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INSTITUTO OSWALDO CRUZ 

 

BIODIVERSIDADE DE RIQUÉTSIAS E POTENCIAIS VETORES DA FEBRE MACULOSA EM 
ÁREA DE INTERESSE EPIDEMIOLÓGICO NO CERRADO BRASILEIRO, ESTADO DE GOIÁS. 

 
RESUMO 

 
DISSERTAÇÃO DE MESTRADO EM BIODIVERSIDADE E SAÚDE 

 
Ingrid Benevides Machado 

O estado de Goiás (GO), considerado indene para a Febre Maculosa (FM) até 2012, 
tem assinalado casos da doença em diferentes regiões sendo, até o momento, o 
principal estado da região Centro-Oeste para este agravo. O desconhecimento sobre 
os ciclos enzoótico e epidêmico, bem como diferenças clínicas observadas, fazem 
dessa região área de interesse epidemiológico. O presente trabalho objetivou 
analisar a biodiversidade de potenciais vetores e riquétsias em áreas sob vigilância 
de ambiente ou investigação de casos para FM, em GO, buscando apoiar as ações 
em saúde. Entre novembro de 2014 a março de 2016 foram coletados 5.294 
potenciais vetores, em hospedeiros e ambiente, de diferentes regiões do estado. Do 
total de espécimes, 83,38% (4.414), foram representados por carrapatos do gênero 
Amblyomma; 12,30% (651), de Rhipicephalus, 4,10% (217), de Dermacentor; dos 
espécimes de pulgas 0,17% (9), pertenciam ao gênero Ctenocephalides e 0,09% (1), 
de Xenopsylla. Foram encontrados somente 0,04% (2), de ácaros do gênero 
Androlaelaps. A análise morfológica e molecular dos espécimes do complexo 
Amblyomma cajennense permitiu identificar Amblyomma sculptum, na maioria das 
áreas investigadas, com três exemplares de Amblyomma cajennense sensu stricto 
(s.s.), na região Norte de Goiás e um único espécime de A. cajennense s.s. 
observado para a região Centro Oeste do estado parasitando um mesmo hospedeiro 
que outra fêmea de A. sculptum. A pesquisa de fragmentos de genes de riquétsias 
resultou na detecção de Rickettsia bellii em Amblyomma rotundatum e em 
Amblyomma cajennense sensu lato (s.l.); Rickettsia sp. str. NOD, em Amblyomma 
nodosum e Rickettsia felis em Ctenocephalides felis. No presente trabalho foi 
calculada a Frequência Mínima de Vetores Infectados (FMVI), com (100%) de FMVI, 
no município de Trindade, por Rickettsia sp. str. NOD em A. nodosum, seguido do 
município Gameleira de Goiás com (33,33%), para R. felis em C. felis. Rickettsia sp. 
str. NOD parece desenvolver ciclo enzoótico no município de Trindade. Este é o 
primeiro relato desta riquétsia no estado de Goiás. R. felis, espécie considerada 
patogênica é apontada em área de casos confirmados de FM em C. felis, coletada 
em cão doméstico, apontando para o risco da circulação de riquétsias patogênicas 
em animais de hábito antrópico e o risco do aparecimento de novos ciclos 
epidêmicos de FM. Foi avaliada a elevada frequência 37,36% (1978) de exemplares 
do complexo A. cajennense, no qual estão incluídos os espécimes de A. sculptum, 
espécie considerada importante no ciclo de Rickettsia rickettsii em região de Cerrado 
e de Mata Atlântica antropizada, apontando para o risco da circulação desse 
potencial vetor em áreas de casos confirmados de FM. 
 
PALAVRAS-CHAVE: Rickettsia, complexo, vetor, Cerrado, Goiás.  
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INSTITUTO OSWALDO CRUZ 

 

BIODIVERSITY OF RIQUÉTSIAS AND POTENTIAL VECTORS OF SPOTTED-FEVER IN AN AREA 

OF EPIDEMIOLOGICAL INTEREST IN BRAZILIAN CLOSURE, STATE OF GOIÁS. 

 

ABSTRACT 

 
MASTER DISSERTATION IN BIODIVERSITY AND HEALTH 

 

Ingrid Benevides Machado 

The state of Goiás (GO), considered indigene for Spotted-Fever (SF) until 2012, has 
been reported cases in different regions, being, up to now, the main state of the 
Midwest region for SF. Lack of knowledge about the enzootic and epidemic cycles, 
as well as clinical differences observed,  characterizes this region as an area of 
epidemiological interest.  This study aimed to analyze the biodiversity of potential 
vectors and rickettsia in areas under environmental surveillance or investigation of 
SF cases in GO, trying to contribute supportting health actions. Between November 
2014 and March 2016, 5,294 potential vectors were collected, in hosts and 
environment, from different regions.  Up to 83.38% (4.414) was represented by the 
genus Amblyomma, 12.30% (651), by Rhipicephalus and 4.10% (217); by 
Dermacentor. About fleas, 0.17% (9), belonged to the genus Ctenocephalides and 
0.09% (1), to Xenopsylla. Just 0.04% (2), were referred to a mite belonged to genus 
Androlaelaps. The morphological and molecular analysis of the Amblyomma 
cajennense complex allowed the identification of Amblyomma sculptum in most of 
the investigated areas, with three specimens of Amblyomma cajennense sensu 
stricto (s.s), found in the Northern region of Goiás and a single specimen of A. 
cajennense s.s. was observed in the Midwest region of the state parasitizing a same 
host as another female of A. sculptum did. The search for fragments of rickettsial 
genes resulted in the detection of Rickettsia bellii in Amblyomma rotundatum and  
Amblyomma cajennense sensu lato (s.l.); Rickettsia sp. str. NOD in Amblyomma 
nodosum and Rickettsia felis in Ctenocephalides felis.  The Minimum Frequency of 
Infected Vectors (FMVI) was calculated, presenting FMVI (100%) in the municipality 
of Trindade by Rickettsia sp. str. NOD in A. nodosum followed by the municipality of 
Gameleira de Goiás presenting FMVI (33.33%) for R. felis in C. felis. Rickettsia sp. 
str. NOD, seems to develop enzootic cycle in the municipality of Trindade. This is the 
first report  for rickettsia in the state of Goiás. R. felis, considered pathogenic, wa 
reported in an area of SF positive cases of in C. felis collected in domestic dogs. 
These results, point out to the risk of circulating pathogenic rickettsia in anthropic 
animals and to the risk of the emergency of new epidemic SF cycles. It was 
evaluated the high frequency 37,36% (1978) of specimens of the complex A. 
cajennense, in which the specimens of A. sculptum, a species considered important 
in the Rickettsia rickettsii cycle in Cerrado and Atlantic Anthropic Forest, are 
included, pointing to the risk of the circulation of this potential vector in areas of 
confirmed SF cases. 
 
KEY WORDS: Rickettsia, complex, vector, Cerrado, Goiás. 
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1 INTRODUÇÃO 

Riquetsioses são zoonoses ocasionadas por bactérias pertencentes à ordem 

Rickettsiales, família Rickettsiaceae e gênero Rickettsia. São bactérias Gram-

negativas, de forma bacilar, intracelulares obrigatórias, que podem multiplicar-se no 

citoplasma ou no núcleo de células eucarióticas (Roux et al. 1997; Ogrzewalska et 

al. 2009; Krawczak et al. 2016). 

Atualmente há grande discussão em termos filogenéticos quanto ao 

agrupamento das diversas riquétsias detectadas e identificadas até o momento. 

Gillespie et al. (2008), ao identificar quatro diferentes linhagens de riquétsias, propôs 

considerar os já estabelecidos agrupamentos e incluir um novo grupo, denominando-

o de Grupo Transicional (GTR), no qual estão incluídas Rickettsia akari Huebner et 

al. 1946, Rickettsia australis Philip 1950 e Rickettsia felis Bouyer et al. 2001 emend. 

La Scola et al. 2002. 

No entanto, tradicionalmente, considera-se que o gênero Rickettsia pode ser 

subdividido em três grupos: o Grupo Tifo (GT), Grupo Febre Maculosa (GFM) e um 

terceiro grupo de bactérias de patogenicidade desconhecida, o Grupo Ancestral 

(GA), que inclui Rickettsia canadensis McKiel et al. 1967 e Rickettsia belli Philip et al. 

1983 (Stothard et al. 1994; Roux e Raoult 2000; Martins 2016). O GT é composto 

por Rickettsia prowazekii da Rocha-Lima, 1916, transmitida por piolhos (Tifo 

Epidêmico), e Rickettsia typhi (Wolbach e Todd 1920) Philip 1943 veiculada por 

pulgas (Tifo Murino), de ampla distribuição mundial (Raoult e Roux 1997; Fournier e 

Raoult 2009; Martins 2016).  

No GFM são reconhecidas cerca de 60 espécies de Rickettsia, em sua 

maioria transmitidas por carrapatos, com exceção de R. akari e R. felis vetoradas, 

respectivamente, por pequenos ácaros e pulgas (Raoult e Roux 1997; Parola et al. 

2005; Martins 2016). Até o momento o GFM inclui 13 espécies reconhecidas como 

patogênicas ao homem, entre estas 11 são transmitidas por carrapatos (Martins 

2016). 

Há uma grande diversidade de riquétsias espalhadas por todos os 

continentes (Szabó et al. 2013; Parola et al. 2013). Algumas espécies do gênero 

Rickettsia apresentam ampla distribuição, presentes em ao menos três dos cinco 

continentes, caso de Rickettsia massiliae Beati e Raoult 1993 e Rickettsia africae 

Kelly et al, 1996, por exemplo (Parola et al. 2013). 
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Em um dado ecotópo, a disponibilidade de espécies de hospedeiros bem 

como sua suscetibilidade a infecções por riquétsias e a infestações por carrapatos 

pode variar no espaço e ao longo do tempo. Além desta dinâmica, riquétsias do 

GFM envolvendo múltiplos grupos de vetores e mamíferos podem coexistir na 

mesma área, compartilhando ou não de elementos epidemiológicos (Rudakov et al. 

2003). Os diferentes tipos de atividades humanas e sua conexão com a atividade 

sazonal dos carrapatos influenciam a manifestação epidêmica da riquetsiose no foco 

natural. Todos estes fatores contribuem para o aumento da complexidade da 

epidemiologia das riquetsioses.  

No Brasil foram assinaladas ao menos cinco espécies patogênicas do gênero 

Rickettsia, sendo duas delas, Rickettsia sp. str. Atlantic rainforest e Rickettsia 

rickettsii (Wolbach, 1919) Brumpt, 1922, consideradas as mais importantes 

epidemiologicamente (Labruna et al. 2011; Szabó et al. 2013; Parola et al. 2013). 

 Rickettsia sp. str. Atlantic rainforest foi assinalada nas regiões Sul, Nordeste, 

Centro-Oeste e parte da região Sudeste. Nos estados de Santa Catarina, Rio 

Grande do Sul, Bahia, Ceará, Mato Grosso e São Paulo, em áreas menos 

degradadas de Mata Atlântica, porém não houve a ocorrência de casos fatais 

(Sabatini et al. 2010; Silva et al. 2011; Witter et al. 2015; Moerbeck et al. 2016; 

Vizzoni et al. 2016; Oliveira et al. 2016a; Melo et al. 2016). 

Rickettsia rickettsii é considerada a espécie mais patogênica e está 

assinalada principalmente na Região Sudeste do país, onde acontece a maioria 

quase absoluta dos casos fatais (Gehrke et al. 2009; Moura-Martiniano et al. 2014; 

Szabó et al. 2013; Oliveira et al. 2016a). No período de 1997 a 2009, somente no 

Estado de São Paulo foram registrados 45,1% do total de falecimentos por FMB em 

todo o país (Del Fiol et al 2010). 

Rickettsia felis, entre as espécies patogênicas relatadas em território nacional, 

apresenta ampla distribuição, sendo assinalada nas cinco regiões do país, e está 

fortemente associada à vetoração por Ctenocephalides felis (Bouché 1835) (Parola 

et al. 2013, Horta et al. 2014, Moura-Martiniano et al. 2014), havendo, ao menos, um 

caso associado a essa riquétsia no Brasil (Raoult et al. 2001). Contudo, não há 

confirmação de novos casos associados a R. felis no país. Igualmente, Rickettsia 

parkeri Lackman et al. 1965, espécie sabidamente patogênica, já foi assinalada no 

Brasil sem, contudo, haver comprovação de sua importância epidemiológica no 

território nacional (Parola et al. 2013; Weck et al. 2016).  
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Outra espécie, Rickettsia amblyommatis (= R. amblyommii, Karpathy et al. 

