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OCORRÊNCIA DE PROTOZOÁRIOS ENTÉRICOS EM PEQUENOS 

MAMÍFEROS SILVESTRES NA REGIÃO SUL DA BAHIA. 

 

 

RESUMO 

 

Animais silvestres podem desempenhar papel importante na disseminação e transmissão 

de doenças parasitárias, tendo como destaque os roedores e marsupiais. Devido ao hábito 

alimentar generalista e antrópico, esses pequenos mamíferos são considerados como 

hospedeiros de vários parasitas, destacando-se Giardia spp., Cryptosporidium spp. e 

Eimeria spp. Diante deste contexto, objetivou-se investigar a ocorrência dos protozoários 

Giardia spp., Cryptosporidium spp. e Eimeria spp. em roedores e marsupiais capturados 

em áreas de Mata Atlântica, da região Sul da Bahia, Brasil. Os animais foram capturados 

utilizando armadilhas do modelo Tomahawk, Sherman e de interceptação-e-queda 

(pitfall). Um total de 204 animais foram capturados com subsequente coleta das amostras 

fecais em diferentes áreas florestais de Ilhéus, Una, Belmonte e Mascote. As amostras 

fecais foram submetidas ao método modificado de centrífugo-flutuação de Sheather para 

investigar a presença de Eimeria spp. As identificações foram realizadas 

microscopicamente com base na morfologia e morfometria dos oocistos. A análise pela 

Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) e Nested-PCR foi realizada para detectar 

Giardia spp. e Cryptosporidium spp. Como resultado, cinco espécies de marsupiais: 

Didelphis aurita, Gracilinanus agilis, Monodelphis americana. Marmosa demerarae e 

Marmosa murina estavam parasitadas por Eimeria philanderi e Eimeria gambai e 

parasitismo misto foi observado em dois marsupiais. Pela técnica molecular observou-se 

posistividade nas espécies de roedores; Rhipidomys mastacalis, H. laticeps, Akodon 

cursor e Oecomys catherinae e duas espécies de marsupial; G. agilis e M. murina. A 

prevalência total foi 5,4% (11/204) onde 2,94% (4/136) nos roedores e 2,94% (2/68) 

marsupiais para a presença de Giardia duodenalis. E Cryptosporidium a positividade 

para roedores e marsupiais foi de 1,47% (2/136) e 4,41% (3/68) respectivamente. O 

sequenciamento demonstrou através dos genes gdh e tpi G. duodenalis com subgenótipo 
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AI nas espécies de roedores: Hylaeamys laticeps, Oecomys catherinae, Oligoryzomys 

nigripes e Akodon cursor e nos marsupiais Gracilinanus agilis e M. americana. 

Cryptosporidium foi relatado nos roedores Rhipidomys mastacalis e H. laticeps e 

marsupial Marmosa murina. Através do gene gp60 foi encontrado as espécies C. fayeri, 

C. parvum e hsp-70 Cryptosporidium sp., C. ubiquitum. Os subtipos IIa e IVg foram 

identificados pelo gene gp60.  

 

Palavras-chave: Animais silvestres. Hospedeiros. Protozoários. Doenças parasitárias.  
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OCCURRENCE OF ENTERIC PROTOZOARIES IN SMALL FOREST 

MAMMALS IN THE SOUTH REGION OF BAHIA. 

 

ABSTRACT 

 

Wild animals can play an important role in the spread and transmission of parasitic 

diseases, especially rodents and marsupials. Due to the generalist and anthropic eating 

habits, these small mammals are considered as hosts of several parasites, especially 

Giardia spp., Cryptosporidium spp. and Eimeria spp. In this context, the objective was to 

investigate the occurrence of protozoa Giardia spp., Cryptosporidium spp. and Eimeria 

spp. in rodents and marsupials caught in areas of the Atlantic Forest, in southern Bahia, 

Brazil. The animals were captured using Tomahawk, Sherman and pitfall traps. A total of 

204 animals were captured with subsequent collection of fecal samples in different forest 

areas of Ilhéus, Una, Belmonte and Mascote. Fecal samples were subjected to the 

modified Sheather centrifuge-flotation method to investigate the presence of Eimeria spp. 

Identifications were performed microscopically based on the morphology and 

morphometry of the oocysts. Polymerase Chain Reaction (PCR) and Nested-PCR 

analysis was performed to detect Giardia spp. and Cryptosporidium spp. As a result, five 

species of marsupials: Didelphis aurita, Gracilinanus agilis, Monodelphis americana. 

Marmosa demerarae and Marmosa murine were parasitized by Eimeria philanderi and 

Eimeria gambai and mixed parasitism was observed in two marsupials. Molecular 

technique showed positivity in rodent species; Rhipidomys mastacalis, H. laticeps, 

Akodon cursor and Oecomys catherinae and two species of marsupial; G. agilis and M. 

murina. The total prevalence was 5.4% (11/204) where 2.94% (4/136) in rodents and 

2.94% (2/68) marsupials for the presence of Giardia duodenalis. And Cryptosporidium 

positivity for rodents and marsupials was 1.47% (2/136) and 4.41% (3/68) respectively. 

The sequencing demonstrated through the genes gdh and tpi G. duodenalis with 

subgenotype AI in the rodent species: Hylaeamys laticeps, Oecomys catherinae, 

Oligoryzomys nigripes and Akodon cursor and in the marsupials Gracilinanus agilis and 

M. americana. Cryptosporidium has been reported in rodents Rhipidomys mastacalis and 

H. laticeps and marsupial Marmosa murina. Through the gp60 gene, the species C. 
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fayeri, C. parvum and hsp-70 Cryptosporidium sp., C. ubiquitum were found. Subtypes 

IIa and IVg were identified by the gp60 gene. 

 

Keywords: Wild animals. Hosts. Protozoa. Parasitic diseases. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



X 
 
 

SUMÁRIO 

 

1 INTRODUÇÃO............................................................................................ 10 

2 OBJETIVOS................................................................................................. 11 

2.1 Geral.............................................................................................................. 11 

2.2 Objetivos específicos..................................................................................... 11 

3 REVISÃO DE LITERATURA................................................................... 12 

3.1 Mata Atlântica e a fauna Silvestre.................................................................  12 

3.2 Histórico e Taxonomia Giardia spp.............................................................. 14 

3.2.1 Características morfológicas e Ciclo evolutivo Giardia................................ 15 

3.2.2 Prevalência da giardíase................................................................................. 16 

3.2.3 Epidemiologia molecular de Giardia spp. .................................................... 19 

3.3 Histórico e Taxonomia de Cryptosporidium spp........................................... 21 

3.3.1 Características morfológicas e Ciclo evolutivo de Cryptosporidium............ 22 

3.3.2 Prevalência da cripitosporidiose.................................................................... 24 

3.3.3 Epidemiologia molecular de Cryptosporidium spp....................................... 26 

3.4 Histórico e taxonomia de Eimeria spp........................................................... 30 

3.4.1 Características morfológicas e Ciclo evolutivo de Eimeria........................... 30 

3.4.2 Prevalência da eimeriose................................................................................ 33 

3.4.3 Epidemiologia morfológica de Eimeria spp.................................................. 34 

8 ARTIGO CIENTÍFICO I............................................................................... 36 

8.1 INTRODUÇÃO............................................................................................. 38 

8.3 MATERIAL E MÉTODOS........................................................................... 38 

8.4 RESULTADOS.............................................................................................. 39 

8.5 DISCUSSÃO................................................................................................. 40 

8.6 CONCLUSÃO............................................................................................... 41 

9 Considerações finais...................................................................................... 42 

10 ARTIGO CIENTÍFICO II.............................................................................. 43 

10.1 INTRODUÇÃO............................................................................................ 44 

10.2 MATERIAL E MÉTODOS.......................................................................... 46 



XI 
 
 

10.3 RESULTADOS............................................................................................. 49 

10.4 DISCUSSÃO................................................................................................. 51 

10.5 CONCLUSÃO...............................................................................................  53 

11 Considerações finais...................................................................................... 54 

 Referência...................................................................................................... 55 

 Anexo A......................................................................................................... 71 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



10 
 

1- INTRODUÇÃO 

 

A Mata Atlântica é um bioma único rico em biodiversidade, mas altamente 

ameaçado, assim coloca-se como um Hotspots de biodiversidade do planeta, restando 

apenas 8% da cobertura florestal. 

As alterações do meio ambiente por ação antrópica, como desmatamento, 

expansão das cidades, caça, exploração dos recursos naturais, entre outros, leva a 

aproximação da fauna silvestre ao ambiente urbano o que pode influenciar na saúde dos 

animais domésticos e do homem, favorecendo o surgimento de doenças parasitárias e 

zoonóticas. Marsupiais e roedores, muitas vezes sinantrópicos podem exercer papel 

importante na disseminação de agentes parasitários. 

Giardia spp. e Cryptosporidium spp. são protozoários entéricos que infectam o 

homem e várias espécies animais domésticas e selvagens mundialmente. Esses agentes 

provocam doença diarreica aguda e ou crônica, e, portanto, de grande relevância na saúde 

pública com potencial zoonótico. Eimeria spp. infecta uma ampla gama de hospedeiros 

vertebrados domésticos e selvagens. A infecção por este protozoário a depender do seu 

grau de parasitismo, pode ser assintomática ou causar sintomas como enterite leve, e a 

forma grave pode levar o animal a morte. 

Estudos sobre a ocorrência dos protozoários supracitados em roedores e 

marsupiais no Brasil e, sobretudo no Estado da Bahia ainda são escassos. Assim, a 

investigação de protozooses nos pequenos mamíferos em áreas de mata atlântica e em 

áreas de agrofloretas, tais como as plantações de cacau, são importantes para avaliar se os 

parasitos referenciados neste estudo são observados nestes animais, e, se há diferenças na 

ocorrência de animais infectados em áreas de mata nativa e agrofloresta. Portanto, há a 

necessidade de estudos sobre a epidemiologia de agentes parasitários diante da fauna 

silvestre. 

Perante o contexto, o presente estudo teve como objetivo investigar a ocorrência 

dos protozoários Giardia spp., Cryptosporidium spp. e Eimeria spp. em roedores e 

marsupiais capturados em áreas de Mata Atlântica, da região Sul da Bahia, Brasil.  
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2- OBJETIVOS 

 

 

            2.1- Geral 

Identificar a ocorrência dos protozoários Giardia spp., Cryptosporidium spp. e 

Eimeria spp em roedores e marsupiais capturados em áreas de Mata Atlântica e 

agroflorestas de cacau (cabruca), localizados na região Sul do estado Bahia, Brasil.  

 

           2.2- Objetivos específicos  

 

 Verificar a ocorrência de protozoários em roedores silvestres e marsupiais 

capturados na região sul da Bahia; 

 

 Identificar espécies, genótipos e subgenótipos dos isolados de Giardia spp. 

através das técnicas PCR, Nested-PCR utilizando os genes glutamato 

desidrogenase (gdh) e triose fosfato isomerase (tpi); 

 

 Identificar espécies, genótipos e subgenótipos dos isolados de Cryptosporidium 

spp. através das técnicas PCR, Nested-PCR utilizando os genes  Glicoproteína 

60 KDa (gp60) e proteína de choque térmico 70 (HSP-70);  

 

 Identificar Eimeria spp. através da morfologia e morfometria dos oocistos e 

esporocisto. 
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3- REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

3.1- Mata atlântica e a fauna silvestre 

 

A Mata Atlântica ocupa uma vasta área no continente americano, sendo a segunda 

maior em área tropical do continente (MYERS et al., 2000; TABARELLI et al., 2005). 

