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RESUMO
Este artigo fornece uma revisão sobre imunidade, diagnóstico e 
aspectos clínicos da doença causada por rotavírus. Também aponta 
as principais mudanças no perfil epidemiológico da doença diarreica 
e na diversidade genética das cepas circulantes de rotavírus do grupo 
A, após a introdução vacinal. O rotavírus do grupo A é o principal 
patógeno associado à gastroenterite em animais. Seu genoma RNA 
segmentado pode levar ao surgimento de cepas novas ou incomuns 
na população humana, por meio de transmissão entre espécies e 
eventos de rearranjo.

Descritores: Gastroenterite/epidemiologia; Diarreia; Vacinação; Técnicas 
de genotipagem

ABSTRACT
This article provides a review of immunity, diagnosis, and clinical 
aspects of rotavirus disease. It also informs about the changes in 
epidemiology of diarrheal disease and genetic diversity of circulating 
group A rotavirus strains following the introduction of vaccines. Group 
A rotavirus is the major pathogen causing gastroenteritis in animals. 
Its segmented RNA genome can lead to the emergence of new or 
unusual strains in human populations via interspecies transmission 
and/or reassortment events.

Keywords: Gastroenteritis/epidemiology; Diarrhea; Vaccination; Genotyping 
techniques

INTRODUÇÃO
A doença diarreica aguda (DDA) é uma síndrome 
causada por diferentes agentes etiológicos (bactérias, 
vírus e parasitas), cuja manifestação predominante é o 
aumento do número de evacuações, com fezes aquosas 
ou de pouca consistência.(1) A DDA, ou gastroenterite, 
é a doença mais comum em todo o mundo e a prin­

cipal causa de mortalidade entre crianças <5 anos de 
idade.(2) A DDA afeta de maneira desproporcional as 
crianças que habitam países de baixa e média renda, as 
quais apresentam uma taxa de incidência maior, devido, 
principalmente, à má qualidade da água potável, ao sa­
neamento inadequado e a fatores de risco nutricionais, 
como a amamentação subótima, e a deficiência de zinco 
e vitamina A.(3) No Brasil, um país de dimensões conti­
nentais e com grande heterogeneidade socioeconômica, 
os dados do monitoramento das DDA entre os anos de 
2000 e 2011 contabilizaram um total de 33.397.413 de 
casos notificados (http://portal.saude.gov.br). Atualiza­
ções sobre a mortalidade total em crianças <5 anos são 
publicadas todos os anos, sendo a estimativa mais re­
cente datada de 2008. O número de mortes devido à 
DDA em crianças dessa faixa etária estimado para 2008 
foi de 1.336.289 milhões, sendo o Brasil responsável por 
3.543 mil mortes.(2)

A gastroenterite em crianças pode ser causada por 
uma gama de enteropatógenos; entretanto a DDA é 
mais comumente associada ao rotavírus. Este patógeno 
viral foi descrito há menos de 40 anos e, rapidamente, 
foi reconhecido como a principal causa de mortalidade 
e morbidade associada à diarreia.(4) Virtualmente, toda 
criança no mundo, tanto nos países desenvolvidos quanto 
em desenvolvimento, será infectada por rotavírus nos 
primeiros 5 anos de vida.(5) No mundo, a DDA causada 
por rotavírus é responsável por um terço de 1 milhão e 
340 mil mortes e por 9 milhões de internações hospita­
lares entre crianças <5 anos.(2) 

O rotavírus também configura como principal agen­
te viral associado à gastroenterite em animais, sendo 
isolado em diversas espécies de mamíferos domésticos 
e selvagens,(6,7) além das aves.(8) Essas infecções geram 
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perdas econômicas importantes entre criações de bovi­
nos, suínos e equinos, por conta do custo com o trata­
mento e da perda de peso dos animais afetados. Ainda, 
evidências de transmissão interespécie e de rearranjos 
entre rotavírus humanos e animais vêm se acumulando 
na literatura. Algumas espécies em particular, como 
cães, gatos, porcos e bois, parecem contribuir de maneira 
mais incisiva e frequente para a diversidade genética 
encontrada em humanos.(9) 

Diante dessas considerações, o presente artigo teve 
por objetivo apresentar uma visão geral sobre a imuni­
dade protetora, diagnóstico, patogênese e aspectos clí­
nicos da DDA causada por rotavírus. Buscou também 
atualizar as informações sobre as vacinas contra rota­
tírus disponíveis comercialmente, assim como apontar 
as principais mudanças no perfil epidemiológico da gas­
troenterite e na diversidade genética das cepas circulan­
tes de rotavírus na era pós-vacinal. Por fim, pretendeu 
abordar a importante interação entre os rotavírus de 
origem humana e animal.