2016), considerada com potencial patogênico, tem sido comumente encontrada em 

algumas espécies de carrapatos do gênero Amblyomma no hemisfério ocidental 

(Karpathy et al. 2016). No Brasil, R. amblyommatis tem sido assinalada nos estados 

de Rondônia, Pará, Mato Grosso, São Paulo, Bahia, Minas Gerais e Ceará, no 

entanto, não há até o momento casos clínicos associados a esta riquétsia em 

território nacional (Labruna et al. 2004a; Lopes et al. 2014; Nunes et al. 2015; Melo 

et al. 2016). 

No Brasil, algumas espécies de carrapatos foram incriminadas na participação 

de ciclos epidêmicos de riquétsias patogênicas, caso das espécies Amblyomma 

ovale (Kock 1844), Amblyomma aureolatum (Pallas 1772) e Amblyomma sculptum 

Berlese 1888 (Guedes et al. 2005; Szabó et al. 2013; Pinter et al. 2016; Vizzoni et al. 

2016). 

Amblyomma ovale parece ser o principal vetor envolvido no ciclo epidêmico 

de Rickettsia sp. str. Atlantic rainforest, alimentando-se de cães residentes em áreas 

próximas de áreas naturais dos estados de Ceará, São Paulo, Santa Catarina e Rio 

Grande do Sul, podendo, dessa forma, entrar em ambiente antrópico e infestar 

humanos (Szabó et al. 2001; Labruna et al. 2005; Szabó et al. 2006; Sabatini et al. 

2010; Szabó et al. 2013; Moerbeck et al. 2016; Vizzoni et al. 2016). 

Amblyomma aureolatum é apontado como vetor de R. rickettsii em ao menos 

um foco, na região Metropolitana de São Paulo, envolvendo cães e humanos que 

vivem próximos às bordas de Mata Atlântica (Pinter et al. 2016). Entretanto, o 

principal ciclo de R. rickettsii parece ocorrer em região de Cerrado e áreas 

degradadas do bioma Mata Atlântica, envolvendo capivaras, equinos, cães e A. 

sculptum (Szabó et al. 2013); considerada a espécie de carrapato de maior impacto 

na saúde pública por ser associada a maioria dos óbitos por FM no Brasil (Guedes 

et al. 2005; Matias et al. 2015; Oliveira et al. 2016a). A espécie Amblyomma 

dubitatum Neumann 1899, contudo, permanece tendo participação indeterminada 

como vetor de R. rickettsii e de demais riquétsias patogênicas, sendo até momento 

comumente infectado por R. bellii (Szabó et al. 2013). 

Amblyomma sculptum faz parte das espécies que constituem o complexo 

Amblyomma cajennense, com distribuição no norte da Argentina, Bolívia e Paraguai, 

expandindo-se para os estados brasileiros do Paraná, Mato Grosso do Sul, Mato 

Grosso, Goiás, Minas Gerais, Rio de Janeiro, São Paulo, Espírito Santo, Bahia, 
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Tocantins, Maranhão, Piauí e Pernambuco (Nava et al. 2014; Martins et al. 2016). 

Amblyomma cajennense s.s., outra espécie do complexo A. cajennense, ainda sem 

associação com a ocorrência de casos de FM, é encontrada na Região Amazônica 

da América do Sul (Venezuela, Guianas e no Brasil). No Brasil, ocorre na Região 

Norte, nos estados do Pará, Tocantins e Rondônia, na Região Nordeste, no estado 

do Maranhão e Região Centro-Oeste nos estados de Goiás e Mato Grosso (Martins 

et al. 2016). Contudo, uma fêmea de A. cajennense s.s. foi encontrada em 

Porangatu, município do extremo Norte do estado de Goiás, divisa com o estado do 

Tocantins (Martins et al. 2016). Essa sobreposição de espécies próximas 

morfologicamente pode levar à confusão diagnóstica e erro no entendimento 

epidemiológico sobre a ocorrência de vetores e espécies circulantes de riquétsias.    

Neste contexto, a transmissão de riquétsias nos diferentes espaços 

geopolíticos brasileiros, em sua complexidade morfoclimática, deve ser avaliada em 

busca do reconhecimento dos possíveis vetores de FM que possam influenciar o 

risco de infecção em determinada área pela competência vetorial e/ou manutenção 

da circulação de riquétsias em áreas de transmissão, risco, alerta, predisposta ou 

silenciosa, apoiando as ações básicas de saúde (Pinter et al. 2016).  

Apesar da confirmação de casos de FM em diversos municípios dos estados 

brasileiros, assim como a circulação de riquétsias patogênicas em parte de essas 

áreas, ainda é incipiente o conhecimento relacionado à caracterização do ciclo 

enzoótico e epidêmico desses bioagentes na região do Cerrado brasileiro, o que 

inviabiliza o correto direcionamento das políticas de saúde pública.  

No estado de GO, estudos sorológicos evidenciaram a circulação de 

riquétsias em animais silvestres, cães, equinos e humanos (Martins 2009; Reis 

2012; Martins; Sousa-Martins 2014), com casos confirmados a partir de 2012 

(Martins e Sousa-Martins 2014; Oliveira et al. 2016a; Sistema de Informação de 

Agravos e Notificação - SINAN 2017). As principais manifestações clínicas em GO 

são diferentes de aquelas registradas para outros focos, com destaque para o 

sintoma de hepatoesplenomegalia (Oliveira et al. 2016a) e o ciclo de transmissão de 

riquétsias até o momento é desconhecido.  

O Serviço de Referência Nacional em Vetores de Riquetsioses, do Instituto 

Oswaldo Cruz / Fiocruz, em parceria com o Ministério da Saúde e a Secretaria de 

Saúde do estado de Goiás, tem participado da investigação de aglomerados 

recentes de casos notificados (2013-2016), analisando potenciais vetores coletados 
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em diferentes municípios de quatro das cinco regiões do estado, detectando 

diferentes espécies de vetores infectados, destacando-se a infecção de Amblyomma 

cajennese s.l. e A. dubitatum em áreas com casos confirmados, sem, contudo, haver 

confirmação das espécies de riquétsias circulantes.  

A análise da circulação de riquétsias e vetores nas áreas de foco de FM ou 

com notificação de casos, pode permitir um melhor entendimento do cenário eco-

epidemiológico, viabilizando medidas preventivas e ações em saúde para o controle 

da FM em essas áreas. 

1.1 Complexo Amblyomma cajennense  

Durante muitos anos o nome Amblyomma cajennense (Fabricius 1787) foi 

utilizado para designar uma única espécie. No entanto, Beati et al. (2013), já 

demonstrava evidências de especiação alopátrica entre indivíduos de A. cajennense. 

Para tanto, considerou dados moleculares e análises filogenéticas que apontaram A. 

cajennense como grupo monofilético e que poderia ser separado em seis unidades 

filogenéticas de acordo com composições específicas de haplótipos e seus 

respectivos habitats. Beati et al. (2013) apontavam, portanto, evidências 

congruentes de que A. cajennense era um complexo de seis espécies que 

hipoteticamente teriam iniciado um processo de especiação durante o Mioceno com 

o soerguimento dos Andes e consequente alteração do clima e ecologia da região 

neotropical. 

Nava et al. (2014) com base em dados morfológicos, corroborou as 

evidências de Beati et al. (2013), demonstrando que A. cajennense é um complexo 

de seis espécies, distribuídas do sul dos estados Unidos à América do Sul, tendo 

como ressalva, Chile e Uruguai. Algumas espécies estão restritas a um território 

isolado, caso de Amblyomma interandinum Beati et al. 2014, até o momento referida 

somente no Peru, e de Amblyomma patinoi Labruna et al. 2014, relatado na região 

Andina da Colômbia, sendo incriminado como vetor de R. rickettsii e envolvido nos 

casos de FM confirmados neste país (Faccini-Martínez et al. 2015). Por outro lado, 

algumas espécies estão amplamente distribuídas por uma longa faixa territorial do 

continente Americano, como, por exemplo, Amblyomma mixtum Koch 1844, 

estendendo-se do sul dos estados Unidos (Texas) até a Colômbia (Nava et al. 2014; 

Rivera-Páez et al. 2016). 
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Amblyomma tonelliae Nava et al. 2014 ocupa os territórios da Argentina, 

Bolívia e Paraguai, onde também ocorre A. sculptum, evidenciando a simpatria de 

essas espécies. No entanto, o processo de sobreposição pode ocorrer entre outras 

espécies do complexo, especialmente aquelas onde existe a interseção de nichos 

ecológicos. É o caso, por exemplo, de A. sculptum e A. cajennense s.s. no Brasil. 

Assim A. cajennense s.s. é relatada para a região Amazônica, estendendo-se 

até a Guiana Francesa, Suriname, Guiana e Venezuela e A. sculptum ocorre nas 

regiões Sudeste, Nordeste, Centro Oeste e parte Sul do Brasil (Nava et al. 2014; 

Martins et al. 2016).  

Martins et al. (2016) verificou que as áreas de sobreposição entre as duas 

espécies A. sculptum e A. cajennense s.s., não estão restritas às áreas de mata, 

mas abrangem partes do bioma Cerrado. São relatadas até o momento três áreas 

de sobreposição, sendo uma restrita ao estado do Mato Grosso, outra estendendo-

se de Rondônia até Mato Grosso e uma terceira área de transição entre o estado de 

Tocantins e Goiás. No entanto, é possível que existam novas áreas de sobreposição 

ainda desconhecidas. A descoberta dessas áreas pode possibilitar uma maior 

compreensão da dinâmica de distribuição de A. cajennense s.s. e A. sculptum, em 

busca de quais fatores estão modulando os parâmetros de distribuição de ambas as 

espécies, principalmente de A. sculptum, em detrimento de sua competência 

vetorial. Portanto, estudos que envolvam a distribuição de A. cajennense s.s. e A. 

sculptum podem contribuir para o entendimento do cenário epidemiológico atual da 

FM, principalmente nos estados brasileiros que recentemente confirmaram seus 

primeiros casos da doença, a exemplo de Goiás, Rondônia, Pernambuco e Mato 

Grosso do Sul (Sistema de Informação de Agravos e Notificação - SINAN 2017). 

 

1.1.1 Amblyomma sculptum e Febre Maculosa no Brasil 

 

 Atualmente, a FM é responsável por números consideráveis de óbitos no 

Brasil, com uma taxa de letalidade de 85%, principalmente por tratar-se de uma 

doença multissistêmica, de início súbito e sintomatologia inespecífica, além de ser 

considerada doença negligenciada (Araújo et al. 2016). Somente entre os anos de 

2001 e 2015 foram totalizados 1540 casos confirmados de FM em diferentes regiões 

do Brasil (Sistema de Informação de Agravos e Notificação – SINAN 2017).  



 

7 

 

 A doença ocasionada pela R. rickettsii no Brasil é denominada de Febre 

Maculosa Brasileira (FMB). Considerando os dados das áreas de casos confirmados 

de FMB e os estudos de distribuição das espécies do complexo A. cajennense, é 

possível avaliar que desde os primeiros casos de FMB relatados para os estados de 

São Paulo, Minas Gerais e Rio de Janeiro (Dias; Martins 1938; Del Fiol et al. 2010), 

A. sculptum estava envolvido nestes cenários epidemiológicos como principal vetor 

de R. rickettsii (Martins et al. 2016). A participação de A. sculptum na transmissão de 

R. rickettsii é comprovada para toda a região sudeste do Brasil e norte do Paraná 

(Parola et al. 2013; Oliveira et al. 2016b).  

Estudos associam o avanço da FM ao aumento de áreas degradadas, 

viabilizando dessa forma a aproximação da população humana com áreas de 

entorno de borda de fragmentos florestais, possibilitando a entrada do homem em 

área silvestre e o contato com riquétsias envolvidas nos ciclos enzoóticos, dessa 

forma possibilitando novos ciclos da doença, onde o homem é o hospedeiro 

acidental (Araújo et al. 2016). Martins et al. (2016), faz uma associação com a 

frequente presença de A. sculptum nessas áreas degradadas, apontando para a 

adaptação desse vetor ao ambiente antropizado, facilitando o surgimento de 

possíveis novos focos de FM. 

