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Dedico este trabalho, que nasceu e se criou em meio a uma pandemia, a incansavel
necessidade de discussdo e modos de se operar conservagdo. Que possamos pensar e repensar
juntos na pesquisa como criadouro de ideias e proposi¢des para contribuirmos mesmo que
minimamente naquilo que acreditamos: na manuten¢ao da biodiversidade e da satide a todos os
seres vivos. Ainda que os tempos ndo estejam dos melhores e que os caminhos deflagrem nos

mais tortuosos obstaculos. E imperativo resistir e seguir adiante.
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LACUNAS DE CONHECIMENTO E CONSERVACAO: ESTUDO TRANSVERSAL
DE PREVALENCIA DE TRYPANOSOMA SPP. EM MORCEGOS DE CABRUCA DE
ILHEUS-BAHIA

RESUMO

Morcegos consistem em um dos taxons mais diversos de mamiferos, compondo variadas
guildas, o que os torna fundamentais na manutencdo dos ecossistemas. A grande plasticidade
do taxon para diferentes habitats, acarreta implicagdes significativas na dispersdo e manuten¢ao
de micro-organismos, dentre eles o Trypanosoma spp. Devido a alta diversidade e capacidade
desse parasito infectar morcegos, a caracterizacdo dessas interagdes e suas repercussoes
representam um desafio. O mesmo se observa em outros taxons de mamiferos selvagens e
agentes infecciosos, incluindo aqueles com potencial patogénico. Uma das problematicas na
conservagdo de mamiferos ameagados brasileiros consiste no desconhecimento do grau de
nocividade de alguns patégenos aquelas populagdes em decorréncia das lacunas encontradas
nas intera¢des hospedeiro-parasita. Sendo assim, objetivou-se compreender quais espécies de
hospedeiros e patdgenos podem ser chaves para a dispersdo de enfermidades através do uso de
analise de rede na comparagao de dados oficiais dos planos de conservacao do Brasil e literatura
indexada sobre mamiferos brasileiros ameagados (CAPITULO 1). Adicionalmente, objetivou-
se também pesquisar a prevaléncia de Trypanosoma spp em morcegos de cabruca da Babhia,
através de diagnostico molecular, relacionando dados clinicos e ecoepidemioldgicos a infecgao.
(CAPITULO 2). Na anélise de rede notou-se que os dados oficiais (rede 1) continham 51
registros, incluindo 12 espécies hospedeiras e 29 patdgenos, enquanto somados aos documentos
ndo oficiais (rede 2), totalizavam 169 registros, incluindo 56 espécies hospedeiras e 65
patdgenos. As espécies de maiores valores de intermediacdo na rede 1 foram Ozotoceros
bezoarticus, Chrysocyon brachyurus, Leptospira spp., Neospora caninum e Blastocerus
dichotomus. Enquanto na rede 2 foram Toxoplasma gondii, O. bezoarticus, C. brachyurus,
Tayassu pecari e Sotalia guianensis. Estes resultados indicam uma caréncia de registros oficiais
de patdgenos potencialmente nocivos para mastofauna brasileira ameagada, caracterizando um
gap que pode comprometer a eficiéncia das estratégias tracadas para protecdo desses animais.
Além disso, o estudo apontou possiveis espécies chaves de hospedeiros e patégenos implicados



na dispersdo de doengas infecciosas entre os mamiferos estudados. Diante disso, o uso de
ferramentas como a analise de rede pode representar uma alternativa aplicavel na avaliacdo e
incremento de dados nos planos nacionais de conservagdo. A taxa de morcegos infectados por
Trypanosoma spp foi significativamente alta (20,74%), demonstrando que esses agentes estao
presentes nessas populagdes. Carollia perspicillata foi a espécie mais abundante (70%) e a que
obteve a maior taxa de infec¢do (78,57%). Adicionalmente, o estudo apontou infecgdes por
Trypanossoma sp. Neobat 1 em Trachops cirrhosus, e T. dionisii e Trypanossoma sp Neobat 4
em C. perspicillata em infec¢gdes ndo mistas. Este trabalho ampliou a drea de ocorréncia de
tripanossomos em morcegos para o estado da Bahia e corroborou com estudos recentes a
respeito dos tripanossomas Neobats. O perfil clinico dos morcegos nao revelou associagdo com
a infec¢@o para o Trypanossoma spp. Entretanto, pela primeira vez, uma abordagem clinica
direcionada para morcegos neotropicais foi implementada e sugerida.

Palavras-chave: andlise de rede; biodiversidade; hospedeiro; mastofauna; parasito;
quirépterofauna.

KNOWLEDGE GAPS AND CONSERVATION: A CROSS-SECTIONAL
PREVALENCE STUDY OS TRYPANOSOMA SPP. IN CABRUCA BATS FROM
ILHEUS-BAHIA

ABSTRACT

Bats consist of one of the most diverse taxa of mammals, composing several guilds, which
makes them fundamental in the maintenance of ecosystems. The great plasticity of the taxon
for different habitats, entails significant implications in the dispersion and maintenance of
microorganisms, among them 7rypanosoma spp. Because of the high diversity and capacity of
this parasite to infect bats, the characterization of these interactions and their repercussions
represent a challenge. It is also observed in other taxa of wild mammals and infectious agents,
including those with pathogenic potential. One of the problems in the conservation of threatened
Brazilian mammals is the lack of knowledge about the degree of harmfulness of some pathogens
to those populations due to gaps found in host-parasite interactions. Therefore, the objective
was to understand which species of hosts and pathogens may be key to the spread of diseases
by network analysis in the comparison of official data from conservation plans in Brazil and
indexed literature on threatened Brazilian mammals (CHAPTER 1). Additionally, the aim was
also to investigate the prevalence of Trypanosoma spp in cabruca bats in Bahia, through
molecular diagnosis, relating clinical and eco-epidemiological data to the infection.
(CHAPTER 2). In the network analysis, it was noted that the official data (network 1) contained
51 records, including 12 host species and 29 pathogens, while added to the unofficial documents
(network 2), they totaled 169 records, including 56 host species and 65 pathogens. The species
with the highest intermediation values in network 1 were Ozotoceros bezoarticus, Chrysocyon
brachyurus, Leptospira spp, Neospora caninum and Blastocerus dichotomus. While in network
2 were Toxoplasma gondii, O. bezoarticus, C. brachyurus, Tayassu pecari and Sotalia
guianensis. These results indicate a lack of official records of potentially harmful pathogens for
threatened Brazilian mammals, characterizing a gap that may compromise the efficiency of
strategies designed to protect these animals. In addition, the study indicates possible key species
of hosts and pathogens involved in the transmission of infectious diseases among the studied



mammals. Against this background, the use of tools such as network analysis may represent an
applicable alternative in the evaluation and increase of data in national conservation plans. The
rate of trypanosome-infected bats was significantly high (20.74%), demonstrating that parasite
is present in these populations. Carollia perspicillata was the most abundant species (70%) and
the one with the highest infection rate (78.57%). Additionally, the study identified infections
by Trypanosoma sp. Neobat 1 in Trachops cirrhosus, and T. dioniosii and Trypanosoma sp
Neobat 4 in C. perspicillata in non-mixed infections. This work expanded the area of
occurrence of trypanosomes in bats to the state of Bahia and corroborated with recent studies
regarding Neobats trypanosomes. The clinical profile of bats did not reveal an association with
Trypanosoma spp infection. However, for the first time, a clinical approach directed towards
Neotropical bats has been implemented and suggested.

Keywords: biodiversity; chiropterofauna; host; mammals; network analysis; parasite.
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1 INTRODUCAO

Compondo mais de 20% da mastofauna do mundo, os morcegos correspondem a
segunda ordem de mamiferos mais diversa e abundante até entdo registrada, sobretudo nos
Neotropicos (PAGLIA et al., 2012; SIMMONS, 2005). Ocupam praticamente todo o globo
terrestre com excecdo de algumas ilhas no Pacifico, calotas polares, e regides com altitudes
extremas (LAURINDO; NOVAES, 2015). Sao subdivididos filogeneticamente nas subordens
Yinpterochiroptera e Yangochiroptera, sendo esta ultima a que abrange os morcegos
neotropicais (HUTCHEON; KIRSCH, 2006).

No Brasil, os morcegos ocorrem em todos os biomas e existem aproximadamente 180
espécies distribuidas em nove familias - Emballonuroidae, Noctilionoidae, Vespertilionidae,
Phyllostomidae, Mormoopidae, Furipteridae, Thyropteridae, Natalidae e Mossolidae (REIS et
al., 2017).

No bioma Mata Atlantica observam-se grandes concentragdes de espécies endémicas
sob alto grau de ameaca e, por esta razdo, ¢ considerado um dos mais importantes hostpots do
mundo, restando apenas aproximadamente 12% de sua cobertura original e seus remanescentes.
Em relacdo a quiropterofauna, esse ¢ o bioma mais bem estudado e nele ocorrem 98 espécies
de oito familias, equivalente a 54% da riqueza de morcegos registrada para o Brasil (NOVAES;
SOUZA; LAURINDO, 2022). Parte consideravel de seus remanescentes se encontra na regiao
sul da Bahia, a qual abriga um dos mais bem preservados corredores ecoldgicos de Mata
Atlantica (IBF, 2021). Esta regido também alberga oito das nove familias de quirdpteros
representadas por 78 espécies. Muitas destas espécies fazem uso das areas de cabruca —
plantacdes de cacau comumente encontradas nessa por¢do da Floresta Atlantica (FARIA;
SOARES-SANTOS; SAMPAIO, 2006).

Como s30 os unicos mamiferos adaptados ao voo, os morcegos resguardam algumas
particularidades biologicas reveladas por tras de seu sucesso evolutivo, que deflagram em
implicagdes significativas na dispersdo e manutencao de micro-organismos. Acredita-se que a
habilidade de voo € capaz de explicar a resisténcia de quirdpteros a patégenos. Ao voarem
ocorre um aumento na taxa do metabolismo que resulta em elevados niveis de radicais livres
de oxigénio, responsaveis por gerar inflamagdo. Para evitar essas respostas inflamatorias, os
morcegos desenvolveram mecanismos de supressdo que eventualmente os protegem da acdo
nociva de diversos micro-organismos (MORATELLI et al., 2020), sendo alguns destes
patogénicos para humanos, como o Trypanosoma cruzi (JANSEN; XAVIER; ROQUE, 2017).

Historicamente, quirdpteros sdo relatados como reservatorios naturais de Trypanossoma

spp. € estudos apontam que esta interagdo de coevolugdo entre hospedeiro-parasita vem
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ocorrendo ha milhares de anos (HAMILTON et al., 2012). Em conformidade a isto, numerosos
estudos revelam com frequéncia morcegos infectados por diferentes espécies de tripanossomos
e Unidades Taxonomicas Operacionais Moleculares (MOTUs) de Trypanosoma sp - Neobats.
A despeito desses estudos, o papel ecologico dos tripanossomas na sua interagdo com morcegos
ainda apresenta lacunas no que concerne a relacdo hospedeiro-parasita, sendo, portanto, um
desafio na pesquisa (ALVES et al., 2021; LIMA et al., 2015; RODRIGUES et al.,2019).

Sabe-se que o papel dos parasitos no funcionamento do ecossistema ¢ capaz de gerar
repercussdes tanto na satide animal, ambiental quanto humana, atribuindo relevancia aos
estudos em torno da Satide Unica e Conservagio (BUTTKE; DECKER; WILD, 2015). Ha
comprovagoes crescentes de que os efeitos mediados por parasitos podem ser significativos,
uma vez que sao capazes de moldar a dindmica da populagao hospedeira, alterar a competi¢ao
interespecifica, influenciar no fluxo de energia além de serem também componentes da
biodiversidade (GOMEZ; NICHOLS, 2013). Atualmente, existem evidéncias substanciais de
que os parasitos reduzem significativamente a aptidao do hospedeiro na natureza, interagem
com outros processos populacionais e moldam a estrutura da comunidade através de sua
associacdo intima com o hospedeiro (DOUGHERTY et al., 2016).

A invasdo de um patogeno pode ter efeitos em toda a comunidade, alterando dindmicas
ecoldgicas como a competi¢do interespecifica. Portanto, ¢ capaz de repercutir sucessivamente
em outras esferas de considerdvel importancia para aquele ecossistema (HATCHER; DICK;
DUNN, 2012).

Embora a extingdo exclusivamente por parasitismo seja rara, ainda ¢ motivo de
preocupacdo, uma vez que ¢ capaz de reduzir os nimeros de uma populacdo com eventual
aumento do risco de extin¢do, implicando nos processos estocéasticos que afetam pequenas
populagdes (HUDSON; DOBSON; LAFFERTY, 2006). Considerando-se o que foi exposto,
este trabalho propos, no capitulo 1, fazer uma breve avaliagdo tedrica das enfermidades
infecciosas que acometem os mamiferos ameacados da fauna brasileira, registradas nos
documentos oficiais de conserva¢do do pais e literatura indexada, através do estudo das
interagdes entre hospedeiros- patdgenos por meio de analise de rede.

No capitulo 2 objetivou-se realizar a pesquisa de Trypanosoma spp. em morcegos
capturados em area de cabruca da Universidade Estadual de Santa Cruz — UESC no municipio
de Ilhéus, além de relacionar os dados ecoepidemioldgicos e clinicos desses morcegos.

Este trabalho elucida a importdncia do estudo continuo da relagdo entre a
quiropterofauna e tripanossomos na Mata Atlantica do sul da Bahia, através da avaliagdo de

saude de morcegos, visando a conservacao deste taxon. Além disso, destaca o uso de novas
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ferramentas como a andlise de rede a fim de proporcionar maior entendimento sobre as

interagdes entre mamiferos brasileiros ameagados e seus respectivos patdgenos.

2 OBJETIVO GERAL

Levantar dados teodricos e identificar as lacunas de conhecimento sobre enfermidades
que acometem mamiferos brasileiros ameagados, assim como conhecer a prevaléncia de
infecgdo por tripanossomos que acometem os morcegos de areas de cabruca na regido de I1héus,

Babhia.

3 OBJETIVOS ESPECIFICOS

- Identificar as lacunas de conhecimento acerca dos patégenos potencialmente nocivos
a conservacdo da mastofauna ameagada brasileira;

- Sugerir a técnica de analise de rede como ferramenta adjuvante na avaliacdo das
interacdes entre hospedeiro- patdogeno na elaboragdo de documentos oficiais de conservagdo de
mastofauna;

- Conhecer a prevaléncia de tripanossomos em morcegos de diferentes espécies em areas

de cabruca de Ilheus, Bahia, relacionando dados ecoepidemiologicos e clinicos desses animais.
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4 REVISAO DE LITERATURA

4.1 Morcegos

Os morcegos pertencem a ordem Chiroptera e representam um dos mais diversificados
grupos de mamiferos com 202 géneros e aproximadamente 1.400 espécies, o que corresponde
a cerca de 25% da mastofauna até entdo registrada. Atualmente,a ordem ¢ dividida
filogeneticamente em duas subordens Yinpterochiroptera e Yangochiroptera, sendo que a
primeira retine as familias Rhinopomatidae, Rhinolophidae, Hipposideridae
e Megadermatidae, enquanto a segunda agrupa as familias Emballonuroidae, Noctilionoidae,
Vespertilionidae, Phyllostomidae, Mormoopidae, Furipteridae, Thyropteridae, Natalidae,
Mossolidae (REIS et al., 2017).

Os habitos alimentares de morcegos sdao diversos, compondo dessa forma diferentes
guildas tréficas — quirdpteros podem ser carnivoros, frugivoros, polinivoros, insetivoros,
nectarivoros, hematéfagos e onivoros (BERNARD et al., 2002; REIS et al., 2007; AGUIAR et
al., 2021; SUAREZ, MEDELIN, 2021). Por este motivo consistem em um taxon de extrema
relevancia na manutengdo de servigos ecossistémicos, tais como polinizacdo, dispersdo de
sementes, fluxo de nutrientes em cavernas e controle de pragas sobretudo na agricultura
(MORATELLI; CALISHER, 2015).

Originados ha cerca de 65 milhdes de anos entre o final do Cretaceo e o inicio do
Paleoceno, os quirdpteros compdem um grupo antigo e altamente diversificado resultante de
uma rapida radiacdo no Eoceno (TSAGKOGEORGA et al., 2013). Classificados como a
segunda ordem de mamiferos mais diversa no mundo, no Brasil, ocorrem sob a representagao
de todas as familias da Yangochiroptera com cerca de 180 espécies e 68 géneros distribuidos

ao longo de todos os biomas, em especial na Mata Atlantica (PAGLIA et al, 2012).

4.2 Mata Atlantica

Considerada como um dos 34 hotspots mundiais de biodiversidade, a estimativa ¢ de
que Mata Atlantica abrigue mais de um milhao e meio de espécies. Dentre as 1.361 espécies de
mamiferos, aves, répteis e anfibios que ocorrem nesse ecossistema, 567 sdo endémicas da Mata
Atlantica. Essa alta diversidade ¢ inversamente proporcional aos 12,5% de areas remanescentes
do bioma, reflexo da intensa perda e fragmentacdo de habitat (IBF, 2021). A pressdo dos
processos antropicos sobre a Mata Atlantica se estende sobretudo por matas ao longo do litoral
do Rio Grande do Norte ao Rio Grande do Sul, que anteriormente representavam 15% do

territorio nacional. Nesse contexto, o sul do estado da Bahia detém o maior e mais bem
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preservado corredor de biodiversidade do bioma, responsavel por abrigar 78 espécies de
morcegos, com 50 géneros e oito familias (PARDINI, 2004; FARIA; SOARES-SANTOS;
SAMPAIO, 2006).

4.3 Lacunas de conhecimento: mastofauna brasileira ameacada. E os quirdpteros?

A quiropterofauna desempenha fundamental papel nos servigos ecossistémicos.
Entretanto, a crescente deteccdo e isolamento de patégenos encontrados tanto em morcegos
quanto em humanos em areas de emergéncia ou reemergéncia de doencas, colocou os
quirdpteros em evidéncia no ambito da pesquisa diante de seu potencial de contribui¢do no
contexto de Satide Unica. Mesmo diante dessa visibilidade adquirida, ainda persistem muitas
lacunas sobre a participagdo dos quirdpteros nos ciclos bioldgicos de patdgenos zoonoticos e
sua contribui¢do na ocorréncia de surtos e epidemias. Analisando de forma mais profunda, os
estudos brasileiros a luz da quiropterofauna objetivam primordialmente uma melhor
compreensdo de sua biologia basica, ecologia e dindmica populacional de espécies. Ainda
assim, a despeito dos esfor¢os, os quirdpteros representam um dos grupos de mamiferos mais
negligenciados durante os inventarios de campo realizados no sul da Bahia, por exemplo.
(FARIA; SOARES-SANTOS; SAMPAIO, 2006). Adicionalmente, ambas as abordagens de
estudos no ambito da conservacdo e da satde Unica desprezam a avaliagdo da saide dos
morcegos ante as enfermidades infecciosas estudadas e os potenciais impactos para sua
sobrevivéncia. Essa lacuna fica ainda mais evidente quando as listas oficiais para conservagao
das espécies ameagadas de extingdo no Brasil (MMA, 2022) ndo possuem quaisquer dados
sobre agentes infecciosos potencialmente patogénicos que possam acometer as espécies
ameagadas de quirdpteros do pais.

Enquanto hospedeiros temporarios de muitos patdégenos, esse grupo taxondomico tem
sofrido com o exterminio resultante do medo e desinformagdo da populacdo que o associa a
proliferacdo de enfermidades de forma leviana. A eliminagdo de populagdes de morcegos
configura um desservico a conservacdo do taxon, uma vez que ocasiona a interrup¢do de
importantes servicos ecossistémicos prestados por esses animais, além de atrasos na
implementagdo de agdes de mitigacdo direcionadas ao controle dos verdadeiros reservatdrios
envolvidos na propagacdo de tais microrganismos zoono6ticos (MORATELLI; CALISHER,
2015).

De fato, em algumas situagdes os morcegos podem ser reservatorios naturais de
diversos micro-organismos que necessitam de melhor investigagdo (AUSTEN; BARBOSA,

2021). Alguns desses micro-organismos sao datados de milhares de anos numa estreita relagao
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de coevolucdo, tal como ¢ observado entre morcegos e tripanossomos (HAMILTON et al.,
2012). Tripanossomos sdo parasitos sanguineos de vertebrados geralmente transmitidos por
vetores artropodes. Vdrias espécies de tripanossomos sdo agentes causadores de doenca em
humanos e animais, particularmente nos trépicos, como o Trypanosoma brucei, responsavel
pela tripanossomiase humana africana ou Doenga do Sono, enquanto o 7. cruzi causa a Doenca
de Chagas na América do Sul e Central (AUSTEN; BARBOSA, 2021). O Trypanossoma spp.
¢ um grupo diverso e antigo e as grandes divergéncias observadas no sequenciamento genético
de varias espécies sugerem que eles t€ém pelo menos 100 milhdes de anos de idade
(HAMILTON et al., 2007). Ao longo de sua evolucdo, os tripanossomos adaptaram-se a todas
as classes de vertebrados além de uma variedade de vetores invertebrados hematofagos tais
como barbeiros, moscas, mosquitos, carrapatos, pulgas até sanguessugas, o que leva esses
parasitos a serem facilmente encontrados em todos os continentes (LIMA et al., 2015). Os
tripanossomos sao parasitos complexos que se caracterizam pela alternancia entre hospedeiros
invertebrados e vertebrados dentro de seu ciclo bioldgico, sugerindo uma coevolugdo marcada
por multiplos eventos de troca de hospedeiro (RODRIGUES et al., 2019).

Em morcegos, a relagdo com 7. cruzi, sustentada pela hipdtese “bat seeding”, e as
evidéncias moleculares recentes sugerem que o parasito evoluiu de um clado mais amplo de
tripanossomas de morcego, € que estes tripanossomas conseguiram se adaptar a outros
hospedeiros mamiferos terrestres tanto no Novo como no Velho Mundo (HAMILTON et al.,
2012).

Sabe-se que morcegos podem ser infectados por diversos tripanossomos, sendo alguns
deles espécie-especificos. Nos neotropicos ja foram descritas as espécies 7. rangeli, T. dionisii,
T. c. marinkellei (subespécie de T. cruzi) e T. wauwau. Em relacdo aos subtipos de 7. cruzi,
denominados Unidades Discretas de Tipagem (DTUs), ja foram encontradas infectando
quirépteros no Brasil: Tcl, Tcll, Tclll, TcIV e TcBat, incluindo infec¢des mistas entre estes
parasitas (JANSEN; XAVIER; ROQUE, 2017). Além disso, recentemente foram descritas
Unidades Taxonomicas Operacionais Moleculares (MOTUs) de Trypanosoma. spp. conhecidas
como Neobats -1,2,3,4,5 (ALVES et al., 2021). Devido a alta diversidade e capacidade deste
parasito infectar morcegos, a caracterizagdo dessas interacdes representa um desafio
(RODRIGUES et al., 2019). Esta dificuldade ¢ também compartilhada com outros tdxons de
mamiferos selvagens e agentes infecciosos, incluindo aqueles com potencial patogénico. Uma
das problematicas que atravessa a conservacdo de mamiferos ameacados que véem a sofrer
declinio populacional em decorréncia de doengas infecciosas, consiste nas lacunas encontradas

nas interagdes hospedeiro-parasita, a fim de se determinar a real nocividade desses agentes
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infecciosos (PEDERSEN et al., 2007). Esse gap de informagdes pode inviabilizar que
estratégias mais eficientes sejam tracadas para protecdo da mastofauna eventualmente
vulnerabilizada por tais micro-organismos (PEDERSEN et al., 2007).

Atualmente, algumas ferramentas podem ser implementadas de forma eficiente no
mapeamento das interagdes hospedeiro-parasita, como tem sido observado com o uso da anélise
de redes, que viabiliza maiores conhecimentos sobre as relagdes entre as entidades de interesse
e suas interconexoes, revelando os graus de complexidade existentes nestas miriades relacionais

(DALLAS et al., 2019).