Perfaz uma área que sobrepõe um conjunto de formações florestais e estas são compostas 

por florestas mistas de araucária ao sul, com distinta concentração de lauráceas e florestas 

decíduas e semidecíduas no interior. Diversas outras formações estão associadas ao 

bioma, como a presença de mangues, restingas, formações campestres de altitude e 

formações de brejos, denominadas florestas úmidas situada no Nordeste brasileiro e 

outros ecossistemas, totalizando uma área de 1.110.182 km² (TABARELLI et al., 2005; 

CONDEZ, 2008).  

Diante de toda sua extensão a Mata Atlântica vem sendo intensamente ameaçada 

pela perda de habitat, alteração dos remanescentes e fragmentação florestal restando 

apenas 8% da cobertura florestal (TABARELLI et al., 2005). Perante este cenário, 

coloca-se em destaque que a Mata Atlântica está entre as áreas com prioridade de 

conservação mundial, estando entre os 25 hotspots de biodiversidade do planeta (PINTO 

et al., 2006). Essa fragmentação da floresta é causada pela exploração ilegal de madeira, 

caça, extrativismo vegetal, invasão de espécies exóticas e outras ameaças contribuem, 

acelerando mais ainda a perda da fauna e da flora (TABARELLI et al., 2005). Mesmo 

que grande parte das áreas florestais tenha sido devastada, ela ainda refugia mais de 

8.000 espécies de fauna e flora (FRANKE et al., 2005; CONDEZ, 2008). 

Uma das maiores áreas de endemismo da Mata Atlântica está situada no Nordeste 

brasileiro, mais precisamente na região Sul da Bahia, onde predomina a cultura do cacau 

(Theobroma cacao). É um sistema de plantio comum da região, conhecida como 

agroecossistema de cacau cabruca (plantação sob sombreamento de árvores nativas) 

(FRANKE et al., 2005; SAMBUICHI, 2006). A principal vantagem do agroecossistema é 

permitir a manutenção de grandes remanescentes de floresta na região, conservando os 

recursos naturais, preservando várias espécies da fauna e flora e conciliando o 

desenvolvimento agrícola com a preservação da biodiversidade (DO HORTO, 2000; 

FRANKE et al., 2005).  
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Atualmente, o desmatamento da floresta tropical e a aproximação dos centros 

urbanos estão vinculados à atividade antrópica, onde as modificações ambientais 

constituem as influências na saúde dos animais e do homem (EPSTEIN, 1995). Assim, a 

dispersão de patógenos, animais sinantrópicos, vetores, pragas urbanas entre outros, 

proporcionam condições favoráveis para ocorrência de doenças parasitárias e zoonóticas 

em áreas urbanas, promovendo grande impacto na saúde pública (FRANKE et al., 2005; 

THOMPSON, 2013; OMS, 2018). No meio silvestre a transmissão de patógenos pode 

ocorrer através de vetores biológicos, contato direto, contato com urina, fezes, fômites, 

solos contaminados ingestão de água e alimentos contaminados, entre outros (FRANKE 

et al., 2005; LIMA, 2018).  

Pequenos mamíferos como roedores e marsupiais podem desempenhar papel 

fundamental como hospedeiros de parasitoses, afetando outros animais silvestres, seres 

humanos e animais domésticos, constituído assim, fonte de infecção parasitária e 

zoonótica (LALLO et al., 2009).  

Os roedores são mamíferos da ordem Rodentia com mais 2000 espécies 

distribuídas mundialmente e aproximadamente 236 espécies já catalogadas de ocorrência 

no Brasil (BONVICINO et al., 2008).  São animais que possuem locomoção terrestre e 

hábito noturno para a maioria das espécies, a alimentação constitui em uma dieta 

herbívora, mas também, podem apresentar dieta onívora e insetívora (BANDOUK et al., 

2013). Assim, em um meio contaminado por estágios infecciosos de agentes parasitários 

aumenta-se a chance destes animais se infectarem e desempenhar papel como hospedeiro, 

sendo transmissores de vários parasitos gastrointestinais como, por exemplo, Giardia 

duodenalis (LIMA et al., 2017).  

Na Mata atlântica são reconhecidas 23 espécies de marsupiais, dentre estas 

espécies estão os didelfídeos que compreende um importante componente da fauna de 

mamíferos que ocorrem no Brasil (DAMASCHIO; PASSAMANI, 2003) Os marsupiais 

são animais sinantrópicos e cosmopolitas, possuindo locomoção terrestre e arborícola 

com hábitos noturnos e crepusculares. A alimentação destes animais é constituída de uma 

dieta generalista, baseada em alimentação onívora, constituída de frutos e principalmente 

por pequenos insetos (LESSA; DA COSTA, 2010). Com essa alimentação generalista 

ficam propensos a se infectarem por agentes parasitários tornando-os, desta forma, 
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hospedeiros capazes de transmitir e disseminar doenças (DE OLIVEIRA RIBEIRO et al., 

2015).  

O conhecimento da diversidade de parasitos em animais selvagens é considerado 

um indicador da saúde dos ecossistemas no qual reflete a interação entre parasito-

hospedeiro-meio ambiente (DE SEIXAS FILHO et al., 2014). Essa interação sugere que, 

com o tempo, a adaptação dos parasitos consiga garantir a sua permanência e perpetuação 

em diferentes hospedeiros e ambientes (CHOLEWINSKI et al., 2016).  

 

3.2- Histórico e taxonomia de Giardia. 

 

Foi descrito pela primeira vez em 1681 por Antony Van Leeuwenhoek analisando 

suas fezes, encontrando formas atualmente conhecida como trofozoíto (LEVINE, 1985; 

HORAK, 1990). Anos depois a sua descoberta foi atribuída á Vilem Lambl em 1859, 

relatando a presença no intestino de humanos. Grassi em 1879, obeservou pela primeira 

vez, os cistos, sugerindo serem coccídios, e anos depois (18881, 1888) os associando as 

formas flageladas do organismo. Lamblia, o nome dado ao gênero, deu origem em 1888, 

por Blanchard. Várias outras descobertas vieram para elucidar este parasita com a 

presença de dois núcleos diplóides ativos e do disco de sucção ventral, e, que, atualmente 

conhecemos como Giardia (HORAK, 1990; MORRISON et al., 2007). Assim, a partir de 

1952, estudos realizados através das diferenças morfológicas dividiu-os em três espécies; 

Giardia agilis, parasita de anfíbios, Giardia muris, de roedores e Giardia duodenales 

(sin. G. lamblia e G. intestinalis).  

É um protozoário flagelado intracelular obrigatório de distribuição mundial. 

Pertencente ao Reino Protista, Subreino Protozoa, Filo Sarcomastigophora, Subfilo 

Zoomastigophorasida, Ordem Diplomonadida, Subordem Diplomonadina, Família 

Hexamitidae e Gênero Giardia. Este gênero possui alto potencial de infectar o homem e 

uma gama de animais vertebrados como espécies de mamíferos, aves e anfíbios 

(HOPKINS et al., 1997; ZHAO et al., 2015).  

Atualmente, o gênero possui várias espécies, sendo a espécie G. duodenalis a 

única capaz de infectar o homem (PLUTZER et al., 2010; FENG; XIAO, 2011). E com o 

avanço tecnológico, outras espécies foram identificadas, G. varani, isolada de lagartos, 
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G. microti infecta ratazanas, G. ardeae e G. psittaci infectam pássaros além de outras 

espécies (FAVA, 2013; LEAL, 2013; HEYWORTH, 2016; SILVA, 2017). 

 

3.2.1-  Características morfológicas e Ciclo evolutivo de Giardia.  

 

O ciclo de Giardia é realizado em um único hospedeiro, no qual possui dois 

estágios evolutivos, trofozoítos e cistos (PAULINO, 2005). O trofozoíto é móvel, 

piriforme a oval com simetria bilateral, além de possuir superfície dorsal convexa e 

grande disco adesivo (sucção) ventral. Possui quatro pares de flagelos e um par de corpos 

medianos delineados (MONIS et al., 2009; VERMEULEN et al., 2015). Forma que 

habita o intestino delgado do hospedeiro, desencadeando a doença conhecida como 

giardíase ou giardiose.  

Outra morfologia é o cisto fase que é encontrada no ambiente, com formato oval 

ou elíptico com uma fina parede hialina. Na fase inicial, o cisto é binucleado, mas quando 

maduro possui quatro núcleos, corpos medianos curvos e axonemas longitudinais 

(VERMEULEN et al., 2015; CARRANZA; LUJAN 2016; SILVA, 2017). Resistente ao 

meio externo e transmissível aos hospedeiros susceptíveis através da via hídrica, alimento 

e fômites contaminados, além de contato físico direto (FENG; XIAO, 2011; JUNIOR, 

2015).    

Os cistos são liberados pelas fezes de forma intermitente, e estes podem 

permanecer por até 12 semanas viáveis no meio ambiente em condições adequadas de 

temperatura e umidade do ar (NAKADA, 2018). Quando ocorre a ingestão dos cistos por 

um hospedeiro susceptível, ocorre o desencistamento no intestino delgado, liberando os 

trofozoítos que possuem predileção pela parede do duodeno e assim multiplica-se 

iniciando a migração até a porção final do intestino sofrendo então, a formação de cistos, 

e estes sendo liberados pelas fezes para o meio ambiente (Figura 1) (HUANG et al., 

2006; FENG; XIAO, 2011). 
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3.2.2- Prevalência da giardíase  

 

A giardíase possui distribuição global, acometendo diversas espécies animais, 

inclusive o ser humano (CACCIO et al., 2008), entretanto as taxas de prevalência podem 

variar entre países. Por se tratar de uma doença re-emergente, essas variações podem 

estar ligadas a vários fatores exemplificando, os diferentes hábitos de higiene, 

alimentares e infraestrutura sanitária (FAVA, 2013). Os índices também são 

influenciados diante do desenvolvimento econômico do país. Estima-se que nos países 

desenvolvidos as taxas possam chegar próximo de 2 a 7%, e países em desenvolvimento 

Figura 1- Ciclo evolutivo de Giardia spp.  

Fonte: adaptado de Santos (2011). 

Trofozoítos permanecem livres ou 

aderem á mucosa intestinal pelo 

disco suctorial ventral 
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esse valor seja superior a 50% (RYAN; CACCIO, 2013; SILVA, 2017). A Organização 

Mundial de Saúde (OMS, 2018) estima uma ocorrência com mais de 200 milhões de 

casos anuais da doença nos países da África, Ásia e América Latina com elevada 

morbidade, acometendo aproximadamente 280 milhões de indivíduos a cada ano.  

Nos animais, principalmente nos animais silvestres, são poucos os estudos da 

ocorrência da giardíase. Esse fato pode estar relacionado à falta de conhecimento de 

espécies envolvidas, clima, hábitos alimentares, métodos de diagnóstico utilizados ou da 

localização geográfica. Estudos realizados sugerem que, a infecção tem maior 

prevalência em animais nos países subdesenvolvidos no qual a ocorrência maior do 

parasitismo é no período do verão (APPELBBE et al., 2005; SANTOS, 2013). O parasita 

já foi descrito em vários animais selvagens, destacando a ocorrência em roedores e 

marsupiais (Tabela 1) (ORTEGA-PIERRE, 2009). 
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Tabela 1- Ocorrência de Giardia spp. em roedores e marsupiais.              