A presença de A. sculptum dos estados de Goiás, Rondônia, Pernambuco e 

Mato Grosso do Sul, foi comprovada. A. sculptum é comprovadamente vetor 

competente de R. rickettsii, mas há registros de outras riquétsias detectadas nesta 

espécie de carrapato, caso de R. amblyommatis (Nunes et al. 2015), levantando a 

possibilidade de que A. sculptum possa estar envolvido em outros ciclos de 

riquétsias patogênicas até o momento desconhecidos. Contudo, R. rickettsii 

apresenta uma estreita interação parasitária com A. sculptum o que dificultaria a 

participação dessa espécie de carrapato no ciclo de outras riquétsias patogênicas e 

também como vetor competente das mesmas. 

 No caso do estado de Goiás, embora existam casos confirmados de FM, não 

foi assinalada até o momento a circulação de R. rickettsii em A. sculptum, assim 

como em nenhum outro vetor, portanto, fazendo-se necessário novos estudos neste 

sentido. 
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2 OBJETIVOS  

2.1 Objetivo Geral 

Analisar a biodiversidade de potenciais vetores e riquétsias em áreas de 

interesse epidemiológico para Febre Maculosa (FM) no estado de Goiás, bioma 

Cerrado, Brasil. 

2.2 Objetivos Específicos 

1. Identificar a composição da fauna de potenciais vetores nas áreas de estudo.  

2. Detectar a circulação de riquétsias nas áreas de estudo.  

3. Identificar as espécies de riquétsias circulantes nas áreas de estudo.  

4. Caracterizar as espécies do complexo A. cajennense circulantes dentro do estado 

de Goiás e a sua relação com riquétsias patogênicas. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 Área de estudo e coleta de ectoparasitos  

Os ectoparasitos foram coletados em áreas de vigilância de ambiente ou 

investigação de casos de FM no estado de Goiás. Foram incluídos 14 municípios 

distribuídos em quatro grandes macrorregiões do estado (Figura 1). 

 

 

 

 

 

 

As coletas foram realizadas no período de novembro de 2014 a março de 

2016, em parceria com a Secretaria Estadual de Saúde de Goiás, em região urbana, 

rural e silvestre, tanto em ambiente como em hospedeiros vertebrados. As unidades 

Figura 1 - A: Mapa do Brasil destacando o estado de Goiás; B: Mapa demonstrando 

as áreas de coleta de ectoparasitos no Cerrado brasileiro, estado de Goiás, Brasil. 

VI, VII marcam as áreas de vigilância ambiental, e I-V, VIII-XIV indicam as áreas de 

investigação de casos de febre maculosa. 

 

LEGENDA 
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amostrais de coletas foram constituídas por espécimes oriundos de um mesmo 

hospedeiro ou ambiente (Figura 2).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

3.2 Diagnose de potenciais vetores de riquétsias 

Os ectoparasitos foram encaminhados para o Laboratório de Referência 

Nacional em Vetores das Riquetsioses, do IOC/Fiocruz, onde foram triados e 

identificados segundo as chaves dicotômicas de Amorim e Serra-Freire (1999) para 

larvas; Durden e Keirans (1996), Martins et al. (2010, 2016) para ninfas; Aragão e 

Fonseca (1961) e Barros-Battesti et al. (2006) para adultos de carrapatos. As pulgas 

Figura 2 - Fotos da coleta de ectoparasitos em hospedeiro ou ambiente em áreas 

de vigilância ou de casos confirmados de FM, no período de novembro de 2014 a 

março de 2016, estado de Goiás – A: técnica de arrasto; B: técnica de atração por 

CO2 (gelo seco); C: catação manual em hospedeiros vertebrados. Fonte: Arquivo 

LIRN.  
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 B 
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foram identificadas com base na chave de Bicho e Ribeiro (1998) e de Linardi e 

Guimarães (2000), para ácaros chaves de Fonseca (1957/58), Tripton (1960), Evans 

e Till (1966), Furman (1972), Krantz e Walter (2009).  

3.3 Análises Morfológicas 

As fêmeas de A. sculptum e A. cajennense s.s. foram separadas 

morfologicamente com base no formato da abertura genital, como descrito nos  

trabalhos de Nava et al. (2014) e Martins et al. (2016). As fêmeas de A. sculptum 

apresentam abertura genital em forma de “U” e as fêmeas de A. cajennense s.s. 

abertura genital em forma de “V”.  

Ninfas do complexo A. cajennense foram identificadas seguindo o protocolo 

estabelecido por Martins et al. (2014) para separar A. sculptum e A. cajennense s.s. 

com base na relação largura do escudo/ comprimento do escudo (< 1,3 µm A. 

cajennense s.s. / > 1,3 µm A. sculptum). 

Larvas e machos, que ainda não dispõem de protocolos para separar 

espécimes de A. sculptum e A. cajennense s.s. e demais exemplares do complexo 

A. cajennense cuja análise morfológica foi inespecífica ou inconclusiva, atribuímos a 

denominação A. cajennense s.l., seguindo Martins et al. (2016). 

3.4 Análises Moleculares 

Amostras de exemplares identificados morfologicamente, bem como aqueles 

sem diagnose específica, foram caracterizadas molecularmente, como forma de 

corroborar os resultados obtidos na análise morfológica ou acrescentar novos dados 

à identificação desses espécimes. 

 

3.4.1 Caracterização molecular de espécimes do complexo Amblyomma 

cajennense 

Extração: Espécimes do complexo A. cajennense foram encaminhados 

individualmente para a extração total de DNA genômico (DNAg) (Aljanabi; Martinez 

1997). Em conformidade com a técnica, o espécime foi macerado e posteriormente 
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adicionados 400 μl de buffer A (NaCl 0,4M; EDTA 2mM pH 8,0; Tris HCl10 mM 

pH8,0). Depois acrescentados 40μl de SDS 20% e 8μl de Proteinase K (20mg/ml), 

em seguida misturados no vortex e incubados a 55-56ºC por 1 hora. Após o período 

de incubação foram adicionados 300μl de NaCl 6M (ou 360μl de NaCl 5M) e 

expostos ao Vortex por 30s. As amostras foram centrifugadas a 10000 rpm/30 min. e 

o sobrenadante transferido para um novo tubo, onde foram precipitadas com igual 

volume de isopropanol por 1 hora à – 20ºC, etapa na qual o material pôde ficar 

várias horas (over night) no freezer, aguardando a continuação do processo. Por 

conseguinte o material foi centrifugado a 10000rpm / 10min. à 4ºC e o sobrenadante 

desprezado. Após esta etapa foi adicionado ao material aproximadamente 400 μl de 

etanol 70º GL e o pellet lavado. Em seguida, o material foi centrifugado a 10000 rpm/ 

10min. O sobrenadante resultante foi desprezado e o tubo invertido sobre o papel 

toalha para secar por aproximadamente 30 min. O pellet foi ressuspendido em 25μl 

de H2O milliQ e para o término da extração o material foi encaminhado à PCR ou 

estocado a - 20º C. 

Amplificação: Para a caracterização molecular dos espécimes do complexo A. 

cajennense os ectoparasitos foram submetidos à Reação em cadeia da polimerase 

(PCR), onde foi amplificado fragmento do gene mitocondrial Citocromo Oxidase 

subunidade II (COII) (Tabela 1), de acordo com a metodologia descrita na literatura 

(Bitencourth et al. 2016). 

Eletroforese: As amostras contendo fragmentos de DNA amplificados foram 

submetidas à eletroforese (89 volts por 90 minutos) em gel de agarose a 2%, 

coradas por brometo de etídio (Sambrook; Russell 2001). Posteriormente, os géis 

foram examinados em scanner de gel, com luz ultravioleta (UV), para observação 

dos fragmentos de DNA amplificados. 

 

 

 

 

Iniciador Sequência de nucleotídeo (5'- 3') Fragmento (pb) Referência

 Citocromo Oxidase AcCOXIIF AATGTYTGRTTWARTCGNCCTGGRA

 subunidade II AcCOXIIR AAATTCWCCHATYATRSARCAAAT
COII 501 Bitencourth et al. 2016

Gene

 

 

Tabela 1 - Oligonucleotídeo utilizado no presente trabalho para caracterização 

molecular de espécimes do complexo Amblyomma cajennense. 

COII = Citocromo Oxidase subunidade II 
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Também foi realizada PCR de alíquotas contendo pool de larvas e ninfas, a 

fim de verificar a identidade desses espécimes, no entanto, este resultado não foi 

utilizado para caracterizar espécimes do complexo A. cajennense no estado de 

Goiás, utilizando-se para esta finalidade alíquotas contendo espécime único. 

 

3.4.2 Pesquisa de riquétsias 

Extração: Para pesquisa e identificação das riquétsias, seguiu-se a técnica descrita 

acima de Aljanabi e Martinez (1997). As amostras foram definidas por espécime 

único ou reunidos em grupo (pool), segundo o estádio e/ou sexo.  

Amplificação: A pesquisa de genes de riquétsias foi realizada, em todas as 

amostras, através da PCR. As amplificações foram executadas utilizando iniciadores 

e protocolos disponíveis na literatura (Tabela 2). 

 

 

  

Iniciador Sequência de nucleotídeo (5'- 3') Fragmento (pb) Referência

CS2-78 GCAAGTATCGGTGAGGATGTAAT

CS2-323 GCTTCCTTAAAATTCAATAAATCAGGAT

Rr  190.70p ATGGCGAATATTTCTCCAAAA

Rr  190.602n AGTGCAGCATTCGCTCCCCCT

120-M59 CCGCAGGGTTGGTAACTGC

120-807 CCTTTTAGATTACCGCCTAA

D1738f GTA TCT GAA TTA AGC AAT GCG

D2482r CTA TAA CAG GAT TAA CAG CG

D1219f CCA AAT CTT CTT AAT ACA GC

D2482r CTA TAA CAG GAT TAA CAG CG

Sekeyova et al. 2001

Sekeyova et al. 2001

Gene

Rickettsia  sp.    

(Gênero específico)

Regnery et al. 1991

Labruna et al. 2004glt A

omp  A 532

401

Rickettsia  sp. GFM          

Rickettsia  sp. GFM + 

GT          
omp B 862 Roux e Raoult 2000

657

Rickettsia  spp.

Rickettsia  spp.

Gene  D 744

Gene  D
 

 

 

Eletroforese: Após a PCR, as amostras foram submetidas à eletroforese (89 volts 

por 90 minutos) em gel de agarose 2%, coradas por brometo de etídio (Sambrook; 

Russell 2001). Posteriormente, os géis analisados com auxílio de luz UV. 

 

Tabela 2 – Oligonucleotídeos utilizados no presente trabalho para detecção de 

riquétsias. 

GFM = Grupo Febre Maculosa; GT = Grupo Tifo. 
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3.4.3 Purificação, sequenciamento do DNA e edição de sequências 

Purificação: Os amplicons que corresponderam ao tamanho de produto amplificado 

esperado foram purificados com o Kit Nucleospin Extract II (Macherey-Nagel), de 

acordo com o manual do fabricante. 

 

Sequenciamento do DNA: As reações de sequenciamento das amostras 

purificadas foram executadas na Plataforma de sequenciamento de DNA da 

FIOCRUZ/ RJ, utilizando o BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing kit, de acordo 

com as recomendações do fabricante. Nessas reações foram utilizados os mesmos 

iniciadores empregados na PCR, para determinação das sequências em ambas as 

direções (3’-5’ e 5’-3’). Posteriormente, as amostras foram precipitadas, 

ressuspendidas em formamida e aplicadas em sequenciador automático ABI 3730. 

 

Edição de sequências: As sequências obtidas para cada gene foram editadas e 

consenso geradas no programa ChromasPro 1.5 (Technelysium, Queensland, 

Australia). Em seguida, identificadas por avaliação de similaridade, através de 

análise comparativa com as sequências depositadas no banco de dados GenBank, 

com auxílio do programa BLASTN (National center for Biotechnology Information 

2016). Todas as sequências obtidas no presente trabalho foram depositadas no 

GenBank sob os números de acesso KY753097 - KY753130. 