4.4 Analise de redes

Originalmente um ramo da matematica aplicada derivado da teoria dos grafos, que
estuda as relagdes entre os objetos de um determinado conjunto, a analise de redes tem sido
utilizada em diversas dreas como um meio para analisar fendmenos que consistem em dados
relacionais e para construir modelos preditivos desses fenomenos (BUTTS, 2009; PASCUAL;
DUNNE, 2006). Nas ciéncias humanas, a ado¢ao da analise de rede como ferramenta de
pesquisa ja ¢ uma realidade comum no estudo analitico desde comparagdes transculturais de
padrdes de relacionamentos interpessoais até estudos do crescimento da World Wide Web
(WWW) (BORGATTI et al., 2009; EUBANK et al, 2004). Além de investigacdes de
interagdes ecoldgicas, aplicagdes bioldgicas recentes de andlise de rede incluem estudos da
estrutura de vias metabdlicas e redes reguladoras de genes (BOWER; BOLOURI, 2001).
Atualmente, essa ferramenta estatistica comecou a ser aplicada no estudo de comunidades
ecoldgicas, fornecendo ndo apenas uma representacdo grafica de sistemas ecologicos
complexos, mas também um mecanismo para mensurar atributos de espécies particulares e
propriedades do sistema do qual estdo inseridas (BASCOMPTE, 2009).

No estudo de redes de compartilhamento, hospedeiros e parasitas fornecem requisitos
basicos para serem considerados objetos de interagdo, os chamados nos, enquanto as
interconexdes entre esses objetos sdo denominadas links. Juntos, nés e links formam uma
topologia de rede capaz de identificar espécies hospedeiras e caracteristicas associadas aos
niveis de compartilhamento de parasitos, que podem por sua vez, indicar hospedeiros
importantes para a manuten¢ao e transmissao de parasitos nas comunidades (DALLAS et al.,
2019).

Para que os resultados da andlise de rede sejam fidedignos ressalta-se a importancia da
dindmica temporal das redes e da adequacdo da escala de tempo, uma vez que um periodo

amostrado relativamente curto, pode ndo retratar a verdadeira dindmica daquelas interacdes.
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Também ¢ importante considerar o méximo de entidades possiveis que compdem o sistema a
ser analisado a fim de capturar suas interagdes e/ou potencial para interagdes (BUTTS, 2009;

NEWMAN et al., 2006).
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5 CAPITULO 1

Estamos negligenciando as doencas infecciosas que colocam em risco a conservac¢io da
mastofauna brasileira ameacada?

(Artigo a ser submetido na revista Journal Wildlife Disease)

RESUMO

O Brasil detém uma das maiores riquezas de mamiferos selvagens do mundo. Por sua vez, essa
biodiversidade vem sofrendo constantes ameacas por variados fatores antropicos relacionados
sobretudo com a perda e fragmentacdo de habitat com consequente estreitamento entre a fauna
silvestre, animais domésticos e humanos, implicando em uma série de perturbagdes ambientais
que podem favorecer o surgimento ou intensificagdo de doencas infecciosas nas populagdes
selvagens. Nesse contexto, alguns patdgenos podem contribuir para o declinio populacional de
mamiferos silvestres ameagados, comprometendo ainda mais seus status de conservacdao. No
entanto, as enormes extensdes territoriais e biodiversidade associadas a intensificacdo das
pressdes antrdpicas na natureza dificultam dimensionar com maior precisdo os eventuais danos
causados por esses patdogenos, bem como sua interagdo com os hospedeiros. Diante disto,
entende-se que a compreensdo da dindmica entre hospedeiro — patégeno no estabelecimento de
enfermidades e suas implicagdes ecologicas atreladas aos processos de adoecimento das
entidades envolvidas, ¢ de suma importancia para o delineamento de estratégias de protecao a
mastofauna brasileira ameagada. Sendo assim, este estudo objetivou analisar os dados obtidos
através de documentos oficiais de conservacdo e ndo oficiais indexados sobre patdgenos
potencialmente capazes de causar doengas em mamiferos silvestres ameacados da fauna
brasileira, mediante técnica de andlise de rede, em que foram observadas as multiplas varidveis
entre as espécies hospedeiras e seus respectivos patogenos. Na analise de rede notou-se que os
dados oficiais continham 51 registros, incluindo 12 espécies hospedeiras e 29 patdgenos,
enquanto somados aos documentos ndo oficiais, totalizavam 169 registros, incluindo 56
espécies hospedeiras e 65 patogenos. Estes resultados indicam uma caréncia de registros
oficiais de patdgenos potencialmente nocivos para mamiferos brasileiros ameagados,
caracterizando um gap de informagdes que pode comprometer a eficiéncia das estratégias
tracadas para prote¢do desses animais. O estudo demonstrou que o uso de ferramentas como a
andlise de rede pode representar uma alternativa aplicavel na avaliacdo e incremento de dados
para os planos nacionais de conservagao.

Palavras-chave: conservacao; hospedeiro; mamiferos ameacgados; parasita; patogeno.
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5.1 INTRODUCAO

O Brasil abriga uma enorme biodiversidade, e segundo o ICMBio (2018), pode chegar
a deter ao menos 700 espécies. No entanto, o nimero de animais ameagados cresce
constantemente. Em relagdo aos mamiferos, atualmente, constam no Livro Vermelho da Fauna
Brasileira Ameacada de Extingdo, 110 espécies equivalentes a 15% da mastofauna brasileira,
sendo aproximadamente 60% deles endémicos do pais. (ICMBIO, 2022).

Entre as causas do declinio populacional de espécies ameacadas, além da perda de
habitat, incéndios, atropelamentos, e caca, estdo as doengas infecciosas (ICMBIO, 2018; SILK
et al., 2019). Fragmentagdes de habitat podem resultar em adensamentos populacionais,
favorecendo a transmissao direta de doengas ou mesmo aumentando o estresse dos individuos,
0 que os torna susceptiveis as doengas (ANDRIOLO, 2007). Além disso, o aumento de areas
desmatadas ocupadas pela pecuaria pode facilitar o intercambio de doengas entre animais
domésticos, silvestres e humanos (MORAND, 2020).

Diante disto, ¢ necessario entender a dindmica entre hospedeiro — patdégeno, o
estabelecimento da enfermidade e as implicagdes ecoldgicas atreladas aos processos que podem
colocar em risco populagdes selvagens inteiras (FRAINER et al., 2018).

Considerando-se a diversidade bioldgica e a grande extensdo territorial brasileira,
compreender como doengas infecciosas podem afetar a fauna ameagada ¢ um desafio. Desta
forma, através da andlise de redes, buscamos compreender os pontos chaves de intercaAmbio de
patdgenos entre a mastofauna ameacada brasileira. Este tipo de andlise permite indicar varidveis
e pontos importantes de interagdo entre patdgenos e hospedeiros (PARK; CHOI; CHOI, 2020).
Diante da comparag¢do de dados oficiais dos planos de conservacdo do Brasil e literatura
indexada sobre mamiferos brasileiros ameagados, objetivamos entender quais espécies de
hospedeiros e patdogenos podem ser chaves para a dispersdo de enfermidades, bem como
destacar pontos lacunares no conhecimento sobre o tema em estudo, os quais podem vir a

interferir diretamente nas agoes de conservacao.

5.2 MATERIAL E METODOS

Utilizou-se o Livro Vermelho da Fauna Brasileira Ameagada de Extingdo do ano de
2018 para listar os mamiferos ameagados no Brasil. Esta edi¢do traz o resultado do processo de
avaliacdo das espécies coordenado pelo Instituto Chico Mendes, oficializado pelo Ministério
do Meio Ambiente por meio das Portarias 444 e 445 de 2014. A taxonomia dos mamiferos foi

padronizada de acordo com Wilson e Reeder (1993).
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Foi realizada uma revisao de literatura sobre doencas infectocontagiosas citadas como
causa de ameaca e declinio populacional de mamiferos silvestres ameacados da fauna brasileira.
As informacdes foram obtidas de duas vertentes: a) documentos oficiais do governo do Brasil
e 0 Ministério do Meio Ambiente - MMA, como os Planos de A¢do Nacional para Conservagao
de Espécies Ameacadas de Extingdo (PAN), os arquivos de Avaliagdao do Risco de Extingdo da
Fauna Brasileira ¢ a Instru¢do Normativa ICMBio n° 23, de 31 de dezembro de 2014, ¢
Population and Habitat Viability Assessment (PHVA); b) documentos nao-oficiais indexados
em quatro bancos de dados online: Web of Science, BIOSIS, PUBMED e Google Scholar.
Utilizamos as palavras-chaves pré-determinadas (espécie [género, familia, ordem], doenga,
patogeno, virus, bactéria, fungo, micose, parasito) nos idiomas portugués e inglés, entre o
periodo de 1990 e 2021. Os patdégenos documentados como ameaca e causadores de declinio
populacional foram listados nas categorias bactéria, virus, protozoario, fungo, endoparasito e
ectoparasito, associado a seu respectivo hospedeiro. Além disso, considerou-se apenas literatura
indexada em que os hospedeiros dos casos foram relatados com sinais clinicos e/ou patoldgicos

juntamente a diagnoéstico sorologico e/ou molecular do agente infeccioso (Anexo E).

5.2.1 Analise dos dados

Foram calculadas as frequéncias de hospedeiros e patdgenos para cada grupo de bases
de dados, documentos oficiais e ndo oficiais. Foi realizada uma analise de redes de interagao
parasito-hospedeiro, calculando as medidas de centralidade que enlagam diferentes aspectos da
importancia do no6: grau do moédulo, centralidade de intermediacdo e centralidade de
proximidade (closenness). A importancia relativa dentre uma rede ¢ comumente referida como
centralidade, que ¢ uma medida til da importancia do né em muitos tipos de rede diferentes,
incluindo as redes patdégeno-hospedeiro.

A centralidade de grau (degree) do modulo ¢ simplesmente o nimero somado de links
por nd, ou o numero total de patdgenos compartilhados com outras espécies hospedeiras,
representa a riqueza, como apresentado na figura 1 (DALLAS et al., 2019). A centralidade de
intermediagdo (betweenness) € o nimero de caminhos mais curtos entre todos os outros nés que
passam por um nd focal (Figura 2) (NEWMAN et al., 2010). Espécies hospedeiras com alta
intermediagdo sdo aquelas que compartilham patégenos com grupos de hospedeiros que nao
compartilham muitos patogenos, representando uma via potencial para o compartilhamento de
patdgenos entre grupos de hospedeiros. A centralidade de proximidade mede a distancia relativa
de um no6 focal para todos os outros nds da rede; como tal, esta medida identifica os nds que

estdo proximos de muitos outros nés (KISS; BICHLER, 2008; DUNNE et al., 2013). Espécies
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hospedeiras que compartilham muitos patdgenos com muitas espécies hospedeiras teriam alta
centralidade de proximidade. Neste sentido, a centralidade de proximidade contém mais
informagdes do que a centralidade de grau, pois a proximidade utiliza informagdes sobre todos
os nds da rede, enquanto o grau se preocupa apenas com o numero de links para um n6 focal.
A proximidade ou closeness esta relacionada ao menor caminho entre dois nos, logo, ¢ a medida
que calcula o quao proximo um noé estd dos demais. Assim sendo, quanto menor for a distancia

entre o nd e cada um dos demais, maior serd a medida de proximidade (Figura 3).

_ .

Degree Deg ree

Betweenness * Soma de todos os links de um né

\
@-
Sj) * Numero total de patégenos compartilhados

com outros hospedeiros
Closeness

* Nao representa riqueza de patégenos

Eigenvector

Dallas, et.al., (2019). OIKOS. 128: 23-32

Figura 1 - Medida de centralidade - Degree
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Degree BetweenneSS

Betweenness * Numero de passos mais curtos entre todos os nés a
um no6 focal

* Valores altos = hospedeiros que compartilham
patogenos com grupos de hospedeiros que ndo
compartilham muitos patégenos

Closeness

Eigenvector * Potencial para intercimbio (transmissdo) de

patdgenos entre um grupo de hospedeiros

Dallas, et.al., (2019). OIKOS. 128: 23-32

Figura 2 - Medida de centralidade - Betweenness
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* Maede a distancia relativa entre um n6 focal e
todos os nds da rede

* Identifica nds que estdo mais proximos a outros
nos

« Valores altos indicam hospedeiros que
0‘. Eigenvector compartilham patégenos com outros hospedeiros

Dallas, et.al., (2019). OIKOS. 128: 23-32

Figura 3 - Medida de centralidade - Closeness

5.3 RESULTADOS
Foram avaliadas 110 espécies de mamiferos ameagados do Brasil retirados da Lista
Vermelha, os quais representam 15% da mastofauna brasileira, sendo aproximadamente 60%

deles endémicos do pais. Os patdégenos totalizaram 91 entidades de relevancia



26

infectocontagiosa mencionados em literatura indexada e documentos oficiais sobre conservagao
da fauna brasileira (ICMBIO, 2018).

Os dados oficiais (rede 1) continham 51 registros, incluindo 12 espécies hospedeiras e
29 patdgenos, enquanto somados aos documentos nao oficiais (rede 2), totalizam 169 registros,
incluindo 56 espécies hospedeiras e 65 patogenos (Figura 4). Ozotoceros bezoarticus foi o
hospedeiro com maior grau e valores de intermediagdo, entre 15 e 384,5, respectivamente,
enquanto Leptospira spp foi o patdogeno com maiores valores de centralidade na rede (Tabela
1). Na segunda rede, O. bezoarticus novamente foi a espécie hospedeira com os maiores valores
de grau e intermediacdo (17 e 2.223,3), enquanto Toxoplasma gondii foi o patdgeno com o0s

maiores valores de centralidade (Tabela 2) (Anexo F).
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Rede 1
42 n6s (12 hospedeiros e 29 patdgenos)

Rede 2
121 nés (56 hospedeiros e 65 patdgenos)

00 o0 -e

Figura 4 - Rede de interacdo entre hospedeiros e patogenos da rede 1 (dados oficiais) e rede 2 (dados oficiais + literatura indexada)




Tabela 1 - Rede 1. Os cinco principais nés com os valores de centralidade mais altos.

Nos Tipo Centralidade de  Centralidade Centralidade de
Proximidade de grau intermediacio
O. bezoarticus Hospedeiro 0.00395257 15 384.5
C. brachyurus Hospedeiro 0.00392157 9 362.6
Leptospira spp. Patégeno 0.00404858 4 226.2
N. caninum Patogeno 0.00398406 3 156.2
B. dichotomus Hospedeiro 0.00371747 7 155.0

Tabela 2 - Rede 2. Os cinco principais nés com os valores de centralidade mais altos.

Nos Tipo Centralidade Centralidade de Centralidade de
de Proximidade grau intermediacio
T. gondii Patogeno 0.00078927 37 3199.7
O. bezoarticus Hospedeiro 0.00079114 17 2223.3
C. brachyurus Hospedeiro 0.00075988 16 2013.3
T. pecari Hospedeiro 0.00074074 14 1310.9
S.guianensis Hospedeiro 0.00074516 5 897.3
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Houve diferencas entre o nimero de hospedeiros e patdogenos de importincia para a
fauna ameagada quando comparamos as duas redes. Nos dados oficiais notam-se 42 nds
representados por 13 hospedeiros e 29 patégenos conectados por 51 links, mas quando
somamos os dados ndo oficiais, 0 nimero de nds passa a ser 121 e os hospedeiros sobem para
56 e 65 patdgenos de importancia, conectados por 179 links (Anexo A). Em ambos os casos,
cervideos e carnivoros - em especial Chrysocyon brachyurus, correspondem as classes com
maior importancia, pois albergam muitos patdgenos. Porém quando a rede 2 ¢ avaliada, Tayassu
pecari, Myrmecophaga tridactyla, Sotalia guianensis, Sapajus robustus, Sapajus flavius,
Sapajus cay, Saimiri vanzolinii, e Cebus kaapori também ganham importancia, sendo
hospedeiros de a0 menos cinco patdgenos de importancia ecoldgica compartilhados ou nao.
Entre os primatas mencionados, se destacam principalmente parasitos como 7. gondii e
Ancylostoma spp. Enquanto M. tridactyla e T. pecari compartilham infec¢do por Brucella
abortus.

As cincos espécies mais frequentes de hospedeiros, em ordem decrescente, a partir dos
dados oficiais (rede 1) segundo as medidas de centralidade Degree, sao O. bezoarticus, C.
brachyurus, B. dichothomus, S. venaticus e L. ventulus, enquanto na rede 2 considerando-se a

mesma medida, aponta O. bezoarticus, C. brachyurus, T. pecari, B. dichotomus juntamente a
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M. tridactyla - ocupando simultaneamente terceira posi¢ao de maior frequéncia - e C. kaapori
como as espécies mais frequentes. Em Betweennes observa-se na rede 1, da maior para menor
frequéncia O. bezoarticus, C. brachyurus, B. dichotomus, M. tridactyla e T. pecari - ambos em
4°lugar -, e em 5°, S. venaticus. Ja as cinco colocacdes mais frequentes na rede 2 sdo O.
bezoarticus, C.brachyurus, T. pecari, S. guianensis e M. tridactyla. A medida de centralidade
Closeness apresentou quatro espécies posicionadas de forma decrescente registradas na rede 1:
O. bezoarticus, O. brachyurus, B. dichotomus e T. pecari. Enquanto na rede 2 temos O.
bezoarticus ocupando a 1? posi¢ao e a 2* sendo compartilhada entre as espécies C. brachyurus,
C. kaapori, S. flavius, S. cay, S. robustus e S. vanzolinii.

Na avaliagdo de medidas de centralidade, o Degree representa o numero total de
patdégenos compartilhados entre diferentes espécies (Anexo B). No caso da rede 1,
O.bezoarticus, C. brachyurus e B. dichotomus sdo os hospedeiros que compartilham maior
quantidade de patogenos. Ja na rede 2, T. pecari também ganha destaque. Na anélise da mesma
medida de centralidade, os patdgenos que afetam uma maior quantidade de espécies sdo virus
da cinomose canina (CDV), parvovirus canino (CPV) e Leptospira spp na rede 1; e T. gondii,
CDV e Ancylostoma na rede 2.

O Betweenness alto representa potencial para intercambio de patdgenos entre diferentes
grupos de hospedeiros. As mesmas espécies de carnivoros e cervideos mencionadas em Degree,
demonstraram alto valor na andlise na rede 1, porém aqui - além de Leptospira spp -, Neospora
caninum € Brucella spp também obtiveram destaque. Na avaliagdo da rede 2, o Toxoplasma
gondii apresenta valores bem mais altos que os demais patogenos, e os hospedeiros de maior
potencial sdo Ozotoceros bezoarticus, Chrysocyon brachyurus, Tayassu pecari e Sotalia
guianensis (Anexo C).

O valor de Closeness indica espécies que se relacionam de forma mais estreita devido a
sua proximidade de interacdao ou potencial interacdo. Sendo patdégeno, pode significar o quao ¢
capaz de infectar uma maior gama de hospedeiros, sendo hospedeiro, o quanto é capaz de
compartilhar patdgenos com outros hospedeiros. Esse evento pode ser favorecido pelo mesmo
uso de habitat ou mesma familia ou género, contribuindo para a susceptibilidade a infecgdes
por determinados agentes infecciosos. Igualmente, também pode demonstrar o potencial de
infeccdo dos patogenos a dados hospedeiros devido a proximidade com a qual se encontram.

Logo, podemos inferir que quanto maior a medida de proximidade, maior o potencial
de se infectar ou de causar infec¢do, sugerindo que nesses espagos de convivéncia possa haver
um grau de desafio maior por parte dos hospedeiros e eventualmente um maior favorecimento

a condi¢des adaptativas entre alguns patogenos, e a depender da area analisada, a possibilidade
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de transbordamentos zoondticos. Nesta medida de centralidade, ao observarmos a rede 1, os
destaques sdo para os patdgenos, pois aparecem em maior propor¢ao do que os hospedeiros. Na
rede 2, os hospedeiros de maior destaque, além do O. bezoarticus e C. brachyurus, sao 0s
primatas Cebus kaapori, Sapajus flavius, Sapajus cay, Sapajus robustus e Sapajus vanzolinii

(Anexo D).

5.4 DISCUSSAO

Observamos que as espécies com maior destaque nas andlises sdo em sua maioria
cervideos e canideos — especialmente C. brachyurus, espécies com ampla distribui¢ao
geografica, e com potencial de dispersdo de doencas verificados em betweenness e degree. As
espécies de cervideos no estudo, compartilham muitas doencas de importancia zoonotica e para
a criagdo de animais de produgdo, como brucelose ¢ febre aftosa (ARAUJO, 2010). Porém, ha
uma diferen¢a quando observamos a rede 2, na qual 7. gondii tem grande destaque, com valores
de degree bem maiores do que nos documentos oficiais, podendo indicar a necessidade de
maiores estudos para avaliacdo de impacto nas populagdes selvagens, merecendo talvez maior
aten¢do nos planos de conservagdo do governo.

Além disso, quando observamos a rede 2, o 7. pecari aparece entre os hospedeiros com
maior betweenes e degree, porém nos planos de conservagdo, as doengas que podem colocar
estas populagdes em risco ndo sdo muito abordadas. O M. tridactyla também tem destaque nos
valores de degree, pois compartilham uma ampla gama de patégenos com outros hospedeiros,
e 0 S. guianensis tem destaque em altos valores de betweeness, chamando atengdo pois a espécie
pode ser ponte para transmissdo de doengas para outros grupos de hospedeiros no ambiente
aquatico.

Em closeness nota-se que a presenca de um né com muitas interagdes proximas entre si,
quando representado por um patdégeno, pode significar o qudo ¢é capaz de infectar uma maior
gama de hospedeiros, e sendo hospedeiro, o quanto ¢ capaz de compartilhar patégenos com
outros hospedeiros. Esse evento pode ser favorecido pelo mesmo uso de habitat, mesma familia
ou género, contribuindo para a susceptibilidade a infec¢des por determinados agentes
infecciosos. Igualmente, também pode demonstrar o potencial de infeccdo dos patogenos a
dados hospedeiros devido a proximidade com a qual se encontram. Logo, podemos inferir que
quanto maior a medida de proximidade, maior o potencial de se infectar ou de causar infecgao,
sugerindo que nesses espacos de convivéncia possa haver um grau de desafio maior para os

hospedeiros e eventualmente um maior favorecimento a condi¢cdes adaptativas entre alguns
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patdgenos. Além disso, a depender da area analisada, ha a possibilidade de ocorréncia de
transbordamentos zoondticos.

Observamos também que as espécies com maior destaque sdo aquelas muito estudadas,
com grupos de pesquisa consolidados e coordenados por médicos veterinarios, fato que também
pode eventualmente justificar o enfoque das pesquisas em doengas (NAVAS-SUAREZ, 2018;
TEXEIRA, 2022). Neste estudo utilizamos informacdes que relatassem patéogenos com relagao
direta com doenga ou morte dos animais ameagados. Durante o levantamento de dados, notamos
que existem diversos relatos de patdgenos com potencial de acometimento das espécies
ameagadas, porém nota-se a deficiéncia da aplicacdo de testes que comprovem a presenca do
agente infeccioso como causador da doenca, sendo que muitos estudos se limitam a dados
sorologicos, nos quais pode-se sugerir que o animal ja teve contato com o patdégeno, porém nao
se sabe se este tem potencial para causar dano a estas populagdes.

Nota-se também que a maior parte das doengas estudadas tem importancia zoondtica ou
para producdo animal, podendo representar algum viés quando avaliamos os patogenos de
maior importancia no estudo, uma vez que tais enfermidades tendem a despertar maiores
interesses pelos possiveis impactos indiretos ou diretos na satide humana como o virus
amarilico, que pode afetar fatalmente alguns grupos de primatas ndo humanos (PHN).