ESTRUTURA DOS ROTAVÍRUS
Os rotavírus pertencem ao gênero Rotavírus e à família 
Reoviridae. As partículas virais íntegras são esféricas, 
com aproximadamente 70 a 100nm de diâmetro, possuem 
capsídeo com simetria icosaédrica e sem envoltório. O 
capsídeo é formado por três camadas proteicas: capsídeo 
interno, intermediário e externo. O capsídeo interno, 
ou core, contém o genoma viral (Figura 1).(1,10) O geno­

ma viral é constituído por 11 segmentos de RNA de fita 
dupla (RNAdf). Cada segmento codifica para uma pro­
teína viral específica, sendo seis proteínas estruturais, 
denominadas viral protein (VP) – VP1, VP2, VP3, VP4, 
VP6 e VP7 e seis proteínas não estruturais denomina­
das non structural protein (NSP) – NSP1, NSP2, NSP3, 
NSP4, NSP5 e NSP6. Os segmentos dos rotavírus são 
monocistrômicos, com exceção do segmento 11, o qual 
codifica para duas proteínas (NSP5 e NSP6).(1,10) 

PATOGÊNESE 
Os rotavírus tem tropismo pelas células apicais que re­
cobrem as vilosidades do intestino delgado, local em 
que infecta os enterócitos maduros. Ao se propagar nos 
enterócitos, o rotavírus provoca a descamação dessas 
células. Com a destruição dos enterócitos, a migração 
das células da cripta para as vilosidades é acelerada, 
provocando a perda temporária da capacidade absor­
tiva do intestino e levando ao quadro de diarreia.(1,11) 
Após a replicação citolítica dos rotavírus nos enteróci­
tos maduros, as novas partículas virais liberadas tam­
bém podem infectar as porções mais distais do intestino 
delgado e/ou serem excretadas pelas fezes.(12) A proteína 
NSP4 exerce papel crucial no desenvolvimento do qua­
dro diarreico, exibindo funções de enterotoxina.(1) Des­
cobertas recentes sugerem que a infecção por rotavírus 
pode se disseminar pelo organismo hospedeiro e resul­
tar em uma infecção sistêmica.(13) Manifestações neu­
rológicas associadas à infecção por rotavírus também 
são relatadas e ocorrem em aproximadamente 2 a 5% 
dos casos, variando de convulsões benignas a encefalite 
letal. No entanto, ainda não está claro se o rotavírus 
permanece ativo e replicando nos sítios extraintestinais 
ou se é apenas transferido passivamente pela corrente 
sanguínea.(11,13) Esses dados juntos sugerem que a pato­
genia causada pelos rotavíurs pode ser mais complexa 
do que é considerada atualmente.

GRUPOS DE ROTAVÍRUS
O gênero Rotavírus engloba vírus que infectam somente 
vertebrados (aves e mamíferos).(1) Os rotavírus possuem 
um antígeno comum, a proteína VP6, presente no capsí­
deo intermediário (Figura 1),(10) denominado antígeno 
de grupo.(1) Os determinantes antigênicos de grupo con­
feridos pela VP6 permitem a classificação dos rotavírus 
em cinco espécies, também denominados grupos de ro­
tavírus, a saber: Rotavírus A (RVA), Rotavírus B (RVB), 
Rotavírus C (RVC), Rotavírus D (RVD) e Rotavírus E 
(RVE) (http://ictvonline.org). Existem também três 
tentativas adicionais de espécies: Rotavírus F (RVF), 

VP: proteína viral; NSP: proteína não-estrutural.
Fonte: Mossel E, Estes M, Ramig F. Coding assignments and virion locations of rotavirus proteins and 3D structure of the rotavirus 
particle [Internet]. [cited 2015 Nov 23]. Available from: http://www.reoviridae.org/dsrna_virus_proteins/rotavirus%20figure.htm(10)

Figura 1. Representação esquemática da estrutura da partícula de rotavírus 
símio (SA11). Note a correspondência entre os segmentos de RNA de fita 
dupla (à esquerda), o diagrama esquemático (à direita, no alto) e a estrutura 
tridimensional do vírus por criomicroscopia (à direita, abaixo)
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Rotavírus G (RVG) e Rotavírus H (RVH).(1,14) Recente­
mente, um novo grupo de rotavírus, o Rotavírus I (RVI), 
foi descrito em cães.(15)

Rotavírus A, RVB, RVC e RVH estão associados à 
gastroenterites agudas em humanos e animais. O RVB 
foi detectado em humanos, bovinos, carneiros, suínos, 
cabras e ratos. O RVC infecta suínos, humanos, bovi­
nos, cães e furões (ferrets).(1) O RVH (cepas J19, B219 e 
ADRV-N) foi primeiramente detectado em humanos na 
China e em Bangladesh e, mais recentemente, em suínos 
no Japão (cepa SKA-1) e no Brasil (cepas BR60, BR63 
e BR59).(16,17) Os RVD, RVE, RVF e RVG foram de­
tectados somente em animais.(1,14) RVD, RVF e RVG 
afetam exclusivamente aves.(1,18) O RVE foi detectado 
somente em suínos.(9,19) 

ROTAVÍRUS DO GRUPO A 
O RVA é o grupo que possui importância epidemioló­
gica e impacto em saúde pública, tanto em humanos 
quanto em animais,(1,9,14) configurando como ponto central 
da presente revisão. 

Classificação dos rotavírus A
Um sistema binário de classificação foi estabelecido para 
RVA, baseado em reações imunológicas e na estrutura 
dos genes das proteínas VP7 e VP4, as quais, indepen­
dentemente, estimulam a produção de anticorpos neu­
tralizantes (Figura 1).(1,10,14) Dessa forma, as cepas de 
RVA são classificadas em VP4 ou “genótipos P” (“P” 
refere-se à “sensível à protease” – protease sensitive) e 
VP7 ou “genótipos G” (“G” refere-se à glicoproteína 
– glycoprotein). Até o momento, 27 genótipos G e 37 
genótipos P foram descritos em RVA provenientes de 
humanos e animais.(14,20) Em 2008, um sistema de classi­
ficação baseado na análise nucleotídica do genoma 
completo foi proposto para o RVA, o qual atribui um 
genótipo específico para cada um dos 11 segmentos de 
RNAdf, sendo os genes VP7-VP4-VP6-VP1-VP2-VP3- 
NSP1-NSP2-NSP3-NSP4-NSP5/6 das cepas de RVA 
descritos utilizando as abreviações Gx-P[x]-Ix-Rx-Cx- 
Mx-Ax-Nx-Tx-Ex-Hx (“x” representa o número arábico 
iniciando-se a partir do 1), respectivamente.(14) A análi­
se da sequência completa do genoma do RVA aumentou 
significativamente a capacidade de reconhecer as rela­
ções genéticas entre as cepas humanas e animais. 