 

3.4.4 Análise Filogenética 

Para caracterizar molecularmente e entender a relação entre os diferentes 

espécimes do complexo A. cajennense estudados, frente ao conhecimento 

disponível na literatura, as sequências geradas e sequências disponíveis no 

Genbank, para o gene COII, foram submetidas à reconstrução filogenética por 

análise de Máxima Verossimilhança no programa PhyML 3.0 (Guindon et al. 2010), 

utilizando o modelo evolutivo HKY+G, indicado pelo programa MEGA versão 6.0 

(Tamura et al. 2013). Valores de confiança nos ramos internos foram estimados com 

o teste aLRT (approximate likelihood ratio test) com 1000 réplicas (Anisimova e 

Gascuel 2006). Como grupo externo foi utilizado Amblyomma sphenodonti 

(Dumbleton 1943). 
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Para aprofundar o conhecimento de identificação das riquétsias, foi realizada 

reconstrução filogenética, para cada gene, utilizando a mesma análise e critérios 

empregados na reconstrução filogenética de A. cajennense s.l., onde para os genes 

gltA e ompA foi empregado na reconstrução o modelo evolutivo T92+G e para o 

ompB GTR+G. Para gerar maior robustez na identificação das riquétsias detectadas 

no atual trabalho, foi feita reconstrução filogenética concatenada para os genes gltA, 

ompA e ompB, empregando o modelo evolutivo T92+G. Para reconstrução 

filogenética das riquétsias procurou-se utilizar sequências a partir de genomas 

completos. Quando não havia genoma completo foram utilizadas sequências 

parciais.  

Os números de acesso das sequências do GenBank utilizadas nas árvores 

filogenéticas dos espécimes do complexo A. cajennense e das riquétsias, foram 

organizados em duas tabela, as quais encontram-se no Anexo D. 

 

3.4.5 Frequência Mínima de Vetores Infectados (FMVI) 

No presente trabalho a FMVI foi calculada para cada espécie mediante os 

resultados obtidos na PCR (Burket et al. 1998). Este indicador permite inferir a 

frequência mínima de vetores infectados de uma determinada espécie para cada 

área estudada. 

  FMVI = nº de amostras positivas para cada espécie 

         nº total de vetores de cada espécie 

 

3.5 Confecção dos mapas de distribuição dos espécimes do complexo 

Amblyomma cajennense e das riquétsias identificadas 

 Para a confecção dos mapas de distribuição de A. cajennense s.s. e A. 

sculptum foram utilizadas as coordenadas dos espécimes de cada amostra em que 

foram realizadas a análise morfológica e também dos espécimes submetidos à 

análise molecular.  

Os shape files utilizados foram obtidos no site do IBGE (www.ibge.gov.br) = (i) 

estados do Brasil, (ii) Principais municípios, Biomas e recursos hídricos do estado de 

Goiás (iii) Biomas e relevo do estado de Goiás. O Programa utilizado na confecção 

dos mapas foi o Qgis “Las Palmas” versão 2.18 (http://qgis.org/en/site/ ). Os mapas 

http://qgis.org/en/site/
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foram confeccionados utilizando os recursos (plugins do Qgis) Open Layers - Big 

Maps - Bing Aerial e OSM Land TF Outdoors. 



 

17 

 

4 RESULTADOS 

4.1 Resultado da triagem e identificação dos ectoparasitos coletados 

Foram coletados, triados e identificados um total de 5.294 ectoparasitos, entre 

carrapatos, ácaros e pulgas (Tabela 3).  

 

Ano LL NN (♂♂) (♀♀) Total de exemplares por espécie

2014 0 0 0 2 2

30 0 6 44 80

0 0 0 1 1

163 17 69 22 271

41 0 0 8 49

0 0 0 1 1

0 0 3 0 3

0 1 0 0 1

217 0 0 0 217

0 0 2 5 7

16 1 2 120 139

0 0 0 3 3

666 660 120 38 1484

2224 129 18 8 2379

0 0 0 1 1

572 0 8 32 612

0 0 14 25 39

0 0 0 1 1

0 0 0 2 2

0 0 0 2 2

3929 808 242 315 5294

Amblyomma sculptum

Amblyomma cajennense s.s.

Amblyomma cajennense s.s.

TOTAL

Xenopsylla sp.

Androlaelaps  sp.

Ctenocephalides felis

2016

Amblyomma rotundatum

Rhipicephalus sanguineus

Amblyomma cajennense s.l.

Amblyomma dubitatum

Rhipicephalus (Boophilus) microplus

Amblyomma rotundatum

Anocentor nitens (= Dermacentor nitens )

Ctenocephalides felis

2015

Amblyomma parvum

Amblyomma naponense

Amblyomma nodosum

Ectoparasitos coletados e identificados

Amblyomma dubitatum

Amblyomma cajennense s.l.

Amblyomma sculptum

 

 

 

4.2 Resultado da análise morfológica dos espécimes do complexo Amblyomma 

cajennense 

 Abaixo estão listados os resultados da análise morfológica dos espécimes do 

complexo A. cajennense coletados no presente trabalho, seguidos dos seus 

respectivos hospedeiros/ ambiente, local de coleta e coordenadas. Estão grifados os 

municípios de origem dos espécimes. Em negrito e grifado estão às macrorregiões 

de Goiás e apenas em negrito o código de registro dos espécimes na coleção 

CAVAISC/ FIOCRUZ.  

 

Tabela 3 - Ectoparasitos coletados em áreas de vigilância de ambiente ou 

investigação de casos Febre Maculosa (FM) no estado de Goiás/ Brasil. 

 

LL - larvas / NN - ninfas / ♂♂ - machos / ♀♀ - fêmeas 
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Localidades e coordenadas do material obtido no presente estudo 

Macrorregião Centro Oeste de Goiás: Jandaia: LIC 6753 - 2 ♀♀ Amblyomma 

sculptum - Pasto (Rio Capivari - Fazenda Braveza) (-17.059277,-50.028783) / LIC 

6753 - 7 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Pasto (Rio Capivari - Fazenda Braveza) (-

17.059277,-50.028783) / LIC 6753 - 2 NN Amblyomma cajennense s.l. - Pasto (Rio 

Capivari - Fazenda Braveza) (-17.059277,-50.028783) / LIC 6753 - 113 LL 

Amblyomma cajennense s.l. - Pasto (Rio Capivari - Fazenda Braveza) (-17.059277,-

50.028783) / LIC 6754 - 20 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata (Rio Capivari - 

Fazenda Braveza) (-17.059277,-50.028783) / LIC 6754 - 22 ♀♀ Amblyomma 

sculptum - Mata (Rio Capivari - Fazenda Braveza) (-17.059277,-50.028783) Indiara: 

LIC 6752 - 1 ♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata (Rio Capivari) (-17.3167, -

50.1167) / LIC 6752 - 1 ♀ Amblyomma sculptum - Mata (Rio Capivari) (-17.3167, -

50.1167) Trindade: LIC 6759 - 1 ♂ Amblyomma cajennense s.l. - Myrmecophaga 

tridactyla (Central-Reg. IBAMA 286) (-16.645043, -49.497331) Goiânia: LIC 6751 - 2 

♀♀ Amblyomma sculptum - Hydrochoerus hydrochaeris - (Central- Jardim Goiás) (-

16.694256, -49.239415) / LIC 6751 - 7 NN Amblyomma cajennense s.l. - 

Hydrochoerus hydrochaeris - (Central- Jardim Goiás) (-16.694256, -49.239415) / LIC 

7282 - 1 ♀ Amblyomma sculptum - Mata - (Campus Samambaia - UFG) (-16.598773, 

-49.263759) / LIC 7283 - 10 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Campus 

Samambaia - UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7283 - 16 ♀♀ Amblyomma 

sculptum - Mata - (Campus Samambaia - UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7283 

- 7 LL Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Campus Samambaia - UFG) (-

16.598773, -49.263759) / LIC 7285 - 44 NN Amblyomma cajennense s.l. - Mata - 

(SINTUFG - Campus Samambaia / UFG) (-16.671897, -49.244404) / LIC 7285 - 102 

LL - Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (SINTUFG - Campus Samambaia / UFG) (-

16.671897, -49.244404) / LIC 7288 - 8 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata - 

(Campus Samambaia / UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7288 - 11 ♀♀ 

Amblyomma sculptum - Mata - (Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -

49.263759) / LIC 7288 - 1 N Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Campus 

Samambaia / UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7292 - 3 ♀♀ Amblyomma 

sculptum - Mata / Aviário / Horta - (Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -

49.263759) / LIC 7293 - 3 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Horta / Piscicultura - 

(Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7293 - 2 ♀♀ 

Amblyomma sculptum - Horta / Piscicultura - (Campus Samambaia/ UFG) (-
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16.598773, -49.263759) / LIC 7295 - 19 ♀♀ Amblyomma sculptum - Canavial - 

(Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7295 - 23 ♂♂ 

Amblyomma cajennense s.l. - Canavial - (Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -

49.263759) / LIC 7295 - 30 LL Amblyomma cajennense s.l. - Canavial - (Campus 

Samambaia/ UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7296 - 13 ♂♂ Amblyomma 

cajennense s.l. - Bananal - (Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -49.263759) / 

LIC 7296 - 15 ♀♀ Amblyomma sculptum - Bananal - (Campus Samambaia/ UFG) (-

16.598773, -49.263759) / LIC 7296 - 3 NN Amblyomma cajennense s.l. - Bananal - 

(Campus Samambaia/ UFG) (-16.598773, -49.263759) / LIC 7297 - 36 ♂♂ 

Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Lago da Capivara - Campus Samambaia/ 

UFG) (-16.603884, -49.259627) / LIC 7297 - 52 ♀♀ Amblyomma sculptum - Mata - 

(Lago da Capivara - Campus Samambaia/ UFG) (-16.603884, -49.259627) / LIC 

7301 - 221 LL Amblyomma cajennense s.l. - Canavial - (Campus Samambaia/ UFG) 

(-16.598773, -49.263759) / LIC 7305 - 77 LL Amblyomma cajennense s.l. - Marsupial 

- (Aviário - Campus Samambaia/ UFG) (-16.600172, -49.275984) / LIC 7313 - 16 LL 

Amblyomma cajennense s.l. - Didelphis sp. - Goiânia (-16.666667, -49.25) Aparecida 

de Goiânia: LIC 6749 - 1 ♀ Amblyomma sculptum** - Myrmecophaga tridactyla - 

(Central - Aparecida de Goiânia) (-16.822510, -49.245431) / LIC 6749 - 1 ♀ 

Amblyomma cajennense s.s.** - Myrmecophaga tridactyla - (Central - Aparecida de 

Goiânia) (-16.822510, -49.245431) / LIC 6749 - 13 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - 

Myrmecophaga tridactyla - (Central - Aparecida de Goiânia) (-16.822510, -

49.245431) / LIC 6749 - 4 ♀♀ Amblyomma sculptum - Myrmecophaga tridactyla - 

(Central - Aparecida de Goiânia) (-16.822510, -49.245431) Bela Vista de Goiás: LIC 

6750 - 2 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Myrmecophaga tridactyla - (Central - Bela 

Vista de Goiás) (-16.972514, -48.955071) / LIC 6750 - 1 ♀ Amblyomma sculptum - 

Myrmecophaga tridactyla - (Central - Bela Vista de Goiás) (-16.972514, -48.955071). 

Macrorregião Nordeste de Goiás: Alto Paraíso de Goiás: LIC 6748 - 1 ♂ 

Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Povoado São Jorge- Velho) (-14.176611, -

47.813946). Macrorregião Norte de Goiás: Niquelândia: LIC 6755 - 1 ♀ 

Amblyomma sculptum - Mata - (Pousada Vida de Peixe - Lago Serra da mesa) (-

14.065766, -48.360898) / LIC 6755 - 3 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata - 

(Pousada Vida de Peixe - Lago Serra da mesa) (-14.065766, -48.360898) / LIC 6756 

- 2 ♂♂ Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Cachoeira - Lago Serra da mesa) (-

14.463986, -48.456796) / LIC 6756 - 3 ♀♀ Amblyomma sculptum - Mata - 
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(Cachoeira - Lago Serra da mesa) (-14.463986, -48.456796) / LIC 6757 - 1 ♂ 

Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Pousada Vida de Peixe - Lago Serra da mesa) 

(-14.065766, -48.360898) / LIC 6758 - 2 ♀♀ Amblyomma sculptum - Mata - 

(Pousada Vida de Peixe - Lago Serra da mesa) (-14.065766, -48.360898) Bonópolis: 

LIC 8140 - 60 NN Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Fazenda São João da Mata 

- Córrego) (-13.635833, -49.81) / LIC 8141 - 21 NN Amblyomma cajennense s.l. - 

Mata - (Fazenda São João da Mata - Córrego) (-13.635833, -49.81) / LIC 8142 - 34 

NN Amblyomma cajennense s.l. - Mata - (Fazenda São João da Mata - Córrego) (-

13.635833, -49.81) / LIC 8142 - 3 ♀♀ Amblyomma cajennense s.s. - Mata - 

(Fazenda São João da Mata - Córrego) (-13.635833, -49.81). Macrorregião 

Sudeste de Goiás: Ipameri: LIC 8010 - 4 LL Amblyomma cajennense s.l. - Pasto - 

(Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri) (-17.720297, -48.167422) / LIC 8010 - 

228 NN Amblyomma cajennense s.l. - Pasto - (Chácara Camélia-Estrada de Ferro-

Ipameri) (-17.720297, -48.167422) / LIC 8012 - 2 LL Amblyomma cajennense s.l. - 

Pasto - (Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri) (-17.720297, -48.167422) / LIC 

8012 - 216 NN Amblyomma cajennense s.l. - Pasto - (Chácara Camélia-Estrada de 

Ferro-Ipameri) (-17.720297, -48.167422). 

