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INSTITUTO OSWALDO CRUZ 
 

Diversidade de potenciais vetores ectoparasitos e pesquisa de riquétsia em área de 

interesse epidemiológico para a Febre Maculosa no Estado de Rondônia-Brasil 

RESUMO 

 
MONOGRAFIA DE ESPECIALIZAÇÃO EM ENTOMOLOGIA MÉDICA 

Ana Beatriz Martins de Gois 

 

O estado de Rondônia (RO) era considerado área silenciosa para febre maculosa (FM), 

porém um caso da doença foi confirmado em 2015. O conhecimento sobre a história 

natural, vetores e bioagentes da FM em RO ainda são incipientes. O objetivo foi realizar 

um levantamento da diversidade de ectoparasitos do estado e pesquisar a presença de 

riquétsia nesses potenciais vetores coletados durante a investigação ou vigilância de casos 

de FM em RO. Inicialmente, os ectoparasitos foram identificados utilizando chaves 

dicotômicas especificas. Parte das amostras foi submetida à extração de DNA, 

amplificação e sequenciamento: para a identificação molecular dos carrapatos foram 

utilizados fragmentos dos genes12S rDNA, 16S rDNA e ITS2; e para pesquisa de 

riquétsia fragmentos dos genes gltA, htrA, ompA e ompB. As sequências obtidas foram 

identificadas por análise comparativa com sequências do “GenBank” e submetidas à 

reconstrução filogenética através de análise de máxima verossimilhança. Foram 

identificados 2550 ectoparasitos, sendo 2511 carrapatos, 36 pulgas e três ácaros. A 

espécie mais encontrada foi Rhipicephalus sanguineus sensu lato (s.l.) (LATREILLE, 

1806) (1034 espécimes), seguida por Rhipicephalus (Boophilus) microplus 

(CANESTRINI, 1887) (675 espécimes), Dermacentor nitens NEUMANN, 1897 (655 

espécimes), Amblyomma sp. (108 espécimes), Amblyomma pacae ARAGÃO, 1911 (10 

espécimes), Amblyomma oblongoguttatum KOCH, 1844 (sete espécimes), Amblyomma 

naponense (PACKARD, 1869) (seis espécimes), Amblyomma scalpturatum NEUMANN, 

1906 (cinco espécimes), Amblyomma latepunctatum TONELLI-RONDELLI, 1939 

(quatro espécimes), Amblyomma calcaratum NEUMANN, 1899 (dois espécimes), 

Amblyomma dissimile KOCH, 1844, Amblyomma dubitatum NEUMANN, 1899, 

Amblyomma coelebs NEUMANN, 1906, Amblyomma longirostre (KOCH, 1844) e 

Amblyomma ovale KOCH, 1844 (todos com um espécime cada); as pulgas 

Ctenocephalides felis (BOUCHÉ, 1835) (33 espécimes), Xenopsylla cheopis 

(ROTHSCHILD, 1903) (dois espécimes), e Polygenis sp. JORDAN, 1939 (um 

espécime); e o ácaro Tur turki FONSECA, 1959 (três espécimes). Das 707 amostras de 

carrapatos e 13 de pulgas submetidas à pesquisa de riquétsia, foi detectada a presença de 

Candidatus Rickettsia andeanae em três amostras de ninfas de R. sanguineus s.l., e 

Rickettsia asemboensis em nove exemplares de C. felis de áreas com casos suspeitos e 

confirmados de FM em RO. É o primeiro registro dessas riquétsias para região norte do 

país. A circulação de riquétsias do grupo transicional e do grupo FM em RO, em 

ectoparasitos que são encontrados em animais domésticos, em áreas com casos suspeitos 

e confirmados da doença, evidencia a necessidade de mais estudos para o entendimento 

da epidemiologia da doença no estado, bem como verificar a existência de cenários 

epidemiológicos da FM específicos para a região. 

Palavras-chave: Bioma Amazônia, Doenças associadas a carrapatos, Epidemiologia, 

Ixodídeos, Riquetsiose, Sifonápteros. 
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INSTITUTO OSWALDO CRUZ 
 

Diversity of ectoparasites potential vectors and research of rickettsia in an area of 

epidemiological interest for Spotted Fever in the State of Rondônia-Brazil 

ABSTRACT 

 
SPECIALIZATION MONOGRAPHIN IN ENTOMOLOGIA MÉDICA 

Ana Beatriz Martins de Gois 

 

The state of Rondônia (RO) was considered a silent area for spotted fever (SF), but one 

case of the disease was confirmed in 2015. Knowledge about the natural history, vectors 

and bioagents of SF in RO is still incipient. The objective was to perform a survey of the 

diversity of ectoparasites and to investigate the presence of rickettsia in these potential 

vectors collected during the investigation or surveillance of SF cases in RO. Initially, 

ectoparasites were identified using specific dichotomous keys. Part of the samples was 

submitted to DNA extraction, amplification and sequencing: fragments of the 12S rDNA, 

16S rDNA and ITS2 genes were used for the molecular identification of ticks; and for 

rickettsia research fragment of genes gltA, htrA, ompA and ompB. The obtained 

sequences were identified by comparative analysis with GenBank sequences and 

submitted to phylogenetic reconstruction through maximum likelihood analysis. 2550 

ectoparasites were identified, being 2511 ticks, 36 fleas and three mites. The species most 

commonly found were Rhipicephalus sanguineus sensu lato (s. l.) (LATREILLE, 1806) 