O virus da Febre Amarela (FA) surgiu com grande destaque nas analises de degree na
rede 2, devido ao alto numero de links entre primatas, uma vez que este tdxon representa um
volume consideravel em nossa pesquisa pela diversidade de espécies ameagadas. Também
podemos observar espécies do género Alouatta representadas entre os hospedeiros de
relevancia, devido a sua alta e conhecida suscetibilidade a FA e registros de 6bitos reportados
tanto pelo Livro Vermelho como por literatura indexada durante o surto da doenga no periodo
de 2016 a 2018 no pais, sobretudo no estado de Sao Paulo em areas sem cobertura vacinal.
Nesta ocasido, os Alouatta foram as sentinelas mais confiaveis, enquanto os géneros Sapajus €
Callicebus demonstraram altas taxas de infec¢do, porém menor mortalidade em comparacao a
Alouatta spp.

Os primatas Callithrix apresentaram menores taxas proporcionais, de mortalidade, de
carga viral e lesdes hepaticas, porém o RNA viral foi detectdvel. Tais diferengas denotam a
importancia do monitoramento estratégico de epizootias ¢ medidas de controle para febre
amarela (ICMBIO, 2018; CUNHA, 2019; DE AZEVEDO FERNANDES, 2021). Nos dados
oficiais — rede 1, a relevancia numérica do virus amarilico ndo demonstrou expressao
significativa no degree. O mesmo fato ¢ observado em betweenness, enquanto na rede 2, o virus

da FA se apresenta como um dos mais representativos, ainda que com menor destaque do que
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outros patdgenos que detém potencial de infectar outros grupos de hospedeiros que ndo somente
primatas. Na medida de proximidade ndo observamos o virus amarilico em nenhuma das duas
categorias estudadas, porém na rede 2, C. kaapai, S.flavius, S. cay, S, robustus, € S. sanzolini
aparecem quase sobrepostos de tdo proximos na rede, devido as conexdes compartilhadas de
patdgenos, entre essas espécies de primatas, incluindo o virus da FA (DE AZEVEDO
FERNANDES, 2021).

Alguns parasitas como 7.gondii, Neospora caninum e Ancylostoma spp. apresentaram
alta expressividade em todas as medidas de centralidade tanto exclusivamente na rede 1 como
na rede 2, o que confirma ndo s6 um intercAmbio facilitado destes agentes infecciosos entre os
mais diversos grupos de mamiferos, incluindo Sotalia guianensis, como também a possibilidade
de maior acesso diagnostico destes patdogenos, ainda que muitas vezes ndo seja exame direto.

O T. gondii é capaz de infectar grande quantidade de hospedeiros, entre eles, carnivoros,
cervideos e primatas. Possui importante papel na mortalidade de primatas neotropicais e
comumente altas taxas de infeccdo em felideos sdo reportadas por serem hospedeiro definitivo
do parasito. Apesar das infec¢des por 7. gondii serem comuns, os impactos para a vida selvagem
e seu papel epidemioldgico ainda ndo ¢ bem compreendido.

Em seu estudo, Vitaliano e colaboradores (2014) identificaram a partir de 226 amostras
de animais silvestres, 17 gen6tipos do parasita, onde 13 deles ndo haviam sido identificados até
entdo. A grande diversidade de cepas, alta capacidade de infectar diferentes hospedeiros e o
estreitamento exponencial entre fauna doméstica e selvagem favorecem o transito facilitado
desse patdogeno, conferindo seu sucesso evolutivo (FERREIRA, 1997; VIEIRA, 2008;
CASAGRANDE, 2013; VITALIANO, 2014; COSTA-SILVA, 2019).

Leptospira spp. também apresentou grande destaque em todas as medidas avaliadas na
analise de rede, sugerindo mais uma vez, transito cruzado deste patdgeno com uma alta gama
de hospedeiros, além da diversidade de espécies de espiroquetas. O género compreende mais
de 200 espécies saprofitas e patogénicas, sendo conhecidos a0 menos nove sorovares capazes
de infectar mamiferos selvagens e domésticos, além de humanos (MACHRY et al., 2010). A
leptospirose ¢ amplamente disseminada na fauna em todos os biomas da América Latina e
muitos animais silvestres sdo reconhecidos como reservatérios de leptospiras (VIEIRA, 2018).
No entanto, o real papel desses animais como fonte de infec¢do para o gado e humanos ainda
ndo esta claro. O que abre margem também para reflexdo sobre uma possivel via invertida da
infecgdo e os impactos na fauna silvestre, evidenciando a necessidade de estudos mais robustos

na epidemiologia e deteccao direta das cepas (MACHRY, 2010; VIEIRA, 2018).
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Patogenos como CPV e CDV foram expressivos em todas as medidas de centralidade
tanto nos documentos oficiais quanto somados a literatura ndo oficial, ocupando posi¢cdes
semelhantes. O CDV ¢ tradicionalmente um agente infeccioso que afeta cdes domésticos e
consiste em uma importante entidade nas infec¢cdes de carnivoros selvagens. Pode estar
relacionado a diferentes cendrios epidemioldgicos, envolvendo presenca ou ndo de animais
domésticos infectados com ou sem manifestacdo clinica, uma vez que diversas espécies atuam
como reservatorios tanto no ambiente urbano como na natureza. Entretanto, o crescimento das
populagdes de caes e da urbanizagdo sdo fatores determinantes na introdu¢do do CDV na fauna
silvestre (JORGE et al., 2010).

A caca com uso de caes ou simplesmente o ataque e predagdo de espécies selvagens por
esses animais, sdo eventos cada vez mais comuns que intensificam a exposicao dos mamiferos
silvestres ao CDV, favorecendo maior circulagdo viral na natureza, o que estende sua
distribui¢do de infec¢do a outros hospedeiros, como membros da familia Myrmecophagidae, da
ordem Pilosa, conforme observado em um Tamandua tetradactyla de vida livre na regido
centro-oeste do Brasil (LUNARDI, 2018). Neste relato, a andlise filogenética da cepa
encontrada se agrupou com isolados de duas linhagens distintas, embora os polimorfismos
especificos no sitio de liga¢do, que determina a emergéncia de doencas em novos hospedeiros,
ndo tenha sido detectada no genoma do estudo em questdo (LUNARDI, 2018).

Outro registro de CDV em xenartras ocorreu no Tennessee nos Estados Unidos, com a
confirmacdo da enfermidade em cinco exemplares de Choloepus didactylus de cativeiro que
foram a 6bito, que manifestaram sinais clinicos caracteristicos e compativeis com cinomose.
No exame necroscdpico, histologia, imunohistoquimica e PCR foi confirmada a presenca do
CDV. O sequenciamento viral identificou uma nova cepa capaz de infectar caes domésticos e
animais selvagens no Tennessee (SHELDON et al., 2017). O mesmo estudo propos e realizou
a administracdo de vacina CDV recombinante em sete exemplares da referida espécie e as
mesmas apresentaram resposta soroldgica positiva para o agente infeccioso, sem efeitos
adversos, sugerindo que a vacinagdo possa vir a ser uma ferramenta a ser considerada na
imunizacdo de Choloepus didactylus e outras espécies proximas filogeneticamente, que estejam
expostas ao CDV (SHELDON et al., 2017). Estes estudos demonstram novas configuragdes na
estrutura genética das populacdes de CDV com potencial de evolucdo de caracteristicas
generalistas e/ou especializadas para a aptidao de infec¢do a novos hospedeiros (JORGE et al.,
2010).

A andlise de rede demonstra que o CDV pode ser transmitido para possiveis populagdes

interconectadas de hospedeiros com proximidade filogenética ou ndo. Ou seja, grande
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possibilidade de intercaimbio viral entre grupos distintos de hospedeiros, ainda que estes nao
possuam a aptiddo esperada para estabelecimento espécie-especifico do virus como observado
nos carnivoros.

De acordo com os dados levantados, os mamiferos aquaticos apresentam uma maior
caréncia de informagdes sobre patdogenos que podem estar contribuindo para o declinio
populacional quando comparados com os mamiferos terrestres. Essa caréncia pode ser
constatada pela falta de dados oficiais, por exemplo, em planos de ac¢do para a conservacao de
espécies ameagadas de extingdo de mamiferos aquaticos (ICMBIO 2011a; ICMBIO 2011b;
ICMBIO 2019).

Um dos pontos que deve ser levado em consideragdo sobre a caréncia de dados para os
mamiferos aquaticos ¢ a dificuldade de obter informagdes sobre causa mortis devido ao estagio
de decomposicdo da carcaca, acesso ao local de encalhe e equipe técnica especializada
(DIERAUF; GULLAND, 2001). Sabe-se que o ambiente aquatico se encontra contaminado
pelas diversas atividades humanas e essa contaminagdo pode gerar imunossupressdao nestes
animais, contribuindo para a ocorréncia de infecgdes macicas, tanto parasitarias quanto
bacterianas, virais e micoticas (DE GUISE, et al., 1995). Diante disso, sera previsivel que cada
vez mais os mamiferos aquaticos apresentem enfermidades infecciosas que levem a um estado
de debilidade que resulte em suas mortes. Por outro lado, hé situacdes de encalhes desses
animais bastante enigmaticas, como o ocorrido com cachalotes no Mar do Norte, um evento
sem precedentes e que permitiu a exclusdo de uma série de hipoteses potenciais, tanto naturais
quanto antropicas (IJSSELDIJK et al., 2018). O que se percebe ¢ que hd um grande desafio em
obter informagdes de declinio populacional de mamiferos aquéticos por acdo de agentes

patogénicos.

5.5 CONCLUSAO

Diante do atual cenario de amplificacdo da lista de espécies brasileiras ameagadas,
fragmentacdo de habitats, e do aumento do contato entre animais domésticos e silvestres,
compreender os potenciais riscos a saide da fauna ameagada ¢ fundamental, pois além do risco
de adoecimento destas populagdes, ha uma tendéncia exponencial de que tais doengas possam
emergir ou - diante da ja existéncia, se intensificar a partir do estreitamento de populacdes
selvagens e domésticas, contribuindo para um maior potencial de dispersao de patdogenos e
subtracdo da fauna silvestre. Nosso estudo apontou para uma caréncia de dados nos documentos
oficiais de conservacao, sobre enfermidades infecciosas de importancia que podem colocar em

risco as populagdes dos mamiferos ameacados brasileiros, sugerindo um maior incremento na
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elaboracdo dos préximos planos e estratégias através do uso de ferramentas aplicaveis como a

analise de rede.

6 CAPITULO 2

Prevaléncia de Trypanosoma spp. em morcegos de area de Cabruca de Ilhéus- Bahia

RESUMO

Os morcegos compdem um dos grupos mais diversos de mamiferos e apresentam
variadas guildas, o que os posiciona como fundamentais na manutencdo dos ecossistemas.
Embora historicamente e evolutivamente relatados como hospedeiros naturais de
Trypanossoma spp, diversos estudos ainda apontam lacunas nesta interacdo hospedeiro-
parasita. Além disso, muitos registros indicam a infeccdo de morcegos por numerosas e
diferentes espécies de tripanossomos, sendo alguns deles de relevancia na interface entre
mamiferos silvestres, domésticos ¢ humanos. Sendo assim, este estudo objetivou investigar a
prevaléncia de tripanossomos em morcegos capturados em areas de cabruca de Ilhéus, Bahia.
Além disso, objetivou-se ainda associar os dados do ambiente e aspectos clinicos dos morcegos
a fim de elucidar relagdes ecoepidemiologicas da infec¢do pelos tripanossomos nesses animais.
Para isso, quirdpteros foram capturados na area de cabruca da Universidade Estadual de Santa
Cruz, Ilhéus, em que foram previamente identificados e contidos manualmente para avaliagao
fisica, pesagem e medicdo do comprimento do antebraco. Em seguida, os animais foram
submetidos a coleta de sangue através da pun¢ao da veia ulnar para posterior extragdo de DNA
e diagnostico molecular pela técnica de Nested /PCR. Amplicons obtidos foram purificados e
enviados para sequenciamento genético para identificar os tripanossomos envolvidos na
infec¢do. A taxa de quirdpteros amostrados infectados foi significativamente alta (20,74%),
demonstrando que Trypanosoma spp esta presente nessas populacdes. Das espécies analisadas,
Carollia perspicillata foi a mais abundante (70%) e a que obteve a maior taxa de infec¢do
(78,57%). Adicionalmente, o estudo apontou infec¢des por Trypanossoma sp Neobat 1 em
Trachops cirrhosus, e T. dionisii e Trypanossoma sp Neobat 4 em C. perspicillata em infec¢des
ndo mistas. Este resultado amplia a area de ocorréncia de tripanossomos em morcegos para o
estado da Bahia e corrobora com estudos recentes a respeito tripanossomas Neobats,
considerados Unidades Taxonomicas Operacionais Moleculares (MOTUs). O perfil dos
morcegos infectados revelou bom estado clinico sem aparente associacdo com a infec¢do pelo
parasito. A maior parte dos morcegos infectados capturados eram filostomideos e ocorreu no
periodo chuvoso durante a fase lunar minguante. Entende-se que pesquisas com
quiropterofauna sdo uma importante ferramenta para vigilancia epidemiologica e oportunidade
para investigar a saude de morcegos promovendo a conservagao do taxon.

Palavras-chave: conservagdo; hospedeiro, mamiferos voadores; parasita; tripanossomos
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6.1 INTRODUCAO

Os morcegos pertencem a ordem Chiroptera e representam um dos mais diversificados
grupos de mamiferos com 18 familias, 202 géneros e aproximadamente 1.400 espécies, o que
corresponde a cerca de 25% da mastofauna até entdo registrada. Atualmente, estudos
filogenéticos subdividiu a ordem nas duas subordens Yinpterochiroptera e Yangochiroptera,
sendo que a primeira retne a superfamilia Rhinolophoidae e a segunda agrupa as superfamilias
Emballonuroidae, Noctilionoidae e Vespertilionidae (REIS et al., 2017).

As particularidades biologicas e a vasta diversidade de espécies e de populagdes
expressadas por quirdpteros os tornam importantes atores na prestacdo de servicos
ecossistémicos (MORATELLI et al., 2020). Dois tercos das espécies de morcegos se
alimentam de insetos e cumprem expressivo papel no controle de vetores de doencas e de pragas
agricolas, beneficiando a producdo de alimentos orgéanicos ao reduzir consideravelmente o uso
de agrotoxicos nas plantacdes. Além disso, morcegos atuam de maneira eficaz como
polinizadores e dispersores de sementes, garantindo a manutencdo da biodiversidade e,
portanto, a seguranca alimentar (KUNZ et al., 2011).

Por outro lado, quirdpteros sdo relatados como reservatdrios naturais de patdgenos
relevantes na conservacdo da vida selvagem e na saude publica, com destaque para virus
emergentes e tripanossomatideos (RANGEL et al., 2019; ROQUE et al., 2013) Desta forma,
numerosos estudos tém sido desenvolvidos para a compreensdo dos mecanismos de infec¢ao
no taxon a fim de elucidar as relagdes hospedeiro-patdgeno implicadas principalmente na
transmissao de enfermidades aos seres humanos (BANERIJEE et al., 2020).

No Brasil, conforme levantamentos atuais, existem 180 espécies de morcegos
distribuidas em nove familias e 68 géneros (PAGLIA et al., 2012), enquanto no sul da Bahia ja
foi relatada a ocorréncia de 78 espécies, 50 géneros e oito familias. Na regido Sul da Bahia, ja
foram registradas a ocorréncia de oito familias de morcegos: Emballorunidae, Moormopidae,
Natalidae, Noctiolidae, Phyllostomidae, Thyropteridae, Vespertilionidae e Mollosidae (FARIA
et al., 2006). Essa variedade se deve ao fato de parte consideravel dos remanescentes da Mata
Atlantica e um dos seus corredores de biodiversidade estarem localizados nessa regido, onde
estd inserida o municipio de Ilhéus (IBF, 2021).

As florestas imidas do bioma representam importantes centros de endemismo de
distintos grupos bioldgicos, sobretudo quirdpteros (FARIA et al., 2006; PAGLIA et al., 2012;
NOVAES; SOUZA; LAURINDO, 2022). Fragmentos da Mata Atlantica em Ilhéus apresentam
um mosaico composto por floresta ombroéfila densa e plantagdes sombreadas de cacau

(Theobroma cacao), organizados em sistemas agroflorestais conhecidos como cabrucas. As
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comunidades de morcegos em cabrucas tendem a ser mais ricas, diversas e abundantes, além
de serem fundamentais nos ecossistemas tropicais (LOBAO et al., 2011). Apesar disso, os
morcegos tém sido particularmente negligenciados nos levantamentos de mastofauna no sul da
Bahia (FARIA et al., 2006). Esta falta de dados basicos sobre a diversidade e distribuicao de
quirdpteros culmina em dificuldade e impedimentos para mitigacdo de estratégias de
conservagao para o grupo (ICMBIO, 2018).

Em um estudo longitudinal realizado entre os anos de 1986 a 2002 no sul da Bahia,
foram capturadas 60 espécies, das quais 29 ainda ndo haviam sido registradas. Esses dados
aumentaram significativamente o conhecimento da quiropterofauna do estado e apontaram para
importancia da pesquisa das popula¢des de morcegos (FARIA et al., 2006). Os morcegos
apresentam particularidades significativas devido a adaptagdo evolutiva ao v6o motorizado
(MORATELLI et al., 2020).

Sabe-se que o sistema imunoldgico desses animais dispde de menos acionamento, ja
que a identificacdo de organismos invasores comuns aos demais mamiferos induz a inflamagao
com maior frequéncia do que naquele taxon (FEHERVARI et al., 2019). A capacidade de voar
confere alto dispéndio energético com proporcional producio de espécies reativas de oxigénio.
Estes metabolitos estdo envolvidos na ativacdo da resposta imune inata e na sinaliza¢do de
resposta imune adaptativa (MORATELLI et al., 2020). Dessa forma, mamiferos voadores tém
evitado a super-ativagdo da resposta imune inata e a inflamag¢do hd milhdes de anos, o que
garantiu que pudessem estabelecer uma intricada relacdo ecologica com organismos
patogénicos, entre eles os tripanossomos (HAMILTON et al., 2012; FEHERVARI et al.,
2019).

Estudos demonstram que a distribuicdo de morcegos infectados por tripanossomos ¢é
mundial. Dentre todos os hospedeiros desse parasito, os quirdpteros figuram como os mais
antigos. Dada a sua boa adaptagdo ndo s6 ao parasito, mas também a paisagem, os morcegos
sdo capazes de percorrer grandes distancias, sendo, portanto, eficientes centros de dispersao.
A longevidade de algumas espécies de quirdpteros como o Tadarida brasiliensis — até 40
anos de idade; ou outras do género Carollia — entre 10 e 15 anos, também demonstra fator
importante na manutenc¢ao do 7rypanossoma spp. (REIS et al., 2017; FEHERVARI et al., 2019;
BANERIEE et al., 2020).

No Brasil, relata-se que aproximadamente 40 espécies de morcegos ja foram infectadas
por mais de 10 espécies de tripanossomas em diferentes estados brasileiros (ACOSTA et al.,
2014). Dentre os Trypanossoma sp ja descritos em quirdpteros no pais, estdo o 7. dionisii, T.

cruzi, T. cruzi marinkellei, além de uma nova linhagem de T. cruzi — TcBat, relacionada
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principalmente a morcegos frugivoros, e os Trypanosoma sp Neobats (1,2,3,4,5), MOTUs
recentemente descobertas (LIMA et al., 2013; ALVES et al., 2021).

Austen e Barbosa (2021) sugerem que a dispersdo do parasito na natureza poderia se
dar por transmissao mecanica ou oral. Assim, a chance de exposi¢ao do hospedeiro dependeria
do seu habito alimentar, o que tornaria morcegos frugivoros e insetivoros um dos grupos mais
suscetiveis a infec¢ao por tripanossomos.

Segundo a World Heath Organization - WHO (2021), o T. cruzi é capaz de infectar
todas as ordens de mamiferos nas Américas, incluindo o homem, causando a doenga de Chagas
—uma enfermidade parasitaria classificada como uma das mais importantes da lista de doencas
tropicais negligenciadas, portanto, com graves repercussdes na saide publica dos paises
endémicos. Em humanos, a infeccdo esta relacionada ao repasto sanguineo de triatomineos que
albergam tripomastigotas metaciclicas, forma infectante do parasito liberada nas fezes do vetor,
sendo esta considerada a via classica de transmissao no homem. No ambiente silvestre esta via
parece ndo possuir importancia na manuten¢do de tripanossomos nem na sua relagdo com
morcegos (RANGEL et al., 2019), embora a hematofagia em quirdpteros por insetos infectados
por Trypanosoma spp tenha sido mencionada por LIMA et al. (2015) como uma possivel via
de transmissao.

A estreita interacdo entre  Trypanossoma spp. € seus hospedeiros,
incluindo quirdpteros, foi estudada por Hamilton et al. (2007), e os resultados demonstraram
que a adaptacdo do hospedeiro parece desempenhar um papel mais expressivo na evolugao
dos tripanossomos do que a coespeciacdo, comumente associada nestas relagdes.

Na literatura, a hipotese mais aceita ¢ a Bat seeding, que explica a origem do 7. cruzi e
aponta que esse parasito evoluiu de um tripanossomo presente em um morcego ancestral com
evidéncias moleculares que sugerem que o 7. cruzi surgiu de um clado amplo de tripanossomas
de morcegos e se adaptou com sucesso a outros hospedeiros mamiferos do Velho e Novo
Mundo (HAMILTON et al., 2012).

Devido a tantas implicagdes levantadas entre quirOpteros € micro-organismos
associados a enfermidades zoondticas ou potencialmente zoondticas, atribui-se a importancia
do taxon quase que exclusivamente ao campo da satide publica sem escopo para a integracao
de uma analise integrada e do valor intrinseco dos morcegos como espécie. E importante que
as andlises da saude de morcegos e suas relagdes ecoldgicas hospedeiro - parasita, sejam
consideradas e divulgadas a fim de promover também a mitigacdo para conservagdo dessas
espécies, rompendo com esteredtipos negativos e engessados. Sendo assim, ¢ valido elucidar

uma abordagem honesta e cuidadosa sobre a ecologia das doengas envolvendo morcegos, que
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reflita a relevancia da conservacao da quiropterofauna e seu habitat no sentido de promover a
saude integrada entre morcegos, humanos e outros animais (AGUIRRE et al., 2002; FARIA et
al., 2006; MORATELLI; CALISHER, 2015). Diante disso, entende-se que as continuas
descobertas de tripanossomos mantidos por morcegos justifiquem seus estudos e aumentem a
relevancia da investigacdo, sobretudo em éreas peculiares como nos remanescentes da Mata
Atlantica associados a cabrucas (LOBAO et al., 2011; HAMILTON et al., 2012; RANGEL et
al., 2019; RODRIGUES et al., 2019).

6.2 MATERIAL E METODOS

6.2.1 Area de estudo

A regido de estudo encontra-se no bioma Mata Atlantica no sistema agroflorestal
cabruca no municipio de Ilhéus, Bahia. A Cabruca UESC - Universidade Estadual de Santa
Cruz, (-14.794641696144861, -39.16961992486403) corresponde a um dos remanescentes de
Mata Atlantica localizados no sul da Bahia, no municipio de Ilhéus. A regido apresenta clima
umido com temperaturas médias anuais de 25°C e periodo chuvoso compreendido entre os
meses de novembro a abril, sendo que os indices pluviométricos podem superar os 1.500 mm
(WEATHER SPARK, 2023).

Foram escolhidos diferentes pontos amostrais na cabruca, com capturas distribuidas nos

periodos seco e chuvoso.

6.2.2 Populacao amostral e aspectos éticos

Para a realizagdo deste estudo, considerou-se o calculo amostral com 50% de
prevaléncia, IC de 90% e erro esperado de 10%, totalizando a possibilidade de captura de até
270 exemplares.

As capturas foram realizadas sob a licenca n°® 80745-2 do Sistema de Autorizagdo e
Informagdo em Biodiversidade (SISBIO) e os procedimentos autorizados pelo Comité de Etica

e Uso de Animais da UESC sob o n° protocolo 019/21.