 

** Foram encontrados um espécime fêmea de A. sculptum e outro espécime 

fêmea de A. cajennense s.s. em um mesmo hospedeiro M. tridactyla no município de 

Aparecida de Goiânia, macrorregião Centro Oeste de Goiás (LIC 6749). As fotos dos 

espécimes (visão dorsal), (visão ventral) e da abertura genital de A. cajennense s.s. 

na Figura 3 fêmea e de A. sculptum na Figura 4 . 

 As ninfas de três diferentes macrorregiões do estado de Goiás foram 

mensuradas, os resultados encontram-se na Tabela do Anexo A. No entanto, os 

resultados obtidos com base nas mensurações das ninfas (relação Larg./Compr.) 

foram inconclusivos. Dessa forma, todos os espécimes de ninfas submetidos à 

análise morfológica e que não obtivemos sequências dos mesmos, estes foram 

identificados como A. cajennense s.l. 
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Figura 3 - Fotos de espécime fêmea de Amblyomma cajennense s.s. coletado em 

Myrmecophaga tridactyla no município de Aparecida de Goiânia, estado de Goiás – 

A: Espécime fêmea de Amblyomma cajennense s.s. (visão dorsal); B: Espécime 

fêmea de Amblyomma cajennense s.s. (visão ventral); C: Abertura genital do 

espécime fêmea de Amblyomma cajennense s.s. 
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Figura 4 - Fotos de espécime fêmea de Amblyomma sculptum coletado em 

Myrmecophaga tridactyla no município de Aparecida de Goiânia, estado de Goiás – 

A: Espécime fêmea de Amblyomma sculptum (visão dorsal); B: Espécime fêmea de 

Amblyomma sculptum (visão ventral); C: Abertura genital do espécime fêmea de 

Amblyomma sculptum. 

A 

C 
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4.3 Resultado da análise molecular dos espécimes do complexo Amblyomma 

cajennense 

Foram submetidos 485 (24,52%) espécimes do complexo A. cajennense a 

PCR com o gene COII e foram obtidas dezoito sequências de A. sculptum, dessas, 

quinze foram utilizadas para caracterizar os espécimes do complexo A. cajennense 

nos municípios de Goiás, por tratar-se de amostras contendo espécime único 

(Tabela 4), as respectivas sequências encontram-se no Anexo B e Anexo C. Onze 

amostras apresentaram 99% de identidade com A. sculptum, três apresentaram 98% 

de identidade com A. sculptum e uma 97% de identidade com A. sculptum (Tabela 

4). 

A reconstrução filogenética dos espécimes de A. sculptum através do gene 

COII (Figura 5), apresentou resultados condizentes com a identificação de A. 

sculptum através de busca no BLASTN e também com a análise morfológica dos 

espécimes do complexo A. cajennense (Tabela 4). 

Foi possível comprovar a presença de A. sculptum em três macrorregiões do 

estado de Goiás, área de Cerrado. Somente no município de Goiânia, endêmico da 

FM, foram caracterizados quatro espécimes de A. sculptum, três fêmeas e uma ninfa 

(Tabela 4). Em Aparecida de Goiânia, município vizinho de Goiânia, foram 

caracterizados seis espécimes de A. sculptum, três machos e três fêmeas. No 

município de Trindade, também vizinho de Goiânia, foi caracterizado um espécime 

macho de A. sculptum (Tabela 4). 

Para a macrorregião Norte do estado, foi comprovada a presença de A. 

cajennense s.s. mediante análise morfológica de fêmeas do complexo A. cajennense 

oriundas do município de Bonópolis e a análise molecular possibilitou caracterizar a 

presença de A. sculptum em um dos municípios dessa região, precisamente 

Niquelândia. Ainda não há relatos de FM confirmados nesta região de Goiás (Tabela 

4). 

Na região Nordeste de Goiás foi caracterizada a presença de A. sculptum 

mediante um espécime macho, chamando a atenção para a circulação do vetor 

competente de R. rickettsii em uma região onde ainda não há casos confirmados de 

FM (Tabela 4). 
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Para a macrorregião sudeste do estado, onde também não há casos 

confirmados de FM, foi caracterizada a presença de A. sculptum no município de 

Ipameri (Tabela 4).  

Na filogenia inferida com base no gene COII é possível observar 

agrupamentos claramente definidos. O filodendograma da Figura 5 demonstra que a 

sequência do espécime de Alto Paraíso de Goiás (LIC 6747) é filogeneticamente 

próxima ao haplótipo H, haplótipo B e haplótipo D, do estado do Rio de Janeiro 

(Figura 5). 

As sequências obtidas, provenientes dos municípios de Jandaia (LIC 6753H), 

Goiânia (LIC 7311A, LIC 7285A, LIC 7287A e LIC 7298B), Ipameri (LIC 8010A), 

Aparecida de Goiânia (LIC 6749E, LIC 6749H, LIC 6749B, LIC 6749A e LIC 6751A) 

e Trindade (LIC 6759B), formam juntos um único agrupamento, e estão 

filogeneticamente próximas ao haplótipo C do estado do Rio de Janeiro (Figura 5). 

Sequências do município de Goiânia (7283B), Jandaia (LIC 6754Q) e 

Niquelândia (LIC 6758) agruparam e estão próximas em termos filogenéticos as 

sequências obtidas no GenBank dos estados do Rio de Janeiro e Mato Grosso 

(Figura 5). 

É possível, avaliar na filogenia inferida com base no gene COII, três 

diferentes agrupamentos filogenéticos de sequências provenientes de espécimes de 

A. sculptum oriundos de diferentes regiões do estado de Goiás. 

As sequências de A. sculptum obtidas no presente trabalho foram 

depositadas no GenBank, com os seguintes números de acesso: LIC 6749H 

(KY753097), 6751A (KY753098), LIC 6753H (KY753099), LIC 6759B (KY753100), 

LIC 7283B (KY753101), LIC 7285A (KY753102), LIC 7287A (KY753103), LIC 7298B 

(KY753104), LIC 7311A (KY753105), LIC 8010A (KY753106), LIC 6749C 

(KY753107), LIC 6749E (KY753108), LIC 6754Q (KY753109), LIC 6758 (KY753110), 

LIC 6749B (KY753111), LIC 6747 (KY753112), LIC 6749F (KY753113), LIC 6749A 

(KY753114). 
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Gene Amostra (LIC) Estádio Município Local Macrorregiões de GO Hospedeiro / Procedência  Identidade  (%) Nº de acesso no Genbank

6749A 1♂ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 98 KF787613

6749B 1♂ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 98 KF787613

6749C 1♂ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 99 KF787613

6749E 1♀ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 99 KF787613

6749F 1♀ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 99 KF614683

6749H 1♀ Aparecida de Goiânia Central - GO Centro Oeste Myrmecophaga  tridactyla Amblyomma sculptum 99 KF787613

6751A 1♂ Goiânia Central- Jardim de Goiás Centro Oeste Hydrochoerus hydrochaeris Amblyomma sculptum 99 KF787613

7285A 1♂ Goiânia SINTUFG Centro Oeste Mata Amblyomma sculptum 99 KF614683

7287A 1♂ Goiânia Campus Samambaia- UFG  Centro Oeste Ambiente Amblyomma sculptum 99 KF614683

7311A 1N Goiânia Aviário-Campus Samambaia-UFG  Centro Oeste Canis lupus familiaris Amblyomma sculptum 99 KF614683

6754Q 1♂ Jandaia Rio Capivari (margem) Centro Oeste Mata Amblyomma sculptum 99 KF614678

6759B 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Amblyomma sculptum 98 KF787613

6758 1♂ Niquelândia Pousada Vida de Peixe - Lago Serra da Mesa Norte Mata Amblyomma sculptum 97 KF614678

6747 1♂ Alto Paraíso de Goiás Povoado São Jorge-Velho Nordeste Mata Amblyomma sculptum 99 KF614680

8010A 1♀ Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Amblyomma sculptum 99 KF787613

CO II

 

 

Tabela 4 - Identificação, através de busca no BLASTN, de sequência parcial do gene Citocromo Oxidase subunidade II (COII) de 

amostras de espécimes únicos do complexo Amblyomma cajennense. 

♂ = Macho; ♀ = Fêmea; N = Ninfa 
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Figura 5 - Filogenia inferida por análise de Máxima Verossimilhança, de sequências 

parciais do gene mitocondrial Citocromo Oxidase subunidade II (490 pb), 

representando as relações entre amostras coletas em Goiás e espécies do 

complexo Amblyomma cajennense de diferentes locais das Américas. Os números 

sobre os ramos representam valores de suporte (70% cut-off). Os triângulos indicam 

as sequências obtidas neste estudo. 
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4.4 Resultado da caractetrização molecular das riquétsias 

Foram submetidos a PCR 734 (13, 86%) exemplares de ectoparasitos 

ditribuídos em 217 alíquotas para pesquisa de riquétsias. Uma tabela contendo a 

frequência absluta de vetores coletados (N), frequência de vetores submetidos a pcr 

para detecção de riquétsias (n) e seus respectivos hospedeiros, encontra-se no 

Anexo H. 

Na Tabela 5 estão relacionados os resultados apurados com base nas 

sequências obtidas de fragmentos dos genes gltA, ompA e ompB mediante busca no 

BLASTN da identidade (%) das riquetsias detectadas no presente trabalho. 

Entre as amostras consideradas positivas, nove amplificaram fragmento do 

gene gltA. A Figura 6 apresenta a respectiva árvore filogenética, na qual é possível 

identificar três diferentes espécies do gênero Rickettsia no estado de Goiás. Em 

duas dessas amostras provenientes do município de Gameleira, município endêmico 

da FM, cujo os espécimes de C. felis foram coletados em Canis lupus familiaris, 

foram detectadas R. felis (LIS 652 D / LIS 652 E). 

A reconstrução filogenética com base no fragmento de gene gltA, demosntrou 

ainda que R. bellii foi detectada em cinco amostras (LIC 8010E1, LIC 8010F1, LIC 

8010G1, LIC 8012K1, LIC 8012L1) de A. cajennense s.l. no  município de Ipameri 

(Figura 6). R. bellii também foi identificada em uma amostra (LIC 6754Z) oriunda do 

município de Jandaia, sendo este município próximo as áreas de casos confirmados 

da FM no estado de Goiás (Figura 6). As sequências de R. bellii provenientes de 

ambos os municípios Jandaia e Ipameri, formam um único agrupamento, com valor 

de suporte alto (100%), junto a sequência de R. bellii obtida no GenBank, como 

pode ser verificado na Figura 6. 