(1034 specimens), followed by Rhipicephalus (Boophilus) microplus (CANESTRINI, 

1887) (675 specimens), Dermacentor nitens NEUMANN, 1897 (655 specimens), 

Amblyomma sp. (108 specimens), Amblyomma pacae ARAGÃO, 1911 (10 specimens), 

Amblyomma oblongoguttatum KOCH, 1844 (seven specimens), Amblyomma naponense 

(PACKARD, 1869) (six specimens), Amblyomma scalpturatum NEUMANN, 1906 (five 

specimens), Amblyomma latepunctatum TONELLI-RONDELLI, 1939 (four specimens), 

Amblyomma calcaratum NEUMANN, 1899 (two specimens), Amblyomma dissimile 

KOCH, 1844, Amblyomma dubitatum NEUMANN, 1899, Amblyomma coelebs 

NEUMANN, 1906, Amblyomma longirostre (KOCH, 1844) and Amblyomma ovale 

KOCH, 1844 (all with one specimens of each species); the fleas Ctenocephalides felis 

(BOUCHÉ, 1835) (33 specimens), Xenopsylla cheopis (ROTHSCHILD, 1903) (two 

specimens), and Polygenis sp. JORDAN, 1939 (one specimens); and the mite Tur turki 

FONSECA, 1959 (three specimens). Of the 707 samples of ticks and 13 of fleas 

submitted to the rickettsia research, the presence of Candidatus Rickettsia andeanae was 

detected in three samples of R. sanguineus s. l. nymphs, and Rickettsia asemboensis in 

nine C. felis specimens from areas with suspected and confirmed SF cases in RO. It is the 

first record of these rickettsias to north region of the country. The circulation of 

rickettsias from the transitional group and SF group in RO, in ectoparasites that are found 

in domestic animals, in areas with suspected and confirmed cases of the disease, evidence 

the need for further studies to understand the epidemiology of the disease in the state, as 

well as to verify the existence of specific SF epidemiological scenarios for the region. 

Keywords: Amazon biome, Tick-borne diseases, Epidemiology, Ixodidae, Rickettsiosis, 

Siphonaptera. 
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1. INTRODUÇÃO 

Os ectoparasitos podem atuar como vetores de diversos patógenos para os animais 

vertebrados, incluindo os seres humanos. Considerando o cenário atual da Febre 

Maculosa (FM), podemos destacar os carrapatos e pulgas como os ectoparasitos de maior 

relevância para o ciclo da doença. São endêmicas do Brasil cerca de 60 espécies de 

carrapatos, algumas das quais são reconhecidas como vetores de riquétsias bioagentes da 

FM. Esse artrópode apresenta duas famílias no país, Argasidae e Ixodidae, com a segunda 

família possuindo maior relevância na epidemiologia da FM. No Brasil, os argasídeos são 

compostos pelos gêneros Antricola, Argas, Ornithodoros e Nothoaspis, e os ixodídeos 

pelos seguintes gêneros: Amblyomma (o mais numeroso, com aproximadamente 30 

espécies), Dermacentor, Haemaphysalis, Ixodes e Rhipicephalus (DANTAS-TORRES et 

al., 2009; GUGLIELMONE et al., 2010; BURGER et al., 2014). Com relação aos 

sifonápteros, aproximadamente 62 espécies e/ou subespécies de pulgas foram assinaladas 

no Brasil, incluídas em 19 gêneros e oito famílias (LINARDI, 2011). Dessas espécies, as 

de maior importância médica e veterinária são Tunga penetrans (LINNAEUS, 1758), 

Pulex irritans LINNAEUS, 1758, Xenopsylla cheopis (ROTHSCHILD, 1903), Polygenis 

bohlsi (WAGNER, 1901), Ctenocephalides canis (CURTIS, 1826), Ctenocephalides felis 

(BOUCHÉ, 1835), Nosopsyllus fasciatus (BOSC, 1800) e Leptopsylla segnis 

(SCHÖNHERR, 1811) (SERRA-FREIRE & MELLO, 2006; LINARDI, 2011). 

 
1.1 A Febre Maculosa 

A FM é uma doença infecciosa febril aguda causada por bactérias gram-negativas 

intracelulares obrigatórias do gênero Rickettsia (Rickettsiaceae; Rickettsiales), que se 

localizam no núcleo ou citoplasma da célula hospedeira (EREMEEVA & DASCH, 

2000). Podem ser transmitidas aos animais vertebrados por vetores ápteros 

(principalmente por carrapatos). Em alguns casos pode levar o indivíduo infectado à 

morte se o tratamento não for precoce. Nos ectoparasitos essa bactéria tem preferência 

pelas células intestinais, túbulos de Malpighi, hemolinfa, glândulas salivares e ovários 

(GIMENEZ, 1964; BURGDORFER, 1970; BILLINGS et al., 1998; YU & WALKER, 

2003; RAOULT et al., 2005). Já nos vertebrados, atingem as células endoteliais onde se 

multiplicam e podem causar vasculites, ativação de plaquetas e do sistema de coagulação 

(GREENE & BREITSCHWERDT, 2006). 