Localidade  Hospedeiros Espécie Positivos (%) Referência 

São Paulo - SP Coendou villosus G. duodenalis 2/98 (2%)  Lallo et al. (2009) 

Rio Grande do Sul - RS Chinchilas lanigera Giardia sp. 20/250 (8%) Gurgel et al. (2008) 

Rio Grande do Sul - RS Myocastor coypus Giardia sp. 4/7 (57,1%) Silva et al. (2007) 

Cachoeira do Sul e Porto 
Alegre 

Coendou villosus Giardia sp. 1/2 (50%) Soares et al. (2008) 

Fernando de Noronha Rattus rattus Giardia sp. 3/25 (12%) Lima, 2017 

Pantanal, MS Myocastor coypus G. duodenalis 7/80 (8,75%) Santos (2011) 

Viamão -RS Chinchilas lanigera Giardia sp. 80/220 

(36,36%) 

Fialho et al. (2008) 

Portugal Chinchila sp. Giardia sp. 10/31 (32,3%) Teixeira (2013) 

Chile 

Mus musculus 

Giardia 

muris 
21/57 (36,8%) Franjola et al. (1995) 

Rattus rattus 

Oryzomys 

longicaudattus 

Polônia 

Apodemus agrarius G. microti/ G. 

muris 

111/266 

(41,7%) 

Perec-Matysiak et al. 

(2015) 

Apodemus flavicollis G. microti/ G. 

muris 

65/266 

(24,4%) 

Myodes glareolus  G. microti/ G. 

muris 

102,1/266 

(38,4) 

Pernambuco - PE Didelphis albiventris Giardia sp. 1/15 (6,6%) Melo (2017) 

Austrália / Animais em 

cativeiro 

Macropus rufus 

G. duodenalis 

28/209 

(13,4%) 

Thompson et al. (2008) 

Macropus fuliginosus 

Macropus rufus 

Macropus parma 

Macropus eugenii 

Petrogale xanthopus 

Setonix brachyurus 

Potorous tridactylus 

Phascolarctos cinereus 

Aepyprymnus rufescens 

Dasyurus maculatus 

Lasiorhinus latifrons 

Austrália / Animais 

selvagens 

Trichosurus 

cunninghami 

29/212 

(13,7%) 

Trichosurus vulpecula 

Phascolarctos cinereus 

Wallabia bicolor 

Macropus fuliginosus 

Austrália / Área urbana Isoodon obesulus G. duodenalis 9/14 (64,3%) Thompson et al. (2010) 

Sudeste da Austrália Petrogale penicillata  G. duodenalis 20/318 (6,3%) Vermeulen et al. (2015) 

Austrália / Área urbana Isoodon obesulus Giardia spp. 53/126 
(42,3%) 

Hillman et al. (2017) 
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3.2.3- Epidemiologia molecular de Giardia spp. 

 

Com o avanço das técnicas de diagnóstico molecular está sendo possível 

estudar o potencial zoonótico e diversidade genética de G. duodenalis. As primeiras 

classificações através do estudo molecular denominaram que a espécie possuía os 

grupos Nasg 1 a 3, genotipos “Poland” e “Belgium”, genótipos A e B divididos em 

subgenótipos A-I, A-II, B-II, B-III e B-IV (JUNIOR, 2015). Dentre estes subgenótipos 

foi possível determiná-los através da caracterização genética utilizando os genes triose 

fosfato isomerase (tpi), glutamato desidrogenase (gdh), ß-giardina (bg), a menor 

subunidade ribossomal do gene do ácido ribonucleico ribossômico (SSU rRNA) (NG et 

al., 2005; LEE et al., 2006; CACCIÓ et al., 2008; HEYWORTH, 2016), além dos 

genes fator de elongação 1α (ef1α), genes da proteína de superfície variante (vps), 

open reading frame C4 (GLORF-C4) e a região espaçadora intergenômica rRNA (IGS) 

(JUNIOR, 2015).  

 Os estudos demonstram um nível elevado da diversidade genética de G. 

duodenalis, mostrando um complexo, subdividido em sete (7) genótipos A, B, C, D, E, 

F, G (THOMPSON, 2004; PLUTZER et al., 2010; CUNHA, 2017; XIAO; FENG, 

2017). Até o momento somente os genótipos A com subgenótipo I e genótipo B, 

isolados de uma variedade de hospedeiros como mamíferos domésticos e animais 

selvagens, são detectados em humanos, sendo um potencial zoonótico (SANTOS, 

2011; CUNHA, 2017).  

Se tratando de caráter zoonótico, estudos tentam relacionar virulência e 

sintomas diante dos genótipos de Giardia. Diferentes genótipos podem ser 

responsáveis pela produção de metabólitos e toxinas diferentes, o que poderá 

influenciar a patogenicidade do protozoário, mas ainda não está totalmente elucidada 

mesmo com muitos estudos, em relacionar um dado genótipo com determinada 

sintomatologia (MARQUES, 2015). Estudos de Sahagún et al. (2008),  Yaoyu e Xiao 

(2011) sugerem o genótipo A como o mais virulento, quando comparado com o 

genótipo B. No entanto, outros estudos apresentaram controvérsias em seus resultados, 

onde em crianças na Arábia Saudita, apresentaram sintomas estando parasitadas com o 

genótipo B e que os subgenótipos AI e AII foram identificados nas infecções 

assintomáticas (MARQUES, 2015). Também o genótipo B foi associado mais 
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prevalente a crianças e adultos da Etiópia com sintomas de giardíase (GELANEW et 

al., 2007). Algumas evidências podem tentar explicar sobre as informações descritas 

anteriormente, no qual fatores relacionados como o hospedeiro também são 

importantes no desenvolvimento ou não de sintomatologia e de sua virulência 

(LEBBAD et al., 2011; MARQUES, 2015).   

Outros genótipos como o C e D são exclusivos de cães, o genótipo E é restrito a 

animais de produção como bovinos, suínos, ovinos, o genótipo F exclusivo de gatos e 

o genótipo G somente de roedores (Quadro 1) (HOPINKS et al., 1997; SOUZA et al, 

2007; XIAO; FAYER, 2008; SANTOS, 2011; LEAL, 2013). 

Na literatura, alguns estudos sobre a diversidade de genótipos e subgenótipos 

zoonóticos de G. duodenalis em animais vêm sendo cada vez mais observados. Um 

estudo na Austrália utilizando o gene 18S rRNA para detectar Giardia em amostra de 

espécies de marsupiais demonstrou genótipos A nas espécies Macropus rufus, M. 

fuliginosus, M. parma, M. eugenii, Petrogale xanthopus, Setronix brachyurus, 

Potourus tridactylus e genótipos B em Macropus rufu, M. parma, M. eugenii e 

Dasyurus maculatus (THOMPSON et al., 2008).  

A prevalência de genótipos B foi detectada em amostras de castores, coelhos e 

rato almiscado (Ondatra zibethicus) utilizando análise molecular a partir do gene tpi 

(SULAIMAN et al., 2003).  No estudo de Abe e colaboradores (2005) investigando 

amostra de um furão (Mustela putorius furo) revelou em análise molecular através dos 

genes 18S rRNA, bg e tpi o subgenótipo A-I. Subgenótipos A-I, B-III e B-IV já foram 

identificados em animais selvagens como raposa, macacos e búfalo (CACCIO; RYAN, 

2008; KARIM et al., 2015). Em populações de marsupial, uma espécie ameaçada, 

Canguru-da–rocha (Petrogalle penicillata), foi identificado através do gene 18S rRNA 

os genótipos zoonóticos A e B, com subgenótipos AI e BIV pelos genes b-giardina 

(bg) e  glutamato dehidrogenase (gdh) respectivamente (VERMEULEN et al., 2015). 

No sul do Brasil, um estudo realizado com amostras de humanos e animais domésticos 

(cães), revelou nos isolados subgenótipos A-I, A-II, B-III, B-IV de G. duodenalis 

(COLLI, et al., 2015)  Genótipos A e E foram identificados em cordeiros na Argélia a 

partir dos genes triose-fosfato isomerase (tpi) e gdh (SAHRAOUI et al., 2019). 
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Espécies/ Genótipos  Hospedeiros  Referência  

Giardia agilis Anfíbios Kunstler, 1882 

Giardia ardea Aves Noller, 1920 

Giardia psittaci Aves Erlandsen ; Bemrick, 1987 

Giardia muris  Roedores Benson, 1908 

Giardia microti  Roedores Benson, 1908 

Giardia duodenalis  Mamíferos Davaine, 1875 

Giardia duodenalis A Homem e mamíferos domésticos e silvestres 

Ortega-Pierre et al., 2009; 
Feng; Xiao, 2011 

Giardia duodenalis B Homem, primatas, cães, bovinos, equinos, roedores 

Giardia duodenalis E Ruminantes domésticos, suinos 

Giardia duodenalis F Gatos domésticos 

Giardia duodenalis G Roedores 

Giardia duodenalis C e D Canídeos 

Giardia enterica B 
Humanos e outros primatas, cães, gatos, e algumas 
espécies de animais silvestres 

Thompson; ASH, 2016 
Giardia canis C/D Cães e outros canídeos 

Giardia bovis E Bovinos e outros ungulados 

Giardia cati F  Gatos 

Giardia simondi G Ratos 

Quadro 1- Espécies e genótipos de Giardia spp. e seus respectivos hospedeiro susceptíveis.   
Fonte: Adaptado de Santos, (2011) e Thompson; Ash, (2016). 

 

 

3.3- Histórico e Taxonomia de Cryptosporidium spp. 

 

O gênero Cryptosporidium foi descrito pela primeira vez por Tyzzer (1910), em 

camundongos e denominado Cryptosporidium muris. O mesmo autor no ano de 1912 

identificou uma nova espécie no intestino de camundongo, denominando-o de C. 

parvum. No ano de 1955, houve a primeira ocorrência relatada de criptosporidiose em 

perus com diarréia e um novo relato só ocorreu em 1971 em vitelos. Cinco anos após, 

os primeiros casos em humanos foram relatados, e a doença começou a ganhar 

importância mundial, principalmente nos casos da infecção em humanos, com mais 

ocorrência em crianças e indivíduos imonocomprometidos infectados pelo Vírus da 

imonodeficiência humana (HIV) (ABEYWARDENA et al., 2015).  

Segundo Dillinghan et al. (2002), uma variedade de espécies são acometidas 

pelo coccidio, a saber; peixes, répteis, anfíbios, aves e mamíferos. Cryptosporidium 

spp. é um parasita intestinal comum de humanos, animais domésticos e selvagens 

(HUNTER; THOMPSON, 2003).  

O gênero Cryptosporidium é classificado taxonomicamente como pertencente 



22 
 

ao Filo Apicomplexa, Classe Sporozoae, Subclasse Coccidia, ordem Eucoccidiia, 

Subordem Eimeriina e como único representante da Família Cryptosporidiidae 

(THOMPSON et al., 2003; PLUTZER; KARANIS, 2009). Vários são os 

questionamentos sobre sua classificação taxonômica, embora seja ainda considerado 

um coccidio (PINTO, 2016).  

Dados moleculares recentes permitiram analisar e sugeriram que o gênero 

encontra-se filogeneticamente mais próximo da subclasse Gregarinia, parasitos de 

invertebrados do que os protozoários de vertebrados (FAYER; XIAO, 2007). Este fato 

é baseado na existência de uma fase no ciclo evolutivo, momento que ocorre o estágio 

extracitoplasmático; a presença de uma organela alimentar; a presença de dois tipos de 

oocisto, de parede espessa e de parede fina; a capacidade de autoinfecção por meio do 

oocisto de parede fina; e a resistência a todos os anticoccidianos, verificado em um 

estudo através da multiplicação da espécie Cryptosporidium andersoni em meio de 

cultura livre de células (MEIRELES, 2010; PINTO, 2016).  

