, seguida
de 30 ciclos de 94° C durante 30 segundos, anclamento de 59°C durante 30 segundos,
extensdao de 72° C durante 2 minutos e extensdo final de 72° C durante 10 minutos. Como
controle negativo foi utilizado dgua ultrapura e, como controle positivo, material extraido da
vacina comercial Porcilis Gliasser® (Pago de Arcos, Lisboa, Portugal).

Os produtos amplificados para todos os agentes foram submetidos a eletroforese em
gel de agarose 1,5% corado com SYBR® Safe DNA Gel Stain (Waltham, MA, EUA) e

visualizado sob luz UV ap6s eletroforese (70 V, 40min).

4.3 Analise estatistica

Para avaliar a associacdo entre os diferentes patdgenos e a relacdo de positividade
entre as categorias de abate, foi utilizado o teste exato de Fisher, em tabelas de contingéncia
2 x 2, considerando a presenga ou auséncia de cada agente. Esse teste ¢ indicado para
amostras pequenas ou distribuigdes com frequéncias baixas, proporcionando um valor de p
exato para a relacdo entre as variaveis. Para avaliagdo da positividade em relagdo as
categorias de abate, foi utilizado o teste qui-quadrado. Resultados com p < 0,05 foram
considerados significativos. Todas as analises foram realizadas no software RStudio©

versao 2024.12.1+563 "Kousa Dogwood".
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5 RESULTADOS

Da amostragem de 150 animais, 121 apresentaram positividade para o gene endégeno

citocromo B (Cyt B) e foram utilizadas para as analises moleculares.

5.1 Deteccdo e analise filogenética de PCV2 (qPCR)

Na pesquisa para PCV2, foi obtido um percentual de positividade de 66,95% (n =
81/121), com quantidades de copias do gene que codifica a enzima replicase (rep) variando
de 3,28 x 10" a 5,38 x 10°. A média encontrada de copias do fragmento foi de 1,31 x 10*
copias. A eficiéncia da qPCR variou de 90,2% a 100,35%; o coeficiente de determinagdo
variou de 0,998 a 0,999; a inclinagdo variou de -3,59 a -3,228; ¢ a interceptacao do eixo Y
variou de 39,82 a 41,68.

Na analise filogenética, das amostras submetidas a PCR convencional para o gene
ORF2 de PCV-2, somente 4 apresentaram produto amplificado de qualidade para ser
sequenciado, sendo as sequéncias obtidas submetidas a avaliacdo filogenética (figura 5).
Trés amostras apresentaram alinhamento com isolados de genotipo tipo A (PCV2a) e um
com isolados de genotipo tipo B (PCV2b), constando a ocorréncia desses dois gendtipos no

grupo avaliado.

Figura 5: Arvore filogenética dos isolados para o agente PCV2. A historia evolutiva foi inferida
utilizando o método da maxima verossimilhanca ¢ o modelo Kimura de 2 parametros. Esta analise
envolveu 29 sequéncias de nucleotideos. Havia um total de 620 posi¢des no conjunto de dados final.
As andlises evolutivas foram conduzidas no MEGA X. Uma sequéncia do circovirus suino tipo 3
(PCV-3) (nimero de acesso MF(079253.1) foi usada como grupo externo para o enraizamento da
arvore. Os losangos laranja indicam as sequéncias isoladas nesta pesquisa.
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Fonte: Silva, E. M. C. (2024).

OL377718.1 | PCV2 isolate Germany 18 16852 16d | Alemanha

OL377512.1 | PCV2 isolate Thai SP30 4d | Thailand

OL377500.1 | PCV2 isolate Italy 262017 2d | taly

OL377681.1 | PCV2 isolate Canada 24504684 | Canada

KR058356.1 | PCV2 strain SH140625-2 | China

OL377444.1| PCV2 isolate Col Ant 2 49 17d | Colombia

OP184929.1 | PCV2 isolate PCY2/Swine/00105/Tanzania/2022 | Tanzania

0 PIGMAB 17

0L377348.1 | PCV2 isolate France 12473 15b | France
OL377467.1 | PCV2 isolate Den 88 1 23b | Denmark
MN593297.1 | PCV2 isolate B.F12.2 | Poland
MZ422384.1 | PCV2 isclado TOB | Indonesia
OL377135.1 | PCV2 isolate USA D19-20324 067a | USA
MZ866174.1 | PCV2 isclate ETH16| Ethiopia
0L377328.1 | PCV2 isolate NL 3354 1 9a | Netherlands
0L377291.1 | PCV2 isolate Spain 45571a | Spain
KX670785.1 | PCV2 isolate PCV2-313 | Spain