Imunidade contra o rotavírus A 
A infecção natural por RVA confere proteção clínica sig­
nificativa durante uma eventual reinfecção. Estudos de 
coorte conduzidos no México e em Guiné-Bissau mos­

traram que episódios recorrentes de infecção por RVA 
são significativamente mais brandos que o primeiro, 
apresentando eficácia protetora contra uma segunda 
infecção de 77 e 70%, respectivamente.(21,22) Entretanto, 
essa proteção pode ser de curta duração, incompleta ou 
idade-dependente.(1) 

Infecções primárias e secundárias causadas por RVA 
são capazes de promover a produção de anticorpos das 
classes IgG, IgM e IgA no soro, saliva e secreções in­
testinais. A VP6 é reconhecidamente a proteína mais 
imunogênica, estimulando a produção de IgA, princi­
palmente, na mucosa do intestino delgado. As proteínas 
VP7 e VP4 estimulam a produção de anticorpos séricos 
neutralizantes, conferindo proteção genótipo-especí­
fico (homotípica) aos hospedeiros. Embora a resposta 
imunológica clássica dos RVA seja homotípica, existe 
também uma resposta heterotípica, reagindo de forma 
cruzada com os múltiplos genótipos. Reinfecções pelos 
mesmos genótipos G ou P também podem ocorrer, corro­
borando a hipótese de proteção incompleta dos RVA. 
A imunidade passiva que ocorre pela transferência de 
anticorpos através da placenta durante a gravidez e no 
período de aleitamento parece proteger os neonatos da 
infecção por RVA.(1,23,24)

Manifestações clínicas dos rotavírus A
A infecção por RVA pode resultar em um quadro sin­
tomático ou assintomático, dependendo tanto de fato­
res virais quanto do hospedeiro (por exemplo: idade ou 
status nutricional). O período de incubação estimado 
é de 48 horas. Os episódios de diarreia podem variar 
de um quadro leve, com diarreia líquida e duração li­
mitada, a quadros graves, com febre, vômitos, desidra­
tação, desequilíbrio eletrolítico, choque e morte.(23) A 
manifestação da doença geralmente se inicia com febre 
(>39oC) e vômito e, após 24 a 48 horas, diarreia aquosa. 
Os episódios de vômito têm duração <24 horas e os de­
mais problemas gastrintestinais desaparecem em 3 a 7 
dias.(25) A desidratação é uma complicação frequente, 
devido à gravidade da diarreia associada aos episódios 
de vômitos. A terapia de reidratação oral e/ou intra­
venosa para manutenção do equilíbrio osmótico e de 
eletrólitos permanecem como base no tratamento das 
infecções por RVA.(1) 

Crianças e adultos imunocomprometidos (imuno­
deficiência congênita ou transplantes de órgãos) infec­
tados por RVA podem apresentar gastroenterite pro­
longada,(25) mas parece não haver diferença quanto à 
gravidade da doença diarreica entre crianças infectadas 
ou não com o vírus HIV, inclusive no Brasil.(26) 

Não existem antivirais específicos contra a infecção 
por RVA. Rossignol et al.(27) demonstraram que a ni­
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tazoxanida (comercializado no Brasil como Annita®) 
pode desempenhar um papel importante no controle 
da gastroenterite viral em adultos, exibindo boa efeti­
vidade contra RVA. Kim et al.(28) evidenciaram que 
análogos da triacsin C podem agir como antivirais po­
tentes no combate à infecção por RVA. Recentemente, 
plantas medicinais brasileiras foram testadas in vitro. 
Entre as espécies estudadas, Byrsonima verbascifolia, 
Eugenia dysenterica, Hymenaea courbaril e Myracrodruon 
urundeuva apresentaram atividade antiviral potencial 
contra infecção por RVA.(29)

Vacinas contra o rotavírus A
Em 1998, o Advisory Committee on Immunization Practices 
(ACIP) recomendou o uso da vacina RotaShield® 
(RRV-TV) (Wyeth Lederle Vaccines and Pediatrics, 
Marietta, Pensilvânia) em crianças nos Estados Unidos. 
Essa vacina é composta por 11 genes símios (RRV) 
associado aos genótipos G1, G2 e G4 (gene VP7) hu­
manos. Nos ensaios clínicos realizados nos Estados 
Unidos, Finlândia e Venezuela, a RRV-TV se mostrou 
altamente eficaz, diminuindo significativamente a DDA 
causada por RVA em 80 a 100% dos casos. Entretanto, 
em 1999, essa vacina foi retirada do mercado americano 
por sua suposta associação com casos de intussuscepção. 
A intussuscepção ou invaginação intestinal é uma con­
dição em que um segmento do intestino invagina-se 
no segmento imediatamente seguinte. A incidência real 
desse evento adverso é muito difícil de ser avaliada, 
sugerindo-se risco de 1 a cada 10 mil crianças vacina­
das. Estudos posteriores indicaram que o risco de in­
tussuscpção associado à vacinação com RotaShield® 
estava vinculado à administração da primeira dose em 
crianças ≥90 dias de idade. Crianças entre 3 e 9 meses 
de idade apresentam elevada suscetibilidade natural 
para a intussuscepção. Dessa forma, a RRV-TV conti­
nua licenciada nos Estados Unidos, embora seu uso te­
nha sido descontinuado.(30) Recentemente, a RotaShield® 
tem sido avaliada em ensaios clínicos conduzidos em 
países africanos (África do Sul e Gana), após modifica­
ções no esquema vacinal.(31) A experiência com o uso da 
RotaShield®, fez com que o Global Advisory Committee 
on Vaccine Safety (GACVS) orientasse a inclusão da 
avaliação de risco de intussuscepção no desenvolvimen­
to de novas vacinas contra RVA.(30) 