 É um parasita monoxeno, realizando os estágios de desenvolvimento sexual e 

assexual no interior de um único hospedeiro (GRECA, 2010). A via de infecção se dá 

através da ingestão de oocistos esporulados, a única fase do ciclo encontrado fora do 

hospedeiro sendo a principal forma infectante do protozoário transmitido através da 

água e alimentos contaminados (FAYER et al., 2000; THOMPSON et al., 2003; 

FAYER, 2004; FAYER, 2008). A morfologia de espécies de Cryptosporidium 

apresenta-se muito semelhante e, portanto, no estudo da taxonomia deste gênero há a 

necessidade da utilização de ferramentas moleculares juntamente com avaliações 

morfológicas, biológicas e também do conhecimento da especificidade de hospedeiros 

(XIAO; CAMA, 2018; HOMEM, 2016).  

 

 

 3.3.1-  Características morfológicas e Ciclo evolutivo de Cryptosporidium. 

 

Os oocistos possuem formato esférico ou ovoide e com tamanhos variados entre 

as espécies (RIGO; FRANCO, 2002). O gênero de Cryptosporidium possui oocistos 

infectantes (forma esporulada), apresentando quatro esporozoítas dentro do oocisto 

com ausência de um esporocisto, além do resíduo do oocisto (TYZZER, 1912). Os 
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tamanhos dos oocistos variam um pouco entre as espécies, a saber: C. parvum possui 

variação de tamanho não ultrapassando 4,5 µm de diâmetro (TYZZER, 1912; FAYER, 

2007), um pouco menor que a espécie C. muris (TYZZER, 1907; FAYER, 2010; 

COUTO; BOMFIM, 2012).  

Uma vez ocorrendo à ingestão do oocisto por um hospedeiro susceptível, os 

quatro esporozoítos serão liberados e irão invadir e parasitar as células epiteliais do 

trato gastrointestinal e, posteriormente transformando-se em trofozoítos. Nesta fase, 

inicia-se a reprodução assexuada do parasita, no qual ocorre a merogonia dando 

origem aos merontes, contendo merozoítas que invadem novas células e sofrem 

gametogênese (micro ou macrogametócitos), e após a fertilização dão origem aos 

oocistos. Estes tem parede fina que promovem a autoinfecção e os de parede grossa 

sendo liberados pelas fezes para o meio ambiente (Figura 2) (FAYER, 2004; FAYER; 

XIAO, 2007). 

   Figura 2- Ciclo evolutivo de Cryptosporidium spp.  

   Fonte: Adaptado de Santos (2011). 
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3.3.2-  Prevalência da cripitoposporidiose 

 

Espécies de Cryptosporidium como C. parvum e C. hominis são espécies 

prevalentes em humanos (ZAHEDI et al., 2018), C. ubiquitum e C. cuniculus são 

reconhecidos como agentes emergentes em humanos (LI et al., 2015). Alguns estudos 

relataram em humanos as espécies C. canis, C. felis, C. muris, C. suis, C. erinacei e C. 

scrofarum (RYAN et al., 2017). C. fayeri considerado uma espécie de animais 

silvestres (Marsupial), já foi relatado em humanos (WALDRON et al., 2010). 

Cryptosporidium possui ocorrência mundial, tanto em países desenvolvidos como em 

desenvolvimento atingindo diversas populações como urbanas e rurais.  

A alta prevalência nos países em desenvolvimento deve-se a falta de 

saneamento, instalações inadequadas e tratamento (MEINHARDT, 1996; 

ABEYWARDENA et al., 2015).  

Tratando-se de um agente com potencial zoonótico, a espécie Cryptosporidium 

parvum afeta preferencialmente pessoas idosas e crianças com idade de até três anos, 

porém, estudos realizados relataram que crianças são mais propensas a infecção 

chegando a 19% dos casos em domicílio (DILLINGHAN et al., 2002; FAYER, 2004). 

Estima-se em um estudo mundial que a ocorrência de diarreia oscile entre 1,7 e 4,6 

bilhões de casos por ano, e aproximadamente 2,2 milhões de mortes associadas á 

criptosporidiose (ZAHEDI et al., 2018). A organização das Nações Unidas para a 

Alimentação e a Agricultura (FAO) e a Organização Mundial de Saúde (OMS) 

realizaram um ranking global com 24 parasitas mais importantes transmitidos por 

alimentos, onde Cryptosporidium foi classificado em quinto lugar, dado este publicado 

em 2012 (SNAK et al., 2017). 

Como sendo um protozoário que pode contaminar o meio ambiente e até 

mesmo a água, órgãos legislativos demonstraram a importância de priorizar a 

qualidade dos recursos hídricos para a água de abastecimento público (FRANCO et al., 

2012), haja vista que não existem informações concretas sobre ocorrência deste 

patógenos, em rios e reservatórios, devido à carência de sistemas adequados de 

detecção e vigilância (RYAN et al., 2014; ALMEIDA, 2015). Mas diante da possível 

contaminação hídrica, a vigilância sanitária brasileira através da Portaria nº 2.914, 

publicada em 14 de dezembro de 2011, integra recursos de monitoramento para 
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assegurar a qualidade da água consumida pela população como forma de prevenção 

(BRASIL, 2013).  

A ocorrência de Criptosporidiose em mamíferos silvestres geralmente é baixa. 

Essa baixa prevalência ocorre principalmente em animais de vida livre, com 

percentuais de 1% a 8%. No entanto, animais em cativeiro, a prevalência pode atingir 

até 74% (FAYER; XIAO, 2007; SANTOS, 2011). Em áreas urbanas o parasitismo em 

animais sinantrópicos ocorre variando de 40% a 80% (HILL et al., 2008; SILVA, 

2016).  Outros dados referentes à ocorrência principalmente em roedores e marsupiais 

são descritas na Tabela 2. 

 

Tabela 2- Ocorrência de Cryptopsoridium spp. em roedores e marsupias. 

Localidade  Hospedeiros Espécie Positivos (%) Referência 

São Paulo - SP 

Akodon montensis 

C. muris 3/25 (12%) Lallo et al., 2009 Thaptomys nigrita 

Sciurus aestuan 

Alegria - RS Myocastor coypus Cryptosporidium 2/7 (28,57%) 
Silva et al., 2007 

Umuarama - PR 

Mus musculus Cryptosporidium spp. 

35,5% (16/45) Silva, 2013 
Rattus rattus 

C. muris/ 
Cryptosporidium spp. 

Região sudeste 

 (MG - RJ) 

Akodon serrensis C. parvum / C. muris 
4/39 (10,3%) Dall'Olio; Franco, 2004 

Oryzomys ratticeps C. parvum 

Pantanal 

Hidrochoerus hidrochaeris C. wrairi 5/41 (12,2%) 

Santos, 2011 Myocastor coypus C. wrairi 2/12 (16,6%) 

Oecomys catherinae C. wrairi 2/13 (15,38%) 

São Paulo 

Hamsters C. muris 6/386 (13,64%) 

Souza, 2015 
Chinchilas C. parvum/ C. muris 5/386 (11,36%) 

Porquinho da india Cryptosporidium sp. 4/386 (9,09%) 

Camundongo C. tyzzeri/ C. muris 4/386 (9,09%) 

Polônia 

Apodemus agrarius C. parvum/C. ubiquitum 164/266 (61,7%) 
Perec-Matysiak et al. 

(2015) 
Apodemus flavicollis C. ubiquitum 181/266 (68,3%) 

Myodes glareolus  C. ubiquitum 181/266 (68,1%) 

Japão 
Apodemus speciosus C. ubiquitum 26,6% (4/15) 

Murakoshi et al., 2013 

 Clethrionomys glareolus C. parvum 9/123 (9%)  

Reino Unido  
Mus domesticus C. parvum 52/242 (22%) 

Chalmers et al., 1997 
Apodemus sylvaticus C. parvum 48/230 (21%) 

China 
Roedores selvagens C. parvum 

83/723 (11,5%) Chaochao et al., 2009 
Roedores de pet C. wrairi 

Rio de Janeiro -RJ Didelphis aurita Cryptosporidium spp. 4/5 (80%) Pinto, 2016 

Pantanal Monodelphis domestica C. wrairi 2/34 (6%) Santos, 2011 

Rio Grande do Sul -RS Didelphis albiventris Cryptosporidium sp. 3/6 (50%) Zanette et al., 2008  

Recife Didelphis albiventris Cryptosporidium spp. 5/6 (83,3%) Silva, 2016 

Austrália Bandicoots C. parvum 12/98 (12,2%) Dowle et al., 2013 

Austrália  
Trichosurus vulpecula 

C. parvum/ C. fayeri/ C. 
macropodum 

7/15 (47%) 
Hill et al., 2008 
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3.3.3-  Epidemiologia molecular de Cryptosporidium spp.  

 

A classificação através da caracterização genotípica vem permitindo conhecer e 

identificar de forma específica o gênero Cryptosporidium. Considerado como espécies 

zoonóticas, C. parvum e C. hominis estão intimamente relacionados a surtos 

esporádicos em seres humanos, sendo o primeiro responsável pela maioria dos casos 

em humanos (HUNTER; THOMPSON, 2003; LI et al., 2014). Outra espécie 

considerada uma zoonose é o C. ubiquitum, previamente conhecido por acometer 

cervídeos, atualmente está sendo considerada mais uma importante espécie zoonótica 

emergente que infecta humanos (LI et al., 2014). Para o gênero Cryptosporidium 

atualmente já foram descritas mais de 20 espécies (Quadro 2) e 40 genótipos diferentes 

(FAYER, 2010).  

Estudos ao longo dos anos vêm demonstrando que o protozoário possui uma 

significativa especificidade por hospedeiros, este fato é notado pelas características 

semelhantes entre os genótipos existentes em grupos de animais mais próximos, sendo 

mais evidenciado em mamíferos. A exemplo pode citar genótipos encontrados em 

canídeos silvestre, similares aos encontrados da espécie C. canis, de cães domésticos; 

outro exemplo são os genótipos de cervídeos e de bovinos pelo C. bovis (ZHOU et al., 

2004; ORTEGA-PIERRE et al., 2009). No entanto, características de C. parvum vêm 

demonstrando controvérsia a esta análise, sendo a espécie capaz de infectar uma ampla 

variedade de hospedeiros, apontando esta espécie como de maior importância na 

transmissão em humanos, com elevado potencial zoonótico (FAYER; XIAO, 2007; 

SANTOS, 2011).  

Dentre as espécies descritas na literatura, 34 são reconhecidas, mas somente 12 

espécies tem maior ocorrência, sendo os mamíferos seus hospedeiros, são eles: C. 

andersoni, C. hominis, C. parvum, C. canis, C. felis, C. wrairi, C. suis, C. muris, C. 

bovis, e espécies mais recentes como, C fayeri, C. ryanai e C. macropodum 

(ORTEGA-PIERRE et al., 2009; FAYER, 2010; RYAN et al., 2014; ZAHEDI et al., 

2018). Algumas outras espécies do gênero somente foram identificadas a partir de 

isolados de oocistos através da genotipagem pela sequência genética, sendo o mais 

recente relato o genótipo encontrado em cervídeos. Com base nas características 

biológica e molecular, este isolado foi denominado de C. ubiquitum, por sua 
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distribuição geográfica ampla e por afetar uma variedade de espécies hospedeiras 

(FAYER, 2010).  