OL377324.1| PCV2 isolate Belg 154 5a | Belgium

S ‘ PIGMABY 25

S ’ PIGMABr_30

I ‘ PIGMABF 21

EU281623.2 | PCV2 isolate boar 01 | Brazil

KC261600.1 | PCV2-B strain BRA JAV1 2008 | Brazil

KC261601.1 | PCV2-B strain BRA JAV2 2008 | Brazil

EU148503.1 | PCV2 isolate DK1980PMWSfree | Denmark

EU148505.1 | PCV2 isolate DK1990PMWSfree | Denmark

KM360057.1 | PCV2 isolate SH | China

LC004750.1 | PCV2 isolate: MZ-5 | India

MF079253.1 | Porcine circovirus 3 strain PCV3-BR/RS/6 complete genome
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5.2 Deteccgio de A. pleuropneumoniae e G. parasuis (cPCR)

Na pesquisa para deteccdo dos patdgenos bacterianos respiratoérios por PCR
convencional, nenhuma das amostras avaliadas confirmou a presengca de A.
pleuropneumoniae. Entretanto, seis amostras (4,9%) foram positivas para o agente da doenca

de Gléasser, G. parasuis (figura 3).

Figura 3: Eletroforese em gel de agarose a 1,5% corado com SybrSafe®. Os amplimeros mostrados
na foto sdo relativos 8 PCR convencional para a regido génica 16S do rRNA de Glaesserella parasuis.
MM: marcador de peso molecular; CN: Controle negativo; CP: Controle positivo; 1,2, 3,4, 5 ¢ 6:
amostras amplificadas; 7, 8, 9: amostras negativas

Glaesserella (Haemophilus) parasuis

Fonte: elaboragdo propria (2025).

5.3 Coinfeccoes identificadas

Tendo em vista os resultados de Rodrigues et al. (2023), onde 44 amostras dos
mesmos fragmentos utilizados nesta pesquisa foram positivas para M. hyopneumoniae,
também foi possivel identificar combinagdes de coinfecgdes com este patdogeno.

Das 81 amostras positivas para PCV2, 48 (59,25%) foram positivas somente para o
agente viral, enquanto 29 (35,8%) também apresentaram positividade M. hyopneumoniae.
Das seis amostras positivas para G. parasuis, somente uma foi positiva como infec¢ao unica
(16,66%), enquanto as outras cinco também apresentaram positividade para mais de um
agente da pesquisa: trés amostras foram positivas para G. parasuis € PCV2 (50% - 3/6), uma
para G. parasuis € M. hyopneumoniae (16,66% - 1/6), e uma amostra apresentando
positividade tripla com G. parasuis, M. hyopneumoniae e PCV2 (16,66% - 1/6).

O grafico upset abaixo apresenta um resumo das combinagdes de coinfecgdes

encontradas (figura 4).

Figura 4: Grafico Upset demonstrando as intersegoes entre as infecgdes por Mycoplasma
hyopneumoniae, PCV2 e Glaesserella (Haemophilus) parasuis. Barras verticais: quantidade positiva
para infec¢do tinica ou combinacdo de patdgenos (intersecdes). Barras horizontais: numero total
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positivo para cada patdgeno isoladamente. Matriz inferior: pontos pretos indicam os patogenos
resentes em cada combinac¢do, com linhas conectando os patogenos detectados simultaneamente.

43
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Fonte: elaboragdo propria (2025). RStudio© versdo 2024.12.1+563 "Kousa Dogwood".
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Na andlise estatistica para as associagdes entre as duplas de patdgenos através do teste exato
de Fisher, os valores de p obtidos para PCV2 — M. hyopneumoniae, PCV2 — G. parasuis e
G. parasuis — M. hyopneumoniae foram acima de 0,05. Valores de p > 0,05 indicam auséncia

de associagdo estatistica significativa entre as infec¢des detectadas.

