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          Os Coronavírus são um dos mais importantes patógenos virais causadores de doenças 

infecciosas em mamíferos e aves, especialmente os coronavírus aviários, como o vírus da bronquite 

infecciosa das galinhas (VBI). Um amplo conhecimento sobre as características genotípicas e 

fenotípicas está disponível para os coronavírus oriundos de aves domésticas. No entanto, em se 

tratando de aves silvestres, pouco é conhecido, principalmente no Brasil; apesar de já ter sido 

demonstrado que algumas espécies dessas aves podem ser portadoras assintomáticas desses vírus, 

inclusive do VBI, que é um importante patógeno para as galinhas domésticas, especialmente as 

destinadas à avicultura industrial. Assim, é importante que seja melhor compreendido o papel das aves 

silvestres na epidemiologia da infecção por coronavírus aviários. Dessa forma, este estudo foi 

realizado com o objetivo de investigar a presença de coronavírus do grupo 3, com base em técnicas 

moleculares como RT-PCR e Nested-PCR e tendo como alvos de amplificação a região hipervariável 

do gene S1 e a região não traduzida junto à terminação 3’ do genoma viral (3’-UTR), em 29 aves 

silvestres da região nordeste do Estado de São Paulo, distribuídas em 18 espécies e 12 famílias. Os 

resultados obtidos evidenciaram que 3 das 29 aves, pertencente às espécies Coragyps atratus (Urubu 

de cabeça preta), Passer domesticus (Pardal) e Zenaida auriculata (Pomba de bando),  foram positivas 

para a presença de um Coronavírus similar ao VBI. Em conclusão, os nossos achados evidenciam que 

essas espécies de aves silvestres podem exercer um papel na cadeia epidemiológica da infecção por 

coronavírus aviários, sobretudo na transmissão para aves domésticas, devendo passar a serem 

consideradas no controle das infecções por esses vírus. 