 

Espécies   Principais Hospedeiros  Referência 

C. andersoni Bovinos, camelos Lindsay et al., 2000 

C. baileyi Aves Current et al., 1986 

C. bovis Bovinos Fayer et al., 2005 

C. canis Cães Fayer et al., 2001 

C. fayeri Canguru vermelho Ryan et al., 2008 

C. fragile Anfíbios Jirku et al., 2008 

C. felis Gatos Iseki, 1979 

C. galli Aves  Pavlasek, 1999 

C. hominis Seres humanos, macacos Morgan-Ryan et al., 2002 

C. macropodum Canguru cinza Power ; Ryan, 2008 

C. meleagridis Perus, seres humanos Slavin, 1955 

C. molnari Peixes Alvarez-Pellitero; Sitjà-Bobadilla, 2002 

C. muris Roedores Tyzzer, 1910 

C. parvum Bovinos, outros ruminantes, seres humanos Tyzzer, 1912 

C. ryanae Bovinos Fayer et al., 2008 

C. scophthalmi Peixes Alvarez-Pellitero et al., 2004 

C. serpentis Serpentes Levine, 1980 

C. suis Suínos Ryan et al.,2004 

C. varanii Lagarto monitor Pavlasek et al., 1995 

C. xiaoi Ovinos Fayer; Santín, 2009 

C. wrairi Porquinho da Índia Vetterling et al., 1971 
      Quadro2- Espécies de Cryptosporidium spp. e seus respectivos hospedeiro susceptíveis. 

       Fonte: Adaptado de Ryan et al., 2014. 

 

 

O gênero Cryptosporidium possui uma variabilidade genética já relatada, onde, 

por meio de marcadores específicos, a exemplo a utilização de primer através do gene 

18S rRNA (SSU) pela sequência específica conservada da região permitiu detectar 

todos os Cryptosporidium spp. (XIAO; FENG, 2017). Estudos filogenéticos por 

polimorfismo de comprimento de fragmento de restrição (RFLP) foram também 

realizado para diferenciar várias espécies e genótipos das espécies de Cryptosporidium 

(Quadro 3) (JEX; GASSER, 2010; RYAN et al., 2014; XIAO; FENG, 2017). Ressalva 

que a infecção por C. parvum em humanos está intimamente relacionada com as 

condições socioeconômicas do país, áreas de endemismo e atuação de animais na 

contaminação ambiental. Esses fatores podem refletir nas formas de transmissão do 

agente que possui grande importância e com elevado potencial zoonótico (FENG et al., 
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2018).  

O conhecimento da capacidade de virulência pode ser associado a algumas 

espécies, a exemplo C. parvum pode sofrer recombinação meiótica entre diferentes 

linhagens. Isso pode desempenhar um papel importante na evolução dos subtipos 

virulentos (AVENDAÑO; AMAYA, 2017). 

 

 Quadro 3- Espécies de Cryptosporidium spp. com os principais subgenótipo 

 Fonte: Adaptado de Ryan et al., 2014. 

 

 

Estudos na literatura descreveram genótipos e subgenótipos de Cryptosporidium 

em seres humanos e animais. Meireles et al. (2007), utilizando amplificação de genes 

de 18S  rRNA e gp60 permitiram identificar um isolado bovino de C. parvum, 

subgenótipo IIa em amostra fecal de capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris), sendo  

este o primeiro relato da infecção neste roedor no Brasil.  

Espécies  Subgenótipos Referências 

C. hominis Ia; Ib; Ic; Id; Ie; If; Ig; Ih; Ii; Ij 

Xiao, 2010 
C. parvum IIa; IIb; IIc; IId; IIe; IIf; IIg 

IIh; IIi; IIj; IIl; IIm; IIn; IIo 
C. meleagridis IIIa; IIIb; IIIc; IIId; IIIe; IIIf; IIIg 

Jex; Gasser, 2010 
C. fayeri IVa; IVb; IVc; IVd; IVe; IVF 

Ryan et al., 2014 C. cuniculus Va; VB 

C. Wrairi VIIa 

Xiao; Feng, 2017 
Genótipo furão VIIIa 

C. tyzzeri IXb; IXb 

Sulaiman et al., 2005 
Genótipo Mink Xa 

Genótipo  gamba XIa 

Feng et al., 2011 
Genótipo I gambá XIa 

C. ubiquitum XIIa; XIIb; XIIc; XIId; XIIe; XIIf 

Li et al., 2014 
C. erinacei XIIIa 
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Análise filogenética em ratos selvagens australianos permitiu identificar 

genótipos I e II (FOO et al., 2007).  Análise molecular a partir do gp60 permitiu 

identificar genótipos e subgenótipos das espécies C. parvum e C. hominis em amostras 

de bezerros nas regiões de Canterbury na Nova Zelândia. Ainda, novos registros de 

subgenótipos foram encontrados, e dois subgenótipos sendo estes frequentemente 

encontrados nos humanos em vários países (ABEYWARDENA et al., 2012).  

No Brasil, estado do Paraná foi realizado um estudo em roedores Mus musculus 

e Ratus rattus capturados em área urbana, onde detectou a presença através de estudo 

molecular Cryptosporium muris e genótipos II e III (SILVA et al., 2013), sendo o 

genótipo II de caráter zoonótico. Um estudo realizado a partir do marcador gp60 em 

amostras de humanos, bovinos e ovinos, detectou quatros espécies, C. parvum, C. 

hominis, C. cuniculus e C. erinacei, determinando os subgenótipos IIa, IIc, IId e IIe 

para C. parvum, e subgenótipos Ia, Ib, Id, Ie, Ig e If para C. hominis e as duas ultimas 

espécies foram detectados os subgenótipos Vb e XIIIa respectivamente (GARCIA-R et 

al., 2017).  

Outro estudo na Europa com amostras de roedores das espécies Myodes 

glareolus, Apodemus agrarius, Apodemus flavicollis, Rattus norvegicus identificou 

através dos genes 18S rRNA e gp60 as espécies C. parvum com sugenótipos IIa, IIc e 

IIi, genótipo I  e II de C. muskrat, C. hominis com subgenótipo Ib, além de identificar 

C. suis e C. scrofarum (DANISOVÁ et al., 2017). Subgenótipos de C. hominis (Id; Ib), 

C. fayeri (IVg; IVa; IVf) foram encontrados em Cangurus através do gene gp60 em 

um estudo na Austrália (ZAHEDI et al., 2018).  

Santos (2013) identificou em espécies de roedores; Oecomys catherinae, 

Myocastor coypus, H. hidrochaeris e marsupiais; Monodelphis domestica com 

genótipos e subgenótipos através dos genes gdh, bg e SSU rDNA G. duodenales com 

AI e C. wrairi com genótipos III e IV. Com base no estudo de Sahraoui e 

colaboradores (2019) na Argélia, identificaram em amostras fecais de cordeiros 

através do gene gp60, a espécie de C. parvum dois subgenótipos IIa e um subgenótipo 

IId, como também foi detectado a espécie de C. ubiquitum nas amostras.  

Um estudo com amostras fecais de bovinos em três cidades de Nova York, 

utilizando para genotipagem o gene 18S rRNA e para subtipagem o gene gp60, 

determinaram a espécie C. parvum  e subgenótipo IIa respectivamente (GHARIEB et 
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al., 2019).  Outros estudos com amostras de bovinos detectando subgenótipos IIa, IId, 

IIIa a partir do gene gp60 já foram relatados em alguns países como Estados Unidos, 

Canadá, Eslovênia, Ungria, Sérvia, Alemanha, Bélgica, Portugal, Espanha, Itália, 

Austrália, Japão e Índia (XIAO, 2010).  

 

3.4- Histórico e Taxonomia de Eimeria spp. 

 

Inicialmente, Leeuwenhoek (1674), em seus estudos observando 

microscopicamente a bile de um coelho, identificou Eimeria stiedai como um dos 

primeiros organismos deste gênero no período do século XVII (HAMMOND et al., 

1973). Assim, o gênero Eimeria foi proposto por Schneider em 1875; essa descoberta 

foi a partir de estudos morfológicos dos oocistos esporulados, observando os quatro 

esporocistos contendo dois esporozoítos cada um. Os Eimeriídios são pertencentes ao 

reino Protista, sub-reino Protozoa, filo Apicomplexa, Classe Sporozoa, subclasse 

Coccidia, ordem Eucoccidia, subordem Eimeriina e família Eimeriidae (LEVINE et 

al., 1980).  

Espécies de Eimeria são consideradas protozoários intracelulares que infectam 

uma ampla gama de hospedeiros como mamíferos domésticos e selvagens, répteis, 

peixes e aves (ZANETTE et al., 2008; OLIVEIRA, 2011; HILLMAN et al., 2016). 

Afeta o trato intestinal sendo transmitido pela ingestão de oocistos esporulados (forma 

infectante), através do ambiente, alimentos e água contaminada (URQUHART et al., 

1986; VIEIRA 2002; ZANETTE et al., 2008).   

 

           3.4.1-  Características morfológicas e Ciclo evolutivo de Eimeria.  

 

Algumas metodologias são utilizadas para identificação do gênero Eimeria, 

entre elas, exames de fezes e identificação dos oocistos, estudo dos sinais clínicos dos 

animais doentes e de lesões macroscópicas evidentes durante a necropsia 

(CARVALHO et al., 2011). Outros métodos são empregados para classificar as 

espécies, a saber: formato dos oocistos; cor dos oocistos; formato tetrazóico com 

esporocisto dispórico, presença o ausência de capuz micropilar na região polar do 

oocisto, tempo mínimo de esporulação; período mínimo de pré-patência; localização 
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preferencial dos parasitas no intestino; tipo e localização das lesões características e 

patogenicidade (PRADO, 2005; AVELINO, 2010).  

No entanto, o método de diagnóstico através da análise morfométrica de 

oocistos através da avaliação de aspectos importantes por meio das caraterísticas 

específicas do parasita continua sendo uma das mais empregadas (HASSUM et al., 

2007). Outra característica importante é o índice morfométrico que consiste na divisão 

dos diâmetros maior e menor do oocisto e esporocisto. Essa avaliação dos índices 

demonstra ser mais precisa para comparação entre as espécies do que o tamanho dos 

oocistos, mesmo sendo variável (VIDAL et al., 2014).  

Na literatura alguns trabalhos identificaram espécies do parasita com base da 

morfologia e morfometria. Um estudo realizado com tamanduá-bandeira no Zoológico 

de Bauru, município de São Paulo, demonstrou a presença de oocistos de Eimeria nas 

fezes, constatando através da morfometria que se tratavam das espécies E. escomeli, E. 

tamanduae e E. marajoensis (FREITAS et al., 2006). Outros estudos também 

identificaram semelhança de morfometria entre os oocistos (LAINSON, 1968; 

GARDNER et al., 1991; LAINSON; SHAW, 1991).   

Os estudos morfológicos e morfométrico são baseados na observação 

morfológica e medidas, dadas em micrômetro. As características principais para 

identificação são, tamanho, micrópole, resíduo de oocisto grânulo polar, corpo de 

stieda, corpo substieda, corpo parastieda, resíduo esporocisto, esporozoíto, corpo 

refratáio e núcleo (BERTO et al., 2009). Os esporocistos podem apresentar parede lisa 

ou fina com estruturas morfológicas internas variáveis de espécie para espécie como: 

presença ou ausência de características como corpo de stieda, sub-stieda ou parastieda, 

resíduo e grânulos (FREITAS et al., 2006; FEHLBERG et al., 2018). Os esporozoítos 

muitas vezes são de difícil visualização, mas quando observados apresentam formatos 

curvados, alongados, paralelos, corpo refrátil elíptico e grânulos sub-esféricos 

(FREITAS et al., 2006).  