Atualmente, existem duas vacinas licenciadas e re­
comendadas pela Organização Mundial da Saúde (OMS), 
as quais se mostraram seguras e eficientes. A RotaTeq® 
(RV5) (Merck & Co. Inc., West Point, Pensilvânia) é uma 
vacina oral atenuada pentavalente que contém cinco ge­
nótipos virais humanos e bovinos, G1 a G4 + P[8], combi­
nados por meio de rearranjos (reassortants). A RotaTeq® 

deve ser administrada em três doses em crianças entre 
1 a 8 meses de idade, sendo a primeira dose entre 6 a 
12 semanas, a segunda entre 4 e 10 semanas após a pri­
meira dose e, a terceira dose de 4 a 10 semanas após a 
segunda dose, mas essa última dose não pode ultrapassar 
as 32 semanas de idade da criança.(32) 

A Rotarix® (RIX4414) (GlaxoSmithKline Biologicals, 
Rixensart, Bélgica) é uma vacina oral atenuada monova­
lente, composta pela cepa G1P1A[8], que representa o 
genótipo humano mais comum de RVA. Duas doses de 
aplicação de Rotarix® são recomendadas, sendo a pri­
meira aos 2 meses e a sgunda aos 4 meses de idade.(30) 
No Brasil, a vacina Rotarix® foi incluída no Programa 
Nacional de Imunização em 2006. A RotaTeq® também 
está licenciada no país, mas disponível apenas na rede 
particular de vacinação.(33) 

Em 2000-2001, a China introduziu em seu Programa 
Nacional de Imunização a vacina oral LLR (cepa ate­
nuada G10P[12]) derivada de um RVA isolado de cor­
deiro. No entanto, a eficácia dessa vacina não é conhe­
cida, uma vez que não foi testada contra placebo nos 
testes clínicos da fase III.(30) 

Em 2014, uma nova vacina oral contra RVA, a Rotavac®, 
foi lançada na Índia, sendo licenciada exclusivamente 
nesse país até o momento. A Rotavac®, desenvolvida 
e fabricada na Índia, é uma vacina oral monovalente 
G9P[11] (11E6) derivada de uma cepa neonatal humana 
naturalmente atenuada e que contém segmento de bo­
vinos (recombinante natural humano-bovino).(34)

Diagnóstico dos rotavírus A
O método mais amplamente utilizado para o diagnós­
tico laboratorial é o ensaio imunenzimático (EIA ou 
ELISA), o qual detecta o antígeno de grupo dos RVA 
(VP6) diretamente nas fezes. Os testes de aglutinação 
em látex são comumente utilizado em hospitais, devido 
ao seu baixo custo, simplicidade de uso e rapidez, mas 
apresentam sensibilidade e especificidade inferiores 
comparadas aos EIAs. A transcrição reversa seguida 
da reação em cadeia pela polimerase nested/multiplex 
(RT-PCR) possui a vantagem de realizar o diagnóstico 
e a tipagem molecular dos RVA simultaneamente. Mé­
todos de sequenciamento genético, microarray e PCR 
em tempo real (RT-qPCR), bastante sensíveis e capazes 
de discriminar infecções mistas por RVA, também es­
tão sendo desenvolvidos e empregados com sucesso no 
diagnóstico dos RVA.(35-37) 

Epidemiologia dos rotavírus A nas eras pré e pós-vacinal 
em humanos
A infecção por RVA é ubíqua, afetando humanos e ani­
mais de todas as idades. Cerca de 95% das crianças em 
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todo o mundo sofrem infecção por RVA entre 3 e 5 anos 
de idade. Rotavírus A é a causa mais comum de diarreia 
em crianças <3 anos ao redor do mundo, atingindo 
pico de incidência entre crianças nas idades de 4 a 36 
meses, as quais são mais suscetíveis a hospitalizações, 
principalmente devido à desidratação; com significativo 
impacto econômico. 