6.2.3 Captura de individuos

Os morcegos foram capturados no horério vespertino-noturno, com uso de rede de
neblina de 9 m x 3 m, com malha de 35 mm (Ecotone®), com inspecao a cada 30 minutos. Os
animais foram recolhidos, contidos manualmente e, posteriormente, foram acondicionados

individualmente em sacos de pano medindo 20 x 20 cm A contengao fisica ocorreu conforme
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recomendacdes para yangoquiropteros (CULLEN et al., 2003) com uso obrigatorio de
equipamento de protecdo individual (EPI) conforme protocolo preconizado pela Sociedade
Brasileira para o Estudo de Quiropteros (SBEQ). Apds a realizacdo dos procedimentos
previstos, os animais foram soltos na mesma area de captura. O esforgo amostral preconizado
para capturas com rede de neblina, foi dado pela multiplica¢do simples da area de cada rede
pelo tempo de exposicao, multiplicado pelo nimero de repeti¢cdes (horas x dias) e, por fim, pelo
nimero de redes segundo STRAUBE (2002). Logo, (9 x 3) x (6 horas x 8 dias) x (6 horas),

totalizando um esforgo amostral de 7.776m?.h.

6.2.4 Desenho amostral

Seis redes de neblina foram colocadas em pontos especificos da cabruca — proximidade
de corpos d'agua, corredores de voo e arvores frutiferas. As capturas ocorreram das 18h as
00:00h com maior concentragao em noites de baixa reflexibilidade lunar e chuvas, em torno de

5%.

6.2.5 Avaliagdo inicial

Os quirdpteros capturados foram previamente identificados através do guia de
identificacdo “Morcegos do Brasil — Guia de campo” (REIS et al, 2013) e contidos
manualmente para avaliagdo fisica, pesagem e medi¢do do comprimento do antebraco. Espécies
ainda ndo catalogadas foram coletadas e, e incorporadas ao acervo cientifico e didatico da
Colecao de Mamiferos Alexandre Rodrigues Ferreira (CMARF) da UESC, através de projeto
parceiro: “Inventario e monitoramento de morcegos do Horto Florestal do campus da UESC e
fazendas do entorno”.

O exame fisico (Figura 5) consistiu na sexagem, na avaliagdo das epifises Osseas -
consolidadas ou ndo, que direcionou a estimativa de maturidade (filhote, juvenil e adulto), bem
como do desgaste dentdrio. O desgaste foi classificado de acordo com a identificacdo de
eventuais alteragdes macroscopicas em: auséncia de alteragdes - 0; alteracdo de coloragido dental
— 1, sugerindo presen¢a de placas; alteracdo de coloracdo do dente e presenca de calculo
dentario ou adicionalmente a fratura — 2; e perda completa da unidade dentéria associada a ma

condi¢do de saude bucal, ndo observada em nenhum dos exemplares capturados.
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Figura 5 - Exame fisico de individuo macho de Carollia perspicillata. Arquivo pessoal

Uma avaliacdo prévia da pelagem foi realizada, considerando coloragao, distribui¢ao de
pelos, e avaliagdo de presenca ou auséncia de ectoparasitos. Presenca de alteragdes
morfoldgicas e lesdes foram registradas, tais como escoriagdes e fraturas de membros. A
coloragao das mucosas foi verificada e classificada como normal, palida e hiperémica.

O grau de atividade dos morcegos capturados seguiu os seguintes critérios: ativo e
responsivo — 1, quando o animal se apresentava higido, comportamento reativo diante a
contencdo e exame fisicos; ndo ativo e responsivo — 2, quando ndo havia resposta
comportamental esperada diante da conteng@o e exame fisicos como resisténcia ou tentativa de
fuga, mas resposta minima aos estimulos empregados; ndo ativo e ndo responsivo — 3, quando
as respostas aos estimulos eram minimos, sugerindo niveis de estresse associados a
hipoglicemia, em decorréncia do processo de captura no periodo de forrageamento e da
contengao fisica.

O grau de desidratacdo foi sugestivo a partir do turgor da pele, e umecta¢ao das mucosas
ocular e oral. A gradagdo se deu em: sem alteragdes; leve — ressecamento discreto da mucosa
oral; moderado — ressecamento notavel das mucosas, sobretudo oral; e grave — ressecamento
marcado das mucosas associado a baixa resposta aos estimulos empregados durante a contengao

fisica e exame fisico. O indice de condi¢@o corporal (ICC) foi classificado em caquético - 1,
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magro — 2, normal — 3. O status reprodutivo foi verificado e classificado em: machos escrotados
(ME), machos nao escrotados (MNE), fémeas gestantes (FG), fémeas lactantes, e fémeas nao
gestantes (NG) e ndo lactantes (NL). A obtencdo de dados biométricos consistiu na pesagem
através de pesola Linha Light® e saco de pano individual e a medi¢gdo do comprimento do

antebracgo através de paquimetro Disma®.

6.2.6 Coleta de dados

Todos os dados foram inseridos em planilha junto as coordenadas da unidade amostral
através de sistema de posicionamento global (GPS), data, periodo lunar, estacdo seca ou
chuvosa e tipo de intempérie climatica. Também foram coletados os horarios de captura e da

soltura (Anexo G).

6.2.7 Coleta de sangue

A coleta de sangue ocorreu apods antissepsia com alcool 70%, utilizando-se agulhas
hipodérmicas (13 x 0,45mm) e seringas descartaveis (1 mL). Foi coletado até 1% de sangue em
relacdo ao peso corporal de cada individuo. As amostras sanguineas foram obtidas através da
puncdo da veia ulnar, em angulo de 45°, com o espécime contido em dectbito dorsal e membro
toracico da coleta abduzido. As seringas foram previamente preparadas com Etilenodiamino
Tetra-Acético (EDTA) na dosagem de 0,02 mL para cada 0,1 mL de sangue. As amostras foram
acondicionadas em tubos do tipo Eppendorf sem anticoagulante. O manejo durou em média 7
minutos por animal, a fim de minimizar o estresse gerado pela manipulagcdo do espécime.
Animais coletados para a CMARF ou que foram a obito foram puncionados por via

intracardiaca (Figura 6).
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Figura 6 - Coleta de sangue em veia ulnar de Carollia perspicillata. Arquivo pessoal

6.2.8 Necropsia

Exemplares que foram a dbito durante o manejo ou que foram coletados para o CMARF
foram necropsiados e fragmentos de o6rgdos (figado, bago, coragdo) foram coletados e
armazenados em microtubos Eppendorf® estéreis a -20 graus Celsius para posterior analise

molecular de Trypanosoma spp e/ou identificagdo da espécie de quirdptero.

6.2.9 Diagnostico Molecular

O DNA gendmico foi extraido das amostras de sangue total através do kit comercial
Easy-DNA® (Invitrogen), conforme instrugdes do fabricante. O DNA extraido foi quantificado
em NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, USA), armazenado em caixas e acondicionados em
freezer sob temperatura de -20°C até a realizag¢@o da técnica molecular.

A pesquisa de infec¢do por Trypanosoma spp se deu através de Reacdo em Cadeia
Polimerase (Nested/ PCR) a partir da investigagdo da subunidade 18 SSU rDNA. Na primeira
etapa foram utilizados os primers TRY927F (5'GAAACAAGAAACACGGGAG3') e
TRY927R (5'CTACTGGGCAGCTTGGAZ'"), sendo o fragmento esperado de 900 pb. Na
segunda etapa utilizaram-se os primers TRYS5S61F (5TGGGATAACAAAGGAGCA3') e
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TRY561R (5S'CTGAGACTGTAACCTCAAAGC3'), sendo o tamanho de fragmento esperado
de 600 pb.

As reacdes de PCR e Nested/PCR foram realizadas nas mesmas condi¢des num volume
final de 25 pL, contendo 2,5uL de buffer, 200 uM de dNTPs, 1,5 mM de MgCl2, 10 pmol de
cada primer, 1,0 U de Platinum® Taq DNA Polymerase (Invitrogen) e 2,0 uL do DNA da
amostra e 5 uL. para o amplicon. As condi¢des de amplificacdo foram expressas seguido de uma
desnaturag¢do inicial de 95°C por 15 segundos, seguindo com 30 ciclos (94°C por 15 segundos,
55°C por 60 segundos e extensdo e extensdo final para de 72°C por 92 segundos e 7 minutos,
respectivamente (RANGEL et al., 2019).

Todas as reagdes foram realizadas no termociclador ProflexTM PCR System (Applied
Biosystems®). Os produtos das reacdes primarias e secundarias (8 pL) foram submetidos a
eletroforese em gel de agarose a 1,0%, revelados com sybr® safe e foto documentados. Nas
reacdes foram utilizados controles positivos provenientes de cultura de formas epimastigotas
de T. cruzi, cepa Tcll. Para os controles negativos substituiu-se 0 DNA por dgua ultrapura

estéril.

6.2.10 Sequenciamento genético

Os amplicons obtidos foram purificados pelo kit Purelink® PCR purification
(Invitrogen) e enviados para sequenciamento no Instituto Oswaldo Cruz (FIOCRUZ-BA). O
sequenciamento foi realizado em eletroforese capilar (Sanger modificado) na plataforma 4B/
3500XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems) em ambas as direcdes. A andlise, edi¢ao e

construgdo de sequéncias foram realizadas com os softwares SeqMan! e BioEdit v. 7.22.

6.2.11 Confirmacao taxondmica

A identificagdo das espécies ocorreu pela andlise de similaridade das sequéncias
obtidas, com o uso do algoritmo BLAST (Basic Local AlignmentSearch Tool), comparando-as
com sequéncias de referéncia do banco de dados GenBank®, do National Center for
BiotechnologyInformation (NCBI). Foram adotados os seguintes critérios de defini¢do de
espécie: (I) cobertura de 100%; (II) e-value igual a 0.0; (IIT) identidade minima de 99%. O
alinhamento das sequéncias também foi feito com o sofiware BioEdit e a constru¢@o da arvore
filogenética no software MEGA, utilizando o método de Neighbour-Joining (NJ) (modelo

Kimura 2 parametros com 1000 bootstraps). Quando o resultado do sequenciamento nao

'DNASTAR®), Inc. — Madison/WI (EUA).
2 Tom Hall — Ibis Therapeutics — Carlsbad/CA (EUA).
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garantiu a identificag¢do da espécie de tripanosomatideo envolvida na infec¢do, adotou-se como
classificagdo o tdxon seguinte, sempre buscando aquele menos abrangente que pudesse ser

identificado pelos métodos e modelos empregados no uso do software MEGA.

6.2.12 Analise estatistica

A analise estatistica descritiva foi realizada no programa Microsoft Excel.

6.3 RESULTADOS
6.3.1 Quiropterofauna analisada

Foram capturados 153 morcegos submetidos a exame fisico e coleta de sangue para
pesquisa molecular de Trypanosoma spp, sendo 69 machos (45%) e 84 fémeas (55%). O
nimero de machos ndo escrotados foi superior (40 — 58%) aos machos escrotados (29- 42%).
A maior parte das fémeas eram ndo lactantes e ndo gestantes (74 -88%), enquanto as fémeas

gestantes totalizaram seis individuos (7%) e lactantes quatro individuos (4,8%). (Figura 7)
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Figura 7 - Razao sexual de morcegos capturados na Cabruca UESC

A riqueza foi de 14 espécies (Figura 8), e as mais abundantes foram Carollia
perspicillata (107/153), seguida de Myotis sp (10 /153), Trachops cirrhosus (08/153) e Artibeus
fimbriatus (07/153).
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Figura 8 - Riqueza e abundéancia de morcegos capturados na Cabruca UESC

A espécie Vampyrodes caraccioli, com 01 individuo capturado, ¢ geralmente relatada
em pequena abundancia em inventarios, o que torna o registro raro.

As capturas ocorreram em distintos periodos lunares, exceto lua cheia, na qual ndo
foram realizadas campanhas. A maior parte dos espécimes foram capturados no periodo de lua
crescente e/ou nova. A alta abundancia de C. perspicillata pode ser observada em todos os
periodos, sobretudo, na época de lua crescente. Trachops cirrhosus apresentou mais individuos

capturados na lua nova (Figura 9).
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Figura 9 - Riqueza e abundancia de morcegos capturados na Cabruca UESC de acordo com periodo
lunar

O periodo de campanhas de captura consistiu nos meses de julho, setembro e dezembro
de 2021; e margo, abril, maio e julho de 2022. A maior abundancia de espécies capturadas
ocorreu em dezembro de 2021 (periodo chuvoso) e maio de 2022 (periodo seco). Os espécimes

de Myotis sp foram capturados em maior proporc¢ao no periodo seco (Figura 10).
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Figura 10 - Riqueza e abundéncia de morcegos capturados de acordo com a época do ano



48

De acordo com os meses das coletas, ¢ possivel observar diferencas na maturidade dos
exemplares, com maior frequéncia de filhotes capturados em dezembro de 2021 e marco, abril,
maio de 2022 em relagdo aos demais meses, em que nenhum filhote foi coletado. Assim, nota-
se também a predominancia de adultos seguido de juvenis em todos os periodos de captura

(Figura 11).
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Figura 11 - Maturidade de morcegos capturados por periodo de expedi¢oes

Os morcegos filostomideos representaram 93% das capturas (143 individuos), enquanto
vespertilionideos, 7% (10 individuos) do género Myotis.

Quanto as guildas troficas € possivel observar a maior propor¢do da riqueza de
quiropteros frugivoros (9 /14 espécies), representados por Carollia perspicillata, Artibeus sp,
Artibeus planirostris, Artibeus lituratus, Artibeus fimbriatus, Vampyrodes caraccioli,
Platyrrhinus lineatus, Phyllostomus discolor e Sturnira lilium. Em seguida, os insetivoros (2/14
espécies) Myotis sp e Lonchorhina aurita. Os morcegos nectarivoros (1/14 espécies)
representados por Glossophaga soricina e carnivoros (1/14 espécies) retratados por T.

cirrhosus.

6.3.2 Dados ecoepidemiolodgicos e avaliagdo clinica de morcegos infectados por Trypanosoma
spp-

Dos morcegos capturados, 28 espécies foram positivas para Trypanosoma spp, sendo a
maior parte delas C. perpspicillata com 22 individuos. Também foram encontrados infectados
quatro individuos de T. cirrhosus. Um exemplar de Artibeus fimbriatus € um de Phillostomus

discolor.
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As taxas de infec¢@o por Trypanosoma sp. em relagdo ao habito alimentar do hospedeiro
foram preponderantes em morcegos frugivoros (24 individuos - 85,7%), sobretudo em Carollia
perspicillata, espécie mais abundante (22 individuos - 78,57%). Em seguida, em morcegos
carnivoros (4 individuos - 14,3%).

Conforme a tabela 3, observou-se que a maiorias dos morcegos infectados foram
filostomideos frugivoros (a excecdo de 7. cirrhosus — filostomideo carnivoro) capturados na
estacdo chuvosa. Quanto ao periodo lunar, notou-se que a maioria dos quirdpteros infectados
(13/28) foram capturados na lua minguante, também no periodo chuvoso, representados por C.
perspicillata (12/13) e P. discolor (1/13). Todas as capturas de morcegos infectados por
Trypanosoma spp. durante a lua nova também se concentraram exclusivamente no periodo
chuvoso, com 10/28 individuos capturados, das espécies C. perspicillata (5/10), T. cirrohsus
(4/10) e A. fimbriatus (1/10). O periodo de lua crescente foi o que apresentou menor riqueza e
abundancia de espécies capturadas infectadas com 5/28 exemplares de C. perspicillata.

Quanto aos parametros fisicos observados, notou-se que todos dos animais
apresentavam indice de condicdo corporal (ICC) entre “2” e “3”, magro (6/28) e normal (22/28),
respectivamente. Em relagdo a coloragdo das mucosas, todos os morcegos apresentaram aspecto
dentro da normalidade, exceto os individuos UC027, UC058 e UC080 (coloragdo palida para
os dois primeiros e hiperémica para o ultimo). O grau de hidrata¢ao foi considerado normal
para a maioria dos animais, a exce¢do do exemplar UC080, que foi caracterizado com
desidratacao leve.

Quanto ao desgaste dentario, 21/28 morcegos ndo apresentaram alteragdes aparentes.
Enquanto quatro individuos apresentaram alteracdes de grau “1”, incluindo UC058 e UC080.
Apenas duas fémeas de C. perspicillata demonstraram altera¢des de grau “2” e ambas também
apresentavam escoria¢des recentes em asa e orelha externa, que sio regides de maior exposicao,
provavelmente originadas pela captura em rede de neblina. Um unico individuo, UC027,
apresentou grau “3” na avaliacdo dentéria.

A maior parte dos morcegos infectados capturados consistiram em adultos, totalizando
22 animais (78,6%), sendo apenas seis juvenis (21,4%).

Quanto ao sexo dos animais infectados 13 (46,4%) eram machos, sendo sete escrotados
(ME) e seis nao escrotados (MNE); e 15 (53,6%) fémeas, sendo que trés delas gestantes (FG)
e 12 ndo gestantes e ndo lactantes (NG, NL).

A maior parte (19 individuos — 67,9%) dos morcegos infectados se apresentou como
“ativo e responsivo - 1”. Por outro lado, oito exemplares, todos de C. perspicillata, foram

avaliados como “ndo ativo e responsivo - 2”, e apenas o individuo UCO080 foi ndo responsivo,
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evoluindo para o 6bito poucos minutos apds o manejo. Este exemplar consistiu numa fémea
juvenil de C. perspicillata com alteragdes clinicas acentuadas em relagdo aos morcegos
capturados. Apesar da boa condi¢do corporal - avaliada como normal — se apresentou nao
responsiva a estimulos de manipulagdo durante o manejo.

Além disso, foram observadas mucosas hiperémicas, presenca de placas multifocais de
coloracdo amarelada nos dentes, manchas esbranquicadas disseminadas nas asas, mucosas
ocular e oral ressequidas, sugerindo grau leve de desidratacdo aparente. O quadro acabou
evoluindo para o 6bito do animal. A necropsia foi realizada e nenhuma alteragdo macroscopica
nos oOrgdos internos digna de nota foi encontrada. Procedeu-se a coleta de fragmentos de
coracdo, figado e bago para analise molecular de Trypanosoma spp. O resultado foi negativo
para a Nested / PCR a partir de amostras de tecido, porém positiva para a amostra sanguinea.

O individuo UC027 também apresentou alteragdes clinicas tais como mucosas palidas
e presenca de pontos esbranquigados disseminados nas asas, além de célculo dentario e manchas
discretas escurecidas nos dentes na regido periondontal, distribuidas de forma multifocal. Era
uma fémea que apresentava bom indice corporal, gestagdo, e grau de atividade avaliado como
normal (ativo e responsivo).

O morcego UCO058 correspondia a um 7. cirrhosus, adulto, fémea, de condi¢ao corporal
magra, ativo e responsivo, que apresentou mucosas palidas e desgaste dentario caracterizado
como grau “1” com altera¢do apenas em um dente - incisivo superior esquerdo -, sugestiva de

fratura ndo recente com perda de polpa dentéria.
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Tabela 3 - Parametros observados no exame fisico dos morcegos capturados na Cabruca UESC. Recorte do perfil de espécimes positivos para
Trypanosoma spp.
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seco P04 Carg Z.lza Frugivoro|Phyllostomidae lua M Adulto [18,0g| MNE 3 0 normal | normal atlvo. © positiva
perspicillata crescente responsivo:1
seco P09 Carg Z.lza Frugivoro|Phyllostomidae lua F Adulto |14,5g| NG; NL 3 0 normal | normal | %0 atlyo © positiva
perspicillata crescente responsivo:2
seco P10 Carg Z.lza Frugivoro|Phyllostomidae lua F Juvenil |15,5g| NG; NL 3 0 normal | normal | o0 ativo e positiva
perspicillata crescente responsivo:2
seco P13 Carg l.lza Frugivoro|Phyllostomidae lua M Adulto [16,5¢| MNE 3 0 normal | normal | o0 atlyo © positiva
perspicillata crescente responsivo:2
seco | UCO010 Carg l.lza Frugivoro|Phyllostomidae lua M Adulto |16,0g ME 3 0 normal | normal | o0 ativo e positiva
perspicillata crescente responsivo:2
chuvoso | UC024 Carg Z.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua M Juvenil |20,0g] MNE 3 0 normal | normal atlvo.e positiva
perspicillata minguante responsivo:1
Carollia lua ndo ativo e escoriaqéo em .
chuvoso | UC026 - Frugivoro |Phyllostomidae| . F Adulto |[15,0g| NG; NL 2 2 Normal | normal . asas, proximo ao | positiva
perspicillata minguante responsivo:2| ., . ~
digito I das maos
Carollia lua . ativo e pontos brancos .
chuvoso | UC027 . Frugivoro |Phyllostomidae| . F Adulto |40,0g FG 3 3 Normal | Palida . disseminados nas | positiva
perspicillata minguante responsivo:1 asas
fezes amolecidas,
retragdo de
chuvoso | UC028 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua M Adulto |20,0g ME 2 1 Normal | normal ativo e testlculq es;querdo, positiva
perspicillata minguante responsivo:1| escoriagdo em
comissura labial
esquerda
chuvoso | UC031 Carg Z.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua F Adulto |25,0g FG 2 0 Normal | normal ativo e positiva
perspicillata minguante responsivo:1
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chuvoso | UC033 Carg Z.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua F Adulto | 15,0g FG 2 1 Normal | normal ativo e positiva
perspicillata minguante responsivo:1
chuvoso | UC039 Carg Z.lza Frugivoro|Phyllostomidae| . lua M Adulto |15,0g MNE 3 0 Normal | normal | "2° ativo positiva
perspicillata minguante responsivo:2
Phyllostomus , . lua ativo e o\
chuvoso | UC040 discolor Frugivoro |Phyllostomidae minguante F Adulto [40,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal responsivo: | positiva
chuvoso | UC045 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua F Adulto [25,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal | o0 ativo ? positiva
perspicillata minguante responsivo:2
chuvoso | UC050 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | M Juvenil |15,0g ME 3 0 Normal | normal athO.G positiva
perspicillata responsivo: 1
chuvoso | UCO051 Z?;f:;f)zz j Carnivoro|Phyllostomidae| luanova | F Adulto [30,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal res;tolr\i:isol positiva
chuvoso | UC055 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | F Adulto |15,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal ativo e fémea com filhote positiva
perspicillata responsivo: 1 UCo056
hematoma e
chuvoso | UCO057 Z?;f:;f)zz j Carnivoro|Phyllostomidae| luanova | M Adulto |30,0g ME 3 0 Normal | normal res;tolr‘i:isol reegsi(.;l(z)r?g?ﬁnzio positiva
direito
suspeita de fratura
Trachops ativo e dentdria com
chuvoso | UC058 cirrhosz s Carnivoro|Phyllostomidae| luanova | F Adulto [21,0g| NG; NL 2 1 Normal | Palida responsivo: 1 perda de polpa em | positiva
p 7| incisivo superior
esquerdo
chuvoso | UC060 Carollia Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | M Adulto | 15,5¢g ME 3 0 Normal | normal ativo ¢ positiva

perspicillata

responsivo: 1
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Carollia , . ativo e escoriagao no "
chuvoso | UC061 . Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | F Adulto |[15,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal . antebrago positiva
perspicillata responsivo: 1
esquerdo
chuvoso | UC065 Z?;f:;f)zz j Carnivoro|Phyllostomidae| luanova | M Adulto |30,0g ME 3 0 Normal | normal res;tolr‘i:isol positiva
chuvoso | UC066 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | F Adulto [20,0g| NG; NL 3 0 Normal | normal ativo e ) positiva
perspicillata responsivo: 1
chuvoso | UC068 Artzbgus Frugivoro |Phyllostomidae| luanova | M Adulto |50,0g ME 3 0 Normal | normal ativo e positiva
fimbriatus responsivo: 1
Carollia , . lua ndo ativo e | Seoriacao em "
chuvoso | UC076 . Frugivoro |Phyllostomidae| . F Adulto [20,0g| NG; NL 3 2 Normal | normal . orelha externa | positiva
perspicillata minguante responsivo:2
esquerda
manchas
o esbranquigadas
chuvoso | UC080 Carg l.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua F Juvenil |15,0g| NG; NL 3 1 desid hiperémica| responsivo: dlssemmadgs has positiva
perspicillata minguante leve 3 asas. Sugestivo de
infeccdo fungica.
Obito.
chuvoso | UC082 Carg Z.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua M Juvenil |17,0g] MNE 3 0 Normal | normal atlvo.e positiva
perspicillata minguante responsivo:1
chuvoso | UC085 Carg Z.lza Frugivoro |Phyllostomidae| . lua M Juvenil |15,5g| MNE 2 0 Normal | normal atlvo.e positiva
perspicillata minguante responsivo:1
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6.3.3 Biologia molecular, sequenciamento genético e arvore filogenética

Dos 153 morcegos capturados foram obtidas 135 amostras viaveis de coagulo sanguineo
que foram submetidas a extragdo de DNA e Nested / PCR. Destas, 28 (20,74%) foram positivas
para pesquisa de Trypanosoma spp.