A riquétsia detectada na amostra LIC 6759A proveniente de Amblyomma 

nodosum (Neumann 1899), na árvore do gltA ficou filogeneticamente próxima a 

Rickettsia sp. strain. NOD e R. parkeri  foi incluída neste mesmo agrupamento 

(Figura 6). 
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Gene Amostra (LIC) Ectoparasito Estádio Município Local Macrorregiões de GO Hospedeiro / Procedência  Identidade  (%) Nº de acesso no Genbank

6754Z Amblyomma rotundatum 30LL Jandaia Rio Capivari (margem) Centro Oeste Mata Rickettsia bellii 98 CP000087

6759A Amblyomma nodosum 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Rickettsia africae 100 HQ335126.1

6759A Amblyomma nodosum 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Rickettsia parkeri 100 CP003341.1

6759A Amblyomma nodosum 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Rickettsia sibirica 100 KU310587

652D Ctenocephalides felis 1♀ Gameleira Fazenda Mucambinho-Mucambinho Norte Canis lupus familiaris Rickettsia felis 99 JQ674484

652E Ctenocephalides felis 1♂ Gameleira Fazenda Mucambinho-Mucambinho Norte Canis lupus familiaris Rickettsia felis 99 JQ674484

8010 E1  Amblyomma cajennense s. l. 3NN Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Rickettsia bellii 97 CP000087

8010 F1  Amblyomma cajennense s. l. 3NN Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Rickettsia bellii 97 CP000087

8010 G1  Amblyomma cajennense s. l. 3NN Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Rickettsia bellii 99 CP000087

8012 K1  Amblyomma cajennense s. l. 20LL Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Rickettsia bellii 100 EU826511

8012 L1  Amblyomma cajennense s. l. 20LL Ipameri Chácara Camélia-Estrada de Ferro-Ipameri Sudeste Pasto Rickettsia bellii 99 CP000087

6759A Amblyomma nodosum 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Rickettsia sp. 99 KP987310

652D Ctenocephalides felis 1♀ Gameleira Fazenda Mucambinho-Mucambinho Norte Canis lupus familiaris Rickettsia felis 99 AJ563398

6759A Amblyomma nodosum 1♂ Trindade Cental-Reg. IBAMA 286 Centro Oeste Myrmecophaga tridactyla Rickettsia parkeri 99 CP003341

652D Ctenocephalides felis 1♀ Gameleira Fazenda Mucambinho-Mucambinho Norte Canis lupus familiaris Rickettsia felis 99 KF056801

652E Ctenocephalides felis 1♂ Gameleira Fazenda Mucambinho-Mucambinho Norte Canis lupus familiaris Rickettsia felis 99 KF056801

glt A

omp A

omp B

Tabela 5 - Identificação através de busca no BLASTN das riquétsias detectadas por análise de sequências de nucleotídeos de 

fragmento dos genes ompA, gltA e OmpB. 

♂ = Macho; ♀ = Fêmea; LL = Larvas; NN = Ninfas 
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Figura 6 - Filogenia inferida através da reconstrução por Máxima Verossimilhança de sequências parciais do gene gltA de 

riquétsias. A árvore foi enraizada por midpoint root. Os números sobre os ramos representam valores de suporte (70% cut-off). Os 

triângulos indicam as sequências obtidas neste estudo. 
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Foi detectada a presença do gene ompA em duas amostras (LIC 6759A) e (LIS 

652D) (Tabela 5). Na filogenia inferida com base no gene ompA (Figura 7), é possível 

observar que a sequência proveniente da amostra LIC 6759A encontra-se no mesmo 

ramo da sequência obtida no GenBank de Rickettsia sp. str. NOD com alto valor de 

suporte (97%) e no mesmo agrupamento, R. parkeri (Figura 7). 

A partir da reconsrução filogenética com base em fragmento do gene ompB, 

também foi possível separar em um mesmo agrupamento a sequência obtida no presente 

trabalho do LIC 6759A e a sequência de Rickettsia sp. str. NOD obtida no GenBank 

(Figura 8).  

As sequências provenientes de duas amostras (LIS 652D / LIS 652E) de C. felis, 

coletados de Canis lupus familiaris no município de Gameleira, formaram um único 

agrupamento com a sequência de R. felis obtida no GenBank, com alto valor de suporte 

(100%) (Figura 8).  

Como forma de aumentar a resolução filogenética, as sequências obtidas dos 

fragmentos dos genes gltA, ompA e ompB, foram concatenadas e geraram um quarto 

filodendograma (Figura 9). Nessa árvore filogenética, a sequência obtida a partir da 

amostra LIC 6759A agrupa com sequências provenientes do GenBank de Rickettsia sp. 

str. NOD, com alto valor de suporte (98%), corroborando os resultados obtidos nos 

filodendogramas anteriores (Figura 9). 

As sequências de R. felis provenientes das amostras (LIS 652D / LIS 652E) 

formaram um único agrupamento com a sequência de R. felis obtida no GenBank (valor 

de suporte 93%), corroborando os resultados anteriores (Figura 9). 

As sequências de R. bellii oriundas de amostras dos municípios de Jandaia e 

Ipameri ficaram agrupadas e apresentaram filogenia próxima de R. bellii (Figura 9), com 

valor de suporte alto (100%) também corroborando os resultados dos filodendogramas do 

gltA, ompA e ompB. 

As sequências de organismos do gênero Rickettsia obtidas no presente trabalho 

encontram-se relacionadas no Anexo E, Anexo F e Anexo G e foram depositadas no 

GenBank, sob os seguintes números de acesso: gltA: LIC 6754Z (KY753117), LIC 6759A 

(KY753118), LIS 652D (KY753119), LIS 652E (KY753120), LIC 8010E1(KY753121), LIC 

8010F1 (KY753122), LIC 8010G1 (KY753123), LIC 8012K1 (KY753124), LIC 8012L1 

(KY753125), ompA: LIC 6759A (KY753126), LIS 652D ( KY753127), ompB: LIC 6759A 

(KY753128), LIS 652D (KY753129), LIS 652E (KY753130). 
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Figura 7 - Filogenia inferida através da reconstrução por Máxima Verossimilhança de sequências parciais do gene ompA de 

riquétsias. A árvore foi enraizada por midpoint root. Os números sobre os ramos representam valores de suporte (70% cut-off). Os 

triângulos indicam as sequências obtidas neste estudo. 
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Figura 8 - Filogenia inferida através da reconstrução por Máxima Verossimilhança de sequências parciais do gene ompB de 

riquétsias. A árvore foi enraizada por midpoint root. Os números sobre os ramos representam valores de suporte (70% cut-off). Os 

triângulos indicam as sequências obtidas neste estudo. 
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Figura 9 - Filogenia concatenada de sequências parciais dos genes gltA, ompA e ompB de riquétsia, inferida através de análise de 

Máxima Verossimilhança. A árvore foi enraizada por midpoint root. Os números sobre os ramos representam valores de suporte 

(70% cut-off). Os triângulos indicam as sequências obtidas neste estudo. 
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4.5 Frequência Mínima de Vetores Infectados (FMVI) 

 A frequência mínima de vetores infectados foi calculada mediante os resultados obtidos da análise molecular dos 

ectoparasitos obtidos no presente trabalho, em busca da detecção de possíveis riquétsias circulantes nas áreas de coleta. O 

resultado obtido encontra-se relacionado na Tabela 6. 

 

Tabela 6 - Frequência mínima de vetores infectados por riquétsia (%) de cada espécie de ectoparasito por município do estado de 

Goiás, Brasil, no período de novembro de 2014 a março de 2016. 

Gameleira Alto Paraíso Aparecida Bela Vista 

de Goiás  de Goiás  de Goiânia de Goiás

___ 0 0 0 ___ 0 0 0 0 0 0 0 0 0

___ ___ 0 ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ 0 0 0 ___ 0 0 0 0 0 0 0 0 7

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ 3 ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ 100 ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___

___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

0 ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ ___

33,33 ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

___ ___ ___ ___ ___ ___ ___ 0 ___ ___ ___ ___ ___ ___

CavalcanteBonópolisNiquelândia

Municípios

Amblyomma nodosum

Amblyomma naponense

Amblyomma parvum

Rhipicephalus (Boophilus) microplus

Amblyomma cajennense s. s.

Amblyomma dubitatum

Amblyomma rotundatum

Vetor
Ipameri

Dermacentor nitens

Ctenocephalides felis

Xenopsylla sp.

Goiânia Indiara Trindade Jandaia Piracanjuba

Androlaelaps sp.

Amblyomma sculptum

Amblyomma cajennense s. l.

Rhipicephalus sanguineus

Rio Quente

s.l.: sensu lato; s.s.: sensu stricto; "0" vetores presentes em determinado município, no entanto, que não apresentaram fragmentos de DNA de organismos do 

gênero Rickettsia; "___" Vetores ausentes neste município. 
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4.6 Mapas demonstrando os padrões de distribuição dos espécimes do 

complexo Amblyomma cajennense, áreas de circulação das riquétsias 

detectadas no presente trabalho e áreas de casos confirmados de FM (SINAN) 

 

 Foram confeccionados dois mapas para demonstrar os padrões de 

distribuição de A. cajennense s.s., A. sculptum e A. cajennense s.l., apontando os 

municípios onde foram detectadas as riquétsias no presente estudo e assim 

relacioná-los com as áreas de casos confirmados de FM no estado de Goiás (Figura 

10, Figura 11). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 10 - Mapa dos principais municípios, biomas e recursos hídricos do estado 

de Goiás, Brasil. Os pontos marcados no formato de circulo assinalam a presença 

de Amblyomma cajennense s.l., Amblyomma sculptum e Amblyomma cajennense 

s.s. identificados no presente estudo. Pontos marcados em losango referem-se às 

riquétsias identificadas no presente estudo e pontos marcados em estrela as áreas 

de casos confirmados de FM. 
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Figura 11 - Mapa dos biomas e relevo do estado de Goiás, Brasil. Os pontos 

marcados no formato de circulo assinalam a presença de Amblyomma cajennense 

s.l., Amblyomma sculptum e Amblyomma cajennense s.s. identificados no presente 

estudo. Pontos marcados em losango referem-se às riquétsias identificadas no 

presente estudo e pontos marcados em estrela as áreas de casos confirmados de 

FM. 
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5 DISCUSSÃO 

No presente estudo foi comprovada por morfologia a ocorrência de A. 

sculptum nos municípios de Aparecida de Goiânia, Trindade, Jandaia, Bela Vista de 

Goiás, Indiara, Goiânia (Centro Oeste), Niquelândia (Norte), Alto Paraíso de Goiás 

(Nordeste) e Ipameri (Sudeste), tais resultados foram corroborados por meio da 

análise molecular e atestam os obtidos por Nava et al. (2014) e Martins et al. (2016). 

Foram encontrados machos e fêmeas de A. sculptum em município endêmico 

da FM no estado de Goiás, caso de Goiânia, garantindo a perpetuação do ciclo das 

riquétsias em vetores competentes nessas áreas (Figura10, 11). A presença de 

fêmeas e machos de A. sculptum em município onde ainda não há casos 

confirmados de FM aponta para o risco de um possível cenário futuro de ciclos 

endêmicos de FM em Goiás ressaltando a importância dos trabalhos de vigilância 

nessas áreas, caso de Aparecida de Goiânia (Figura 10, 11). 

A presença de A. sculptum em 9 dos 14 municípios incluídos no presente 

estudo demonstra que esta espécie está bem distribuída nas áreas de Cerrado do 

estado de Goiás e também evidencia um aumento nos padrões de distribuição 

conhecidos até o momento para esta espécie em Goiás, uma vez que, A. sculptum 

foi relatado por Martins et al. (2016) em três municípios da região norte do estado, 

sendo estes: Estrela Norte, Porangatu e Santa Tereza de Goiás e também no 

município de Cumari, região sudeste.  

Foi comprovada por meio da análise morfológica a presença de um espécime 

fêmea de A. cajennense s.s. (Figura 10, 11) no município de Aparecida de Goiânia, 

Centro Oeste de Goiás. Este achado apresenta uma informação nova em termos de 

distribuição de A. cajennense s.s., até então relatado nos estados de Rondônia, 

Mato Grosso, Paraná, Maranhão, Tocantis e parte da divisa de Goiás com o estado 

do Tocantins (Martins et al. 2016). O espécime de A. cajennense s.s. foi coletado em 

M. tridactyla juntamente com um espécime fêmea de A. sculptum, delimitando uma 

possível nova área de sobreposição no estado de Goiás e ainda demonstrando que 

diferentes espécies do complexo A. cajennense podem parasitar simultaneamente o 

mesmo hospedeiro (Figura 10, 11). 

A análise morfológica das fêmeas de A. sculptum, corroborou os resultados 

obtidos na análise molecular e atestam o protocolo proposto por Martins et al. (2016) 

para a identificação de fêmeas de A. sculptum e A. cajennense s.s. mediante a 

morfologia da abertura genital. 
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No caso dos espécimes de ninfas do complexo A. cajennense, não foi 

possível identifica-los com base na mensuração do escudo, considerando a relação 

(Larg./Compr.), pois os resultados obtidos não corroboram os da análise morfológica 

dos adultos, especificamente para o município de Bonópolis. Por tratar-se de um 

estudo envolvendo áreas de sobreposição de duas espécies do complexo A. 

cajennense, optamos por considerar somente os resultados obtidos na análise 

molecular desses espécimes de ninfas. Para os espécimes de ninfas cuja diagnose 

foi inespecífica denominamos A. cajennense s.l. (Martins et al. 2016). Os resultados 

obtidos com base nas mensurações das ninfas encontram-se relacionados na tabela 

do Anexo A. Tais resultados apontam para a necessidade de uma continuidade de 

estudos que envolvam novas avaliações da morfologia de ninfas de A. sculptum e A. 

cajennense s.s., uma vez considerada a dificuldade da diagnose dessas formas 

imaturas em um grupo que apresenta elevada taxa de variação intraespecífica e 

assim estabelecer novos critérios de diagnose a serem incorporados no protocolo já 

descrito por Martins et al. (2016). 