Rotavírus A é a principal causa de morbidade e 
mortalidade relacionada à diarreia na América Latina  
e Caribe, onde se estima que ocorra 8.000 mortes em 
crianças <5 anos anualmente.(38) As infecções sintomá­
ticas acometem principalmente crianças na faixa etária 
de 6 meses a 2 anos de idade. O RVA é um dos principais 
patógenos envolvidos em surtos de diarreia nosocomial 
em creches e pré-escolas.(39,40) Infecções em neonatos são 
frequentemente assintomáticas, provavelmente devido 
à transferência passiva de anticorpos maternos. Quan­
do infecções sintomáticas ocorrem em neonatos, geral­
mente estão associadas a cepas não usuais de RVA.(41)  
Adultos infectados por RVA também são geralmente 
assintomáticos ou apresentam infecções subclínicas, de­
vido à presença de anticorpos neutralizantes previamen­
te adquiridos durante infecções naturais primárias e/ou 
secundárias. Quando o RVA acomete jovens e adultos, 
geralmente está associado a surtos esporádicos em am­
bientes fechados, como escolas, escritórios ou hospitais. 
O RVA também pode infectar os pais de crianças doen­
tes, imunocomprometidos, idosos e viajantes.(23,41)

Uma característica fundamental na epidemiologia 
dos RVA é seu padrão marcadamente sazonal. Em climas 
temperados, a infecção por RVA ocorre nos meses mais 
frios e secos do ano (outono e inverno) e, em climas 
tropicais, as taxas tendem a ser igualmente distribuídas 
ao longo do ano. No Brasil, a sazonalidade do RVA é 
variável, com aumento de incidência entre os meses de 
maio a setembro (período mais frio e seco) nos Estados 
das Regiões Central, Sul e Sudeste. Nas Regiões Norte 
e Nordeste do país, a ocorrência de RVA se distribui de 
maneira uniforme durante o ano todo.(41-43)

A vigilância epidemiológica do RVA é realizada no 
Brasil desde a década de 1980.(39,44) Após a implantação 
da vacina contra RVA, os sistemas de vigilância foram 
intensificados no país e no mundo, a fim de documenta­
rem a efetividade dos programas de imunização vigen­
tes. Mudanças na epidemiologia da doença causada por 
RVA são esperadas na era pós-vacinal.(40,45) A tendência 
do RVA em infectar crianças mais velhas (entre 6 e 10 
anos de idade) após a implementação da vacina foi re­
latada nos Estados Unidos e no Brasil. Sugere-se prote­
ção indireta das crianças não vacinadas, conferida pela 
redução da transmissão de RVA na comunidade (“imu­
nidade de rebanho”), resultando em uma coorte de sus­

cetíveis composta por crianças mais velhas, as quais não 
foram expostas à infecção natural por RVA nos anos 
anteriores. Tal fenômeno não tinha sido observado nos 
ensaios clínicos das vacinas atualmente licenciadas no 
mercado. No entanto, ainda não é possível prever se a 
transmissão de RVA deve persistir nesses grupos etários 
mais velhos, mesmo se a cobertura vacinal em crianças 
mais novas aumentar. Estudos pós-implantação vacinal 
também identificaram alterações em relação à sazona­
lidade das infecções causadas por RVA, com os Estados 
Unidos, a Bélgica e o Brasil mostraram atraso de 1 a 2 
meses no início da sazonalidade da infecção por RVA 
após implantação da vacina.(33,46,47) Os benefícios indire­
tos e/ou prejuízos causados pela vacinação contra RVA 
ainda precisam ser melhor explorados.

Distribuição das cepas dos rotavírus A nas eras pré e 
pós-vacinal em humanos
A diferenciação das cepas de RVA determinada pela 
combinação dos tipos G e P é amplamente utilizada em 
estudos epidemiológicos,(1) sendo os genótipos peculiar­
mente distribuídos entre as várias espécies animais.(6,9) 
Devido à característica segmentada do genoma dos 
RVA, os genes que codificam para VP7 e VP4 podem, em 
teoria, segregar-se de forma independente, acarretando 
em uma grande diversidade de cepas. As combinações 
G1P[8], G2P[4], G3P[8] e G4P[8] são consideradas, his­
toricamente, como as mais prevalentes em humanos 
em todo o mundo (Tabela 1).(14) No entanto, no decorrer 
dos últimos 10 anos, cepas G9 foram frequentemente 
detectadas e, geralmente, associadas a P[8]. Dessa for­
ma, atualmente, G9P[8] é considerado o quinto genóti­

Tabela 1. Resumo da distribuição das cepas de rotavírus A que comumente 
infectam humanos e animais

Animal Genótipo G Genótipo P

Humanos G1; G2; G3; G4; 9 P[4]; P[8] 

Equínos G3; G14 P[12]

Bovinos G6; G8; G10 P[1]; P[5]; P[11]

Suínos G9 P[23]

Ovinos G3; G6; G10 P[1]; P[11]; P[14]

Caprinos G6 P[5]

Caninos G3 P[3]; P[5]

Felinos G3 P[3]; P[9]

Leporídeos (coelho) G3 P[14]; P[22]

Aves G6; G7; G10; G22; G23 P[37]

Procionídeos (guaxinim) G8 P[9]

Quirópteros (morcego) G3; G25 P[3]; P[6]

Ursídeos (panda gigante) G1 P[7]

Suínos selvagens (javalis) G4; G9 P[6]; P[13]; P[23]

Artiodactilos (vicunha e girafa) G8; G10 P[11]; P[14]
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po mais prevalente em humanos (Tabela 1).(14,45,48,49) 
Recentemente, G12P[8] foi reconhecido como um ge­
nótipo emergente e parece se expandir globalmente, 
inclusive no Brasil.(50,51)

Nos países desenvolvidos, as cepas G1P[8], G2P[4], 
G3P[8], G4P[8] e G9P[8] (mais comuns mundialmente) 
são detectadas em aproximadamente 100% das infecções 
causadas por RVA. Nos países em desenvolvimento, 
além das cepas comumente detectadas, combinações 
incomuns de RVA também são identificadas, exibindo 
ampla variação de uma região para outra. Um programa 
de vigilância conduzido pela OMS em 2010 eviden­
ciou que as cepas incomuns mais predominantes eram 
G12P[8] e G12P[6] no sudeste asiático; G2P[6], G3P[6] 
e G1P[6] na África Subsariana; G1P[4] e G2P[8] no 
Pacífico Oeste; e G9P[4] nas Américas.(48,52) 