As 15 melhores bandas foram escolhidas para sequenciamento genético pela

FIOCRUZ-BA (Figura 12), tendo sido obtidas oito sequéncias satisfatdrias (Tabela 4).

MM= Marcador molecular; CN= Controle negativo; CP= Controle positivo; 1 — 11= Amostras

Figura 12 — Fotografia de eletroforese em gel agarose 2,0/%, com SYBR® Safe DNA Gel Stain
(Invitrogen®). Amplimeros da Nested/ PCR para Trypanosoma spp. obtidos com oligonucleotideos
iniciadores TRYS561F/TRY561. MM: marcador de peso molecular em escala 1KB Plus DNA Ladder
(Invitrogen®), CN: controle negativo, CP: controle positivo (600 pb), canaletas 1, 2, 3, 6,9, 10 e 11:
amostras positivas, canaletas 4, 5 ¢ 7: amostras negativas. Arquivo pessoal.

Tabela 4 - Tripanossomos encontrados a partir de sequenciamento genético em morcegos
infectados da Cabruca UESC.

Parasitas Hospedeiros
Trypanosoma sp Neobat 1 Trachops cirrhosus (1)
Trypanosoma sp Neobat 4 Carollia perspicillata (6)
Trypanosoma dionisii Carollia perspicillata (1)

Além das amostras sequenciadas neste estudo, foram incluidas como referéncia nas
analises filogenéticas, duas sequéncias pertencentes a Trypanosoma. sp. Neobat 4 (Acre e Rio

de Janeiro), duas de Trypanosoma. sp. Neobat 1 (Rio Grande do Norte), duas de Trypanosoma



55

wauwau (Suriname), duas de Trypanosoma. sp. Neobat 2 (Paraiba e Mato Grosso do Sul), duas
de Trypanosoma sp. Neobat 3 (Paraiba e Mato Grosso do Sul), duas de Trypanosoma dionisii
(Rio de Janeiro) e duas de Trypanosoma livingstonei (Mogambique), representando o grupo

externo (Figura 13) (Anexo H).

/ — UC10 Biod. Saude UESC \

UC27 Biod. Saude UESC
45| P10 Biod. Saude UESC
P09 Biod. Saude UESC
67 | MW618907.1 Trypanosoma sp. LBT 7565 (Neobat 4)
MH411067.1 Trypanosoma sp. RM 876 (Neobat 4)
| P04 Biod. Saude UESC
93 \ UC55 Biod. Saude UESC /
KT368796.1 Trypanosoma sp. RNMOG63 (Neobat 1)
53 9~7{KT368795 1 Trypanosoma sp. RNMO56 (Neobat 1)
UC58 Biod. Saude UESC
]KT030876.1 T. wauwau ROM 114151
100 |KT030810.1 T. wauwau TCC411
97|MH411065,1 Trypanosoma sp. EM788 (Neobat 2)
I MH411063.1 Trypanosoma sp. EM772 (Neobat 2)
93 MH411062.1 Trypanosoma sp. EM716 (Neobat 3)
;| MH411066.1 Trypanosoma sp. EM739 (Neobat 3)
( MN385674.1 T. dionisii C00737
- IFJ001667 T. dionisii TCC495
L P13 Biod. Saude UESC
| KF192980.1 Trypanosoma Imngstonei TCC1271
100 | KF192982 1 Trypanosoma Iivingstonei TCC1298

93

00100

Figure 13 - Arvore filogenética reconstruida a partir de sequéncias do gene 18S SSU rDNA de parasitos
do género Trypanosoma, pertencentes aos clados 7. cruzi e T. wauwau, oriundos de oito morcegos.
Foram utilizadas 22 sequéncias nucleotidicas na analise, sendo 14 previamente publicadas. Os numeros
nos noés correspondem aos valores de apoio estatistico das inferéncias pelo método de Neighbor-Joining
(NJ) (modelo 2 parametros de Kimura), derivado de 1000 replica¢des de bootstrap.

Os tripanossomos Neobats 1 - 4 consistem em Unidades Taxonomicas Operacionais
Moleculares (MOTUs), que integram o clado Trypanosoma wauwau, enquanto 7. dionisii &

uma espécie que compoe o clado 7. cruzi.
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6.4 DISCUSSAO

Morcegos sdo considerados micro-habitat de uma ampla gama de organismos. Dentre
estes, alta diversidade de tripanossomos, especificos e generalistas, compde um intricado
cenario ecossistémico na quiropterofauna (HAELEWATERS et al., 2018).

Neste estudo, os resultados demonstraram uma elevada taxa de infeccdo por
Trypanosoma spp. (20,74%) nos morcegos avaliados. As amostras sequenciadas
corresponderam a Trypanosoma sp. Neobat 1, Trypanosoma. sp. Neobat 4 e T. dioniosii, sendo
o primeiro identificado em Trachops cirrhosus e os dois Ultimos em Carollia perspicillata em
infec¢des ndo mistas.

Os tripanossomos Neobats sio MOTUs que compreendem um complexo e heterogéneo
grupo de parasitos que demonstram diferentes estratégias de sobrevivéncia, exibindo
caracteristicas tanto de relagdo espécie-especificas quanto generalistas com os hospedeiros, o
que eventualmente sugere diferentes papéis ecologicos desempenhados (ALVES et al., 2021;
RODRIGUES et al., 2019).

Segundo ALVES et al. (2021), os Trypanosoma spp Neobats 1 - 5 foram relatados
infectando diferentes géneros de morcegos neotropicais. Trypanosoma sp. Neobat 1 apresenta
a maior variedade, tendo sido relatado em Artibeus jamaicensis, Trachops cirrhosus, Sturnira
tildae, Desmodus rotundus e Carollia perspicillata. J4 o Trypanosoma sp Neobat 2 foi
registrado causando infeccdo em Artibeus jamaicensis, A. lituratus e A. planirostris).
Trypanosoma sp. Neobat 3 ja foi observado em A. jamaicensis, A. lituratus e A. cinereus,
enquanto Trypanosoma sp. Neobat 4 parece ser especifico do género Carollia com altas taxas
de infeccdo em C. perspicillata. Trypanosoma sp. Neobat 4 também ja foi descrito nesta espécie
na Mata Atlantica do Rio de Janeiro (RODRIGUES et al., 2019). Por fim, Trypanosoma sp.
Neobat 5 — uma nova MOTU, foi identificado em Artibeus cinereus.

Em conformidade com estudos de Alves et al. (2021), o presente trabalho encontrou
Trypanosoma sp. Neobat 1 infectando 7. cirrhosus e Trypanosoma sp. Neobat 4 em exemplares
de C. perspcillata, ampliando a 4rea de ocorréncia desses parasitas para o estado da Bahia.
Adicionalmente, 7. dionisii também passa a integrar novo registro em morcegos na regiao,
tendo sido encontrado em um exemplar de C. perspicillata nesta pesquisa. Trypanosoma
dionisii consiste em uma das espécies mais descritas de tripanossomos que compdem o clado
T.cruzi, encontrada tanto no Velho como Novo Mundo com cepas muito relacionadas que
sugerem um transito de hospedeiros datado de até 5 milhdes de anos (HAMILTON et al., 2012).
E considerada restrita a morcegos, embora exista registro de infec¢do em tecido cardiaco

humano, justificada por um grau de patogenicidade similar a 7. cruzi, como a capacidade de
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invadir células ndo fagociticas de mamiferos e a formag¢do de ninhos de amastigotas e
pseudocistos, manifestando seu tropismo tissular por coracao, diafragma, musculos do esterno,
mucosa intestinal e ovario dos morcegos (OLIVEIRA et al., 2009). Esses achados sugerem que
o T. dionisii pode afetar adversamente a saude de seus hospedeiros mamiferos (AUSTEN;
BARBOSA, 2021). Ele consiste no integrante do subgénero Schizotrypanum, mais distante
filogeneticamente de 7. cruzi, porém também alterna seu ciclo de vida nas formas epimastigota
e tripomastigota metaciclica em hospedeiros invertebrados, e formas tripomastigota sanguineas
e amastigotas em mamiferos, compartilhando com 7.cruzi alguns epitopos (OLIVEIRA et al.,
2013).

Infecgdes experimentais demonstraram a associacdo a vetores da familia Cimicidae
(percevejos) implicados na transmissao de 7. dioniosii em morcegos (MOLYNEUX, 1991). Os
Cimicidae sdo hematdéfagos e relacionam-se a vertebrados representados por quirdpteros, aves
e humanos. Sabe-se que 13 dos 23 géneros reconhecidos, estdo estritamente associados a
morcegos, € no meio silvestre, esses insetos sdo achados em ocos de arvores e cavernas
(FORATINNI, 1990; LIMA et al., 2015). Além de percevejos, T. dionisii ja foi encontrado em
triatomineos (7riatoma vitticeps) do municipio de Guarapari, Espirito Santo, Brasil (DARIO et
al., 2017).

O comportamento social, hdbitos e abrigos utilizados por morcegos podem compreender
informagdes valiosas a respeito do ciclo de transmissao de tripanossomos no tdxon. As relagdes
cooperativas de morcegos como o grooming (ingestdo de ectoparasitas), e compartilhamento
de alimento regurgitado de maes para seus filhotes, consistem em comportamentos que podem
contribuir para a transmissao mecanica de tripanossomos (AUSTEN; BARBOSA, 2021). Bem
como a hematofagia em quirdpteros por insetos infectados por esses parasitas (LIMA et al.,
2015). Além disso, vale ressaltar que a dieta de morcegos ancestrais incluia basicamente insetos
- exceto daqueles morcegos hematofagos. Sendo assim, as demais guildas ainda podem incluir
insetos em suas dietas indicando uma possivel via oral de infec¢do (CARRILLO-ARAUJO et
al., 2015; AUSTEN; BARBOSA, 2021).

Artibeus e Carollia incluem espécies de quirdpteros que estdo entre as mais abundantes
e difundidas nos Neotrépicos (GARDNER, 2008). O segundo género inclui as espécies Carollia
perspicillata e C. brevicauda, que ocorrem em simpatria ao longo da maior parte de suas
distribuicdes geograficas (HOFFMANN e BAKER, 2003). Ambos os géneros compreendem
habitos predominantemente frugivoros (GIANNINI e KALKO, 2004) e podem complementar
sua dieta com insetos (YORK e BILLINGS, 2009; GUEDES et al., 2020).
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Das espécies de morcegos predominantemente insetivoras, capturadas neste trabalho,
destacam-se Myotis sp e Lonchorhina aurita, ambas com resultado negativos para presenga de
Trypanosoma spp. Os espécimes de Myotis foram coletados para posterior confirmagao da
espécie, pois apresentam um conservadorismo fenotipico acentuado, que dificulta a delimitagao
e identificagdo dos exemplares deste género, bem como o entendimento da diversidade,
distribuicdo e relagdes filogenéticas dos tdxons (NOVAES et al., 2022). A definicdo dos
padroes de distribui¢do, também ¢ comprometida devido a seletividade do método de
amostragem utilizado na maioria dos estudos - redes de neblina, por ndo serem adequadas a
captura da maioria dos vespertilionideos. A literatura cita consumo alimentar por
vespertilionideos de insetos das ordens Diptera, Coleoptera, e Hemiptera — ordem que alberga
triatomineos e percevejos (AGUIAR et al., 2021; REIS et al., 2007).

Neste estudo, um dos exemplares foi identificado como M. albescens, estendendo sua
area de ocorréncia em 500 quildmetros dentro do estado da Bahia, do Rio Mucuri até a regido
sul, no municipio de Ilhéus. E uma das espécies mais amplamente distribuidas do género,
ocorrendo desde o sul do México até a Argentina em diversos habitats geralmente em altitudes
abaixo de 500 metros. Nao possui status de conservagdo especial, mas € raro ou incomum em
muitas areas (BRAUN, 2009).

Lonchorhina aurita — familia dos filostomideos, também ¢ considerada uma espécie
rara, apesar da ampla distribui¢do do México até o Brasil (ICMBIO, 2018). Até o ano passado,
L. aurita constava na lista de espécies ameagadas do Livro Vermelho de 2018, com estado de
conservagdo “vulneravel”. Porém, foi removida na ultima atualizagdo da lista lancada na
Portaria do Ministério do Meio Ambiente (MMA) n° 148, de 7 de junho de 2022 (ICMBIO,
2022). Alimenta-se de lepidopteros (borboletas, mariposas), coledpteros (besouros), dipteros
(moscas, mosquitos), ortopteros (grilos, gafanhotos, esperancas), mas pode incluir frutos e
aranhas na dieta (REIS et al., 2007, ESBERARD et al., 1997).

A espécie Trachops cirrhosus, que teve um exemplar infectado por Trypanosoma sp.
Neobat 1, consiste em uma espécie carnivora, considerada por alguns autores como animalivoro
devido a ingestdo tanto de vertebrados quanto invertebrados, que corresponde a
aproximadamente 33% de sua dieta (LEAL et al, 2018). Suarez e Medélin, (2021),
recentemente categorizaram 7. cirrhosus como “carnivoro predominantemente coletor”. Esta
guilda alimentar também favorece uma possivel via de infec¢do oral através da ingestdo de
invertebrados infectados por tripanossomos (AUSTEN; BARBOSA, 2021).

Um maior nimero de C. perspicillata infectados neste estudo, pode ser parcialmente

explicado pelo tamanho da amostra, uma vez que esta espécie representa mais de 85% do total
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de morcegos avaliados devido a alta abundancia no Brasil, principalmente em florestas
secundarias ou perturbadas (MELLADO et al., 2018; RANGEL et al., 2019). Todavia, seu
comportamento generalista em relacdo a dieta e aos habitats propicia maior exposi¢cdo a
diversas espécies potenciais de vetores (DARIO et al., 2017).

O periodo lunar com maior abundancia de morcegos capturados nesta pesquisa, ocorreu
durante a lua crescente (estagdo chuvosa), contrariando alguns estudos que mostram que as
coletas mais proximas da lua nova sdo as mais bem-sucedidas para captura de quirdpteros
(ESBERARD, 2007). Para filostomideos, sobretudo aqueles frugivoros, o periodo de lua nova
seria o mais prolifero, uma vez que este grupo ¢ um dos que mais manifestam a fobia lunar. Em
seu estudo, Esbérard (2007) verificou que mais de 70% das capturas de 4. jamaicensis, S. lilium,
A. lituratus e C. perspicillata se concentraram na lua nova. Carollia perspicillata foi a espécie
mais abundante do presente trabalho (107/153) e teve maiores taxas de captura no periodo lunar
crescente (44/107), seguido de lua minguante (33/107) e, por ultimo, da lua nova (30/107).

Quanto as espécies infectadas, pode-se observar maior numero de individuos capturados
durante a lua minguante (13/ 28), representados por C. perspicillata e P. discolor; seguido do
periodo de lua nova (10/ 28) com capturas de A. fimbriatus, C. perspicillata e T. cirrhosus
(04/28). Na lua crescente foram verificadas apenas 05/28 capturas de C. perspicillata.

A estacdo de maior captura de morcegos infectados foi a chuvosa, periodo em que,
segundo Mendes e Lima (2011), ocorre maior dispersdao das populagdes de triatomineos na
formagdo de novas coldnias e predominio do acasalamento em ambientes tropicais, onde o
clima se apresenta como fator abidtico responsavel pelo sincronismo desses comportamentos.
Ademais, de modo geral, ¢ observado um aumento das populagdes de insetos, o que
eventualmente eleva a ocorréncia de vetores potenciais, que pode favorecer a infeccdo de
morcegos por tripanossomos (AUSTEN e BARBOSA, 2021). No periodo chuvoso também ha
maior disponibilidade de alimento, com maior concentracdo dos eventos de brotagdo, floracao
e frutificacdo como de Piper sp., predilecdo alimentar de Carollia perspicillata e outras
espécies frugivoras (MIKICH et al., 2003).

Os morcegos avaliados ndo demonstraram sinais clinicos aparentes que pudessem ser
associados com a infec¢do por Trypanosoma spp. € a maior parte dos individuos infectados
apresentaram boa condi¢do corporal e comportamento ativo. De toda forma, a abordagem
clinica de quirdpteros neotropicais se caracteriza como conduta ainda pouco praticada e
explorada, com muitos desafios e classificacdes a serem propostas e estudadas a partir das

particularidades bioldgicas conhecidas desse taxon estigmatizado a serem ainda desvendadas.
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Ainda ndo se sabe o quanto a relagdo entre tripanossomos e morcegos afeta de fato estes
hospedeiros, uma vez que no processo de amostragem, o proprio método de captura consiste
em um viés, no qual, em teoria, animais sauddveis manifestam comportamento de
forrageamento e predagdo habituais (ALVES et al., 2021; RANGEL et al., 2019). Porém, sabe-
se que os parasitos sdo capazes de afetar a aptidao de seus hospedeiros, repercutindo nao s6 em
nivel individual como também no populacional e do ecossistema (FRAINER ez al., 2018). Esses
micro-organismos estao diretamente ligados a resposta imune e a evolugdo de seus hospedeiros
(MORAND, 2015). Além disso, parasitos s3o também componentes da biodiversidade, capazes
de modificar a estrutura da comunidade, de redes tréficas e do fluxo de energia (GOMEZ e
NICHOLS, 2013; HATCHER; DICK e DUNN, 2012; DOUGHERTY et al., 2016).

Constituindo um grupo amplamente disperso, os tripanossomos podem ser considerados
componentes centrais de processos ecossistémicos, por infectar todos os grupos de vertebrados,
especialmente ao se tratar daqueles que causam infecgdo em morcegos, uma vez que estes
mamiferos estdo amplamente distribuidos pelo globo, como importantes prestadores de servigos
ecossistémicos. Entretanto, o papel ecologico de uma grande diversidade de tripanossomos de
morcegos ainda ndo ¢ bem compreendido (RODRIGUES et al., 2019; ALVES et al., 2021).

As propriedades biologicas e ecoldgicas de tripanossomos de morcegos sdo complexas
e os avancos nos estudos remontam a um grande quebra-cabecas, a exemplo das MOTUs
recentemente descobertas (HAMILTON et al., 2007; LIMA et al., 2015, RODRIGUES et al.,
2019). Lacunas de conhecimento a respeito de seus vetores, ciclos de transmissdo, e da
interacdo com seus hospedeiros e estratégias de vida, limitam por ora, o entendimento das
funcdes ecologicas desempenhadas entre morcegos e Trypanosoma. spp. Neobats e, portanto,
os efeitos desses organismos nos micros € macroecossitema (LIMA et al., 2015; RODRIGUES
etal.,2019).

Uma pergunta interessante reside em como seriam os efeitos desses parasitos nas
populagdes de morcegos hospedeiros e seus possiveis impactos no curso da infec¢do. Por outro
lado, a alta diversidade de morcegos hospedeiros pode representar uma resposta positiva na
diluicdo de eventuais efeitos deletérios de potencial patogénico dos tripanossomos, diluindo
possiveis doencas na comunidade (HATCHER; DICK e DUNN, 2012). Esses efeitos de
dilui¢do da biodiversidade podem ser causados por multiplos e distintos processos, que incluem
modo de transmissao, densidade e diversidade de hospedeiros nas comunidades, e até¢ formas
de transmissdo ineficazes como a escolha mal-sucedida de um vetor a hospedeiros nao
competentes (HATCHER; DICK, 2012) Alguns exemplos como a doenga de Lyme ¢ a

hantavirose demonstram evidéncias de que a biodiversidade reduzida est4 associada ao aumento
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do risco de enfermidades (KEESING et al. 2010). No entanto, o efeito de dilui¢gdo nao esta
diretamente relacionado a biodiversidade e ndo se aplica a todas as situagdes, uma vez que
parece ser dependente do aumento da abundéncia relativa de hospedeiros ndo competentes
(HATCHER; DICK, 2012).

Algumas das caracteristicas da historia de vida de morcegos, os coloca como
hospedeiros competentes, importantes para a manutengdo de tripanossomas especificos e
generalistas nos ecossistemas (KEESING et al. 2010). Sendo assim, mais estudos direcionados
ao entendimento da dindmica entre esses parasitas € 0s morcegos, € como esses animais podem
ser afetados enquanto hospedeiros, representam estratégias adjuvantes para conservaciao do
taxon e na vigilancia epidemiologica de Trypanosoma spp., sobretudo em hotspots como a Mata

Atlantica no sul da Bahia.