Para a caracterização molecular dos espécimes de A. cajennense s.l. 

utilizamos o gene COII, em decorrência desse marcador apresentar melhor sucesso 

na amplificação e também na reconstrução filogenética, além de ser utilizado em 

outros estudos de caracterização molecular de A. cajennense s.l. e assim dispor de 

sequências desse gene no GenBank para comparação e realização de análises 

(Burkman 2009; Beati et al. 2013; Bitencourth et al. 2016).  

 No presente estudo foram detectadas a presença de organismos do gênero 

Rickettsia nos municípios de Gameleira, Jandaia, Trindade e Ipameri. R. felis foi 

detectada por meio de análise molecular em duas amostras de C. felis (LIS 652D e 

LIS 652E), em área de fazenda. Este resultado aponta para o risco da circulação de 

riquétsias patogênicas em áreas de intensa movimentação de visitantes no 

município de Gameleira. Neste caso, R. felis pertence ao grupo FM (Labruna et al. 

2011). Esta riquétsia é comumente relatada em C. felis, este sifonáptero é 

considerado vetor competente de R. felis (Parola et al. 2016). No presente estudo, 

os exemplares de C. felis infectados por R. felis foram coletados parasitando um 

cão, animal de hábito doméstico, o que pode contribuir para a ocorrência de 

infecções do hospedeiro e do homem (Gazêta et al. 2009; Pinter et al. 2016).  



   

39 

 

 É importante ressaltar que a segunda maior FMVI no presente estudo deve-se 

a R. felis (33,33%) infectando C. felis no município de Gameleira (Tabela 6), 

município onde foi relatado o primeiro caso de FM no estado de Goiás. 

 A Rickettsia felis foi assinalada em diversos países e foi detectada em vetores 

distribuídos por todos os continentes (Reif; Macaluso 2009). Há relatos da 

patogenicidade dessa riquétsia em humanos, em países como: EUA (Texas) 

primeiro caso relatado em 1994, Espanha, Germânia, França, Egito, México, Brasil, 

Tailândia, Taiwan, Coréia do Sul e Laos (Schriefer et al. 1994; Zavala-Velazquez et 

al. 2000; Raoult et al. 2001; Richter et al. 2002;  Parola et al. 2003; Perez-Arellano et 

al. 2005; Choi et al. 2005; Znazen et al. 2006; Phongmany et al. 2006; Parker et al. 

2007; Tsai et al. 2008; Reif; Macaluso 2009). Embora existam focos ativos dessa 

riquétsia em outros continentes, caso da África subsaariana, onde R. felis tem sido 

responsável por cerca de 15% da febre de origem desconhecida e ainda 

apresentado casos assintomáticos (Parola et al. 2016), no Brasil, no entanto, até o 

momento há apenas um relato de R. felis associada a casos humanos (Raoult et al. 

2001). Dessa forma, embora R. felis esteja circulante nos estados brasileiros, 

incluindo o estado de Goiás, como assinalado no presente estudo e ocorra a 

presença de vetores competentes para disseminação deste bioagente (Moerbeck et 

al. 2016), não há registros de focos ativos desta riquétsia em território nacional.  

No presente estudo foi detectado R. bellii mediante análise molecular em seis 

amostras, cinco provenientes de A. cajennense s.l., em área de mata no município 

de Ipameri e uma proveniente de Amblyomma rotundatum (Koch 1844), em área de 

mata, município de Jandaia. A. rotundatum comumente encontrado parasitando 

animais anfíbios e répteis não está envolvido no ciclo epidêmico da FM. No entanto 

apresenta uma importante função ecológica na regulação da população de anfíbios 

(Woehl 2002) e ainda é possível que contribua na manutenção de R. bellii em áreas 

de circulação dessa riquétsia (Horta et al. 2015). 

A R. bellii embora pertença ao grupo ancestral (GA) das riquétsias, cuja a 

patogenicidade até o momento é desconhecida, tem sido assinalada com um 

importante papel na ecopepidemiologia das riquetsioses. Estudos tem levantado à 

hipótese de que R. bellii tem uma importante função na inibição da infecção por 

demais riquétsias patogênicas em carrapatos do gênero Amblyomma, quando já 

infectados por esta riquétsia (Pacheco et al. 2009). Esta hipótese tornar-se ainda 

mais coerente quando considerado o fato de que no Brasil, R. bellii é comumente 
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encontrada infectando carrapatos, principalmente do gênero Amblyomma, tanto em 

ambiente, como em hospedeiros vertebrados (Labruna et al. 2004a; Labruna et al. 

2007; Pacheco et al. 2009; McIntosh et al. 2015). É possível que este fenômeno 

ocorra em alguns municípios de GO, principalmente no município de Ipameri, onde 

foi encontrada a maior FMVI com R. bellii (7%), seguido do município de Jandaia 

com FMVI de (3%). 

Atualmente sabe-se que uma vez infectado por uma determinada Rickettsia, o 

carrapato torna-se refratário à infecção por uma segunda espécie de Rickettsia 

(Burgdorfer et al. 1981). Neste contexto, Macaluso et al. (2002) demonstrou 

experimentalmente que ao infectar um carrapato em laboratório com uma segunda 

Rickettsia, esta última tinha sua transmissão transovariana inibida. 

Pacheco et al. 2009, verificaram uma elevada taxa de infecção (23,8%) por R. 

bellii em carrapatos da espécie A. dubitatum. Dos dezesseis municípios analisados, 

em dez foram verificados a presença de R. bellii em A. dubitatum. Neste mesmo 

trabalho, observaram a ausência de infecção por organismos de gênero Rickettsia 

em A. sculptum, portanto, retomam a discussão da possível participação de R. bellii 

na infecção de potenciais vetores de riquétsias, tornando-os refratários a infecção 

por outras riquétsias patogênicas. Tais dados, suscitam a relevância de novos 

estudos com a finalidade de aprofundar o conhecimento do real papel de R. bellii na 

ecoepepidemiologia da FM no Brasil. 

No presente trabalho R. bellii foi detectada somente em carrapatos do gênero 

Amblyomma, este resultado chama a atenção para a frequência da infecção por R. 

bellii em carrapatos deste gênero. Alguns autores tem relacionado estes relatos há 

um possível episódio de co-evolução simbiótica envolvendo esta riquétsia e os 

carrapatos do gênero Amblyomma (Labruna et al. 2004b; McIntosh et al. 2015).  

Embora a patogenicidade de R. bellii seja desconhecida, alguns trabalhos já 

tem relatado determinada sintomatologia em cobaios infectados por R. bellii em 

laboratório (Ogata et al. 2006). Tal dado chama atenção para as áreas onde foram 

detectadas R. bellii no presente trabalho, pois ainda que não haja casos humanos de 

FM nessas áreas e R. bellii ainda apresente patogenicidade desconhecida ou 

indeterminada, a circulação de riquétsias do grupo GA em áreas não consideradas 

endêmicas da FM, indica que há viabilidade para que o ciclo destra riquétsia ocorra, 

logo estão incluídos nestas áreas (vetores, patógeno e hospedeiros). É importante 

ressaltar que mutações nestes organismos podem ocorrer e possibilitar o 
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aparecimento de novas estirpes de riquétsias, sendo estas patogênicas ou não 

(Blanc et al. 2007). 

Outra riquétsia identificada no presente trabalho é Rickettsia sp. str. NOD em 

A. nodosum, coletado em M. tridactyla no município de Trindade. Esta riquétsia tem 

sido assinalada em outros estados do Brasil, como São Paulo, Paraná, Mato Grosso 

do Sul e Mato Grosso, sendo comumente relacionada com A. nodosum, embora 

haja relatos dessa riquétsia infectando outras espécies de carrapatos como 

Amblyomma calcaratum Neumann 1899 e Amblyomma longirostre (Koch 1844) 

(Ogrzewalska et al. 2009; Ogrzewalska et al. 2013; Witter et al. 2015). 

No presente trabalho, apresentamos o primeiro relato de Rickettsia sp. str. 

NOD no estado de Goiás em área de Cerrado. Embora não existam casos humanos 

associados à Rickettsia sp. str. NOD, esta riquétsia apresenta uma filogenia próxima 

a riquétsias sabidamente patogênicas R. parkeri, R. sibirica e R. africae (Figuras 6, 

7, 8 e 9). Novos estudos tem apontado Rickettsia sp. str. NOD como uma estirpe 

semelhante a R. parkeri e que considerando tal proximidade entre estirpes, 

Rickettsia sp. str. NOD deve ser considerada como um potencial agente patogênico 

para humanos (Ogrzewalska et al. 2013). Tais dados sobre Rickettsia sp. str. NOD 

suscitam a importância de trabalhos de vigilância epidemiológica no município de 

Trindade. 

Amblyomma nodosum, espécie na qual foi detectada Rickettsia sp. str. NOD 

no presente trabalho, apresenta em sua forma imatura o hábito de parasitar aves, 

não apresentando especificidade parasitária (Pinheiro et al. 2015), já em sua forma 

adulta costuma parasitar tamanduás (Jones et al. 1972; Ogrzewalska et al. 2009; 

Pinheiro et al. 2015). Por parasitar hospedeiros que estão integrados as áreas de 

mata, é possível que A. nodosum esteja envolvido em ciclos enzoóticos de 

riquétsias, podendo contribuir para a manutenção de riquétsias patogênicas e não 

patogênicas em uma determinada área. Dessa forma, riquétsias patogênicas e de 

patogenicidade desconhecida, tem sido relatadas em A. nodosum, caso de R. 

parkeri (GFM), R. bellii (GA) e Rickettsia  sp. str. NOD (GFM) (Ogrzewalska et al. 

2009; Pinheiro et al. 2015). Tais dados apontam para a possibilidade de A. nodosum 

atuar na disseminação de riquétsias e participar de ciclos enzoóticos em área de 

mata preservada do IBAMA, município de Trindade. 

A maior FMVI (100%) registrada no presente trabalho, deve-se a infecção de 

Rickettsia sp. str. NOD em um único exemplar de A. nodosum para o município de 



   

42 

 

Trindade, esse dado aponta para a probabilidade de demais espécimes de A. 

nodosum estarem infectados por Rickettsia sp. str. NOD na área de estudo, 

ressaltando o perigo da circulação de riquétsias consideradas como um potencial 

agente patogênico para humanos (Ogrzewalska et al. 2013) em áreas onde ainda 

não há casos humanos confirmados de FM. 

No mapa dos principais municípios, biomas e recursos hídricos do estado de 

Goiás (Figura 10), é possível observar os pontos que delimitam os locais onde foram 

detectadas as riquétsias do presente trabalho e que coincidem com áreas próximas 

a rios. Estas áreas são relevantes, pois atraem uma diversidade de hospedeiros 

vertebrados em busca de água e demais recursos, portanto, há uma grande 

probabilidade de tornar-se infestada por carrapatos. O acesso de humanos a essas 

áreas aumenta a possibilidade de infecção por riquétsias (Nasser et al. 2015). 

Ressaltando que alguns desses pontos demarcam áreas do campus Samambaia da 

UFG, próximos ao no estado de Goiás, onde foi relatado recentemente um caso de 

FM em um professor de agronomia da universidade. Portanto, a aproximação de 

humanos com essas áreas de mata, rios e pastagens podem representar risco de 

novas infecções. 