5.4 Avaliacao nas categorias de abate

Na avaliagdo quanto a categoria dos estabelecimentos de abate, as amostras que
apresentaram positividade sdo tanto de origem de abate fiscalizado quanto de abate nao
fiscalizado, como demonstrado no quadro 3. Somente infec¢des unicas pelo agente viral
PCV2 foram detectadas nas amostras de abatedouro inspecionado, enquanto todas as demais
combinagdes de infeccdo e coinfeccdes foram de abatedouros irregulares na Ilha do

Maranhio.

Quadro 3: Classificacdo das combinagdes de infec¢do por categoria de abate.

Tipo de infecgdo ABATE FISCALIZADO ABATE NAO FISCALIZADO
PCV2 202 61°b
PCV2 + M. hyopneumoniae 0 29
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G. parasuis 0 1
G. parasuis + PCV2 0 3
G. parasuis + M. hyopneumoniae 0 1
PCV2 + G. parasuis + M. 0 1
hyopneumoniae
TOTAL 20 96
Nota: valores seguidos de letras diferentes indicam diferenga estatistica significativa pelo teste de Qui-
quadrado (p < 0,001).

Fonte: elaboragdo propria (2025).

Das amostras obtidas do abate irregular, cinco pontos de coleta consistiram de pontos
em feiras que recebiam os animais abatidos sem inspe¢do e um galpao de abate clandestino.
Quando avaliadas as duas porcentagens de acordo com a categoria de abate (com e sem
inspecao) para infeccdes envolvendo o agente PCV2, observou-se uma diferenca estatistica

pelo teste de qui-quadrado de Pearson (p < 0,001).
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6 DISCUSSAO

Esta pesquisa demonstrou uma alta taxa de positividade para o agente viral PCV2
pela técnica de qPCR. No Estado do Maranhao, essa ¢ a primeira descri¢ao deste agente
viral, com presenga de coinfeccdes em amostras de pulmao de suinos, tanto em animais
oriundos de sistemas tecnificados, com maior acesso as tecnologias de criagdo, com abate
inspecionado, quanto em criagdes de agricultura familiar, com acompanhamento técnico
reduzido e abate sem inspegao.

A incidéncia de PCV2 nos rebanhos mundiais e brasileiros ¢ bastante variavel.
Apesar de ser considerado um agente comum na populagdo de suinos em todo mundo
(Opriessnig et al., 2020), sua detec¢ao pode ser mascarada pelo fato de que muitos animais
podem ser portadores assintomaticos do virus o que também contribui para disseminagao
viral e altas taxas de morbidade deste agente (Barbosa et al., 2008; Lippke ef al., 2024).

Em um estudo conduzido por Xiao et al. (2024) em 13 cidades da China, pais com o
maior rebanho suino do mundo, houve a deteccdo de PCV2 em 41,42% das amostras
coletadas entre os anos de 2014 e 2021. A abrangéncia de municipios e a distribui¢do
temporal na coleta das amostras demonstrou a presenca desse agente no pais de maneira
endémica.

Nos Estados Unidos, localizagdo do segundo maior rebanho dessa espécie no mundo,
Cezar et al. (2024) avaliaram a presenca desse agente ao longo de 21 anos, através de andlise
de resultados de PCR em laboratérios veterinarios. De 2002 a 2006, foi observado um
aumento significativo de casos positivos nos animais analisados, porém com uma queda
acentuada a partir do ano de 2007, a qual os autores relacionaram com a maior
disponibilidade vacinal para este agente que aconteceu a partir de 2006. Dessa maneira,
apesar de ndo ter o desaparecimento dos casos, a morbidade de PCV2 nos rebanhos foi
reduzida a partir desse periodo.