Com exceção da Antártica, a FM está presente em todos os outros continentes, em 

focos endêmicos, podendo emergir em intervalos esporádicos de forma epidêmica na 

população humana (AZAD & BEARD, 1998; PAROLA et al, 2013). Porém, em cada 
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lugar ou a cada diferente patógeno a doença é conhecida por nomes distintos, por 

exemplo: Febre Maculosa das Montanhas Rochosas (que tem como bioagente a bactéria 

Rickettsia rickettsii) nos Estados Unidos da América (EUA); a Febre Maculosa 

Mediterrânea ou Febre Botonosa (causada pela Rickettsia conorii) na Europa, Ásia e 

África; a Febre da Picada do Carrapato (cujo agente etiológico é a Rickettsia africae) na 

África; a Febre Maculosa Oriental (associada à Rickettsia japonica) no Japão, e a 

Riquetsiose felis (causada pela Rickettsia felis) com registro em diversos países. Dessas 

riquetsioses citadas anteriormente, com exceção da Riquetsiose felis, cujo vetor inclui as 

pulgas, as outras têm como vetor os carrapatos (RAOULT & ROUX, 1997; BROUQUI et 

al., 2004; PAROLA et al., 2013). 

Existem algumas propostas de classificação para as espécies de Rickettsia, dentre 

essas, a mais utilizada é: (i) Grupo Ancestral - com a Rickettsia canadensis e Rickettsia 

bellii, de patogenicidade desconhecida; (ii) Grupo Tifo - composto por Rickettsia 

prowazekii e Rickettsia typhi, transmitidas por piolhos e pulgas respectivamente; (iii) 

Grupo Transicional - constituído por R. felis, Rickettsia asemboensis, Rickettsia akari e 

Rickettsia australis, e (iv) Grupo Febre Maculosa (GFM) - com cerca de 30 espécies 

sendo, ao menos, 17 com patogenicidade comprovada e potencial para induzir, em 

humanos a FM, que apresenta características clínica e evolução variáveis, segundo a 

espécie do bioagente envolvido (STOTHARD et al., 1994; ROUX et al., 1997; ROUX & 

RAOULT, 2000; PADDOCK et al., 2004; GILLESPIE et al., 2008; PAROLA et al., 

2013; FANG et al., 2017). 

Dessas bactérias, a R. rickettsii é reconhecida como o agente causador da Febre 

Maculosa Brasileira (FMB), no entanto, outras especies do gênero já foram observadas 

como bioagentes de FM em alguns estados do Brasil (RAOULT et al., 2001; 

SPOLIDORIO et al., 2010; LABRUNA et al., 2011). Ainda assim, a R. rickettsii é o 

agente da FM onde se observa o quadro clínico mais severo, com erupção cutânea como 

quadro característico para doença aparecendo a partir do 5º dia à exposição ao carrapato 

infectado, podendo levar o paciente a morte se o tratamento não for iniciado rapidamente. 

Quando o indivíduo não apresenta esses sinais clínicos o diagnóstico pode ser mais 

difícil, podendo a patologia ser confundida com outras viroses ou bacterioses, até mesmo 

com riquétsia do grupo tifo (WALKER et al., 2005; ANGERAMI et al., 2012). Nesse 

cenário da FM no Brasil, a Rickettsia parkeri cepa Mata Atlântica é relatada em pacientes 

com um quadro clínico mais leve (em geral, com escara de inoculação e linfadenopatia) 

resultando em doença com clínica mais branda (quando comparada com R. rickettsii), que 

tende a evoluir para cura (SPOLIDORIO et al., 2010; SILVA et al., 2011). 



 

Nos dias de hoje, a FM é considerada uma doença emergente no Brasil pelo 

aumento de casos diagnosticados e a expansão das áreas de ocorrência. No entanto, ainda 

é pouco conhecida pelos profissionais de saúde e pelo público em geral (PAROLA et al., 

2013; OLIVEIRA et al., 2016a). Atualmente, há notificações de casos suspeitos da 

doença em 20 Unidades da Federação e casos confirmados em 15 estados e no Distrito 

Federal, compreendendo diferentes biomas brasileiros (BARROS-SILVA et al., 2014; 

OLIVEIRA et al., 2016a; MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2018a). A morbidade é moderada, 

mas a letalidade é alta, podendo atingir 80% nos casos mais graves. No período de 2007 a 

2015, as regiões sudeste e sul do Brasil apresentaram as maiores taxas de incidência da 

doença no país: 62,33% (776 casos) e 24,90% (310 casos), respectivamente. Os óbitos, 

porém, concentram-se na região sudeste (81,75% do total de óbitos) (OLIVEIRA et al., 

2016a). 

 
1.2 Vetores da Febre Maculosa 

Os carrapatos atuam como reservatórios, amplificadores e principais vetores das 

riquétsias associadas aos casos de FM. Enventualmente, animais sinantrópicos e/ ou 

domésticos, que atuam como hospedeiros de carrapatos, podem introduzir e manter 

linhagens infectadas desse artrópode em ambientes antrópicos (PAROLA et al., 2005; 

LABRUNA, 2009). Entretanto, é crescente a detecção de pulgas infectadas com 

riquétsias em áreas de investigação e com casos confirmados de FM (BROWN & 

MACALUSO, 2016; DALL’AGNOL et al., 2017; SILVA et al., 2017). Dessa forma, é 

necessário investigar a participação desses ectoparasitos nos casos de FM. 