Eimeria spp. possui o ciclo de vida monoxeno, no qual  os estágios evolutivos 

ocorrem em um único hospedeiro,  apresentando-se três fases: esporogonia que ocorre 

no meio ambiente e as outras duas fases, merogonia (reprodução assexuada) e 

gametogonia (reprodução sexuada), ocorrendo  nas células intestinais do hospedeiro 

(FAYER; REID, 1982; VIEIRA, 2005; DA SILVA, 2009). Após a ingestão de 
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oocistos infectantes (esporulados), ao passarem pelo aparelho digestivo sofrem ação 

das enzimas digestivas sensibilizando a parede do oocisto e consequentemente sua 

ruptura, no qual ocorre o processo de excistação e a liberação de esporozoitos no 

intestino, invadindo as células intestinais.  

A fase de merogonia, ou fase assexuada, ocorre com a multiplicação formando 

os merontes, consequentemente essa geração merogônica formam os merozoitos que 

rompem as células e invadem novas, formando os merontes de segunda e terceira 

geração. A depender da espécie de Eimeria, no hospedeiro, a fase de merogonia pode 

ocorrer no intestino delgado ou no início do intestino grosso (FAYER, 1980; FAYER; 

REID, 1982; DA SILVA, 2009; CHARTIER; PARAUD, 2012). No entanto, a maioria 

dos merozoitos de segunda geração abandona a fase de merogonia e invadem nova 

célula intestinal iniciando a fase sexual ou gametogonia (LEVINE, 1963; SOUZA, 

2014).  

Os merozoitos mudam para trofozoitos, e estes se diferenciam para 

macrogametócitos ou microgametócitos, ininciando a fase sexual ou reprodução 

sexuada. A formação do zigoto ocorre com a fertilização do macrogameta pelo 

microgameta, originando o oocisto imaturo. A eliminação do oocisto é feita pelo 

rompimento da célula intestinal liberando-os no lúmen intestinal sendo posteriormente 

eliminados juntamente com as fezes para o meio ambiente, (FIGURA 3) (DENIZ, 

2009; SOUZA, 2014; HEKER, 2015). No ambiente, esse oocisto imaturo sofre 

esporogonia e torna-se esporulado ou maduro, com quatro esporocistos e dois 

esporozoítas no interior.  
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     Figura 3- Ciclo evolutivo de Eimeria spp. 
     Fonte: Heker, 2015. 

 

 

           3.4.2-  Prevalência da eimeriose 

 

A infecção pelo gênero Eimeria causa uma doença conhecida mundialmente por 

eimeriose ou coccidiose (FREITAS et al., 2005). A sua ocorrência causa a destruição 

das células intestinais devido à multiplicação do parasito e, assim, desencadeia enterite 

hemorrágica, com consequente eliminação de fezes diarreicas (SOUZA, 2014). Essa 

doença é de importância veterinária, acometendo uma gama de animais domésticos 

(mamíferos e aves) e animais selvagens (OLIVEIRA, 2011; SOUZA, 2014). A 

infecção pode causar doença leve à moderada ou ocorrer a forma assintomática 

(ZANETTE et al., 2008). No entanto, há espécies de Eimeria que possui uma 

importância mundial maior, ocasionando distúrbios entéricos graves, podendo resultar 

na morte de animais doentes (HILLESHEIM et al., 2016). 

A infecção por Eimeria pode acometer vários animais, apontando os pequenos 

mamíferos silvestres. Roedores e marsupiais possuem predisposição a infecção pelo 

gênero Eimeria, tal relato é apresentado na Tabela 3. 
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Tabela 3- ocorrência de Eimeria spp. em roedores e marsupiais. 

Localidade  Espécies Hospedeiros                Referência 

Flórida - EUA Eimeria kinsellay Orysomys palustres Bernard et al., 1971 

Rio Grande do Sul - RS 

E. trinidadensis 

Hydrochaeris hydrochaeris  Gurgel, 2008 
E. ichiloensis 

E. boliviensis 

Eimeria spp. 

Ilhéus - Bahia 
E. trinidadensis 

Hydrochaeris hydrochaeris  Albuquerque, 2008 
E. ichiloensis 

Seropédica-Brasil E. caviae Cavia porcellus Flausino et al., 2014 

Espírito santo- Brasil Eimeria spp. Chinchilla lanigera Petroneto et al., 2015 

Brasil 

E. didelphydis Didelphis aurita  Carini, 1936 

E. haberfield Caluromys philander Carini, 1937 

E. gambai Didelphis aurita  Carini, 1938 

Sul da India E. indianensis Didelphis virginiana Joseph, 1974 

Pará - Brasil 
E. caluromydis Caluromys philander 

Laison; Shaw, 1989 
E. philander Philander opossum 

Bolivia 

E. cochabambensis Marmosops dorothea 

Heckscher et al., 1999 E. marrmosopos Marmosops dorothea 

E. micouri Micoureou constantaiae 

Rio de Janeiro -RJ 
E. gambai 

Didelphis aurita  Teixeira et al., 2007 
E. rugosa 

Rio Grande do Sul - RS Eimeria spp. Didelphis albiventris  Zanetti et a. 2008 

São José - Costa Rica E. marmosops Didelphis marsupialis Valerio-Campos et al., 2015 

Uberlândia - Brasil Eimeria spp. Gracilinanus agilis Strona et a., 2015 

Austrália 
E. augustus 

Isoodon Obesulus Hillman et al., 2016 
E. kanyana 

Sul da Bahia - Brasil 

E. philander 
D. aurita 

Fehlberg et al., 2018  

G. agilis 

E. gambai 

Monodelphis americana 

Marmosa demerarae 

marmosa murina 

 

 

           3.4.3-   Epidemiologia morfológica de Eimeria spp.  

 

Com relação às características biológicas entre as espécies de Eimeria, 

pesquisas moleculares têm sido utilizadas devido à dificuldade de diagnóstico de 

algumas espécies pelo método morfológico (OLIVEIRA, 2011). No entanto, mesmo 
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apresentando alta sensibilidade e especificidade da técnica molecular, o estudo 

morfológico e morfométrico de oocistos ainda são a mais utilizada para identificação 

de espécies de Eimeria (HASSUM et al., 2002; GASSER, 2006; AHID et al., 2009). 

Vários trabalhos permitiram identificar o parasita através dos aspectos morfológicos e 

morfométricos e ainda identificar várias espécies de Eimeria em vários animais 

domésticos e selvagens (CARINI, 1936; LEVINE; IVENS, 1970; JOSEPH, 1974; 

LAINSON; SHAW, 1989; HECKSCHER et al., 1999; TEIXEIRA et al., 2007; 

HASSUM et al., 2007; FREITAS et al., 2006; SILVA, 2009; DENIZ, 2009; SOUZA, 

2014; VALERIO-CAMPOS et al., 2015; STRONA et al., 2015; HILLMAN et al., 

2016; FEHLBERG et al., 2018). Relatos na literatura demonstra a ocorrência do 

gênero Eimeria em animais silvestre, destacando os roedores e marsupiais.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



36 
 

8. ARTIGO CIENTÍFICO I 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

EIMERIA spp. (APICOMPLEXA: EIMERIIDAE) DE MARSUPIAIS (MAMMALIA: 

DIDELPHIMORPHIA) NA REGIÃO SUL DA BAHIA, BRASIL. 

Publicado na Revista Brasileira de Parasitologia Veterinária 

V. 27, N. 4 Outubro/Dezembro de 2018 
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9- Considerações Finais 
 

 

 Espécies do gênero Eimeria foram identificadas nesta pesquisa em animais 

silvestres nos municípios de Una, Belmonte e Mascote, na região sul do Estado da 

Bahia. O estudo demonstrou que a análise a partir do estudo morfológico e 

morfométrico permitiu identificar as espécies E. philanderi e E. gambai em amostras 

de fezes dos marsupiais D. aurita, G. agilis, M. americana, M. demerarae e M. murina 

capturados em áreas de mata atlântica.  

Desta forma, este estudo confere que os marsupiais são identificados como 

novos hospedeiros deste protozoário, e a fauna silvestre em contato com animais 

domésticos pode influenciar na epidemiologia de Eimeria spp. na região sul da Bahia. 
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10 ARTIGO CIENTÍFICO II 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

DETECÇÃO DE CRYPTOSPORIDIUM spp. (COCCIDIA: 

CRYPTOSPORIDIIDAE) E GIARDIA DUODENALIS 

(ZOOMASTIGOPHOREA: HEXAMIITIDAE) EM PEQUENOS MAMÍFEROS 

SILVESTRES NO NORDESTE, BRASIL. 
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Detecção de Cryptosporidium spp. (Coccidia: Cryptosporidiidae) e Giardia duodenalis (Zoomastigophorea: 

Hexamiitidae) em pequenos mamíferos silvestres no Nordeste, Brasil. 
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Resumo 

Objetivou-se com este estudo investigar a ocorrência de G. duodenalis e Cryptosporidium spp. em espécimes de  

roedores e marsupiais da Mata Atlântica da região Sul da Bahia, nordeste do Brasil. Foram coletadas 204 

amostras fecais em diferentes áreas florestais dos municípios de Ilhéus, Una, Belmonte e Mascote. As 

identificações foram realizadas pelo diagnóstico molecular da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) e 

Nested/PCR através da aplicação dos genes gdh e tpi para G. duodenalis e dos genes gp60, hsp-70 para 

Cryptosporidium, com posterior sequenciamento. A frequência total de amostras positivas por PCR para G. 

duodenalis e Cryptosporidium spp. foi de 5,4% (11/204). G. duodenalis teve ocorrência de 2,94% (4/136) 

provenientes de roedores e 2,94% (2/68) de marsupiais. Para Cryptosporidium a prevalência em roedores e 

marsupiais foi de 1,47% (2/136) e 4,41% (3/68) respectivamente. Nas áreas coletadas a frequência do 

parasitismo foi de 50% (7/14), e somente na região de Mascote não houve animais parasitados. Foi identificado o 

subgenótipo AI de G. duodenalis nas espécies de roedores Hylaeamys laticeps, Oecomys catherinae, 

Oligoryzomys nigripes e Akodon cursor e nos marsupiais Gracilinanus agilis e Monodelphis americana.  Nos 

roedores Rhipidomys mastacalis, H. laticeps e no marsupial Marmosa murina foram encontrados os protozoários 

C. fayeri, C. parvum e C. ubiquitum com subtipos IIa e IVg pelo gene gp60. 

Palavras-chave: Mata Atlântica, roedores, marsupiais, protozoonoses, diagnóstico molecular. 

Introdução  

Pequenos mamíferos como roedores (Rodentia, Cricetidae) e marsupiais (Mammalia, Didelphimorphia) 

podem ser uma fonte de transmissão de patógenos para humanos e animais domésticos, e o risco que esses 

mailto:gralbu@uesc.br
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animais representam para a saúde pública é pouco compreendido (SANTANA et al. 2014; PEREC-MATYSIAK 

et al. 2015). O desequilíbrio ambiental devido à ação humana pode influenciar no surgimento e propagação de 

doenças zoonóticas e parasitárias nestes animais, a exemplos, a giardíase e criptosporidiose, afetando o equilíbrio 

da fauna (LALLO et al. 2009).  