No Brasil, essa variagdo de positividade nao ¢ diferente, ndo havendo uma
porcentagem média da presenga do virus entre os rebanhos do pais. No Estado do Espirito
Santo, De Sousa et al. (2023) identificaram a presenca de PCV2 somente em 10% (n =
14/140) das amostras avaliadas através de nested-PCR. Entretanto, em avaliacdo sorologico
realizada por Duque et al. (2020) em abatedouros com recebimento de animais oriundos de
granjas tecnificadas de estados da regidao Nordeste, observou-se a presenca de anticorpos
para PCV2 variando de 73,89% a 90,58% (Estados de Alagoas, Bahia, Ceard, Pernambuco
e Rio Grande do Norte).
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As duas pesquisas utilizaram de técnicas diagnodsticas diferentes, o que pode
influenciar na variagdo dos resultados obtidos entre as técnicas molecular e de sorologia.
Ressalta-se ainda que, para a avaliagdo soroldgica, Duque et al. (2020) estabeleceram como
requisitos de selecdo animais sem vacinagdo prévia nas granjas para PCV2, eliminando a
possibilidade de deteccdo de anticorpos vacinais.

Analisando os dados para este agente em relacao as categorias de abate (com e sem
inspec¢do), percebe-se uma alta taxa de positivos pertencendo ao grupo ndo inspecionado.
Entretanto, uma quantidade importante também foi identificada entre os animais oriundos
do abate inspecionado. Zanella, Morés e Barcellos (2016) descrevem o PCV2 no Brasil como
uma ameagca sanitaria presente de forma endémica na suinocultura tecnificada. Na regido
Nordeste, Pontes ef al. (2014), avaliando 25 suinos, através de 55 amostras de linfonodos e
pulmdo, oriundas de abatedouro inspecionado em Pernambuco, identificou 100% de
positividade nos fragmentos, através da técnica de singletube-nested PCR.

Os animais oriundos do abate inspecionado nesta pesquisa tinham como origem o
polo de criagdo intensa do municipio de Balsas, com destaque em tecnificagdo e tecnologias
de manejo. Entretanto, o percentual de positividade para PCV2 entre essas amostras foi alta
(20/65). Este resultado corrobora com Zanella, Morés e Barcellos (2016) na descri¢ao deste
agente como endémico na suinocultura tecnificada.

Quando se trata do abate ndo inspecionado na Ilha do Maranhao, as amostras foram
provenientes de cinco pontos de coleta que consistiram de feiras que recebiam os animais
abatidos sem inspecdo e diretamente de um galpdo de abate clandestino. Ressalta-se que,
apesar do abate acontecer dentro da ilha, as origens desses animais podem abranger
diferentes municipios do estado, uma vez que a movimentagdo desses animais nao €
acompanhada de registro oficial através da Guia de Transito Animal — GTA. Esta categoria
de abate apresentou uma diferenga estatisticamente significativa em rela¢do a positividade
para PCV2, provavelmente devido as condi¢des associadas a procedéncia e baixo manejo
sanitario neste grupo.

Galindo-Barboza et al. (2024) descrevem que criagdes que apresentam menores
indices de biosseguridade apresentam um aumento nas chances de disseminacdo de
patdgenos, uma vez que esses sistemas de criacdo de baixos niveis de tecnificagdo
contribuem para a manutencao do virus nos rebanhos. No periodo pré-vacinal, antes da
vacina ganhar status comercial abrangente, o foco de prevencdo e controle para circovirose
consistia em reducdo do estresse nas criagdes € minimizagdo das coinfec¢des. Entretanto,

atualmente, hé protocolos modernos, como descrito por Borah ef al. (2024), que priorizam a
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sanitizagdo adequada das instalacdes, controle de vetores ¢ do acesso as fazendas, com
adequado protocolo de imuniza¢do de maneira conjunta, visando alcangar maior barreira de
seguranga contra o virus na suinocultura.

Afolabi et al. (2023) avaliaram os fatores de risco da disseminac¢ao de PCV2, onde
constataram que na auséncia de medidas de biosseguridade adotadas, como quarentena,
controle de visitantes, controle de infecgdes, ha maior probabilidade de ocorrer a
disseminagdo viral. Além disso, os autores avaliariam os agrupamentos espaciais das
granjas, indicando que a proximidade com fazendas infectadas facilita a transmissao,
influenciando na dindmica da doenga nas regides.