Diversas espécies de carrapatos são vetores de bioagentes da FM em todo o 

mundo: nos EUA, além de duas espécies do gênero Dermacentor- Dermacentor 

andersoni STILES, 1908 e Dermacentor variabilis SAY, 1821, espécies de Amblyomma 

cajennense sensu lato (s.l.) (FABRICIUS, 1787) e Rhipicephalus sanguineus sensu lato 

(s.l.) (LATREILLE, 1806) também são considerados vetores. No Uruguai o Amblyomma 

triste KOCH, 1844 foi incriminado como vetor (CONTI-DIAZ et al., 1990), e na 

Argentina foram reportados A. cajennense s.l. e Amblyomma tigrinum KOCH, 1844 

(RIPOLL et al., 1999; ROMER et al., 2014). 

No Brasil, atualmente, são reconhecidos quatro perfis  epidemiológicos  

associados à FM: (1) Amblyomma sculptum BERLESE, 1888 como vetor de R. rickettsii 

é o cenário predominante na região sudeste do país. Onde, animais domésticos e 

silvestres (cavalos e capivaras) mantêm as populações desse carrapato na natureza. O 

risco de infecção para os humanos está associado a comportamentos que favorecem o 

3 



 

contato com os carrapatos (por exemplo, práticas de lazer, pescaria, contato com 

capivaras e atividades de fazenda). O quadro clínico, geralmente, caracteriza-se por febre 

de início abrupto, erupção cutânea, manifestações icterohemorrágicas, evolução rápida e 

alta letalidade; (2) Amblyomma aureolatum (PALLAS, 1772) vetor de R. rickettsii na 

região metropolitana de São Paulo (em áreas urbanas próximas a fragmentos de Mata 

Atlântica). Nesse perfil, cães e gatos que possuem livre acesso aos fragmentos de Mata 

Atlântica são parasitados por estádios adultos de A. aureolatum, levando-os ao domicílio 

e peridomicílio, com o subsequente risco de parasitismo para os humanos. O quadro 

clínico nos humanos não apresenta diferenciais quanto ao perfil anterior. Há suspeita que 

o carrapato do cão urbano, R. sanguineus s.l., também possa atuar como vetor nessas 

áreas, onde esse artrópode tem sido encontrado infectado por R. rickettsii em locais com 

presença do vetor primário A. aureolatum(OLIVEIRA et al., 2016a); (3) Amblyomma 

ovale KOCH, 1844 é vetor de Rickettsia parkeri cepa Mata Atlântica em áreas de Mata 

Atlântica nas regiões sul (Rio Grande do Sul, Santa Catarina e Paraná), sudeste (litoral de 

São Paulo e do Rio de Janeiro) e nordeste do país (Ceará). Nesse contexto, o ciclo 

epidêmico ocorre quando humanos têm contato com os estádios adultos de A. ovale 

infectados (seja por atividades diversas em áreas preservadas de Mata Atlântica, ou no 

domicilio/peridomicílio pela convivência com cães que têm acesso livre a áreas de Mata 

Atlântica- de onde vêm infestados com carrapatos). As manifestações clínicas (em geral, 

febre escara de inoculação, erupção cutânea e linfadenopatia) tendem a ser mais brandas 

do que aquelas associadas ao quadro clínico desencadeado por R. rickettsii. Os dados 

epidemiológicos indicam que a evolução da doença associada a esse perfil não é grave e 

não há letalidade associada; e (4) A. tigrinum como potencial vetor de Rickettsia parkeri 

sensu stricto (s.s.) em área de Pampa no Rio Grande do Sul. Esse cenário é o mais 

recentemente relatado para o país (WECK et al., 2016), e estaria associado à escara de 

inoculação em humanos residentes em áreas rurais com relatos prévios de casos de FM 

nessa região do Brasil. Este perfil é semelhante com o padrão epidemiológico sugerido 

em algumas regiões da Argentina, onde A. tigrinum é apontado como o vetor da R. 

parkeri s.s., e também em outros países onde A. triste e Amblyomma maculatum KOCH, 

1844 são vetores reconhecidos de R. parkeri s.s. para humanos (SZABÓ et al., 2013; 

MOERBECK et al., 2016; OLIVEIRA et al., 2016a; MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2018b). 

Entretanto, para a região norte, centro-oeste e parte da região nordeste do Brasil o 

conhecimento sobre a história natural, presença de riquétsias patogênicas, potenciais 

ectoparasitos vetores e a epidemiologia da doença ainda são incipientes. 
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1.3 O Estado de Rondônia 

Rondônia é um estado jovem, criado em 1982, situado na região norte do Brasil. 

Apresenta uma área geográfica de aproximadamente 237.765,376 km², com a população 

estimada em 1.757.589 habitantes. O estado possui clima equatorial e vegetação formada 

pela Floresta Amazônica em grande parte do território, mas também conta com a 

presença do bioma Cerrado na região oeste do estado (IBGE, 2018). 

O estado de Rondônia apresenta um dos maiores índices de desmatamento e 

degradação florestal dos últimos anos (INPE, 2018). A degradação ambiental associada 

às mudanças climáticas influencia a relação parasito-hospedeiro. Adicionalmente, o 

reflorestamento, com o plantio de arbustos, e a prática da monocultura estão produzindo 

microclimas favoráveis à proliferação de carrapatos e de seus hospedeiros (CARDOSO et 

al., 2006). Ainda nesse contexto, o processo de urbanização de áreas anteriormente rurais 

aumenta as chances de contato entre os animais silvestres, os animais domésticos e o 

homem. Podendo, assim, haver intercâmbio dos carrapatos de áreas silvestres para áreas 

urbanas/ peridomiciliares através desses animais, o que pode propiciar o parasitismo 

humano por esse ectoparasito (SZABÓ et al., 2013). 