Giardia Kunstler, 1882 e Cryptosporidium Tizzer, 1907 são protozoários mundialmente conhecidos por 

causar sérios problemas gastroentéricos em seres humanos, animais domésticos e selvagens (PEREC-

MATYSIAK et al. 2015; THOMPSON e ASH, 2016; SIQUEIRA-CASTRO et al. 2016). Esses protozoários são 

responsáveis por infecções a partir da contaminação ambiental e hídrica por cistos ou oocistos (XIAO e FAYER, 

2008; THOMPSON e ASH, 2016).  

O papel da giardíase e cryptosporidiose humana na epidemiologia em animais selvagens ainda são 

escassos. No entanto, estudos moleculares vêm permitindo identificar várias espécies de Giardia e 

Cryptosporidium em animais selvagens (HEITMAN et al. 2002; ZHOU et al. 2004; APPELBEE et al. 2005; 

XIAO e FAYER, 2008).  

As técnicas moleculares determinam e fundamentam melhor o entendimento de processos 

epidemiológicos (APPELBBE et al. 2005), com a utilização de diversos genes para identificação de diferentes 

espécies de Giardia spp. e Cryptosporidium spp., além de revelar genótipos e subgenótipos dos quais alguns são 

específicos para humanos e outros são zoonóticos (XIAO e FAYER, 2008). 

Para determinação de genótipos e subgenótipos de Cryptosporidium spp.  destacam-se o gene 

codificador da subunidade ribossomal menor 18S rRNA (SSu-rRNA) (XIAO et al. 1999), os genes codificadores 

de glicoproteína 60 KDa (gp60) e a proteína de choque térmico 70 (HSP-70). Esses dois últimos são capazes de 

demonstrar maior polimorfismo entre diferentes espécies (KHRAMSTOV et al. 1995; PENG et al. 2001). Além 

desses, também são utilizados, o gene codificador de proteína de parede (COWP), actina, acetil-CoA sintetase e 

espaço interno transcrito de rDNA (rDNA ITS 1) (WIDMER et al. 2002; MONIS e TOMPSON, 2003).  

Na detecção, genotipagem e subgenotipagem da espécie G. duodenalis utilizam-se genes da subunidade 

ribossomal menor 18S RNA (SSu-rRNA) (HOPKINS et al. 1997; CACCIÓ et al. 2008) e genes codificares da 

glutamato dehidrogenase (gdh), triose-fosfato isomerase (tpi) e beta-giardina (bg) (SULAIMAN et al. 2003; 

LALLE et al. 2005; CACCIÓ et al. 2008).  

Estudos moleculares para detecção de Giardia e Cryptosporidium no ambiente silvestre tem relatado a 

presença destes protozoários em diferentes espécies de pequenos mamíferos. No entanto, no Nordeste do Brasil, 

não há estudos que utilizaram biologia molecular na identificação de Giardia duodenalis e Cryptosporidium spp. 

nestas espécies. Deste modo, objetivou-se identificar através da técnica molecular a nível de genótipos e 
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subgenótipos, Giardia duodenalis e Cryptosporidium spp. em amostras fecais de roedores e marsupiais 

capturados em áreas agroflorestais (cabruca) e florestas da Mata Atlântica no Sul da Bahia, nordeste do Brasil. 

 

Material e Métodos 

Área de coleta 

Para a coleta, 14 áreas florestais foram estudadas, sendo distribuídas em quatro municípios da região 

Sul do Estado da Bahia, sendo três áreas de agroflorestas de cacau (cabruca) localizadas na zona rural de Ilhéus 

(áreas de um a três), e onze áreas de floresta localizadas nos municípios de Una, Mascote e Belmonte (áreas de 

quatro a 14) (Figura 1). A região de estudo possui um clima tropical quente e úmido, com umidade relativa 

média de 89-90% e temperatura media 24-25 ºC, predominando uma vegetação de floresta tropical úmida e um 

sistema de plantio de cacau, conhecido como cabruca conservando a mata nativa (SAMBUICHI, 2002). Na 

região chove em média 150 dias por ano, sendo que a precipitação pode chegar a 2.000 mm/ano e, as estações de 

seca não são bem definidas, podendo ocorrer ocasionalmente um a três meses com menos de 100 mm de chuva 

(SAMBUICHI, 2006). Todas as áreas estavam localizadas entre 42m e 100m do nível do mar e foram 

georreferenciados com o Sistema de Posicionamento Global (GPS).  
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Fig. 1 Mapa com dados e áreas de captura e coleta de amostras fecais de roedores e   marsupiais no sul da Bahia, 

nordeste do Brasil. Coordenadas geográficas dos pontos de coletas: 01: 14°38’15.8”S39°12’02.3”W; 02: 

14°42’11.2”S 39°15’34.8”W; 03: 14°45’04.0”S 39°11’51.2”W; 04: 15°09’57.8”S 39°13’10.1”W; 05: 
15°12’35.9”S 39°08’37.4”W; 06: 15°14’53.1”S 39°09’34.3”W; 07: 15°16’54.5”S 39°10’54.2”W; 08: 

15°14’59.0”S 39°04’41.0”W; 09: 15°20’53.0”S 39°02’43.5”W; 10: 15°42’53.6”S 39°21’52.6”W; 11: 

15°43’40.9”S 39°22’56.7”W; 12: 15°48’01.9”S 39°30’23.8”W; 13: 15°53’40.4”S 39°14’19.2”W; 14: 

15°54’03.0”S 39°13’40.4”W.   

   

 
Captura dos animais e obtenção do material biológico 

O período de captura abrangeu de Junho de 2015 a dezembro de 2016. A captura dos animais foi 

realizada utilizando armadilhas do modelo Sherman (23 × 8 × 9 cm), Tomahawk (50 × 17 × 17 cm) e armadilhas 

de interceptação-e-queda (Pitfall). Cada área foi dividida em três parcelas, totalizando 24 armadilhas por parcela 

e 72 por área. O estudo teve licença do Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade (SISBIO) sob o 

número 17131-4 do Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis (IBAMA) e pelo 

Conselho de Ética no Uso de Animais da Universidade Estadual de Santa Cruz - CEUA – UESC (Processo N° 

003/2013).  

 Após a identificação das espécies foi realizado a coleta de amostras fecais com posterior soltura dos 

animais nos locais de origem (Tabela 1). As fezes foram coletadas, armazenadas em microtubos de 1,5mL e 
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conservadas refrigeradas, posteriormente foram transportados para o Laboratório de Parasitologia Veterinária da 

Universidade Estadual de Santa Cruz (LAPVET-UESC), pesadas e padronizadas entre 180 e 200 mg. 

 

Extração de DNA e Caracterização Molecular  

Inicialmente as amostras fecais passaram por uma lavagem com PBS 7,2 pH estéril e submetidas à 

extração de DNA genômico, através do kit QIAamp DNA Stool Mini kit® (Qiagen), segundo as recomendações 

do fabricante. Após a adição do tampão de lise as amostras foram submetidas a cinco ciclos de aquecimento 

(96ºC) e congelamento (-196ºC), sendo três minutos no aquecimento e cinco minutos no congelamento e, 

posteriormente homogeneizadas em vórtex por cinco minutos com 0,2g de pérolas de vidro (0,5mm), após, 

foram seguidas as orientações do protocolo do kit. Os extraídos do DNA genômico foram quantificados em 

NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, USA), armazenados em caixas e acondicionados em freezer a -20ºC.   

Para detectar a presença de G. duodenalis e Cryptosporidium spp. cada amostra de DNA isolada foi 

então submetida à Nested PCR. Para a amplificação dos fragmentos de Giardia foram utilizados os genes 

codificadores glutamato dehidrogenase (gdh) (CACCIÓ et al., 2008), triose-fosfato isomerase (tpi) 

(SULAIMAN et al., 2003). E para Cryptosporidium fragmentos foram amplificados através dos genes 

glicoproteína 60 KDa (gp60) (PENG et al., 2001) e proteína de choque térmico 70 (HSP-70) (KHRAMSTOV et 

al., 1995) (Tabela 1).  

Os ensaios foram realizados no termociclador Proflex PCR system (Applied Biosystems), utilizando 

para o mix o kit Platinum Taq DNA polimerase (Invitrogen). Foram utilizados como controles positivos 

amostras fecais positivas de cistos de Giardia e isolado no Laboratório de Parasitologia Veterinária–UESC. E 

Cryptosporidium (isolados 13F e 13C) provenientes do Laboratório de Análises Clínicas (LAC) da Universidade 

Estadual de Feira de Santana, Bahia (FEHLBERG et al. 2017) e água ultrapura como controle negativo. Os 

produtos de PCR foram submetidos a eletroforese em gel de agarose a 1% e revelados com SYBR® Safe, e 

purificados através do kit PureLink PCR Purification (Invitrogen), e encaminhadas para sequenciamento. 

O sequenciamento foi realizado em eletroforese capilar (Sanger modificado) na plataforma ABI 3500XL 

Genetic Analyzer (Applied Biosystems) em ambas as direções. As análises dos cromatogramas foram realizados 

através do software FinchTV 1.4.0. As sequências de DNA foram depositadas no GenBank sob números de 

acesso MW202351, MW202352, MW202353, MW202354, MW202355, MW202356, MW202357, MW202358, 

MW202359, MW202360, MW202361, MW202362, MW202363, MW202364, MW202365, MW202366 and 

MW202367.  
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Análise estatística 

A análise estatística para verificação da associação entre a positividade das amostras com a variável 

área de captura (áreas de agrofloresta e áreas florestais) foi calculada pelo teste Exato de Fisher com intervalos 

de confiança de 95% utilizando o software Epi Info™7.2.0.1.  

 

Resultados 

Das 204 amostras fecais coletadas, um total de 5,4% (11/204) foram positivas (Tabela 1). A ocorrência 

de G. duodenalis foi 2,94% (6/204), mesma prevalência encontrada em roedores 2,94% (4/136) e marsupiais 

2,94% (2/68) (Tabela 2). Para Cryptosporidium a positividade foi 2,45% (5/204), sendo 1,47% (2/136) e 4,41% 

(3/68) em roedores e marsupiais, respectivamente (Tabela 3). Nas áreas coletadas a frequência do parasitismo foi 

de 50% (7/14) e não houve animais parasitados no município de Mascote (Figura 1). As áreas com maior 

frequência de animais infectados foram as áreas de agroflorestas, porém não houve diferença estatisticamente 

significativa entre a positividade e as áreas de captura (p > 0.05). 

A análise das sequências produzidas a partir dos genes tpi e gdh demonstrou 100% de similaridade 

genética com a espécie G. duodenalis do subgenótipo AI (Tabela 3). A análise genética de Cryptosporidium 

identificou as espécies C. parvum, C. ubiquitum e C. fayeri (Tabela 3). 
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 Tabela 1. Espécies de marsupiais e roedores silvestres capturados em áreas de Mata Atlântica e Cabruca no 

nordeste, região Sul da Bahia, Brasil e positividade de animais infectados. 