6.5 CONCLUSAO

A taxa de infecg¢do para a quirpterofauna analisada foi significativamente alta, de
20,74% e demonstrou que o Trypanosoma spp esta presente nas populagdes de morcegos da
Cabruca UESC, reforcando a importancia do tdxon na manutengdo de tripanossomos na
natureza. Das espécies analisadas, Carollia perspicillata foi a mais abundante (70%) e a que
obteve a maior taxa de infeccdo (78,57%). Este trabalho corresponde ao primeiro estudo de
prevaléncia de tripanossomos em morcegos da Bahia, ampliando a area de distribuicdo de
Trypanosoma sp Neobat 1 e 4, e T. dionisii para o nordeste do Brasil. Além disso, corrobora
com trabalhos anteriores para a importancia de Carollia perspicillata como hospedeiro
aparentemente bem-sucedido de Trypanosoma sp. Neobat 4 e fortalece os resultados sobre
infeccdo por Trypanosoma Neobat 1 em Trachops cirrhosus. O achado de T.dionisii alerta para
possiveis infecgdes em humanos, substanciando ainda mais, o monitoramento epidemioldgico
da populagdo de quirdpteros estudada. Adicionalmente, esta pesquisa sugeriu a implementagao
inédita de uma abordagem clinica direcionada aos morcegos neotropicais como ferramenta
adjuvante na promoc¢ao da saude e conservacao do taxon, convidando para uma mudan¢a no

olhar desses animais.
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Anexo A — Grificos: Rede 1 (Dados oficiais) e Rede 2 (Dados oficiais + literatura indexada)
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Rede 1
42 noés (12 hospedeiros e 29 patdogenos)

Tapirus terrestris l
Alouatta guariba clamitans - l
Tayassu pecari - -
Pteronura brasiliensis - .
Myrmecophaga tridactyla - .
Mazama nana - .
Atelocynus microtis - .
Lycalopex vetulus - -
Speothos venaticus - -
Blastocerus dichotomus -

Chrysocyon brachyurus - _
0 5 10 15

Ozotoceros bezoarticus -

Rede 2
121 nds (56 hospedeiros e 65 patdgenos)

Trichechus inunguis -
Mico rondoni =

Leopardus tigrinus -
Leopardus geoffroyi -
Lagothrix poeppigii -
Lagothrix lagothricha -
Lagothrix cana cana -
Eubalaena australis -
Cacajao hosomi -
Brachyteles arachnoides -
Balaenoptera musculus -
Sapajus xanthosternos -
Saguinus niger -
Saguinus bicolor =
Pteronura brasiliensis -
Pontoporia blainvillei -

) Mazama nana -
Leontopithecus chrysopyqus -
Leontopithecus chrysomelas -
Leontopithecus caissara -
_Inia geoffrensis -
Chiropotes utahickae =
Callithrix flaviceps =

~ Callithrix aurita -
Callicebus personatus -
Callicebus melanochir -

_ Callicebus coimbrai -
Callicebus barbarabrownae =
Brachyteles hypoxanthus -
Balaenoptera physalus -
Atelocynus microtis =
Ateles marginatus -
Ateles chamek -

Ateles belzebuth -
Alouatta ululata -

Alouatta guariba guariba -
Alouatta guariba clamitans -
louatta discolor -

Alouatta belzebul -
Tapirus terrestris =
Physeter macrocephalus -
Chiropotes satanas -
Speothos venaticus -
Lycalopex vetulus -
Leontopithecus rosalia =
Sotalia guianensis -
Sapajus robustus -

apajus flavius =

. Dapajus cay =

Saimiri vanzolinii -

Cebus kaapori -
Myrmecophaga tridactyla -
lastocerus dichotomus -
ayassu pecari -
Chrysocyon brachyurus -
Ozotoceros bezoarticus -

o
-t
o
_
(&)
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Anexo B - Medida de Centralidade Degree: rede 1 (Dados oficiais) e rede 2 (dados oficiais
+ literatura indexada)
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Anexo C - Medida de centralidade Betweenness: Rede 1 (dados oficiais) e Rede 2 (dados
oficiais + literatura indexada)



Rede 1

P. brasiliensis -
A. microtis -
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Anexo D - Medida de centralidade Closeness: Rede 1 (dados oficiais) e Rede 2 (dados
oficiais + literatura indexada)



Rede 1

CPV -

o
<
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Anexo E — Banco de dados de hospedeiros - patogenos
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Ordem Familia Hospedeiro S| S §‘ &S |3 § g5 E T|S% s sSs|2E8 s g s g S|

SISzl |l |8E8 2| S | SSE| S| SES8|&88 S8 | &8 S S

2ISS|SISIS|SQS (S |S |25 3228 298 |¥3 |2y |8 |2

SISe| 3|3 |E|SE|2|S |5 |58 8|85 2 |85 |853|858/8 |Se

Artiodactyla Cervidae Blastocerus dichotomus 0 0 0010 0 00| O0 0 1 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Mazama bororo 0 0 0]0|0 0 0]0] 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Mazama nana 0 0 0]01|O 0 0010 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Ozotoceros bezoarticus 0 0 0101]0 0 0100 0 1 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Tayassuidae Tayassu pecari 0 2 01210 2 01010 2 1 0 0 0 0 0 0
Carnivora Mustelidae Pteronura brasiliensis 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Panthera onca 0 0 0101]0 0 0100 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma concolor 0 0 0101]0 0 0100 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma yagouaroundi 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus colocolo 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus geoffroyi 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus guttulus 0 0 01010 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus tigrinus 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus wiedii 0 0 010710 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Atelocynus microtis 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Chrysocyon brachyurus 0 0 11010 0 01010 0 1 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Lycalopex vetulus 0 0 010710 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Speothos venaticus 0 0 01010 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Balaenidae Eubalaena australis 0 0 01010 2 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Balaenidae Balaenoptera borealis 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Balaenidae Balaenoptera musculus 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Balaenidae Balaenoptera physalus 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Iniidae Inia geoffrensis 0 0 0]0 |0 0 0]0] 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Physeteridae Physeter macrocephalus 0 0 21010 0 0]2]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Pontoporiidae Pontoporia blainvillei 0 0 0[O0 0 0 00| 2 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Delphinidae Sotalia guianensis 0 0 0102 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cingulata Dasypodidae Priodontes maximus 0,0 ]O0OjJO]J]O] O ]O]O]O] OO 0 0 0 0 0 0




81

) g kS § S . §° g .

& 5 2|5 |« Ss|3 |t &

- . B2 /S |8 |S2/EIR |2 |S=8 2 2 2 2 S S

Ordem Familia Hospedeiro S|sS AN R S| E|E8S8s |88 g S NS s |8
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Cingulata Dasypodidae Tolypeutes tricinctus 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Furipteridae Furipterus horrens 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Natalidae Natalus macrourus 0 0 0]0 |0 0 0]0]O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae Glyphonycteris behnii 0 0 0]0]0 0 01010 0 |0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae Lonchophylla dekeyseri 0 0 0]0]0 0 0]01]0 0 |0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae Lonchorhina aurita 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae Xeronycteris vieirai 0 0 0]0]0 0 01010 0 |0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Vespertilionidae Eptesicus taddeii 0 0 000 O 0]0]0 0 |0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Caluromysiops irrupta 0 0 01010 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Marmosops paulensis 0 0 0j0]0] 0 010]0 0 |0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Monodelphis sp. nov. 0 0 0/l0]0] O 010]0 0 |0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys macrurus 0] 0 JO]O|JO|] O ]O]JOJO] O O 0 0 0 0 0] 0
Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys velutinus 0 0 010710 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Perissodactyla Tapiriidae Tapirus terrestris 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 1
Pilosa Bradypodidae Bradypus torquatus 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Pilosa Myrmecophagidae | Myrmecophaga tridactyla | 0 0 1| 1]0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta belzebul 0 0 0]0]0 0 0]01]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta discolor 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata : Alouatta guariba oo |ofoflolo|ojo|o| O O] o 0 0 0 0| 0
Atelidae clamitans

Primata Atelidae Alouatta guariba guariba | 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta ululata 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles belzebuth 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles chamek 0 0 0101]0 0 0100 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles marginatus 0 0 010710 0 01010 0 [0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Brachyteles arachnoides 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Brachyteles hypoxanthus 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Primata Atelidae Lagothrix cana cana 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Lagothrix lagothricha 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Lagothrix poeppigii 0 0 0|00 0 0j]0]O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix aurita 0 0 0] 0] 0 0 0]01]O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix flaviceps 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Leontopithecus caissara 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
. Leontopithecus
Primata Callitrichidae chrysorpil elas 0 0 0|00 0 0j]0]O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidac ﬁ}‘;"y’?ggy’g’js"us ol o]ojojlo| o ]o|lo|o| OO 0 0 0 0 0] o0
Primata Callitrichidae Leontopithecus rosalia 0 0 00| 0 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Mico rondoni 0 0 0100 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus bicolor 0 0 0100 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus niger 0 0 0100 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Cebus kaapori 0 0 00| 0 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Saimiri vanzolinii 0 0 00| 0 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus cay 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus flavius 0 0 010]O0 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus robustus 0 0 010 0 0 0]01]O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus xanthosternos 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Cacajao hosomi 0 0 01010 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0
. Callicebus
Primata Pitheciidae barbarabrownae 0 0 010 0 0 010710 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Callicebus coimbrai 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Callicebus melanochir 0 0 0100 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Callicebus personatus 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Chiropotes satanas 0 0 0]0] 0 0 0101 O0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Primata Pitheciidae Chiropotes utahickae 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Cavia intermedia 0 0 0]0]|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon acrobata 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon rupestris 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Akodon mystax 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Cerradomys goytaca 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Euryoryzomys lamia 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Juscelinomys candango 0 0 01010 0 0100 0 0 0 0 0 0 0 0
Microakodontomys
Rodentia Cricetidae transitorius 3 0 0 ojoo 0 0100 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Oligoryzomys rupestris 0 0 01010 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Rhipidomys cariri 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Rhipidomys tribei 0 0 0]0]|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Thalpomys cerradensis 0 0 0]0]|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Thalpomys lasiotis 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Wilfredomys oenax 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys bicolor 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys flamarioni 0 0 0]0]|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys lami 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys minutus 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Callistomys pictus 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys brasiliensis 0 0 0]0|0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys lundi 0 0 0]0|0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys thomasi 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys unicolor 0 0 0100 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys eliasi 0 0 0]01|O0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys mirapitanga 0 0 0]0]0 0 0]0]0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Cetacea Balaenidae Balacnoptera oo o] 0] o0 0 0 010 oo o] o]0 0 0
physalus
Cetacea Iniidae Inia geoffrensis 0 0 0 0 0 0] 0 0 0 0 0 0
Cetacea Physeteridae Physeter 0 0 0] 0 0 0
macrocephalus
Cetacea Pontoporiidae Pontoporia oo 0] oo 0 0 ool o] oo o] o] o0 0 0
blainvillei
Cetacea Delphinidae Sotalia guianensis 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Cingulata Dasypodidae Priodontes maximus 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Cingulata Dasypodidae Tolypeutes tricinctus | 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Furipteridae Furipterus horrens 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Natalidae Natalus macrourus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae g%%"”y“e”s oo 0] oo 0 0 ool o] oo o] o] o0 0 0
Chiroptera Phyllostomidac | -01choPhylla oo 0] oo 0 0 ool o] oo o] o] o0 0 0
dekeyseri
Chiroptera Phyllostomidae Lonchorhina aurita 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae Xeronycteris vieirai 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Vespertilionidae Eptesicus taddeii 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Caluromysiops 0|l o] o] o] o0 0 0 olo| o] o] o ]|o0o]| o] o0 0 0
rrupta
Didelphimorphia |Didelphidae Marmosops oo o0 oo 0 0 ool o] oo o] oo 0 0
paulensis
Didelphimorphia | Didelphidae Monodelphis sp. nov. | 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys macrurus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys velutinus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Perissodactyla Tapiriidae Tapirus terrestris 0 2 0 0 0 0 0 0| 2 0 0 0 0 0 0 0 0
Pilosa Bradypodidae Bradypus torquatus 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
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. . Myrmecophaga
Pilosa Myrmecophagidae tridactyla 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta belzebul 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta discolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidac Alouatta guariba ol o] ool o 0 o |ololo ]| oo o|lo]o 0 0
clamitans
Primata Atelidac Alouatta guariba ol o] ool o 0 o |ololo ]| oo o|lo]o 0 0
guariba
Primata Atelidae Alouatta ululata 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles belzebuth 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles chamek 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles marginatus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidac Brachyteles ol o] ool o 0 o |ololo ]| oo o|lo]o 0 0
arachnoides
Primata Atelidae Brachyteles 0| o] o] o] o 0 0 ool o] oo o] o] o0 0 0
hypoxanthus
Primata Atelidae Lagothrix cana cana | 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidac Lagothrix ol o] ool o 0 o |ololo ]| oo o|lo]o 0 0
lagothricha
Primata Atelidae Lagothrix poeppigii 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix aurita 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix flaviceps 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Leontopithecus ol o] o] ol o 0 0 olo]l o] o] olo] ol o 0 0
caissara
Primata Callitrichidae Leontopithecus ol ol o] ol o 0 0 olol o] o] o]o| o] o 0 0
chrysomelas
Primata Callitrichidae Leontopithecus ol o] o] ol o 0 0 olo]l o o] olo] o]l o 0 0

chrysopygus
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Primata Callitrichidae Leontopithecus ol o] o] ol o 0 0 olol o] o] o]o| o] o 0 0
rosalia
Primata Callitrichidae Mico rondoni 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus bicolor 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus niger 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Cebus kaapori 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Saimiri vanzolinii 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus cay 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus flavius 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus robustus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus 0|l o] o] o] o 0 0 olo| o] o] o |o0o]| o] o0 0 0
xanthosternos
Primata Pitheciidae Cacajao hosomi 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidac Callicebus 0] 0] 0] 0|0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
barbarabrownae
Primata Pitheciidae Callicebus coimbrai 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidac Callicebus 0] 0] 0] 0|0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
melanochir
Primata Pitheciidae Callicebus 0] 0] 0] 0|0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
personatus
Primata Pitheciidae Chiropotes satanas 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Chiropotes utahickae | 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Cavia intermedia 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon acrobata 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon rupestris 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Akodon mystax 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Cerradomys goytaca | 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Euryoryzomys lamia 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
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Rodentia Cricetidae Juscelinomys 0] 0] 0] 0|0 0 0 ojlof o] o] o]0 0] O 0 0
candango
Rodentia Cricetidae Microakodontomys |\ g | o | o | 0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
transitorius
Rodentia Cricetidae Oligoryzomys oo o] 0] o0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
rupestris
Rodentia Cricetidae Rhipidomys cariri 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Rhipidomys tribei 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Thalpomys oo o] 0] o0 0 0 ojlo] o | o] o fo0o] 0] o0 0 0
cerradensis
Rodentia Cricetidae Thalpomys lasiotis 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Wilfredomys oenax 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys bicolor 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys flamarioni | 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys lami 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys minutus 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Callistomys pictus 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys oo 0] oo 0 0 ool o] oo o] o]0 0 0
brasiliensis
Rodentia Echimyidae Phyllomys lundi 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys thomasi 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys unicolor 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys eliasi 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys oo 0] oo 0 0 ool o] oo o] o] o0 0 0
mirapitanga
Rodentia Echimyidae Trinomys moojeni 0 0 0 0 0 0 0 00 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys yonenagae | 0 0 0 0 0 0 0 0|0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Artiodactyla Cervidae Blastocerus 0 0 0| 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O O O ¢ O A 0
dichotomus
Artiodactyla Cervidae Mazama bororo 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Mazama nana 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Ozotoceros 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
bezoarticus
Artiodactyla Tayassuidae Tayassu pecari 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Mustelidae Pieronura 0 1 0] 0|1 0 0 0 0 0 0 0]l o] ool o 0
brasiliensis
Carnivora Felidae Panthera onca 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma concolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma . 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
yagouaroundi
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
colocolo
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
geoffroyi
Carnivora Felidae Leopardus guttulus | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus tigrinus | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Leopardus wiedii 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Atelocynus microtis| 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Chrysocyon 0 1 0 o0 |1 0 1 0 0 0 0 0| 0| o0 ]o] o 0
brachyurus
Carnivora Canidae Lycalopex vetulus 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Speothos venaticus | 0 1 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Balaenidae Eubalaena 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0| 0| o0 ]o] o 0
australis
Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0| 0| o0 ]o] o 0
borealis
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Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 0] o0 o0 0 0 0 0 0 0 oo o0 ol o 0
musculus
Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 0] o0 o0 0 0 0 0 0 o[l o] o0 o]l o 0
physalus
Cetacea Iniidae Inia geoffrensis 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Physeteridae Physeter 0 0 0| 0] o0 2 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
macrocephalus
Cetacea Pontoporiidae Pontoporia 0 0 0| o 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
blainvillei
Cetacea Delphinidae Sotalia guianensis 0
Cingulata Dasypodidae Priodontes 0 0 o]0 o0 0 0 0 0 0 0 oo o0 o] o 0
maximus
Cingulata Dasypodidae Tolypeutes 0 0 0] o0 o0 0 0 0 0 0 0 oo o0 ol o 0
tricinctus
Chiroptera Furipteridae Furipterus horrens | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Natalidae Natalus macrourus | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae g%%"”y clerts 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
Chiroptera Phyllostomidae | L0"chophylla 0 0 o]0 o0 0 0 0 0 0 0 o[l o] o0 o]l o 0
dekeyseri
Chiroptera Phyllostomidae Lonchorhina aurita| 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae )vi‘Z‘r’Z;V cleris 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
Chiroptera Vespertilionidae Eptesicus taddeii 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Caluromysiops o] o | o] o]l o 0 0o | o 0 ol o | o] o|lolo] o] ©
rrupta
Didelphimorphia | Didelphidae Marmosops o] o | o] o]l o 0 0o | o 0 ol o | o] o|lolo] o] ©
paulensis
Didelphimorphia | Didelphidae nMo‘i”"de’ph’S P 1o | o | o o] o 0 0o | o 0 ol o | o] o|lol|o] o] ©
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Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys macrurus| 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia | Didelphidae Thylamys velutinus | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Perissodactyla Tapiriidae Tapirus terrestres 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Pilosa Bradypodidae Bradypus torquatus| 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
. . Myrmecophaga 0
Pilosa Myrmecophagidae tridactyla 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta belzebul 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta discolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta guariba 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
clamitans
Primata Atelidae Alouatta guariba 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
guariba
Primata Atelidae Alouatta ululata 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles belzebuth 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles chamek 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles marginatus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Brachyteles 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o l]o]| o 0
arachnoides
Primata Atelidae Brachyteles 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
hypoxanthus
Primata Atelidae ﬁZf;)thm cana 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
Primata Atelidae Lagothrix 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
lagothricha
Primata Atelidae Lagothrix 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 o] oo ]o]| o 0
poeppigii
Primata Callitrichidae Callithrix aurita 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix flaviceps | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Primata Callitrichidac Leontopithecus ol o | o] o] o 0 o | o 0 ol o o] olo]olo] ©
caissara
Primata Callitrichidac Leontopithecus ol o | o] o] o 0 o | o 0 ol o o] olo]o|lo] ©
chrysomelas
Primata Callitrichidac Leontopithecus ol o | o] o] o 0 o | o 0 ol o o] olololo] ©
chrysopygus
Primata Callitrichidac Leontopithecus ol o | o] o] o 0 o | o 0 ol o o] olo]o|lo] ©
rosalia
Primata Callitrichidae Mico rondoni 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus bicolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus niger 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Cebus kaapori 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Saimiri vanzolinii 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus cay 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus flavius 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus robustus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
xanthosternos
Primata Pitheciidae Cacajao hosomi 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Callicebus 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 S T O T O ¢ O A 0
barbarabrownae
Primata Pitheciidae Callicebus 0 0 0| 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
coimbrai
Primata Pitheciidae Callicebus 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
melanochir
Primata Pitheciidae Callicebus 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o l]o]| o 0
personatus
Primata Pitheciidae Chiropotes satanas | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Primata Pitheciidac Chiropotes 0 0 0] o0 o0 0 0 0 0 0 0 0|0 o ]o] o 0
utahickae
Rodentia Cavidae Cavia intermedia 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon acrobata 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon rupestres 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Akodon mystax 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae gyrtr;il"mys 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0 o ]o] o 0
Rodentia Cricetidae i”"n’z.’;’yz"mys 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
Rodentia Cricetidae iZ;;‘Z;’;"O’”yS 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
Rodentia Cricetidae Microakodontomys | 0 0] 0] o 0 0 0 0 0 0 0]l o] ool o 0
transitorius
Rodentia Cricetidae Oligoryzomys 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0| 0| o0 ]o] o 0
rupestres
Rodentia Cricetidae Rhipidomys cariri 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Rhipidomys tribei 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Thalpomys 0 0 0] 0|0 0 0 0 0 0 0 0|0l o0o]o] o 0
cerradensis
Rodentia Cricetidae Thalpomys lasiotis 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Wilfredomys oenax | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys bicolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Crenomys 0 0 0] 0] o0 0 0 0 0 0 0 0| o] o ]o]| o 0
Sflamarioni
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys lami 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys minutus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Callistomys pictus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Trinomys
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Familia

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae
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Echimyidae

Echimyidae

Erethizontidae

Erethizontidae
Trichechidae

Trichechidae

Ordem
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Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia
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Rodentia

Rodentia
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Artiodactyla Cervidae Blastocerus 0 0 00| o 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0
dichotomus
Artiodactyla Cervidae Mazama bororo 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Mazama nana 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Artiodactyla Cervidae Ozotoceros 0 0 0 [0]| o 2 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 2
bezoarticus
Artiodactyla Tayassuidae Tayassu pecari 2 0 0 0 2 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Mustelidae Preronura 0 0 0 |0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
brasiliensis
Carnivora Felidae Panthera onca 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma concolor 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Felidae Puma . 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
yagouaroundi
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
colocolo
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
geoffroyi
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
guttulus
Carnivora Felidae Leopardus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
tigrinus
Carnivora Felidae Leopardus wiedii | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Atelocynus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
microtis
Carnivora Canidae Chrysocyon 0 0 0o lo]| o 0 1 0 0 2 0 2 0 1 0 2 0
brachyurus
Carnivora Canidae Lycalopex vetulus| 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Carnivora Canidae Speothos 0 0 0o |lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
venaticus
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Cetacea Balaenidae Eubalaena 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
australis
Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
borealis
Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
musculus
Cetacea Balaenidae Balaenoptera 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
physalus
Cetacea Iniidae Inia geoffrensis 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Cetacea Physeteridae Physeter 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
macrocephalus
Cetacea Pontoporiidae Pontoporia 0 0 0 |2] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
blainvillei
Cetacea Delphinidae Sotalia 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
guianensis
Cingulata Dasypodidae Priodontes 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
maximus
Cingulata Dasypodidae Tolypeutes 0 0 0|0 o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
tricinctus
Chiroptera Furipteridae Furipterus 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
horrens
Chiroptera Natalidae Natalus 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
macrourus
Chiroptera Phyllostomidae g%%"”y“e”s 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae | L0"chophylla 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
dekeyseri
Chiroptera Phyllostomidae igfijz‘”h’”a 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
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Chiroptera Phyllostomidae )vi‘Z‘r’g;VC’e”s 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Chiroptera Vespertilionidae Eptesicus taddeii | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia |Didelphidae Caluromysiops 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
rrupta
Didelphimorphia |Didelphidae Marmosops 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
paulensis
Didelphimorphia |Didelphidae nMo‘i”"de’ph’S P o 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Didelphimorphia |Didelphidae Thylamys 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
macrurus
Didelphimorphia |Didelphidae Thylamys 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
velutinus
Perissodactyla Tapiriidae Tapirus terrestris
Pilosa Bradypodidae Bradypus 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
torquatus
. . Myrmecophaga
Pilosa Myrmecophagidae tridactyla 2 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0
Primata Atelidae Alouatta belzebul | 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta discolor 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta guariba | 1 0 lo] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
clamitans
Primata Atelidae Alouatta guariba | 2 0 lo] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
guariba
Primata Atelidae Alouatta ululata 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles belzebuth 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles chamek 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Areles 0 2 0 lo] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
marginatus
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Primata Atelidae Brachyteles 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
arachnoides
Primata Atelidae Brachyteles 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
hypoxanthus
Primata Atelidae ﬁ;’fc‘z’mm cana 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Atelidae Lagothrix 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
lagothricha
Primata Atelidae Lagothrix 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
poeppigii
Primata Callitrichidae Callithrix aurita 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix 0 2 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Sflaviceps
Primata Callitrichidae Leontopithecus 0 0 0o lol| o 0 0 0 0 0 0 0 | 0 0 0 0
caissara
Primata Callitrichidae Leontopithecus 0 0 0o lol| o 0 0 0 0 0 0 0 | 0 0 0 0
chrysomelas
Primata Callitrichidae Leontopithecus 0 0 0o lo]| o 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
chrysopygus
Primata Callitrichidae Leontopithecus 0 2 0o lo| 2 0 0 0 0 0 0 0 | 0 0 0 0
rosalia
Primata Callitrichidae Mico rondoni 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus bicolor 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus niger 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Cebidae Cebus kaapori 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Cebidae Saimiri vanzolinii 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus cay 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus flavius 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0
Primata Cebidae Sapajus robustus 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0