Estudos anteriores no estado de Rondônia identificaram a presença de 35 espécies 

de carrapatos em diferentes gêneros: para a família Ixodidae os gêneros Amblyomma (21 

espécies), Ixodes (três espécies), Haemaphysalis (uma espécie), Dermacentor (uma 

espécie) e Rhipicephalus (duas espécies), além de Antricola (três espécies) e 

Ornithodoros (quatro espécies) da família Argasidae (LABRUNA et al., 2002; 

LABRUNA et al., 2004a, b; LABRUNA et al., 2005a, b; LABRUNA et al., 2010; 

MARTINS et al., 2014, 2016; AGUIRRE et al., 2018; ZIMMERMANN et al., 2018). 

Portanto, a fauna de carrapatos de Rondônia corresponde a mais de 50% das espécies 

brasileiras de carrapatos, destacando a relevância de estudos desse artrópode nessa região. 

Entretanto, as intensas alterações ambientais que Rondônia vem sofrendo podem 

ter consequências nas espécies de carrapatos locais. Possibilitando, assim, a expansão de 

algumas espécies de parasitos e/ou extinção de outras. Como, por exemplo, o A. sculptum 

que tem expandido para essa região (MARTINS et al., 2016). Esse dado, associado a 

antropização faz de Rondônia um local potencial para ocorrência de doenças associadas a 

carrapatos. 

O estado de Rondônia era considerado como área silenciosa para FM até o ano de 

2015, quando foi registrado o primeiro caso da doença no município de Ariquemes. 

Posteriormente, em 2016, dois casos da doença foram registrados no estado, um para o 

município de Alvorada D’Oeste e outro para a capital do estado, Porto Velho (SINAN, 
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2018). Todos os casos de FM registrados em Rondônia evoluíram para cura após o 

atendimento médico. Adicionalmente, estudo de biologia molecular demonstrou a 

detecção de riquétsias nos carrapatos Dermacentor nitens NEUMANN 1897, R. 

sanguineus s.l., Rhipicephalus (Boophilus) microplus (CANESTRINI, 1888) e em pulgas 

C. felis coletadas durante investigação e vigilância de casos de FM em Rondônia 

(OLIVEIRA et al., 2016b). Entretanto, esse estudo não caracterizou geneticamente as 

espécies de riquétsias presentes nesses ectoparasitos. 

Considerando a grande diversidade de carrapatos presentes em Rondônia, as 

alterações ambientais que o estado vem sofrendo, os registros recentes de casos 

confirmados de FM, bem como o conhecimento incipiente sobre a história natural, 

vetores e bioagentes da FM é necessário a realização de estudo sobre a fauna de 

potenciais vetores ectoparasitos e as riquétsias circulantes em áreas com casos 

confirmados ou suspeitos de FM no estado. Propiciando, assim, um melhor entendimento 

da epidemiologia da doença em Rondônia. 
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2. OBJETIVOS 

 
 

2.1 Objetivo Geral 

Analisar a diversidade de potenciais vetores e pesquisar a presença de riquétsias nos 

espécimes coletados durante vigilância e investigação de casos de FM em Rondônia. 

 
2.2 Objetivos Específicos 

• Identificar a composição da fauna de ectoparasitos na área de estudo. 

• Pesquisar e identificar molecularmente riquétsias presentes nas amostras 

coletadas. 

• Utilizar a biologia molecular para confirmar o diagnóstico específico de 

carrapatos das áreas estudadas. 
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3. METODOLOGIA 

 
 

3.1. Coleta e acondicionamento dos ectoparasitos 

Os ectoparasitos foram coletados em nove municípios do estado de Rondônia 

(Figura 1), no período de 2014 a 2017, durante vigilância e/ ou investigação de casos de 

FM pelas equipes das Secretarias Municipais e Estadual de Saúde de Rondônia. 

 

 

 

Figura 1. Mapa do Brasil indicando a localização e os biomas do estado de Rondônia 

(A). Mapa do estado de Rondônia com destaque para os municípios onde foram 

realizadas coletas de ectoparasitos durante vigilância e/ ou investigação de casos de Febre 

Maculosa (B). RO, Rondônia. 

 

 

Os carrapatos foram removidos em cães, cavalos, bois, gato, jumento, porco do 

mato e em humano através de torção contínua em torno do próprio eixo longitudinal do 

idiossoma. As pulgas foram coletadas em cães e o ácaro em roedor, ambos por catação. 

Também foram realizadas coletas de carrapato no ambiente (domicílio, peridomicílio e 

em áreas de borda de mata) utilizando as técnicas de arrasto de flanela, armadilha de gelo 

seco (CO2) e busca ativa (Figura 2) (SONENSHINE, 1993). 
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Figura 2. Coleta de carrapato no ambiente através da técnica de arrasto de flanela sobre a 

vegetação (Fonte: Secretaria Estadual de Saúde de Rondônia). 

 

 

As amostras foram definidas por espécimes coletados em um mesmo hospedeiro 

ou ambiente. Após a coleta, as amostras foram acondicionadas em microtubos plásticos 

estéreis, contendo álcool isopropanol P. A., e encaminhados ao Laboratório de Referência 

Nacional em Vetores das Riquetsioses (LIRN) do Instituto Oswaldo Cruz (IOC) – 

Fundação Oswaldo Cruz (FIOCRUZ)/ Rio de Janeiro (RJ), juntamente com as fichas de 

coleta preenchidas, para triagem dos ectoparasitos e posterior identificação. 