Diversos estudos indicam que a predominância dos 
genótipos de RVA na população humana varia com o 
tempo. Uma determinada cepa dominante por 1 ou 2 
anos pode ser substituída por outra cepa emergente.(49,53) 
Outras cepas podem ser periodica ou localmente im­
portantes, como o G5P[8] no Brasil durante a década 
de 1980, e o G8 na África.(48,54) A base epidemiológica 
da ciclagem genotípica observada nos RVA ainda não está 
clara. Acredita-se que a troca sazonal de cepas de RVA 
possa ser um mecanismo utilizado pelo vírus para esca­
par da imunidade de grupo adquirida de infecções ante­
riores e, dessa forma, persistir na população humana.(53)

A partir de 2007, observou-se, no Brasil, um aumento 
na detecção de G2P[4]. Alguns autores sugeriram que 
essa prevalência estaria associada à pressão vacinal, e 
que a introdução de uma vacina monovalente G1P[8] 
poderia ter criado condições para que a cepa G2P[4] 
adquirisse vantagens sobre as demais (que compartilham 
o genótipo P[8]) na competição pela infecção de hos­
pedeiros suscetíveis.(33,55) No entanto, outros genótipos 
comuns (G1P[8], G3P[8] ou G9P[8]) continuaram a cir­
cular marginalmente ao longo do tempo,(33) como tam­
bém foi observado na vigilância das cepas de RVA na 
Austrália.(56) A emergência de G2P[4] a partir de 2007 
foi igualmente relatada em países que introduziram a va­
cina pentavalente Rotateq® em seus calendários vacinais, 
como Austrália e Nicarágua,(56,57) e em populações não va­
cinadas (como portugueses, argentinos e paraguaios).(58) 

A periodicidade temporal na circulação de genóti­
pos de RVA é fato documentado. No Brasil, G2P[4] 
apresenta um padrão cíclico de ~10 anos,(49) o qual deve 
ser considerado uma explicação alternativa para o au­
mento na detecção de G2P[4] após 2007.(40) O monito­
ramento de cepas de RVA circulando em adultos foi 
conduzido no Brasil, visando esclarecer a suposta pressão 
vacinal sobre a população pediátrica. Nesse estudo, uma 

alta prevalência de G2P[4] também foi observada, su­
gerindo que essa emergência provavelmente segue uma 
tendência mundial ditada pelas flutuações oscilatórias 
dos genótipos de RVA e, aparentemente, não está rela­
cionada à vacinação.(59) 

Na tentativa de entender melhor a mudança na dis­
tribuição de cepas RVA após a introdução Rotarix® no 
Brasil, foram realizadas diversas análises de séries tem­
porais dos genótipos detectados entre 2006 e 2014. Com 
esta abordagem, foram observadas alterações tempo­
rais importantes no país. A circulação predominante e 
sustentada de cepas G2P[4] foi observada ao longo de 
anos consecutivos após a introdução da Rotarix® (2006 a 
2010), mas sua detecção diminuiu gradualmente a partir 
de 2011. Como esperado, devidos às altas taxas de co­
bertura vacinal no país, as cepas G1P[8] foram detecta­
das em baixa prevalência. A frequência de detecção das 
cepas G9P[8] diminuiu abruptamente nos 2 anos seguin­
tes após a introdução da Rotarix®, ressurgindo como o 
genótipo dominante em 2011 e, em seguida, diminuindo 
novamente de modo rápido em 2012. Em contraste, a 
G3P[8], raramente detectado nas Regiões Sul, Sudeste 
e Centro-Oeste do Brasil por 3 anos consecutivos (2006 
a 2008), elevou progressivamente sua taxa de detecção 
ao longo de 2009, 2010 e 2011, atingindo pico de preva­
lência em 2012 e 2013. G12P[8] foi detectada pela pri­
meira vez, com baixa prevalência, durante as tempora­
das de 2008 e 2009. Entre 2011 e 2012, as cepas G12P[8] 
exibiram um aumento gradual de circulação. Em 2013, 
a detecção de G12P[8] diminuiu drasticamente, para, de 
repente, reemergir como o genótipo mais prevalente em 
2014.(33,51,60-62) De modo geral, esses estudos demonstram 
rápida mudança no padrão de distribuição dos genóti­
pos de RVA prevalentes em circulação no Brasil após a 
introdução vacinal, reforçando que a vigilância contínua 
dos genótipos de RVA é fundamental para se avaliarem 
o impacto e o sucesso da vacinação. 