Dessa forma, percebe-se que apesar do carater endémico dentro das criagdes
tecnificadas (Zanella; Morés; Barcellos, 2016), as boas praticas de produgdo e gestao
ambiental, redugdo da densidade de animais no rebanho, melhoria da qualidade de estruturas
e seguranga higiénica podem reduzir a disseminacdo de PCV2.

Outro impacto a ser considerado na infeccdo por PCV2 nos rebanhos ¢ a perda
econdmica nas criagdes que tém este patdgeno disseminado. A deteccdo da positividade
deste agente na pesquisa tanto no abate inspecionado quanto no nao inspecionado possui um
impacto direto nos rendimentos para os produtores, sejam registrados ou nao.

A criagdo dos suinos, como atividade de produ¢do de carne, depende de um bom
desenvolvimento dos animais, o que para Gillespie ef al. (2009), acaba tendo um custo maior
por animal na presenga de PCV2. Isso ocorre devido ao aumento da mortalidade nos
rebanhos, baixa eficiéncia reprodutiva, taxa de refugo elevada, além de condenagdo de
carcacas em linhas de abate devido a lesdes como linfadenite necrozante.

Nesta pesquisa foi possivel identificar a presenga de dois gendtipos de PCV2 na
avaliacdo filogenética, gendtipo A e gendtipo B. Em relagdo a variabilidade genotipica para
PCV2, atualmente, sdo reconhecidos nove gendtipos diferentes para PCV2 (a - 1), os quais
possuem determinantes genéticos ligados a composi¢ao do genoma, sendo as variantes
PCV2a, PCV2b e PCV2d distribuidos mundialmente (Franzo; Segalés, 2018; Wang et al.,
2020).

Em estudos no Brasil, ja foi identificada a presenga dos genotipos PCV2a, PCV2b,
PCV2d em suinos domésticos e selvagens (De Castro et al., 2008; Franzo et al., 2015; Gava
et al., 2018; Miotto et al., 2024; Rodrigues et al., 2025). Um estudo retrospectivo realizado
por Rodrigues et al. (2025), demonstrou a presenga do genotipo PVC2d em amostras obtidas
entre os anos de 1967 e 2018, constatando a presenca da circulacdo desse gen6tipo viral antes

da introdug¢do da vacina no pais.
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A identificagdo do gendtipo circulante em uma regiao se faz importante, uma vez que
a viruléncia deste patdogeno também estd associada ao gendtipo especifico envolvido na
infeccdo. PCV2a, PCV2b e PCV2d sdao os mais virulentos, sendo PCV2a e PCV2b
identificados em circulacao nesta pesquisa ¢ PCV2d um importante genotipo dentro dos
mecanismos de coinfecgdes (Oh et al., 2022; Suh; Oh; Chae, 2023). Ressalta-se que, devido
as condicdes da pesquisa, foi possivel avaliagdo somente de 4 amostras em filogenia. Dessa
forma, ndo ¢ possivel descartar a possibilidade de circulagdo dos demais genotipos de PCV2
no Maranhao.

As amostras avaliadas também apresentaram positividade para o agente G. parasuis
(n = 6) e sabidamente havia 44 positivas para M. hyopneumoniae, analisado por Rodrigues
et al. (2023), também sendo identificada uma tinica amostra com positividade para os trés
patoégenos (PCV2 - M. hyopneumoniae - G. parasuis). Dessa maneira, este ¢ o primeiro
trabalho que apresenta a ocorréncia de coinfeccdes por diferentes patogenos com PCV2 no
Maranhao.

O percentual de 35,8% das amostras com PCV2 também apresentaram positividade
M. hyopneumoniae. Opriessnig et al. (2004) e Seo ef al. (2014) identificam essa combinagdo
em uma correlagdo positiva significativa em rebanhos suinos, sendo comum encontra-los em
conjunto na avaliagdo de tecido pulmonar (Ruggeri ef al., 2020).

A coinfec¢cdo entre virus e bactéria frequentemente € capaz de induzir ao
agravamento de lesdes pulmonares, por desenvolvimento de uma maior inflamagdo. Na
avaliagdo deste padrdo de coinfeccdo, observa-se um aumento da severidade das lesdes
originadas pela acdo viral nos pulmdes e nos tecidos linfoides. Essa agdo sinérgica ¢
observada em modelos experimentais de infeccdo sequencial — primeiro a inoculagdo
bacteriana e na sequéncia a viral (Opriessnig et al., 2004).