 

 3.2. Triagem e identificação dos ectoparasitos 

A triagem e identificação morfológica dos artrópodes foram realizadas de acordo 

com o Procedimento Operacional Padrão (POP-LIRN-017), utilizando as normas 

estabelecidas pelo LIRN, com auxilio de estereomicroscópio e microscópio óptico, e 

empregando descrições e chaves dicotômicas para carrapatos de AMORIM et al. (1997) e 

AMORIM & SERRA-FREIRE (1999) para larvas; MARTINS et al. (2010) para ninfas; 

ARAGÃO & FONSECA (1961) e BARROS-BATTESTI et al., (2006) para adultos. As 

pulgas foram identificadas de acordo com as chaves de BICHO & RIBEIRO (1998) e 

LINARDI & GUIMARÃES (2000), e para o ácaro foi utilizada a bibliografia de 

FURMAN (1972). Antes da identificação taxonômica, parte das larvas dos carrapatos e 

os ácaros foram preparados em montagem definitiva entre lâmina e lamínula, de acordo 

com a metodologia descrita por AMORIM & SERRA-FREIRE (1995). 

Após a análise morfológica de 2550 exemplares coletados, 707 amostras de 

carrapatos e 13 de pulgas foram separadas em alíquotas para serem submetidas à pesquisa 
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de riquétsia através de análises moleculares. As alíquotas foram elaboradas para as 

amostras de pulgas e carrapatos de acordo com o cenário de envolvimento com os casos 

de FM: 30% (quando procedente de vigilância de caso de FM) ou 50% (quando oriunda 

de investigação de caso de FM) dos exemplares de cada amostra foram selecionados para 

os estudos de biologia molecular. As alíquotas foram preparadas de acordo com a 

espécie, estádio (larvas, ninfas e adultos) e sexo (fêmea e macho), sendo compostas por 

exemplares unitários ou em pool (2-20 larvas de carrapatos; 2-3 ninfas de carrapatos). 

Quando a diagnose taxonômica específica das amostras não foi conclusiva através das 

análises morfológicas, esses exemplares também foram submetidos à identificação 

genotípica através das análises moleculares. Todas as alíquotas elaboradas foram 

submetidas à extração de DNA. 

 
 3.3. Extração de DNA de carrapatos e pulgas 

A extração total de DNA genômico (DNAg) das alíquotas foi realizada através 

da técnica de extração por sal NaCl (ALJANABI & MARTINEZ, 1997). Onde, 

inicialmente, os tubos contendo os carrapatos e pulgas foram mergulhados em N2 líquido 

e macerados com o auxílio de bastão de vidro. Posteriormente, as alíquotas maceradas 

foram ressuspendidas com 400 μL de solução contendo NaCl 0,4 M; EDTA 2 mM pH 

8,0; Tris HCl 10 mM pH 8,0. Foi adicionado também 40 μL de SDS 20% e 8 μL de 

Proteinase K 20 mg/mL (Invitrogen, Califórnia, EUA). Na sequência, o material foi 

homogeneizado utilizando vórtex e incubado em banho Maria à 56ºC durante uma hora. 

Em seguida, foi adicionado 300 μL de NaCl 6M a alíquota, que foi homogeneizada e 

centrifugada à 10000 rpm por 30 minutos. Finalizada a centrifugação, o sobrenadante foi 

transferido para um novo tubo onde foi precipitado com o mesmo volume (~600 μL) de 

álcool isopropanol P. A, por no mínimo uma hora à -20oC. Após esse período, o material 

foi centrifugado à 10000 rpm por 10 minutos, foi desprezado o sobrenadante e o pellet foi 

lavado com 600 μL de etanol 70% através de centrifugação à 10000 rpm por 10 minutos. 

Por fim, o sobrenadante foi desprezado e o microtubo foi posto para secar a temperatura 

ambiente. Posteriormente, o DNAg foi ressuspendido em 25 μl de água Milli-Q livre de 

DNases e RNases e armazenado a -20 oC até a realização da Reação em Cadeia da 

Polimerase (PCR) para as análises moleculares. 

 
 3.4. Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) 

3.4.1. Pesquisa de riquétsias 
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A pesquisa de riquétsias foi feita em todas as alíquotas de DNAg de amostras de 

carrapatos e pulgas através da PCR. Inicialmente, para uma triagem quanto a presença de 

riquétsia, todas as alíquotas foram submetidas à busca de fragmento dos genes citrato 

sintase (gltA) (utilizando os iniciadores CS2-78 e CS2-323; LABRUNA et al., 2004a) e 

do gene da proteína externa de membrana A (ompA- do inglês, “outer membrane protein 

A”). Posteriormente, as amostras que amplificaram para algum desses marcadores foram 

submetidas a novas PCR’s para os marcadores: htrA (do inglês, “High-temperature 

requirement A”) que codifica a proteína estrutural de membrana de 17 kilodaltons, o gene 

da proteína externa de membrana B (ompB- do inglês, “outer membrane protein B”), o 

gltA (utilizando os iniciadores CS4-239 e CS4-1069; LABRUNA et al., 2004b) e o Gene 

D/ antígeno de superfície celular 4 (sca4- do inglês, “surface cell antigen 4”). Nessas 

amplificações foram empregados oligonucleotídeos e respectivos protocolos de 

amplificação disponíveis na literatura (Tabela 1). Em todas as reações foi utilizado como 

controle positivo DNA de R. rickettsii e água Milli-Q livre de DNases e RNases como 

controle negativo. 

