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Meningite asséptica (MA) é uma 
infecção do sistema nervoso 
central (SNC) que pode ocorrer 

esporadicamente ou em forma de surtos. 
Aproximadamente 90% dos casos estão associados 
aos Enterovírus. Caracterizada pela inflamação das 
meninges, sem associação bacteriana no líquido 
cefalorraquidiano (LCR), é desta forma considerada 
uma doença benigna. Em termos de frequência, o 
número de casos de meningite asséptica que ocorre 
anualmente excede o número total de casos de 
meningite causada por todas as outras etiologias1,2. 
Os enterovírus humanos (HEV) estão associados a 
uma variedade de doenças como a poliomielite, 
encefalite, miocardite, conjuntivites, entre outras2. 
A transmissão do HEV é de pessoa a pessoa, através 
das vias respiratórias, por gotículas e secreções da 
nasofaringe, ou por contato direto com as secreções 
respiratórias do paciente. A transmissão fecal-oral 
possui relevante importância em infecções por 
enterovírus.

O Echovirus 30 (EV-30), que pertence à 
espécie HEV-B, está comumente associado a surtos 
de MA e presente entre os sorotipos detectados com 
maior frequência nos últimos anos3. O objetivo do 

presente estudo foi conhecer a diversidade genética 
dos EVs-30 detectados em pacientes com quadro de 
meningite asséptica no Estado de São Paulo. Foram 
selecionadas 89 amostras de Enterovírus previamente 
isolados em culturas de células e identificadas por 
imunofluorescência indireta (IFI) no período de 2004 
a 2011, provenientes de líquor e fezes encaminhadas 
para diagnóstico laboratorial ao Núcleo de Doenças 
Entéricas, Centro de Virologia, Instituto Adolfo 
Lutz. As amostras selecionadas foram submetidas 
às técnicas de caracterização molecular, como 
RT-PCR (transcrição reversa - reação em cadeia 
pela polimerase) e sequenciamento genômico. 
Foram utilizados primers consenso 292 e 222 para 
amplificação e sequenciamento parcial do gene VP1 
do Enterovírus4. O conhecimento da diversidade 
genética dos sorotipos de EVs por sequenciamento 
genômico tem sido fundamental para a compreensão 
da epidemiologia da meningite asséptica na 
população. Dentre as amostras analisadas, obtivemos 
amplificação do gene VP1 em 81% (n= 72/89) 
dos casos positivos para EVs, utilizando RT-PCR. 
Os produtos amplificados do gene apresentaram 
340 pares de bases (Figura 1). Dentre estas, 32% 
(n= 23/72) dos casos positivos em RT-PCR foram 
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identificados anteriormente por IFI como sorotipo 
Echovirus 30. A sequência parcial do gene VP1 do 
EV foi realizada em sete amostras (30,4%; n=7/23). 
Destas, cinco amostras sequenciadas foram editadas 
utilizando o programa Sequencher 4.1.4 e, em 
seguida, comparadas com cepas padrões disponíveis 
na base de dados do GenBank, utilizando Basic 
Local Alignment Search Tool (BLAST) no site 
National Center for Biotechnology Information 
(NCBI). Estas amostras, identificadas anteriormente 
por IFI, foram confirmadas como Echovirus 30 e 
quando comparadas com as cepas padrões humanas 
observou-se identidade de nucleotídeos >90% com 
amostras provenientes do Brasil, França, Itália, 
Finlândia, Taiwan, Malásia, China e Japão5-8. O 
conhecimento da diversidade genética do Echovirus 
30 também tem auxiliado na compreensão da 
epidemiologia da meningite asséptica na população. 
Devido a isto, as amostras que não puderam ser 
sequenciadas e as que não apresentaram resultados 
que permitissem a comparação nos registros de 
cepas padrões do GenBank deverão ser processadas 
e refeitas. Para conclusão deste estudo, será realizada 
posteriormente análise filogenética das amostras 
utilizando programas específicos para classificação 
destes vírus em Linhagens.

Figura 1. Eletroforese em gel de agarose. Identificação do gênero 
Enterovírus por RT-PCR da região VP1 utilizando primers 292-222. 
Colunas PM: padrão de peso molecular 100 pares de base  – DNA 
Ladder; coluna EB: controle negativo (água Milli-Q); coluna EC: 
controle positivo (amostra positiva de Enterovírus); colunas de 1 a 8: 
amostras positivas com 340 pb
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