 No mapa dos biomas e relevo do estado de Goiás (Figura 11) é possível 

observar que Goiás é constituído por áreas de planalto, sendo formado por planaltos 

baixos, planaltos médios e por serras e montanhas. Comprovadamente o aumento 

da temperatura e umidade podem influenciar processos como reprodução e 

oviposição de algumas espécies de carrapatos no período de vida livre, caso de 

Rhipicephalus (Boophilus) microplus (Canestrini, 1887) comumente encontrado em 

bovinos (Santos Júnior et al. 2000). Logo áreas mais baixas, onde as temperaturas 

tendem a ser mais elevadas, podem estar mais suscetíveis a novos episódios de 

infestação. No mapa é possível avaliar que municípios endêmicos da FM, Gameleira 

e Goiânia, estão localizados exatamente em áreas de planalto baixo, ressaltando a 

hipótese do aspecto morfoclimático como um fator contribuinte para acelerar ou 

delongar os processos reprodutivos em carrapatos. 
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6 CONCLUSÕES 

Os resultados obtidos permitem fazer as seguintes conclusões: 

 Amblyomma sculptum, A. dubitatum, A. cajennense s.l., Rhipicephalus 

sanguineus e C. felis foram as espécies encontradas, potencialmente envolvidas 

nos ciclos da FM; 

 Rickettsia felis foi a única espécie sabidamente patogênica detectada em área 

de foco de FM no estado de Goiás; 

 Amblyomma sculptum está presente em diferentes municípios e regiões, 

evidenciando um aumento nos padrões de distribuição para esta espécie no 

estado de Goiás e assinalando essas áreas como predispostas à formação de 

focos de FM; 

 Amblyomma cajennense s.s. está presente em duas diferentes macrorregiões, 

assinalando o aumento da área de distribuição de esta espécie em área do 

bioma Cerrado, bem como sua possível sobreposição de nicho ecológico com A. 

sculptum na área de estudo; 

 Rickettsia bellii, espécie de patogenicidade desconhecida para humanos, foi a 

riquétsia mais detectada, sendo registrada em diferentes regiões e espécies de 

carrapatos na área de estudo; 

 Rickettsia sp. str. NOD foi relatada pela primeira vez no município de Trindade, 

estado de Goiás, área de Cerrado; 

 Myrmecophaga tridactyla parece ser hospedeiro importante das espécies do 

complexo A. cajennense na área de estudo. 
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8 ANEXOS 

ANEXO A 

Mensuração de ninfas do complexo de Amblyomma cajennense coletadas no 

período novembro de 2014 a março de 2016, área de Cerrado, em três diferentes 

macrorregiões do estado de Goiás (Norte, Centro Oeste e Sudeste), Brasil. 

 

Macrorregião

Macrorregião

Macrorregião

1,5 µm

Relação (Larg) / (Compr)

0,57 µm

1,5 µm0,60 µm

0,50 µm 1,8 µm

Relação (Larg) / (Compr)

0,53 µm 1,6 µm

0,54 µm 1,6 µm

0,49 µm 1,4 µm

1,5 µm

1,4 µm

1,6 µm

1,5 µm

1,4 µm

1,6 µm

Mensurações (Compr)

Mensurações (Compr)

0,72 µmEspécime 17

Espécime 18 0,73 µm

Espécime 19

Ipameri

Espécime 14

Espécime 15

Espécime 16

0,95 µm

Bonópolis

Espécime 1

Mensurações (Larg)

0,86 µm

0,94 µm

0,90 µm

Espécime 2

Espécime 3

0,88 µm

0,81 µm

Espécime 25

Espécime 26

Espécime 27

0,80 µm

0,88 µm

Espécime 4

Espécime 5

Espécime 6

Espécime 7

Espécime 8

Espécime 9

Espécime 10

Espécime 11

Espécime 12

Espécime 13

0,87 µm

0,91 µm

0,88 µm

0,88 µm

0,85 µm

0,87 µm

0,82 µm

0,84 µm

0,89 µm

0,95 µm

0,60 µm 1,4 µm

1,5 µm

1,6 µm

0,89 µm

Espécime 21 0,88 µm

Goiânia Mensurações (Larg)

0,91 µm

Espécime 22

Espécime 23

Espécime 24

Espécime 20

0,90 µm

0,92 µm

0,90 µm

0,57 µm

1,6 µm

0,58 µm

0,59 µm

0,54 µm

0,56 µm

0,58 µm

0,55 µm

0,55 µm

0,54 µm

0,63 µm

0,52 µm

1,6 µm

Relação (Larg) / (Compr)

1,5 µm

Norte

Sudeste

Centro Oeste

0,50 µm 1,6 µm

0,50 µm 1,7 µm

0,46 µm 1,5 µm

0,56 µm 1,4 µm

0,50 µm 1,7 µm

Mensurações (Compr)

0,65 µm 1,4 µm

0,58 µm 1,5 µm

1,6 µm

1,8 µm

0,56 µm

0,48 µm

0,85 µm

Mensurações (Larg)

Compr = Comprimento; Larg = Largura; µm = micrômetro 
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ANEXO B 

Sequências de Amblyomma sculptum obtidas no presente trabalho de 

fragmentos do gene COII e depositadas no GenBank, provenientes de 

alíquotas contendo espécime único, utilizados para a caracterização molecular 

de espécimes do complexo Amblyomma cajennense coletados no período de 

novembro de 2014 a março de 2016, em área de Cerrado, estado de Goiás, 

Brasil. 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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Continuação Anexo B 
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ANEXO C 

Sequências de Amblyomma sculptum obtidas no presente trabalho de 

fragmentos do gene COII e depositadas no GenBank, provenientes de 

alíquotas em pool de ninfas ou larvas do complexo Amblyomma cajennense 

identificadas mediante análise molecular, coletados no período de novembro 

de 2014 a março de 2016, em área de Cerrado, estado de Goiás, Brasil. 
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Continuação Anexo C 
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ANEXO D 

Números de acesso do GenBank das sequências do gene Citocromo Oxidase II 

(COII) utilizadas na reconstrução filogenética do complexo Amblyomma 

cajennense. 

Espécie Gene Números de acesso (GenBank ) Procedência

KF787609, KF787610 Rondônia/ Brasil

KF787599, KF787608 Guiana Francesa

KF787620, KF787619, KF787621, KF787618 Mato Grosso/ Brasil

KF787617, KF787616, KF614679, KF614683 Rio de Janeiro/ Brasil

KF614684, KF614678, KF614680, KF614677 Rio de Janeiro/ Brasil

KF614682, KF614681 Rio de Janeiro/ Brasil

KF787614, KF787615, KF787613, KF787612 Yungas/ Argentina

KF787611 Yungas/ Argentina

Amblyomma interandinum KF787627, KF787631 Peru

KF787591, KF787595 Texas

KF787582, KF787587, KF787590 México

KF787572, KF787581 Equador

KF787583, KF787586 Costa Rica

Amblyomma tonelliae KF787622, KF787624- KF787626, KF787623 Argentina (Chaco), Paraguai

Amblyomma patinoi KF787596, KF787598 Colômbia

Amblyomma sphenodonti JN863731 Ilhas Stephens/ Nova Zelândia

COII - Citocromo Oxidase II / s.s.  - sensu stricto

Amblyomma sculptum

COII

Amblyomma cajennense  s.s.

Amblyomma mixtum

 

Números de acesso do GenBank das sequências dos genes gltA, ompA e 

ompB utilizadas na reconstrução filogenética de Rickettsia.  

 
Espécie gltA ompA ompB

Rickettsia africae CP001612 AF123706

Rickettsia akari CP000847 CP000847 CP000847

CP012420 CP012420 CP012420

CP003334 CP003334 CP003334

Rickettsia andeanae KT153033 KF030932 KF030933

Rickettsia asemboensis KX196267 ___ KX544817

Rickettsia australis CP003338 CP003338 CP003338

Rickettsia bellii CP000087 ___ ___

Rickettsia conorii AE006914 NC_003103 AF123721

Rickettsia felis CP000053 ___ KF056801

Rickettsia heilongjiangensis CP002912 CP002912 CP002912

Rickettsia japonica AP017602 AP017602 AP017602

Rickettsia massiliae  CP000683  CP000683 CP000683

Rickettsia montanensis NC_017043 FM883670 AF123716

Rickettsia parkeri CP003341 CP003341 AF123717

Rickettsia peacockii CP001227 FM883671 HF935081

Rickettsia prowazekii CP004889 CP004889 CP004889

Rickettsia rhipicephali CP003342 CP003342 AF123719

Rickettsia rickettsii CP000766 CP000766 CP000766

Rickettsia sibirica AABW01000001 U43807 AF123722

Rickettsia slovaca CP003375 CP003375 CP003375

KT153032 GQ855237 KX130669

JQ906783 KT153044 KJ855086

___ KT153045 GQ855236

Rickettsia sp. str. NOD EU567177 EU567180 EU567179

Rickettsia typhi CP003398 CP003398 CP003398

Rickettsia amblyommatis

Rickettsia sp. str. Atlantic rainforest

Números de acesso (GenBank )
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ANEXO E 

Sequências de organismos do gênero Rickettsia obtidas no presente trabalho 

do fragmento de gene gltA e depositadas no GenBank, provenientes de 

alíquotas contendo espécime único ou pool de espécimes do complexo 

Amblyomma cajennense, coletados no período de novembro de 2014 a março 

de 2016, em área de Cerrado, estado de Goiás, Brasil. 
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Continuação Anexo E 
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Continuação Anexo E 
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Continuação Anexo E 
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Continuação Anexo E 
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ANEXO F 

Sequências de organismos do gênero Rickettsia obtidas no presente trabalho 

do fragmento de gene ompA e depositadas no GenBank, provenientes de 

alíquotas contendo espécime único ou pool de espécimes do complexo 

Amblyomma cajennense, coletados no período de novembro de 2014 a março 

de 2016, em área de Cerrado, estado de Goiás, Brasil. 
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ANEXO G 

Sequências de organismos do gênero Rickettsia obtidas no presente trabalho 

do fragmento de gene ompB e depositadas no GenBank, provenientes de 

alíquotas contendo espécime único ou pool de espécimes do complexo 

Amblyomma cajennense, coletados no período de novembro de 2014 a março 

de 2016, em área de Cerrado, estado de Goiás, Brasil. 
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Continuação Anexo G 
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Continuação Anexo G 
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ANEXO H 

 

Frequência absoluta de vetores coletados (N) e de exemplares submetidos a PCR (espécime único e pools) (n) 

provenientes de 14 municípios do estado de Goiás, Brasil. 

N ═ 9 40,91% N ═ 3 13,64% N ═ 1 4,55% N ═ 2 9,09% N ═ 2 9,09% N ═ 1 4,55% N ═ 3 13,64% N ═ 1 4,55%

N n N n N n N n N n N n N n N n N n

1560
a,d,g,h,i-m

344
a,d,g,h,i-m

1
g

1
g

20
b,c,n

4
b,c,n

10
g

3
g

27
g

11
g

0 0 137
g

60
g

0 0 0 0 1755
a-d,g,h-n

422
a-d,g,h-n

3
d

1
d

0 0 1
b

1
b

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4
b,d

2
b,d

2379
g

25
g

0 0 0 0 2
g

2
g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2381
g

27
g

1
j

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
j

0

0 0 0 0 3
c,n

2
c,n

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3
c,n

2
c,n

1
a

1
a

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
a

1
a

49
j

34
j

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
e

1
e

50
e,j

35
e,j

202
a,g,h,i-k

52
a,g,h,i-k

1
g

1
g

13
b,c,n

7
b,c,n

3
g

1
g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 219
a-c,g,h,i-k,n

61
a-c,g,h,i-k,n

217
f

120
f

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 217
f

120
f

572
g

35
g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 40
g

7
g

0 0 612
g

42
g

0 0 39
g

13
g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 39
g

13
g

0 0 8
f,g

7
f,g

0 0 0 0 1
g

1
g

0 0 0 0 0 0 0 0 9
f,g

8
f,g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1
g

1
g

0 0 0 0 0 0 1
g

1
g

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2
g

0 0 0 0 0 0 0 2
g

0

4984 612 49 22 37 14 15 6 28 12 3 1 137 60 40 7 1 1 5294 734

Hospedeiros

Didelphis sp.

Amblyomma cajennense s.s.

Myrmecophaga tridactyla

Amblyomma naponense

Siphonaptera

Ctenocephalides felis

Xenopsylla sp.

Mesostigamata

Canis lupus familiaris

Amblyomma dubitatum

Amblyomma parvum

Ambiente

Amblyomma rotundatum

Amblyomma sculptum

Dermacentor nitens

Rhipicephalus (Boophilus) microplus

Rhipicephalus sanguineus

TOTAL

TOTAL

100%22

Amblyomma cajennense s.l.

Ixodida

Vetores Bufo  spp.Bos taurus MarsupialiaRodentiaHydrochoerus hydrochaeris

Amblyomma nodosum

Androlaelaps sp.

 
Municípios do estado de Goiás: 

a
Alto Paraíso de Goiás, 

b
Aparecida de Goiânia, 

c 
Bela Vista de Goiás,  

d
Bonópolis, 

e
Cavalcante, 

f
Gameleira de Goiás, 

g
Goiânia, 

h
Indiara, 

i
Ipameri, 

j
Jandaia, 

k
Niquelândia, 

l
Piracanjuba, 

m
Rio Quente, 

n
Trindade. 

 