Táxon Área N*/Positivos Diagnóstico Molecular 

(Nested/PCR) ORDEM DIDELPHIMORPHIA 

  Família Didelphidae 

  

Cryptosporidium Giardia 

Marmosa murina (Linnaeus, 1758)    

 

3;4;6;7;8;9;10;11;12;13;14 26/3 3 0 

Marmosa incanus (Lund, 1840) 11; 13 7/0 0 0 

Marmosa demerarai (Thomas, 1905) 4;7;8 9/0 0 0 

Monodelphis americana (Müller, 1776) 3;4;14 8/1 0 1 

Gracilinanus agilis (Burmeister, 1854) 12;14 10/1 0 1 

Didelphis aurita (Wied-Neuwied, 1826) 7;8 8/0 0 0 

TOTAL   68/5 3 2 

ORDEM RODENTIA     

 

 

Familia Cricetidae 

   

 

Hylaeamys laticeps (Lund, 1840)    

 

1;2;3;4;5;8 81/2 1 1 

Akodon cursor (Winge, 1887) 1;2;3;11;14 13/1 0 1 

Rhipidomys mastacalis (Lund, 1840) 1;2;3;5;8;12;13 11/1 1 0 

Thaptomys nigrita (Lichtenstein, 1829) 1;5;8;13;14 9/0 0 0 

Oecomys catherinae (Thomas, 1909) 5;7;8;13 5/1 0 1 

Calomys expulsus (Lund, 1841) 12 2/0 0 0 

Cerradomys subflavus (Percequillo et al., 2008) 1;2;11 4/0 0 0 

Oligoryzomys nigripes (Olfers, 1818) 1;2;5;7;8;12 7/1 0 1 

Euryoryzomys russatus (Wagner, 1848) 1;3;13 4/0 0 0 

TOTAL   136/6 2 4 

TOTAL GERAL   204/11 5 6 

  * Número total de animais 

 

 

TABELA 2. Espécies de Giardia por hospedeiro parasitado capturados em área floresta e cabruca no nordeste, 

sul da Bahia, Brasil. 

                       Hospedeiro                                   PCR marcador                                               
     Subgenótipo                

Espécies                                   Ordem TPI      GDH                 

Gracilinanus agilis Didelmorphia Gd    Gd              AI*              

Monodelphis americana Didelmorphia Gd   Gd              AI                                      

Oecomys catherinae Rodentia Gd   Gd              AI                    

Oligoryzomys nigripes Rodentia Gd   Gd              AI             

Hylaeamys laticeps Rodentia Gd   Gd              AI                 

Akodon cursor Rodentia Gd   Gd              AI                  

Abreviaturas: Gd: Giardia duodenalis.  
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TABELA 3. Espécies de Cryptosporidium por hospedeiro parasitado capturados em área de floresta e cabruca 

no nordeste, sul da Bahia, Brasil. 

 
                          Hospedeiro     PCR marcador  

                  Subgenótipos                    

              Espécies                       Ordem HSP-70 Gp60 

 Marmosa murina Didelmorphia Cp Cp                          IIa*             

 M. murina Didelmorphia Cr Cf                          IVg*            

 M. murina Didelmorphia Cr Cp                          IIa              

 Rhipidomis mastacalis Rodentia Cp Cp                          IIa             

 Hylaeamys laticeps Rodentia Cu                    

 Abreviaturas: Cp: Cryptosporidium parvum; Cf: Cryptosporidium fayeri; Cr: Cryptosporidium sp.;   

Cu: Cryptosporidium ubiquitum.  

 

Discussão 

O presente estudo investigou pela primeira vez a presença dos protozoários Giardia e Cryptosporidium 

em roedores e marsupiais capturados na região Nordeste do Brasil. A região sul da Bahia possui uma extensa 

área de Mata Atlântica com grande riqueza de espécies da fauna e flora sendo uma das áreas mais importantes 

para a conservação da biodiversidade global (SAMBUICHI 2006). Além de possuir áreas de agroflorestas de 

cacau, fornecendo sombreamento para o plantio, preservando a mata nativa (PALOMO 2015). 

 A infecção de Giardia duodenalis já foi descrita em animais selvagens, como roedores e marsupiais 

com prevalências que variam de 2% a 12% (LALLO et al. 2009; THOMPSON et al. 2010; SANTOS 2011; 

VERMEULEN et al. 2015; LIMA et al. 2017; MELO 2017), demonstrando baixas prevalências em áreas 

florestais, diferente do que ocorre em áreas urbanas com roedores que apresentam prevalência mais altas 

variando de 24,4% a 64,3% (THOMPSON et al. 2010; PEREC-MATYZIAK et al. 2015; HILLMAN et al. 

2017). No presente trabalho a frequência de animais positivos foi de 5,4%. Essa baixa positividade pode estar 

relacionada à área de coleta dos animais com riqueza e abundância de flora, baixa antropização e algumas 

espécies animais que possuem locomoção arborícola como G. agilis e O. catherinae com alimentação 

constituída de uma dieta herbívora e insetívora (PAGLIA et al. 2012; BANDOUK et al. 2013; LIMA et al. 

2017), o que diminui  o contato por este agente.  

O subgenótipo AI, encontrado neste estudo, é o mais comumente encontrado em humanos (COLLI et al. 

2015), o que caracteriza que esses animais podem participar da epidemiologia da infecção humana de Giardia 

(VERMEULEN et al. 2015). Caccio e Ryan (2008), Karim et al. (2015), Vermeulen et al. (2015) e Garcia et al. 

(2017) já tinham identificado o mesmo subgenótipo através dos genes gdh e tpi em animais. Marsupiais e 

roedores, principalmente os que possuem locomoção terrestre, como os marsupiais (M. murina, M. americana) e 
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roedores (O. nigripes, H. laticeps, A. cursor e R. mastacalis) se infectam com água, alimentos e fômites 

contaminados e assim podem desempenhar papel importante no ciclo evolutivo deste protozoário (PAGLIA et al. 

2012), além de poder levar o parasito ao contato humano, representando um risco à saúde pública (COLLI et al. 

2015; SAHRAOUI et al. 2019).   

Os genes gdh e tpi demonstraram boa sensibilidade permitindo pelas sequências geradas identificarem 

nos seis isolados a espécie G. duodenalis e o subgenótipo AI. Por possuir regiões conservadas, a caracterização 

com estes genes pode ser utilizada para identificar todos os genótipos e subgenótipos de G. duodenalis 

(SIRIPATTANAPIPONG 2011; YAOYU e XIAO 2011; MARQUES 2015).    

A frequência para Cryptosporidium observada foi 1,47% e 4,41% em roedores e marsupiais, 

respectivamente, resultado semelhante ao descrito por Santos (2011). A literatura descreve a ocorrência deste 

protozoário infectando uma variedade de espécies de pequenos mamíferos (DALL’OLIO e FRANCO 2004; 

RYAN et al. 2008; LALLO et al. 2009; SANTOS 2011; MURAKOSHI et al. 2013; DANISOVÁ et al. 2017; 

ZAHEDI et al. 2018). Estudos em áreas urbanas também apresentam maior parasitismo deste protozoário em 

roedores sinantrópicos (MURAKOSHI et al. 2013; SILVA 2013; PEREC-MATYZIAK et al. 2015; HILLMAN 

et al. 2017). Estudos no Brasil utilizando a técnica molecular conseguiram identificar Cryptosporidium spp. 

nestes animais (SILVA et al., 2013; PINTO, 2016). Mesmo com baixa frequência, este relato é mais um 

indicativo que os roedores e marsupiais na região estudada podem se infectar.  A presença deste protozoário 

pode estar associada com a ação antrópica e presença de animais domésticos, proporcionando uma interação 

entre humanos, animais domésticos e a fauna silvestre, favorecendo sua disseminação  

 (FIOCRUZ, 2004).   

C. parvum é responsável pela maioria das infecções humanas em todo o mundo (ZAHEDI et al. 2018), 

o subgenótipo IIa, obtido neste estudo, também é frequentemente encontrado em humanos e animais (XIÃO 

2010; FENG et al. 2013; HELMY et al. 2013; DANISOVA et al. 2017; ZAHEDI et al. 2018). C. fayeri é 

comumente encontrado em espécies de marsupiais (XIAO et al. 2002; POWER et al. 2008; RYAN et al. 2008; 

ZAHEDI et al. 2018), porém já foi identificado em humanos (WALDRON et al. 2010; KOEHLER et al. 2014; 

ZAHEDI et al. 2018). Ainda não é conhecida sua patogenicidade, mas normalmente provoca infecções 

assintomáticas em marsupiais (RYAN et al. 2008). O subgenótipo IVg já havia sido identificado em marsupial 

(Macropus giganteus) (ZAHEDI et al. 2018).  

C. ubiquitum foi encontrado em Hylaeamys laticeps, primeiro achado em roedor silvestre capturado no 

Brasil. Esta espécie tem baixa especificidade e é comumente relatada em animais, incluindo roedores, marsupiais 

e outras espécies hospedeiras (FAYER et al. 2010; MURAKOSHI et al. 2013; LI et al. 2014; DANISOVÁ et al. 
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2017; SAHRAOUI et al. 2019), também foi descrita casos em humanos (FENG et al. 2007; FENG et al. 2018). 

A via de transmissão mais comuns de C. ubiquitum é através da água (FENG et al. 2018). 

Os dois genes (gp60 e Hsp-70) utilizados tem boa sensibilidade e podem ser utilizados em estudos para 

identificação de Cryptosporidium e verificação de sua diversidade genética (DA SILVA et al. 2003; DE 

CARVALHO 2009; XIAO 2010; LI et al. 2014) A utilização de mais de um gene permite uma compreensão 

mais detalhada sobre a variabilidade genética do protozoário e dos fatores abióticos na população estudada 

(SANTÍN, 2013).  

Neste estudo a ocorrência dos protozoários nos pequenos mamíferos foi similar no ambiente de Mata 

Atlântica (Una e Belmonte) e de agrofloresta (Ilhéus). Não houve diferença estatisticamente significativa entre 

animais positivos e áreas de captura, o que demonstra que nas áreas de agroflorestas (cabruca) mesmo com uma 

maior ação antrópica e trânsito de animais domésticos que ameaçam a diversidade de animais selvagens (DOS 

SANTOS et al. 2017), permanecem com baixa contaminação, em função de continuarem com uma grande 

diversidade de fauna e flora. Os animais capturados em Mascote foram todos negativos. 

Nossos resultados são pioneiros identificando Giardia e Cryptosporidium em espécies de roedores e 

marsupiais capturados no sul da Bahia, Nordeste do Brasil, e mostram que a técnica utilizada é sensível para 

identificar e determinar os subgenótipos de Giardia e Cryptosporidium através dos genes gdh, tpi, hsp-70 e gp60 

respectivamente.  
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    11- Considerações finais 

 

A técnica Nested/PCR com a utilização dos genes gdh, tpi, hsp-70 e gp60 

permitiu identificar as espécies Giardia e Cryptosporidium e determinar os 

subgenótipos. 

Mesmo que G. duodenalis, C. fayeri, C. parvum e C. ubiquitum já serem 

descritos em roedores e marsupiais, não há registros na literatura científica relatando 

essas duas espécies parasitando os marsupiais G. agilis, M. murina, M. americana e 

roedores O. catherinae, H. laticeps, A. cursor, R. mastacalis e O. nigripes. Esses dados 

registram que as espécies de roedores e marsupiais supracitados desempenham papel 

como novos hospedeiros de Giardia duodenalis e Cryptosporidium spp.  

Estes achados reforçam que a influência antrópica e animais domésticos teve 

papel importante na transmissão dos referidos protozoários para pequenos mamíferos 

silvestre em áreas agroflorestais e mata nativa, que, por outro lado, podem albergar 

subgenótipos dos referidos agentes mesmo em área de baixa interferência humana.  
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