A emergência do genótipo G12P[8] como uma cepa 
epidemiologicamente importante em todo o mundo gera 
novas preocupações no desenvolvimento e no monito­
ramento das vacinas contra RVA, em relação à capaci­
dade de induzir proteção heterotípica contra estas cepas 
G12. Os ensaios de eficácia das duas vacinas contra 
RVA licenciadas (Rotarix® e RotaTeq®) incidiram sobre 
os genótipos G mais prevalentes (G1, G2, G3, G4 e G9), 
e os dados sobre suas eficácias contra G12 são muito li­
mitadas.(63) A presença da proteína VP4 P[8] nas cepas 
G12 sugere que ambas as vacinas possam atuar de forma 
eficiente contra a emergência de cepas G12P[8].(64)

Diante dessas considerações, laboratórios sentinelas 
em todo o mundo monitoram a circulação das cepas de 
RVA após a introdução vacinal, visando detectar tipos 
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G(s) e P(s) raros ou incomuns não incluídos nas vacinas 
comercializadas e/ou vacinas candidatas.(40) Apesar da 
possibilidade do surgimento de novas cepas de RVA, a 
vacinação com Rotarix® e/ou RotaTeq® demonstrou re­
duzir significativamente a incidência de doença dierreica 
causada por RVA, a qual mantém-se abaixo dos níveis 
observados no período pré-vacinal.(64)

Distribuição das cepas dos rotavírus A em animais
Existe uma grande variedade de cepas de RVA circulante 
nos animais. Os genótipos G3, G5, G10, G14 e P[12] são 
comumente encontrados em equinos.(9,65) Os RVA que 
infectam bovinos estão relacionados aos genótipos G1, 
G6-G8, G10, G11, G15, G18 e G21, e P[1], P[5], P[11], 
P[14], P[17], P[21] e P[29]; sendo G6, G8 e G10 associa­
dos a P[5], P[11] e P[1] − os mais prevalentes.(6,9,66) G6 
é frequentemente detectado em gado de corte e G10, 
em rebanho leiteiro.(67) De modo muito interessante, da 
mesma forma que ocorre em humanos, também foram 
observadas variações cíclicas nos genótipos detectados 
em bovinos no Japão: G10 (1995), G8 (1996) e G6 (1997) 
(Tabela 1).(68) 

Inúmeros genótipos já foram descritos em suínos: 
G1-G6, G8-G12, P[1], P[5-8], P[11], P[13], P[19], P[21-27] 
e P[32].(69) As cepas de RVA isoladas em cordeiros per­
tencem aos genótipos G1, G3, G5, G6, G8, G9 e G10, 
sendo que os genótipos G3, G6 e G10 encontram-se 
comumente associados aos tipos P pertencentes a P[1], 
P[11] e P[14].(6) Em caprinos, o genótipo mais comum é 
o G6P[5],(6) mas outras cepas também já foram descritas: 
G3P[3] na Coreia do Sul, G6P[14] na África do Sul e 
G6P[1] na Itália (Tabela 1).(70)

Em animais domésticos, o genótipo G3 é o mais pre­
valente, sendo mais comumente associado a P[3] e P[5] 
em cães, e a P[3] e P[9] em gatos.(6,71) Ainda, G3 também 
é frequentemente detectado em coelhos, embora asso­
ciado a P[22] e P[14].(72) Existem informações limitadas 
quanto aos genótipos circulantes em aves, e estudos re­
portam a detecção de G7, G23, G22, G6, G10 e P[37].(8,20) 
Entretanto, o RVA detectado em aves parece ser gene­
ticamente heterogêneo, quando comparado ao de ma­
míferos (Tabela 1).(20)

Os genótipos de RVA que circulam em animais sel­
vagens são praticamente desconhecidos. Existem relatos 
de detecção de G3P[9] em guaxinins (Nyctereutes larvata) 
e ocelotes mascarados (Paguma larvata) no Japão;(7) 
G25P[6] em morcegos da fruta (Eidolon helvum) no 
Quênia;(73) G8P[14] em vicunhas (Vicugna vicugna) 
na Argentina;(66) G1P[7] em um panda gigante na 
China;(74) G3P[3] em morcego-de-ferradura (Rhinolophus 
hipposideros) na China;(75) G9P[23], G4P[23], G9P[13] e 

G4P[6] em javalis (Sus scrofa) no Japão(76) e G10P[11] 
em uma girafa do zoológico de Dublin, Irlanda.(77) No 
entanto, ainda não é possível concluir se esses animais 
são comumente infectados por esses genótipos, ou se 
são resultantes de transmissões interespécie e/ou rear­
ranjos gênicos (Tabela 1).

Transmissão dos rotavírus A
Infecções por RVA são adquiridas principalmente por 
via fecal-oral, incluindo fômites e contato pessoa a pessoa 
ou com objetos contaminados. A transmissão de RVA 
pelo consumo de água ou alimentos contaminados tam­
bém é relatada, mas ocorre de forma mais rara. Embora 
os RVA tenham sido detectados em amostras de urina 
e no trato respiratório superior, acredita-se que esses 
fluídos corporais não estão comumente associados a sua 
transmissão.(1)

Transmissão interespécie e potencial zoonótico dos 
rotavírus A
A habilidade de transmissão do RVA entre espécies de 
mamíferos é evidenciada desde a década de 1980.(6) 
Castrucci et al.(78) demonstraram que bezerros eram 
suscetíveis à infecção de RVA de coelhos, os quais, por 
sua vez, também se infectaram com RVA bovino. Be­
zerros são igualmente suscetíveis à infecção por RVA 
de origem símia, porcina ou leporídea.(78) A excreção de 
RVA de origem bovina já foi detectada em cães e gatos, 
e a transmissão de RVA de mamíferos para aves tam­
bém já foi documentada.(79,80) 