101

H~] E
=
; & S S =9 s g S § =
E |5~ & | g S @ & |2 > S s | S =
N , 5 | E2 o | S 3 S | 8e |8 s |s 5 N 3 & | % &
Ordem Familia Hospedeiro | & | 2 & B | S 2 2 S =% |55 |° £ g £ N 2 2 2
< 1S3 E 3 g 3 s |£ |3
S |Ez |58 P|§. Sz |5 |§£/5§8 /% |2 |8 |& |8 |5 |% |2
= = £ S8R | &% | &5 | % 2E |28 | < S Y S S £ 8 S
= D .= LS| 2 o8 RN ) S S ST 3 = ) S S =R S =
— >~ > Nalx | NS NS ~ ~N S ~ S q < = &~ Z ] < &~
Primata Cebidae Sapajus 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
xanthosternos
Primata Pitheciidae Cacajao hosomi 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Pitheciidae Callicebus 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
barbarabrownae
Primata Pitheciidae Callicebus 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
coimbrai
Primata Pitheciidae Callicebus 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
melanochir
Primata Pitheciidae Callicebus 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
personatus
Primata Pitheciidae Chiropotes 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
satanas
Primata Pitheciidae Chiropotes 0 2 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
utahickae
Rodentia Cavidae Cavia intermedia 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cavidae Kerodon 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
acrobata
Rodentia Cavidae Kerodon 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
rupestris
Rodentia Cricetidae Akodon mystax 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Cerradomys 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
goytaca
Rodentia Cricetidae i”"n’f;’yz"mys 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Juscelinomys 0 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
candango
Rodentia Cricetidae Microakodontom | 0 0 |0] o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Vs transitorius
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Rodentia Cricetidae Oligoryzomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
rupestris
Rodentia Cricetidae ffr’f;li"l"mys 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Rhipidomys tribei| 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Cricetidae Thalpomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
cerradensis
Rodentia Cricetidae Thalpomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
lasiotis
Rodentia Cricetidae Zifzjdomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys bicolor | 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Crenomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Sflamarioni
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys lami 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Ctenomyidae Ctenomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
minutus
Rodentia Echimyidae ;‘Zﬁ“’mﬂ 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys 0 0 00| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
brasiliensis
Rodentia Echimyidae Phyllomys lundi 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Phyllomys 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
thomasi
Rodentia Echimyidae Phyllomys 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
unicolor
Rodentia Echimyidae Trinomys eliasi 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Rodentia Echimyidae Trinomys 0 0 0 [0]| o 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
mirapitanga
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manatus

Familia

Echimyidae

Echimyidae

Erethizontidae

Erethizontidae
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0

0
0
0

Hospedeiro

Blastocerus
dichotomus

Mazama bororo

Mazama nana
Ozotoceros

bezoarticus

Tayassu pecari
Pteronura

brasiliensis

Panthera onca

Puma concolor

Puma yagouaroundi

Leopardus colocolo

Leopardus geoffroyi
Leopardus guttulus

Leopardus tigrinus

Leopardus wiedii

Atelocynus microtis
Chrysocyon

brachyurus

Lycalopex vetulus

Speothos venaticus

FEubalaena australis
Balaenoptera
borealis

Balaenoptera
musculus

Balaenoptera
hysalus

Familia

Cervidae

Cervidae

Cervidae

Cervidae

Tayassuidae

Mustelidae
Felidae

Felidae

Felidae

Felidae

Felidae

Felidae

Felidae

Felidae

Canidae

Canidae

Canidae

Canidae

Balaenidae

Balaenidae

Balaenidae

Balaenidae

Ordem

Artiodactyla

Artiodactyla

Artiodactyla

Artiodactyla

Artiodactyla

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Carnivora

Cetacea

Cetacea

Cetacea

Cetacea
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Cetacea Iniidae Inia geoffrensis 010 ]0|0] O 0 |0]0]|O0 0 2 0 0 0 |0 00 0 0 0
Cetacea Physeteridae Physeter olo|lofo]o|o|o]o]oO 0 0 0 ojlo| o [0] 0
macrocephalus
Cetacea Pontoporiidae Po;?toporz.a 010 ]0(0] O 0 |]0]0]O0 0 0 0 0 0 0 (0 O 00 0 0 0
blainvillei
Cetacea Delphinidae Sotalia guianensis 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 2 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Cingulata Dasypodidae Priodontes maximus | 0 | 0 | 0 |0 | O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Cingulata Dasypodidae Tolypeutes tricinctus | 0 | 0 | 0 |0 | O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Chiroptera Furipteridae Furipterus horrens 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0 O 010 0 0 0
Chiroptera Natalidae Natalus macrourus 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae g%%"”y cleris ojlojolo]o |0 ]o]o]|oOo]| o ol oo | o] o lfolo]|o]jo|lo ] |o]o
Chiroptera Phyllostomidac ~ [L0"¢hophyila ololo|o| o |o]o|o|lo]| o o lo|o | o | o olo |o|lo|lo |o]|oO
dekeyseri
Chiroptera Phyllostomidae Lonchorhina aurita 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Chiroptera Phyllostomidae  Xeronycteris vieirai 0]0]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Chiroptera Vespertilionidae Eptesicus taddeii 0]0]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Didelphimorphia [Didelphidae ZCFZZ Z’"ys"’ps ojlojolo]o |0 ]o]o]|oOo]| o ol oo | o ]| o folo]|o]o|l o |o0o]o
Didelphimorphia |Didelphidae Marmosops paulensis| 0 | 0 | 0 |0 | O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Didelphimorphia |Didelphidae Monodelphis sp.nov. | 0 | 0 | 0 |0 | O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Didelphimorphia |Didelphidae Thylamys macrurus 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Didelphimorphia |Didelphidae Thylamys velutinus 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Perissodactyla Tapiriidae Tapirus terrestris 010 ]0]0] O 0 00 1|O0 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Pilosa Bradypodidae Bradypus torquatus 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0 O 010 0 0 0
. . Myrmecophaga
Pilosa Myrmecophagidae tridactyla 0(0]01]0] O 0 0]010 0 0 0 0 0 0 (0] O 010 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta belzebul 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0 O 010 0 0 0
Primata Atelidae Alouatta discolor 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
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Primata Atelidae Alouatta guariba ololo|o|o |o]o|o|lo]| o ol oo | o] o folo]|o]o|l o |o0o]oO
clamitans
Primata Atelidae Alouatta guariba ololo|o|o |o]o|o|lo]| o ol oo | o ]| o folo]|o]o|l o |o0o]o
guariba
Primata Atelidae Alouatta ululata 0 0 010 0 0 00O 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles belzebuth 0 0 010 0 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles chamek 0 0 010 0 0 01010 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Atelidae Ateles marginatus 0]0]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Primata Atelidae Brachyteles ololo|o| o |o]o|o|lo]| o ol oo | o ]| o folo]|o]jo|l o |o0o]oO
arachnoides
Primata Atelidae Brachyteles ololo|o|o |o]o|o|lo]| o ol oo | o] o lfolo]|o]jo|lo ] |o]o
hypoxanthus
Primata Atelidae Lagothrix canacana | 0 | 0 | 0 |0 | O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Primata Atelidae Lagothrix olojojo]| o ]| o0 ]o]Oo]|O]| O o lo o |o | o olo |o|lo|loO |oO]|oO
lagothricha
Primata Atelidae Lagothrix poeppigii 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix aurita 0 0 010 0 0 00O 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Callithrix flaviceps 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Primata Callitrichidae Leontopithecus olololo|o | o fo|o|lo]| o ol oo 21 o0 olololo|o |o]o
caissara
Primata Callitrichidae Leontopithecus olololo|o | o fo|o|lo]| o ol oo 21 o0 olololo|o |o]o
chrysomelas
Primata Callitrichidae Leontopithecus olololo|o|ofo|o|lo]| o ol oo 21 o0 olololo|o |o]o
chrysopygus
Primata Callitrichidae f(fs";é‘;p”he"”s olololo|o|ofo|o|lo]| o ol oo 21 o0 olol]ololo |o]o
Primata Callitrichidae Mico rondoni 0 0 010 0 0 0010 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus bicolor 0[]0 1]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
Primata Callitrichidae Saguinus niger 0]0]01]0] O 0 01010 0 0 0 0 0 0 |0] O 010 0 0 0
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Hospedeiro

Cebus kaapori

Saimiri vanzolinii

Sapajus cay

Sapajus flavius

Sapajus robustus

Sapajus

xanthosternos

Cacajao hosomi
Callicebus

barbarabrownae

Callicebus coimbrai

Callicebus

melanochir
Callicebus

ersonatus
Chiropotes satanas

Chiropotes utahickae
Cavia intermedia

Kerodon acrobata

Kerodon rupestris

Akodon mystax

Cerradomys goytaca
Euryoryzomys lamia
Juscelinomys
candango

Microakodontomys
transitorius

Oligoryzomys
rupestris

Familia

Cebidae

Cebidae

Cebidae

Cebidae

Cebidae

Cebidae

Pitheciidae

Pitheciidae

Pitheciidae

Pitheciidae

Pitheciidae

Pitheciidae

Pitheciidae
Cavidae

Cavidae

Cavidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Ordem

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Primata

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia
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Hospedeiro

Rhipidomys cariri

Rhipidomys tribei
Thalpomys

cerradensis

Thalpomys lasiotis

Wilfredomys oenax

Ctenomys bicolor

Ctenomys flamarioni

Ctenomys lami

Ctenomys minutus

Callistomys pictus

Phyllomys

brasiliensis

Phyllomys lundi

Phyllomys thomasi

Phyllomys unicolor

Trinomys eliasi
Trinomys

mirapitanga

Trinomys moojeni

Trinomys yonenagae

Chaetomys

subspinosus

Coendou speratus

Trichechus inunguis

Trichechus manatus

Familia

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Cricetidae

Ctenomyidae
Ctenomyidae

Ctenomyidae
Ctenomyidae
Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Echimyidae

Erethizontidae

Erethizontidae
Trichechidae

Trichechidae

Ordem

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia

Rodentia
Sirenia

Sirenia




Anexo F — Valores de intermediacao (Rede 1 e Rede 2)

Rede 1
id | label node.type [ Closeness | Degree | Betweenness | Net
1 |1 | C. brachyurus Host 0.003921569 | 9 362.5666667 | Oficial
2 (2 | M. tridactyla Host 0.003115265 | 2 36 Oficial
3 |3 |B. dichotomus Host 0.003717472 (7 155 Oficial
4 |4 | O. bezoarticus Host 0.003952569 | 15 384.5 Oficial
5 (5 |T. pecari Host 0.003558719 | 2 36 Oficial
6 (6 [T. terrestris Host 0.000594884 | 1 0 Oficial
7 |7 [M. nana Host 0.002967359 | 2 0.5 Oficial
8 |8 |[P. brasiliensis Host 0.003154574 | 2 0.2 Oficial
9 (9 [A. microtis Host 0.003154574 | 2 0.2 Oficial
10| 10| L. vetulus Host 0.003174603 | 3 2.533333333 | Oficial
11| 11| S. venaticus Host 0.003194888 | 4 5.5 Oficial
12 (12 | A. guariba Host 0.000594884 | 1 0 Oficial
clamitans

13| 13| S. guianensis Host 0.003095975 | 1 0 Oficial
14| 14| Brucella spp. Pathogen | 0.003484321 | 2 70 Oficial
15| 15| B. abortus Pathogen | 0.00280112 |1 0 Oficial
16 | 16 | Leptospira spp. Pathogen | 0.004048583 | 4 226.25 Oficial
17 (17 | M. bovis Pathogen | 0.000594884 | 1 0 Oficial
18| 18 | E. canis Pathogen | 0.003436426 | 1 0 Oficial
19| 19 | E. chaffeensis Pathogen | 0.003278689 | 1 0 Oficial
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20|20 BTV Pathogen | 0.00330033 17.5 Oficial
21|21 | EHDV Pathogen | 0.00330033 17.5 Oficial
22|22 | FMDV, Pathogen | 0.003584229 16.25 Oficial
Aphthovirus
23| 23| CPV Pathogen | 0.003533569 53.05 Oficial
24|24 | CDV Pathogen | 0.003533569 53.05 Oficial
25|25 RV Pathogen | 0.003460208 7.416666667 | Oficial
26|26 | YFV Pathogen | 0.000594884 0 Oficial
27|27 | T. evansi Pathogen | 0.003154574 0 Oficial
28| 28 | Leishmania sp. Pathogen | 0.003460208 10.06666667 | Oficial
29 | 29 | Babesia sp. Pathogen | 0.003584229 16.25 Oficial
30| 30 | Anaplasma spp. Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
31| 31| T. gondii Pathogen | 0.003484321 36 Oficial
32| 32 | N. caninum Pathogen | 0.003984064 156.25 Oficial
33| 33 | M. expansa Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
34 | 34 | Haemonchus spp. | Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
35 | 35 | Trichostrongylus | Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
spp.
36 | 36 | Paramphistomun | Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
spp.
37 | 37 | Lipoptena spp. Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
38| 38 | D. hominis Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
39 | 39 [ Ixodes spp. Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
40 | 40 | Amblyomma spp. | Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
41| 41 | B. microplus Pathogen | 0.003460208 0 Oficial
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42| 42| S. scabiei Pathogen | 0.003460208 | 2 7.416666667 | Oficial
Rede 2

id | label node.type | Closeness | Degree | Betweenness | Net
1 1 T. pecari Host 0.000740741 | 14 1310.882439 | All
2 |2 |C. brachyurus Host 0.000759878 | 16 2013.329304 | All
3 3 P. macrocephalus Host 0.00070922 |3 316.9932525 | All
4 |4 [M. tridactyla Host 0.000692521 | 7 671.1952936 | All
5 |5 |S.guianensis Host 0.000745156 | 5 897.2858152 | All
6 6 E. australis Host 0.000636943 | 1 0 All
7 |7 | P. blainvillei Host 0.00060241 |2 111 All
8 |8 |[B.dichotomus Host 0.000723589 | 7 410.7884782 | All
9 |9 |O. bezoarticus Host 0.000791139 | 17 2223.283394 | All
10 | 10 | T.terrestris Host 7.06E-05 3 3 All
11 |11 | T. inunguis Host 6.94E-05 1 0 All
12 |12 ||I. geoffrensis Host 0.000641849 | 2 111 All
13 |13 | M. nana Host 0.000625 2 0.5 All
14 | 14 | P. brasiliensis Host 0.000661376 | 2 1.485714286 | All
15 | 15 | A. microtis Host 0.000661376 | 2 1.485714286 | All
16 |16 |L. vetulus Host 0.00066313 | 4 10.14761905 | All
17 |17 | S. venaticus Host 0.00066313 | 4 10.14761905 | All
18 | 18 | B. physalus Host 0.000667557 | 2 220 All
19 |19 | A. belzebul Host 0.000726744 | 2 1.594507965 | All
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20 |20 | A. discolor Host 0.000726744 1.594507965 | All
21 |21 | A. guariba clamitans Host 0.000726744 1.594507965 | All
22 |22 | A. guariba guariba Host 0.000726744 1.594507965 | All
23 |23 | A ululata Host 0.000726744 1.594507965 | All
24 |24 | A belzebuth Host 0.000726744 1.594507965 | All
25 |25 | A. chamek Host 0.000726744 1.594507965 | All
26 |26 | A. marginatus Host 0.000726744 1.594507965 | All
27 |27 |B. hypoxanthus Host 0.000726744 1.594507965 | All
28 |28 |C. aurita Host 0.000726744 1.594507965 | All
29 |29 |C. flaviceps Host 0.000726744 1.594507965 | All
30 (30 (L. rosalia Host 0.000749625 384.6760156 | All
31 |31 [S. bicolor Host 0.000726744 1.594507965 | All
32 |32 [S. niger Host 0.000726744 1.594507965 | All
33 |33 [C. kaapori Host 0.00075643 175.3744817 | All
34 |34 [S. vanzolinii Host 0.00075643 175.3744817 | All
35 |35 [S. cay Host 0.00075643 175.3744817 | All
36 (36 |[S. flavius Host 0.00075643 175.3744817 | All
37 |37 [S. robustus Host 0.00075643 175.3744817 | All
38 |38 [S. xanthosternos Host 0.000726744 1.594507965 | All
39 |39 [C. barbarabrownae Host 0.000726744 1.594507965 | All
40 |40 |C. coimbrai Host 0.000726744 1.594507965 | All
41 |41 | C. melanochir Host 0.000726744 1.594507965 | All
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42 |42 |C. personatus Host 0.000726744 1.594507965 | All
43 |43 [C. atanas Host 0.000727802 112.594508 | All
44 |44 | C. utahickae Host 0.000726744 1.594507965 | All
45 |45 | B. arachnoides Host 0.000725689 0 All
46 |46 (L. canacana Host 0.000725689 0 All
47 |47 | L. agothricha Host 0.000725689 0 All
48 |48 | L. poeppigii Host 0.000725689 0 All
49 |49 (L. caissara Host 0.000726744 19.34559096 | All
50 |50 |L.chrysomelas Host 0.000726744 19.34559096 | All
51 |51 |L. chrysopygus Host 0.000726744 19.34559096 | All
52 |52 | M. rondoni Host 0.000725689 0 All
53 |53 |C. hosomi Host 0.000725689 0 All
54 |54 |L. geoffroyi Host 0.000651042 0 All
55 |55 |L. tigrinus Host 6.94E-05 0 All
56 |56 |B.musculus Host 0.000582072 0 All
57 |57 |B. bronchiseptica Pathogen | 0.000684463 0 All
58 |58 | Brucella spp. Pathogen | 0.000720981 484.0093994 | All
59 |59 |B. bortus Pathogen | 0.000701754 123.0160513 | All
60 |60 |[Brucella ceti Pathogen | 0.000688231 0 All
61 |61 |C. perfringens Pathogen | 0.000685401 111 All
62 |62 |E. tarda Pathogen | 0.000657462 0 All
63 | 63 | E. kobei Pathogen | 0.000564653 0 All
64 |64 |E. rhusiopathiae Pathogen | 0.000684463 0 All
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65 |65 |Leptospira spp. Pathogen [ 0.00077821 (4 830.7016786 | All
66 |66 M. bovis Pathogen | 7.06E-05 1 0 All
67 |67 | M. tuberculosis Pathogen | 7.06E-05 1 0 All
68 | 68 | M. haemofelis Pathogen | 0.000684463 | 1 0 All
69 (69 |M. hyopneumoniae Pathogen [ 0.000684463 | 1 0 All
70 (70 (C. Pathogen | 0.000684463 | 1 0 All
Mycoplasmahaemominutum
71 |71 | C. Mycoplasma turicensis Pathogen | 0.000684463 | 1 0 All
72 |72 | Salmonella spp. Pathogen | 7.06E-05 1 0 All
73 |73 |S. entérica Pathogen | 6.94E-05 1 0 All
74 |74 | S. iniae Pathogen | 0.000599161 | 1 0 All
75 |75 |E. canis Pathogen | 0.000700771 | 1 0 All
76 | 76 | E. chaffeensis Pathogen | 0.000691085 | 2 41.09337531 | All
77 |77 | BTV Pathogen | 0.000670691 | 2 55 All
78 (78 | EHDV Pathogen | 0.000670691 | 2 55 All
79 |79 | FMDV, Aphthovirus Pathogen | 0.000732601 | 2 66.11560914 | All
80 |80 [BVDV-1 Pathogen | 0.000684463 | 1 0 All
81 |81 [CPV Pathogen | 0.000704722 (5 139.014071 All
82 |82 | CDV Pathogen | 0.000712758 | 6 385.7626693 | All
83 |83 [ CeMV Pathogen | 0.000718907 | 3 487.3721371 | All
84 |84 [(RV Pathogen | 0.000701754 | 2 22.76822694 | All
85 (85 |H.simplex Pathogen | 0.000643087 | 1 0 All
86 |86 |Gammaherpesvirinae Pathogen | 0.000688231 | 1 0 All
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87 |87 [IA Pathogen | 0.000701754 | 2 123.0160513 | All
88 |88 [YFV Pathogen | 0.000740192 | 26 504.0529591 | All
89 (89 | Aspergillus spp. Pathogen [ 0.000644745 (2 220 All
90 |90 |T. cruzi Pathogen | 0.000735835 | 2 321.5766571 | All
91 |91 |T. evansi Pathogen | 0.000749064 | 2 264.811771 All
92 |92 |[Leishmania sp. Pathogen | 0.000701754 | 2 22.76822694 | All
93 |93 | Babesia sp. Pathogen | 0.000762777 | 3 295.3385962 | All
94 | 94 | Anaplasma spp. Pathogen | 0.000727273 | 1 0 All
95 |95 [Hepatozoon spp. Pathogen [ 0.000700771 | 1 0 All
96 |96 | T. gondii Pathogen | 0.000789266 | 37 3199.681635 | All
97 |97 | N. caninum Pathogen | 0.000762777 | 3 295.3385962 | All
98 |98 | Eimeria spp. Pathogen | 0.000643087 | 1 0 All
99 |99 |R. vitalli Pathogen | 0.000700771 | 1 0 All
100 | 100 | Theileria spp. Pathogen | 0.000727273 | 1 0 All
101 | 101 | M. expansa Pathogen | 0.000727273 | 1 0 All
102 | 102 | Haemonchus spp. Pathogen | 0.000727273 | 1 0 All
103 | 103 | Strongyloides spp. Pathogen [ 0.000701754 | 5 2 All
104 | 104 | D. renale Pathogen | 0.000701754 | 2 111 All
105 | 105 | Ancylostoma spp. Pathogen [ 0.000750188 | 6 824.9806769 | All
106 | 106 | S. upi Pathogen | 0.000700771 | 1 0 All
107 | 107 | D. immitis Pathogen | 6.94E-05 1 0 All
108 | 108 | Enterobius spp. Pathogen [ 0.000701754 ( 5 2 All
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109 | 109 | Trichostrongylus spp. Pathogen ([ 0.000727273 0 All
110 | 110 | H. brasiliensis Pathogen | 0.000690131 220 All
111 | 111 | C. boopis Pathogen | 0.000622278 111 All
112| 112 | P. elegans Pathogen | 0.000694927 15.42611111 | All
113| 113 | P. illiciens Pathogen | 0.000673401 0 All
114 | 114 | Paramphistomun spp. Pathogen ([ 0.000727273 0 All
115 | 115 | Lipoptena spp. Pathogen ([ 0.000727273 0 All
116 | 116 | D. hominis Pathogen | 0.000727273 0 All
117 | 117 | Ixodes spp. Pathogen | 0.000727273 0 All
118 | 118 | Amblyomma spp. Pathogen ([ 0.000727273 0 All
119 | 119 | B. microplus Pathogen | 0.000727273 0 All
120 | 120 | S. scabiei Pathogen | 0.000702741 46.15550149 | All
121 | 121 | C. hominivorax Pathogen | 0.000700771 0 All
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Anexo G - Ficha de Campo
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Identificagao Especie N¢ fotografia
Ambiente
Coordenadas geograficas Localizagao Data | Horario Reflexibilidade da Luz | T (C? Intemperie climatica Umidade
Exame fisico
. . Desgaste i ..
Epifises osseas Dentari Maturidade Sexo | Col. Mucosas | T(C% | ICC Peso Status Rep. Grau de Atividade
RIS desidratagao
F.G. F.L.
F J A M| F SifLIM|G |1] 2] 2
M.E | M.N.E.
Biometria
Comp. . Alt. e larg. Alt. e larg. .
Comp. Total Comp. Cabega] Comp. Cauda. Antebrago Enverg. Asa| Circunf. Cabega orelhas Folha nasal glef:::qf;)
Coletas
Fezes: Sangue: Ectoparasitas:
) Farmol{ JMIF{ }DP{ )Congelsr ( JEDTA [ )S/editive{ JFBS [ JMTV ( ) Alcool ebsoluto { ) Formol ( ) Congelar
{ ) Outra: { )} Outro: ( ) Qutro:
Observagoes:

Legenda: Maturidade — Filhote (F), Juvenil (J), Adulto (A); Sexo- Macho (M), Fémea (F); Status reprodutivo — Fémea gestante (F.G.), Fémea lactante (F. L),
Macho escrotado (M.E.), Macho ndo escrotado (M.N.E.); Grau de desidratacdo — Sem (S/), Leve (L), Moderada (M), Grave (G). Atividade — Ativo e responsivo
{1). N2o ativo e responsivo (2). Ndo responsivo (3).
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Anexo H - Sequéncias genéticas utilizadas na arvore filogenética

MH411067.1 Trypanosoma sp. RM 876 (Neobat 4)
AAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTG
GAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTTCGAGGGGGCA
CTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCGGTCTCGCCTT
CCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGG
GAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACT
ACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGG
ATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGA
ATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCC
AATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTAAC
GGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGGT

MW618907.1 Trypanosoma sp. LBT 7565 (Neobat 4)
TGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAA
AAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTT
CGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATG
ACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTC
CTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGG
GGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCT
TTGAGGTTACAGTCTCAG