 
Tabela 1. Iniciadores e referências dos protocolos de amplificação utilizados na PCR 

(Reação em Cadeia da Polimerase) para a pesquisa de riquétsias nas amostras de pulgas e 

carrapatos coletados em Rondônia/ Brasil. 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

5'-TGTCTATCAATTCACAACTTGCC-3' 
 

 

 

 

 

 

 
 

Rickettsia sp. 

(GFM + GT) 

omp B 120-M59 5'-CCGCAGGGTTGGTAACTGC-3' 

120-807 5'-CCTTTTAGATTACCGCCTAA-3' 
862 ROUX; RAOULT, 2000 

 
 

 
 
 

Rickettsia sp. GFM omp A 

 

PCR 
 
 

 
Rr 190.70p 5'-ATGGCGAATATTTCTCCAAAA-3' 

Rr 190.602n 5'-AGTGCAGCATTCGCTCCCCCT-3' 

 
 
 

532 

 
 

 
 

 
 

REGNERY et al., 1991 
 

GFM, Grupo Febre Maculosa; GT, Grupo Tifo. 
 

     

 
 

 

3.4.2. Identificação molecular dos carrapatos 

Para a identificação molecular, as amostras de carrapatos foram submetidas à 

amplificação de fragmentos parciais dos genes mitocondriais 16S rDNA e 12S rDNA, e 

do marcador nuclear Segundo Espaçador Interno Transcrito (ITS2). Essas amplificações 

foram realizadas através da PCR, onde foram utilizados iniciadores e protocolos de 

amplificação disponíveis na literatura (Tabela 2). 

Alvo da deteção     Gene Técnica utilizada Iniciador Sequência de nucleotídeo (5'- 3') Fragmento (pb) Referência 

 CS2-78 5'-GCAAGTATCGGTGAGGATGTAAT-3' 
401 LABRUNA et al., 2004a

 
 CS2-323 5'-GCTTCCTTAAAATTCAATAAATCAGGAT-3' 

glt A PCR   

 CS4-239 5'-GCTCTTCTCATCCTATGGCTATTAT-3' 
834 LABRUNA et al., 2004b

 
 CS4-1069 5'-CAGGGTCTTCGTGCATTTCTT-3' 

Rickettsia sp.   

(Gênero específico)   

1o round 
PCR nested 

17k-5 
17k-3 

5'-GCTTTACAAAATTCTAAAAACCATATA-3' 
549 LABRUNA et al., 2004b

 

htr A   

2o round 17Kd1 
17Kd2 

5'-GCTCTTGCAACTTCTATGTT-3' 
434 WEBB et al., 1990

 
5'-CATTGTTCGTCAGGTTGGCG-3' 
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Tabela 2. Iniciadores e referências dos protocolos de amplificação utilizados na PCR 

(Reação em Cadeia da Polimerase) para amplificação de fragmentos de marcadores 

nuclear e mitocondriais de carrapatos procedentes de Rondônia/ Brasil. 

 
 

Localização 

 
Nuclear 

Gene 

Espaçador Interno 

Transcrito 2 (ITS-2) 

Pares de 

Iniciadores 

F2LITS2 

McLn 

Sequência de nucleotídeos 

5’ -TGAGGGTCGGATCAYATATCA -3’ 

5’ - GTGAATTCTATGCTTAAATTCAGGGGGT - 3’ 

Tamanho aproximado do 

produto amplificado 

950 pb 

Referência 

 
McLAIN et al., 1995 

 
 
 

 
Mitocondrial 

 
12S rDNA 

T2A 

T1B 

 
16S+1 

5'-AAAGAGTGACGGGCGATATGT-3' 
340 pb

 

5'-AAACTAGGATTAGATACCCT-3' 

 
5’-CCGGTCTGAACTCAGATCAAGT-3’ 

 
BEATI; KEIRANS, 2001 

16S rDNA 
16S-1 5’-GCTCAATGATTTTTTAAATTGCTGT-3’ 

460 pb MANGOLD et al., 1998 

 
 

         pb,pares de base. 

 

As amplificações através da PCR, dos marcadores dos carrapatos e dos genes de 

riquétsias, foram realizadas no termociclador GeneAmp PCR System 9700 (Applied 

Biosystems, Califórnia, EUA). 

 
3.5 Eletroforese 

Para visualização dos produtos amplificados, os amplicons foram submetidos à 

eletroforese (89 volts por 90 minutos) em gel de agarose a 2%, corados com brometo de 

etídio. Posteriormente, os géis foram observados em scanner de gel MiniBis Pro (DNR 

Bio- Imaging Systems Ltd. Jerusalém, Israel) com luz ultravioleta. Imagens digitais de 

cada gel foram geradas e arquivadas. 

Todos os produtos da PCR que corresponderam ao tamanho de DNA esperado, 

para cada marcador, foram selecionados para purificação e sequenciamento. 

 
3.6 Purificação e Sequenciamento de Nucleotídeos 

As amostras foram purificadas, a partir do amplicon, utilizando o kit Wizard® 

SV Gel and PCR Clean up System (Promega, Corp., Madison, WI, EUA), seguindo as 

recomendações do fabricante. 