O advento da biologia molecular permitiu identificar 
cepas de RVA de origem animal, infectando humanos 
em diferentes partes do mundo, inclusive no Brasil.(81) 
O sequenciamento do genoma completo de cepas de RVA 
humanas pertencentes ao genótipo G3P[3] (Ro1845 
e HCR 3A) revelou que ambas as cepas estão intima­
mente relacionadas tanto com RVA de origem canina 
(CU-1; K9 e A79-10) quanto felina (Cat97).(71) RVA 
de equinos parece exibir uma relação genética íntima 
com RVA derivados de humanos e suínos.(82) Cepas de 
RVA G3 (comum em gatos, cães, porcos e cavalos), G5 
(comum em porcos e cavalos), G6, G8 e G10 (comum 
em gado) e G9 (comum em porcos e cordeiros) foram 
identificadas em populações humanas em diferentes 
partes do mundo. Genótipos G4, G5, G6 e G8 de origem 
porcina foram encontrados circulando em humanos, 
bezerros e camelos.(6,9) Esses dados sugerem que os suí­
nos talvez configurem como principal reservatório de 
RVA e fonte geradora de cepas emergentes, tanto em 
humanos quanto em outros animais.(9) Com essas consi­
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derações, os RVA devem ser tomados como potenciais 
patógenos zoonóticos. 

O principal meio de transmissão zoonótica é o con­
tato íntimo entre humanos e animais. O risco de transmis­
são zoonótica também está presente na contaminação 
de reservatórios de água ou alimentos por excrementos 
de animais infectados.(6,9) Entretanto, existe uma limita­
ção muito importante no estudo das zoonoses causadas 
por RVA: a falta de vínculo epidemiológico entre casos 
humanos e animais. Dessa forma, o estudo do evento 
zoonótico de uma cepa particular de RVA é constatado 
apenas com base em evidências filogenéticas e dados 
disponíveis sobre a frequência de detecção de um genó­
tipo específico em um hospedeiro particular.(81) 

Diversidade genética e evolução dos rotavírus A
Os RVA se diversificam e evoluem por meio de dois me­
canismos principais. O primeiro mecanismo é a acumu­
lação de mutações pontuais, as quais dão origem às 
linhagens genéticas e levam ao surgimento de mutantes 
capazes de escapar de anticorpos previamente existentes. 
O segundo mecanismo é o shift gênico, ocorrendo troca 
de material genético por meio de rearranjos (reassortants) 
dos segmentos genéticos durante a infecção de uma única 
célula por dois ou mais tipos diferentes de RVA.(1,83)

Rearranjos entre RVA de origem animal e humana 
podem ocorrer, gerando vírus quiméricos contendo seg­
mentos genômicos de ambos. Acredita-se que, quando 
o RVA atravessa a barreira interespécie, o mesmo não é 
capaz de infectar e de se disseminar de forma eficiente 
no novo hospedeiro. No entanto, ao adquirir segmentos 
humanos, tais vírus quiméricos aumentariam suas chan­
ces de se difundir de forma eficiente entre a população 
humana. Dessa forma, a transmissão zoonótica e o rear­
ranjo de segmentos gênicos entre RVA de origem hu­
mana e animal contribuem efetivamente para o aumen­
to da diversidade de cepas que infectam humanos.(81) 
Um fator crucial para a geração de RVA rearranjados 
é a alta frequência de coinfecção. Nos países em desen­
volvimento, a taxa de coinfecção é maior (cerca de 20%) 
que nos países desenvolvidos (cerca de 5%). Isso tam­
bém pode explicar porque a frequência de detecção de 
cepas atípicas é maior nos países em desenvolvimento.(48) 

Indícios de que tipos G e/ou P incomuns podem se 
tornar epidemiologicamente importantes vêm se acu­
mulando ao redor do mundo.(84) É difícil, porém, prever 
quais cepas devem conseguir se disseminar, a fim de se 
tornarem globalmente comuns. A cepa G9P[8] repre­
senta um exemplo recente dessa disseminação, pois foi 
previamente considerada rara e, atualmente, assume uma 
posição dominante entre as cepas circulantes no mun­
do.(48) Recentemente, relatos evidenciam um aumento na 

frequência de detecção do genótipo G12, indicando que 
esta será, provavelmente, a próxima cepa a se tornar 
globalmente dominante.(48,50) Evidências filogenéticas 
indicam que essas duas cepas em particular, G9 e G12, 
provavelmente tiveram origem suína e passaram a infectar 
humanos a partir de rearranjos gênicos.(9) 

CONCLUSÃO
O rotavírus do grupo A é o principal agente etiólogico 
causador de doença diarreica aguda em crianças em 
todo o mundo. No entanto, uma significativa redução 
nos casos de doença diarreica aguda associada ao rota­
vírus do grupo A foi observada após a introdução vaci­
nal, inclusive no Brasil. Atualmente, faz-se importante 
ampliar o monitoramento da doença diarreica aguda 
associada a outros patógenos (virais ou não) em crian­
ças <5 anos. A era pós-vacinal gerou um novo cenário 
epidemiológico em relação às infecções causadas pelo 
rotavírus do grupo A, sendo a vigilância continuada dos 
genótipos crucial para a identicação de cepas emergen­
tes, assim como para a avaliação da eficácia vacinal em 
diferente localidades do globo. Existem robustas intera­
ções entre os rotavírus do grupo A de origem animal 
e humana, mas estudos zoonóticos são limitados, pela 
escassa disponibilidade de sequências genômicas de 
rotavírus do grupo A de origem animal. A vigilância si­
multânea das infecções por rotavírus do grupo A em 
animais (incluindo os selvagens) e humanos, e o acúmulo 
de sequências nucleotídicas provenientes de cepas ani­
mais são vitais para a compreensão da ecologia, da epi­
demiologia e da evolução desses vírus.
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