KT368796.1 Trypanosoma sp. RNMO63 (Neobat 1)
ACCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTATATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGG
TTCGTAGTTGAATTGAGGGCCTTTGAGGCGCAATGGTTTAGTCCCTTCCACTTCGG
ATTGGTGACCCATGCCCTTGAGGTCCGTGAACACTCAGAAACAAAAAACACGGG
AGTGGTACCTTTCTGATTTCCGCATGTCATGCATGCCAGAGGGCGCCCGTGATTTT
TACTGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGCAGTCATTCGACTTGAATTAGAAAGCA
TGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAA
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AAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTT
CGAGGAGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGGCTTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATG
ACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTC
CTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGG
GGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCT
TTGAGGTTACAGTCTCAGA

KT368795.1 Trypanosoma sp. RNMO56 (Neobat 1)
ACCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTATATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGG
TTCGTAGTTGAATTGAGGGCCTTTGAGGCGCAATGGTTTAGTCCCTTCCACTTCGG
ATTGGTGACCCATGCCCTTGAGGTCCGTGAACACTCAGAAACAAAAAACACGGG
AGTGGTACCTTTCTGATTTCCGCATGTCATGCATGCCAGAGGGCGCCCGTGATTTT
TACTGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGCAGTCATTCGACTTGAATTAGAAAGCA
TGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAA
AAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTT
CGAGGAGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGGCTTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATG
ACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTC
CTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGG
GGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCT
TTGAGGTTACAGTCTCAGA

MH411065.1 Trypanosoma sp. EM 788 (Neobat 2)
TATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGAGATTATGGAG
CTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTTGAGGGGACACTCGTCGCCTTT
GTGGGAAATCCGTGGCGGCGTTGGTAGACTTCGGTCTGTCCTTCCCGTCATCTTCC
CTCAACTCACTGCTTCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGTACTG
GTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAAGGCA
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TTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGATGAT
TAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGAGTTT
TTGGTCGTAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCAATGAATATTAA
TTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTTACGGGAATATCCTC
AGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAG

MH411063.1 Trypanosoma sp. EM 772 (Neobat 2)
GGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGA
GATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTTGAGGGGACACT
CGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTTGGTAGACTTCGGTCTGTCCTTCCC
GTCATCTTCCCTCAACTCACTGCTTCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAG
AACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACA
GCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATC
GAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATT
GGGGAGTTTTTGGTCGTAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCAAT
GAATATTAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTTACGGG
AATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGGTT

MH411062.1 Trypanosoma sp. EM 716 (Neobat 3)
TTGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTA
AAAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCT
TCAAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTTGGGTAGACTT
CGGTCTGTCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTCCAGGAATGAAGGAG
GGTAGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCA
CCAAGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAAC
CAAAGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACG
ATGACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGTAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCG
CTCCTCGTCTCGCCAATGAATATTAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCA
AGGGGGCCTTTTACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAA
GCTTTGAGGTT

MH411066.1 Trypanosoma sp. EM 739 (Neobat 3)
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AAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTG
GAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTCAAGGGGGCA
CTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTTGGGTAGACTTCGGTCTGTCCTT
CCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGG
GAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACT
ACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGG
ATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGA
ATTGGGGAGTTTTTGGTCGTAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCC
AATGAATATTAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTTAC
GGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGG

KT030876.1 T. wauwau ROM114151
CAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGAGATTA
TGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTGAGGGGACACTCGTCGC
CTTTGTGGGAAATCCGTGGCGAGATTGGTGGGCTTCGGTCACGCCGTCCCGTCAT
CTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGT
ACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAA
GGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGA
TGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGA
GTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCAATGAATA
TCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGACCTTTAACGGGAATAT
CCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGGT

KT030810.1 7. wauwau TCC411

ATATGCTTGTTTCAAGGACTTAGCCATGCATGCCTCAGAATCACTGCATTGCAGG
AATCTGCGCATGGCTCATTACATCAGACGTAATCTGCCGCAAAAATCTTGCGGTC
TCCGCAACATTGGATAACTTGGCGAAACGCCAAGCTAATACATGAACCAACCGG
ATGTTCTCTGTTCCGGCGGTGGGGCGACTCACCGCCATGGGACGTCCAGCGAATG
AATGAAAGTAAACCCAATGCCTTCACAGGCAGTTACACTCAGAAGTGTTGATTCA
ATTCATTCCGTCCGAAAGCTGGGATTATTTCTGGCGTCTTTTGACGAACAACTGCC
CTATCAGCCAGTGATGGCCGTGTAGTGGACTGCCATGGCGTTGACGGGAGCGGG
GGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAATAGCTACCACCTCCACG
GAGGGCAGCAGGCGCGCAAATTGCCCAATGTCAAAAAAAAACGATGAGGCAGCG
AAAAGAAATAGAGCAGACAGTGCATTTTTTGCATTGTCTTTTTCAATGGGGGATA
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TTTAAACCCATCCAAAATCGAGTAACAATTGGAGGACAAGTCTGGTGCCAGCACC
CGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTATATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGGTTC
GTAGTTGAATTGAGGGCCTTTGAGGCGCAATGGTTTAGTCCCTTCCACTTCGGATT
GGTGACCCATGCCCTTGGGGTCCGTGAACACTCAGAAACAAGAAACACGGGAGT
GGTACCTTTCTGATTTCCGCATGTCATGCATGCCAGAGGGCGCCCGTGATTTTTAC
TGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGCAGTCATTCGACTTGAATTAGAAAGCATG
GGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAA
GTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTGA
GGGGACACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGAGATTGGTGGGCTTCGGTC
ACGCCGTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAG
TTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAG
ACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAG
TGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGAC
ACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCT
CGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGG
ACCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTG
AGGTTACAGTCTCAGGGGGGAGTACGTTCGCAAGAGTGAAACTTAAAGAAATTG
ACGGAATGGCACCACAAGACGTGGAGCGTGCGGTTTAATTTGACTCAACACGGG
GAACTTTACCAGATCCGGACAGGGTGAGGATTGACAGATTGAGTGTTCTTTCTCG
ATCCCCTGAATGGTGGTGCATGGCCGCTTTTGGTCGGTGGAGTGATTTGTTTGGTT
GATTCCGTCAACGGACGAGATCCAAGCTGCCCAGTAGGATTCAGAATTGCCCATA
GGATAGCAATCCCTTCCGCGGGTTTTACCCAAGGGAGGGCGGTATTCGTTTGTAT
CCTTCTCTGCGGGATTCCTTGTTTTGCACAAGGTGAGATTTTGGGCAACAGCAGGT
CTGTGATGCTCCTCAATGTTCTGGGCGACACGCGCACTACAATGTCAGTGAGAAC
AAGAAAAACGACTCTTGTCGGACCTACTTGATCAAAAGAGTGGGAAAACCCCGG
AATCACGTAGACCCACTTGGGACCGAGTATTGCAATTATTGGTCGCGCAACGAGG
AATGTCTCGTAGGCGCAGTTCATCAAACTGTGCCGATTACGTCCCTGCCATTTGTA
CACACCGCCCGTCGTTGTTTCCGATGATGGTGCAATACAGGTGATCGGACAGTCG
AGTGTTTCACTTGACCGAAAGTTCACCGATATTTCTTCAATAGAGGAAGCAA

P04 Biod. & Saude UESC
AGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTTCGAGGGGGCAC
TCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCGGTCTCGCCTTC
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CCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGG
AGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTA
CAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGA
TCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAA
TTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCA
ATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGC

P09 Biod. & Saude UESC
AAAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCT
TCGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTC
GGTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGG
GTAGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACC
AAGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCA
AAGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGAT
GACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCT
CCTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAG
GGGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGT

P10 Biod. & Saude UESC
AAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTT
CGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATG
ACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTC
CTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGG
GGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGT

UC10 Biod. & Saude UESC
AAGTCCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTT
CGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
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AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATG
ACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCAGCTCGCTC
CTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGG
GGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGT

UC27 Biod. & Saude UESC
GGAGCTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTTCGAGGGGGCACTCGTCGC
CTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCGGTCTCGCCTTCCCGTCAT
CTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGT
ACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAA
GGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGA
TGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGA
GTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCAATGAATA
TCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTAACGGGAAT

UCS55 Biod. & Saude UESC
GGGTGATTTCTCCCTTCGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCG
GCGTCGGCAGACCTCGGTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTC
AGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAA
TTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTC
CTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTC
CACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGT
CGGGTTCATCTCGCTCCTCGTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTT
TTTGGTCCTCGCAAGGGGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGT

>UCS58 Biod. & Saude UESC
CCATTGGAGATTATGGAGCTGTGCGACAAGCGGTCGGGTGATTTCTCCCTTCGAG
GAGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGGCTTCGGTCT
CGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGTAGT
TCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGA
CGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGT
GTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACA
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CCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCCTC
GTCTCGCCAATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGCAAGGGGG
CCTTTAACGGGAAaTATCCTCAGCACGT

>UC80 (GO1) Biod. & Saude UESC
GTCCATTGGAGATTTATGGAGCTTGTGCGACAAGCGGCCGGGTGATTTCTCCCTTT
CGAGGGGGCACTCGTCGCCTTTGTGGGAAATCCGTGGCGGCGTCGGCAGACCTCG
GTCTCGCCTTCCCGTCATCTTCCCTCAACTCACAGCTTTCAGGAATGAAGGAGGGT
AGTTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCA
AGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAA
AGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAACGATGA
CACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGCAGGCGAGGTCGGGTTCATCTCGCTCC
TCGTCTCGCCATGAATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTTGGTCCTCGC

MN385674.1 T. dionisii C00737
CCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGAGATTATGGGGCAGTGTGAC
AAGCGGCTGGGTGATGATATCCCACACACCTTCATTGCGTGTTGTGGCACACTCG
TCGCCTTTGGGGGAAATCCGTGGCGCTGTTGACGGACTTCGGTCCCATCTTCACG
CGTCGCCTTCCCTCAACTCACGGCATCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGA
GAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTAC
AGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGAT
CGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAAT
TGGGGAGTTTTTGGTCGTTTAGGCGTGGTCGGGTT
TACCCCGCTCCATCGTCTCGCCAATGAATGAATAATTTACGTGCATATTCTTTTTG
GTCCTCGTTTTTTTATGCGTGGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATC

FJ001667 T. dionisii TCC495
TGATCTGGTTGATTCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTTTCAAGGACTTAGCCATGCA
TGCCTCAGAATCACTGCATTGCAGGAATCTGCGCATGGCTCATTACATCAGACGT
AATCTGCCGCAAAAATCTTGCGGTCTCCGCAACATTGGATAACTTGGCGAAACGC
CAAGCTAATACATGAACCAACCGGATGTTCTCTGTTCCGGCGGTGGGGTGACCTG
CTGCCATGGGACGTCCAGCGAATGAATGAAAGTAAAACCAATGCCGCGTCAACG
GCAGTAACACCCAGAAGTGTTGATTCAATTCATTCCGTGCGAAAGCTGGGTTTTC
TTACCTGGCGTCTTTTGACGAACAACTGCCCTATCAGCCAGCGATGGCCGTGTAG
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TGGACTGCCATGGCGTTGACGGGAGCGGGGGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGG
GAGCCTGAGAAATAGCTACCACTTCTACGGAGGGCAGCAGGCGCGCAAATTGCC
CAATGTCAAAAAAAAACGATGAGGCAGCGAAAAGAAATAGAGCCGACAGTGCTT
TTGCATTGTCGTTTTCAATGGGGGATATTTAAACCCATCCAAAATCGAGTAACAA
TTGGAGGACAAGTCTGGTGCCAGCACCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTAT
ATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGGTTCGTAGTTGAATTGTGGGCCTCTAAGGCGC
AATGGTTTAGTCCCATCCACTTCGGATTGGTGACCCATGCCCTTGTGGTCCGTGAA
CACTCAGAAACAAGAAACACGGGAGTGGTACCCTTTCTGATTTTCGCATGTCATG
CATGCCAGGGGGCGCCCGTGATTTTTACTGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGCA
GTCATTCGACTTGAATTAGAAAGCATGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGCC
ACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGAGATTATGGGGCAGTGTGA
CAAGCGGCTGGGTGATGATATCCCACACACCTTCATTGCGTGTTGTGGCACACTC
GTCGCCTTTGGGGGAAATCCGTGGCGCTGTTGACGGACTTCGGTCCCATCTTCAC
GCGTCGCCTTCCCTCAACTCACGGCATCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGG
AGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTA
CAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGA
TCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAA
TTGGGGAGTTTTTGGTCGTTTAGGCGTGGTCGGGTTTACCCCGCTCCATCGTCTCG
CCAATGAATGAATAATTTACGTGCATA
TTCTTTTTGGTCCTCGTTTTTTTATGCGTGGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGCAC
GTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGGTTACAGTCTCAGGGGGGAGTAC
GTTCGCAAGAGTGAAACTTAAAGAAATTGACGGAATGGCACCACAAGACGTGGA
GCGTGCGGTTTAATTTGACTCAACACGGGGAACTTTACCAGATCCGGACAGGGTG
AGGATTGACAGATTGAGTGTTCTTTCTCGATCCCCTGAATGGTGGTGCATGGCCG
CTTTTGGTCGGTGGAGTGATTTGTTTGGTTGATTCCGTCAACGGACGAGATCCAA
GCTGCCCAGTAGGATTCAGAATTGCCCATAGGATAGCAATCCCTTCCGCGGGTTT
TACCCAAGGGGGGGCGGTATTCGTTTGTATCCTTCTCTGCGGGATTCCTTGTTTTG
CGCAAGGTGAGATTTTGGGCAACAGCAGGTCTGTGATGCTCCTCAATGTTCTGGG
CGACACGCGCACTACAATGTCAGTGAGAACAAGAAAAACGACTTTTGTCGGACC
TACTTGATCAAAAGAGTGGGAAAACCCCGGAATCACGTAGACCCACCTGGGACC
GAGTATTGCAATTATTGGTCGCGCAACGAGGAATGTCTCGTAGGCGCAGCTCATC
AAACTGTGCCGATTACGTCCCTGCCATTTGTACACACCGCCCGTCGTTGTTTCCGA
TGATGGTGCAATACAGGTGATCGGACAGTCGAGTGCTT



129

ACTTGACCGAAAGTTCACCGATATTTCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACA
AGGTAGCTGTAGGTGAACCTGCAGCTGGATCA

P13 Biod. & Saude UESC
AAGTCCATTGGAGATTATGGGGCAGTGTGACAAGCGGCTGGGTGATGATATCCCA
CACACCTTCATTGCGTGTTGTGGCACACTCGTCGCCTTTGGGGGAAATCCGTGGC
GCTGTTGACGGACTTCGGTCCCATCTTCACGCGTCGCCTTCCCTCAACTCACGGCA
TCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTG
AAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACC
TTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAG
TCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGTTTAGGCG
TGGTCGGGTTTACCCCGCTCCATCGTCTCGCCAATGAATGAATAATTTACGTGCAT
ATTCTTTTTGGTCCTCGTTTTTTTATGCGTGGGCCTTTAACGGGAATATCCTCAGC
ACGT

KF192980.1 Trypanosoma livingstonei TCC1271

TGATCTGGTTGATTCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTTTCAAGGACTTAGCCATGCA
TGCCTCAGAATCACTGCATTGCAGGAATCTGCGCATGGCTCATTACATCAGACGT
AATCTGCCGCAAAAATTTTGCGGTTTCCGCAACATTGGATAACTTGGCGAAACGC
CAAGCTAATACATGAACAAACCGGATGCTCTCTGTTTCCGGCGATGGGTTTCCCC
TGTCGCCTTGGGACGTCCAGCGAATGAATGAAAGTAAAACCAATGCCCTTCCCAG
GGCAGTAACACCCAGCAGTGTTGATTCAATTCATTCCGTGCGAAAGCTAGGTTTC
TTACCTGGCGTCTTTTGACGAACAACTGCCCTATCAGCCAGTGATGGCCGTGTAG
TGGACTGCCATGGCGTTGACGGGAGCGGGGGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGG
GAGCCTGAGAAATAGCTACCACTTCTACGGAGGGCAGCAGGCGCGCAAATTGCC
CAATGTCAAAAAAAAACGATGAGGCAGCGAAAAGAAATAGAGCCGACAGTGCCT
TAGGCATTGTCGTTTTCAATGGGGGATATTTAAACCCATCCAATATCGAGTAACA
ATTGGAGGACAAGTCTGGTGCCAGCACCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTA
TATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGGTTCGTAGTTGAATTGTGGGTCTTTGAGGCGC
AATGGTTTAGTCCCGTCCACTTCGGATTGGTGACCCATGCCCTTGGGATCCGTGA
ACACTCAGAAACAAGAAACACGGGAGTGGTACCCTTCTGATTTTCGCATGTCATG
CATGCCAGGGGGCGTCCGTGATTTTTTACTGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGC
AGTCATCCGACTTGAATTAGAAAGCATGGGATAACAAAGGAGCAGCCTATGGGC
CACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCCATTGGAGATTATGGGGCTGTGTG
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ACAAGCGGTCGGGTGTTCTCCTTTTTTTGGTGGCACTCGTCGCCTTTGGGGGAAAT
CCGTGGCGTGGCGGGGGGCTTCGGCTTTCCCTGTCCGCGTCGCCTTCCCTCAACTT
GCGGCACCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCGGGGGAGAACGTACTGGTGCGTCA
GAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGAACTACAGCGAAGGCATTCTTCAA
GGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTGGGGATCGAAGATGATTAGAGAC
CATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCCATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCG
TAGGCGTGGTCGGGTTCATCCTGCTCCACCGCCTCGCCAATATATATCAATTTACG
TGCATATTCTTTTCGGCCCCCGCAAGGGGGTCTTTAACGGGAATATCCTCAGCAC
GTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAGGTTACAGTCTCAGGGGGGAGTAC
GTTCGCAAGAGTGAAACTTAAAGAAATTGACGGAATGGCACCACAAGACGTGGA
GCGTGCGGTTTAATTTGACTCAACACGGGGAACTTTACCAGATCCGGACAGGGTG
AGGATTGACAGATTGAGTGTTCTTTCTCGATCCCCTGAATGGTGGTGCATGGCCG
CTTTTGGTCGGTGGAGTGATTTGTTTGGTTGATTCCGTCAACGGACGAGATCCAA
GCTGCCCAGTAGGATTCAGAATTGCCCATAGGATAGCAATCCCTTCCGCGGGTTT
TACCCAAGGGGGGGCAGTATTCGTTTGTATCCTTCTCTGCGGGATTCCTTGTTTTG
CGCAAGGTGAGATTTTGGGCAACAGCAGGTCTGTGATGCTCCTCAATGTTCTGGG
CGACACGCGCACTACAATGTCAGTGAGAACAAGAAAAACGACTCTTGTCGGACC
TACTTGATCAAAAGAGTGGGAAAACCCCGGAATCACGTAGACCCACTTGGGACC
GAGTATTGCAATTATTGGTCGCGCAACGAGGAATGTCTCGTAGGCGCAGCTCATC
AAACTGTGCCGATTACGTCCCTGCCATTTGTACACACCGCCCGTCGTTGTTTCCGA
TGATGGTGCAATACAGGTGATCGGACAGTCGAGTGTTTCACTTGACCGAAAGTTC
ACCGATATTTCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCTGTAGGTG
AACCTGCAGCTGGATCA

KF192982.1 Trypanosoma livingstonei TCC1298

TGATCTGGTTGATTCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTTTCAAGGACTTAGCCATGCA
TGCCTCAGAATCACTGCATTGCAGGAATCTGCGCATGGCTCATTACATCAGACGT
AATCTGCCGCAAAAATTTTGCGGTTTCCGCAACATTGGATAACTTGGCGAAACGC
CAAGCTAATACATGAACAAACCGGATGCTCTCTGTTTCCGGCGATGGGTTTCCCC
TGTCGCCTTGGGACGTCCAGCGAATGAATGAAAGTAAAACCAATGCCCTTCCCAG
GGCAGTAACACCCAGCAGTGTTGATTCAATTCATTCCGTGCGAAAGCTAGGTTTC
TTACCTGGCGTCTTTTGACGAACAACTGCCCTATCAGCCAGTGATGGCCGTGTAG
TGGACTGCCATGGCGTTGACGGGAGCGGGGGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGG
GAGCCTGAGAAATAGCTACCACTTCTACGGAGGGCAGCAGGCGCGCAAATTGCC
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CAATGTCAAAAAAAAACGATGAGGCAGCGAAAAGAAATAGAGCCGACAGTGCCT
TAGGCATTGTCGTTTTCAATGGGGGATATTTAAACCCATCCAATATCGAGTAACA
ATTGGAGGACAAGTCTGGTGCCAGCACCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAAAGCGTA
TATTAATGCTGTTGCTGTTAAAGGGTTCGTAGTTGATTGTGGGTCTTTGAGGCGCA
ATGGTTTAGTCCCGTCCACTTCGGATTGGTGACCCATGCCCTTGGGATCCGTGAAC
ACTCAGAAACAAGAAACACGGGAGTGGTACCCTTCTGATTTTCGCATGTCATGCA
TGCCAGGGGGCGTCCGTGATTTTTTACTGTGACTAAAAAAGTGTGACCAAAGCAG
TCATCCGACTTGAATTAGAAAGCATGGGAT
AACAAAGGAGCAGCTTATGGGCCACCGTTTCGGCTTTTGTTGGTTTTAAAAGTCC
ATTGGAGATTATGGGGCTGTGTGACAAGCGGTCGGGTGTTCTCCTTTTTTTGGTGG
CACTCGTCGCCTTTGGGGGAAATCCGTGGCGTGGCGGGGGGCTTCGGCTTTCCCT
GTCCGCGTCGCCTTCCCTCAACTTGCGGCACCCAGGAATGAAGGAGGGTAGTTCG
GGGGAGAACGTACTGGTGCGTCAGAGGTGAAATTCTTAGACCGCACCAAGACGA
ACTACAGCGAAGGCATTCTTCAAGGATACCTTCCTCAATCAAGAACCAAAGTGTG
GGGATCGAAGATGATTAGAGACCATTGTAGTCCACACTGCAAACGATGACACCC
ATGAATTGGGGAGTTTTTGGTCGTAGGCGTGGTCGGGTTCATCCTGCTCCACCGC
CTCGCCAATATATATCAATTTACGTGCATATTCTTTTCGGCCCCCGCAAGGGGGTC
TTTAACGGGAATATCCTCAGCACGTTATCTGACTTCTTCACGCGAAAGCTTTGAG
GTTACAGTCTCAGGGGGGAGTACGTTCGCAAGAGTGAAACTTAAAGAAATTGAC
GGAATGGCACCACAAGACGTGGAGCGTGCGGTTTAATTTGACTCAACACGGGGA
ACTTTACCAGATCCGGACAGGGTGAGGATTGACAGATTGAGTGTTCTTTCTCGAT
CCCCTGAATGGTGGTGCATGGCCGCTTTTGGTCGGTGGAGTGATTTGTTTGGTTGA
TTCCGTCAACGGACGAGATCCAAGCTGCCCAGTAGGATTCAGAATTGCCCATAGG
ATAGCAATCCCTTCCGCGGGTTTTACCCAAGGGGGGGCAGTATTCGTTTGTATCCT
TCTCTGCGGGATTCCTTGTTTTGCGCAAGGTGAGATTTTGGGCAACAGCAGGTCT
GTGATGCTCCTCAATGTTCTGGGCGACACGCGCACTACAATGTCAGTGAGAACAA
GAAAAACGACTCTTGTCGGACCTACTTGATCAAAAGAGTGGGAAAACCCCGGAA
TCACGTAGACCCACTTGGGACCGAGTATTGCAATTATTGGTCGCGCAACGAGGAA
TGTCTCGTAGGCGCAGCTCATCAAACTGTGCCGATTACGTCCCTGCCATTTGTACA
CACCGCCCGTCGTTGTTTCCGATGATGGTGCAATACAGGTGATCGGACAGTCGAG
TGTTTCACTTGACCGAAAGTTCACCGATATTTCTTCAATAGAGGAAGCAAAAGT