Seo et al. (2014) sugerem que, dessa forma, a presenga de M. hyopneumoniae atua
de forma que ocorre o aumento da viremia de PCV2. Entretanto, Sibila et al. (2012)
observam que, em casos de inoculagao simultanea, nao ha evidéncias de interagcdes entre os
agentes que potencializam o desenvolvimento das lesdes. Nesse aspecto, a presenca desses
dois agentes etiologicos potencializa o risco para pneumonia causada pelo complexo das
doengas respiratorias dos suinos.

Na avaliacdo de G. parasuis, foram observadas coinfeccoes com PCV2 e M.
hyopneumoniae. Saade et al. (2020) na avaliagdo de interagdes entre agentes do complexo
das doengas respiratdrias dos suinos, classifica esta bactéria como patdégeno secundario no

agravamento da doenca. Quando se trata da interagdo virus-bactéria, os autores determinam
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como de médio impacto. Entretanto, a presenca de PCV2 nos rebanhos favorece a
multiplicagdo de agentes bacterianos oportunistas (Opriessnig; Halbur, 2012).

Na pesquisa de A. pleuropneumoniae, ndo foram encontrados resultados positivos na
amostragem estudada. Apesar desta bactéria ser um dos agentes comumente envolvidos no
complexo respiratorio dos suinos, seu isolamento e identificagdo podem ser comprometidos.
Quando se trata de casos cronicos, a identificagdo do agente se torna mais dificultosa, sendo
responsavel por resultados negativos em culturas e pesquisa em lesdes coletadas em
abatedouros. Nesse estagio tardio, como coletado nesta pesquisa, a identificacao do patdogeno

pode ser reduzida, como explicado por Stringer et al. (2022).
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7 CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados desta pesquisa detectaram a presenga de dois agentes etiologicos do
complexo das doengas respiratérias dos suinos, PCV2 e G. parasuis, além de apresentar
coinfecgdes com M. hyopneumoniae. A alta taxa de positividade para PCV2 indica uma forte
presenca deste agente disseminado nos abates da Ilha do Maranhao, presente em diferentes
modalidades (com e sem inspecdo). O agente viral pode se multiplicar de maneira
assintomatica nos rebanhos, o que corrobora para sua permanéncia mesmo naquelas criagdes
tecnificadas, com maiores indices de biossegurade.

A avaligdo estatistica da relagcdo da positividade de PCV2 com as modalidades de
abate demonstrou um nivel de significancia importante para os animais provenientes do
abate nao inspecionado na Ilha do Maranhao. Apesar da localizagao de coletas de amostras
tenha sido na regido da ilha, a origem desses animais nio ¢ determinada. Isso ocorre devido
a alta movimentagao clandestina de suinos no estado, onde nao ¢ possivel determinar a
origem destes nos municipios de Sdo Luis, Sao José de Ribamar, Pago do Lumiar ou Raposa.

Dessa forma, pode-se inferir que a circulacao deste agente viral estd presente em mais
regidesdo estado, de maneira assintomatica, o que refor¢a a importancia do diagndstico
epidemioldgico. O monitoramento através de estudos continuos contribui para percepcao
real da infec¢do dentro do rebanho suino maranhense.

Nesse contexto, observa-se uma lacuna de informagdes acerca da presenca deste
agente em outras cidades do Maranhdo, sendo necessarios mais estudos para fortalecer a
vigilancia epidemioldgica no estado. Além disso, € importante a interacdo entre os setores
privado e publico, através do trabalho conjunto entre médicos veterinarios autobnomos € o
Servigo Veterinario Oficial — SVO para dectecao precoce de casos.

Entender a dinamica de disseminagdo e coinfec¢des entre esses agentes respiratorios
se faz importante esta avaliacdo de melhores medidas de manejo sanitario, principalmente
com vistas a reducao dos impactos da circovirose por seus impactos econdmicos

significativos dentro da atividade da suinocultura.
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