Posteriormente, os amplicons purificados foram encaminhados para o 

sequenciamento do DNA, cujas reações foram executadas utilizando os mesmos 

iniciadores empregados na PCR e o BigDyeTMTerminator v3.1 Cycle Sequencing Kit 

(AppliedBiosystems, Califórnia, EUA), de acordo com o manual do fabricante. Em 

seguida, as amostras foram precipitadas, ressuspendidas em formamida e aplicadas em 

sequenciador automático ABI 3730 (Applied Biosystems, Califórnia, EUA) na 

Plataforma de Sequenciamento de DNA (PDTIS) da FIOCRUZ/RJ para determinação das 

sequências em ambas as direções (3’- 5’ e 5’- 3’). 
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Todas as sequências obtidas estão depositadas no “GenBank” (MK030074-77, 

MK030019-33, MK031655-93). 

 
3.7 Edição, identificação e alinhamento das sequências de DNA 

As sequências obtidas foram editadas manualmente e as sequências consenso 

geradas no programa ChromasPro 1.5 (Tecbhnelysium, Queensland, Australia). 

Inicialmente essas sequências foram identificadas, por avaliação de similaridade, através 

de análise comparativa com as sequências depositadas no “GenBank”, com auxílio do 

BLASTN (“Basic Local Alignment Search Tool- Nucleotide”). 

As sequências obtidas e sequências disponíveis no “GenBank”, para cada gene 

analisado, foram automaticamente alinhadas através do algoritmo de alinhamento 

múltiplo ClustalW (THOMPSON et al., 1994), disponível no programa MEGA 6.0 

(TAMURA et al., 2013). Todos os alinhamentos foram inspecionados manualmente e os 

genes codificantes de proteínas foram traduzidos para aminoácidos para verificar a 

presença de pseudogenes e confirmar a existência de homologia, onde nenhum códon de 

parada foi observado. 

 
3.8 Análises Filogenéticas 

Para investigar as relações evolutivas entre as amostras de carrapatos 

identificadas molecularmente, bem como entre as riquétsias detectadas, foram realizadas 

análises filogenéticas, separadamente, para as sequências dos marcadores obtidos dos 

carrapatos e das riquétsias. Para isso, foram utilizadas sequências geradas no atual 

trabalho e sequências disponíveis no “GenBank”. 

Nas análises concatenadas, o programa SeaView (GOUY et al., 2010) foi 

utilizado para concatenar os alinhamentos dos genes investigados de cada organismo 

estudado. As inferências filogenéticas, através de análise de máxima verossimilhança, 

foram realizadas no programa PhyML 3.0 (GUINDON et al., 2010) utilizando o modelo 

evolutivo (através do “Bayesian Information Criterion”) indicado pelo programa MEGA 

6.0 (TAMURA et al., 2013) que melhor se ajustava ao conjunto de dados analisados (para 

o alinhamento dos genes 16S rDNA + 12S rDNA + ITS2 dos carrapatos e para o 

alinhamento dos marcadores gltA+ htrA+ ompA+ ompB das riquétsias foi utilizado o 

modelo evolutivo GTR+G). Valores de apoio estatístico dos ramos internos foram 

estimados com o teste aLRT (“approximate likelihood ratio test”) com 1000 réplicas 

(ANISIMOVA & GASCUEL, 2006). 
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4. RESULTADOS 

 
 

4.1. Identificação dos ectoparasitos coletados 

Foram identificados 2550 ectoparasitos, sendo 2511 carrapatos, 36 pulgas e três 

ácaros. A espécie mais assinalada foi R. sanguineus s.l. com 1034 espécimes coletados, 

seguida por R. microplus com 675 exemplares, D. nitens com 655 exemplares, e 

Amblyomma sp. com 108 exemplares. As espécies de carrapatos assinaladas com menor 

quantidade de espécimes foram Amblyomma pacae ARAGÃO, 1911 com 10 espécimes, 

Amblyomma oblongoguttatum KOCH, 1844 com sete espécimes, Amblyomma naponense 

(PACKARD, 1869) com seis espécimes, Amblyomma scalpturatum NEUMANN, 1906 

com cinco espécimes, Amblyomma latepunctatum TONELLI-RONDELLI, 1939 com 

quatro espécimes, Amblyomma calcaratum NEUMANN, 1899 com dois espécimes, e 

Amblyomma coelebs NEUMANN, 1906, Amblyomma dissimile KOCH, 1844, 

Amblyomma dubitatum NEUMANN, 1899, Amblyomma longirostre (KOCH, 1844) e A. 

ovale com um espécime cada, respectivamente. Com relação às pulgas, a mais assinalada 

foi C. felis com 33 espécimes, também foram coletadas dois exemplares de X. cheopis  e 

um de Polygenis sp.. Uma única espécie de ácaro, Tur turki FONSECA, 1959, três 

fêmeas, foi assinalada nas áreas de coleta do estado de Rondônia (Tabelas 3 e  4). 

A maior parte dos ectoparasitos coletados nos municípios de Rondônia 

correspondeu ao estádio de larva (56,90% -1451 espécimes), seguido por adultos fêmeas 

(17,92%- 457 exemplares), adultos machos (12,75%- 325 indivíduos) e ninfas 

(12,43%- 317 representantes) (Tabela 3). Considerando exclusivamente os carrapatos 

(2511), observou-se que 57,78% (1451) dos espécimes identificados eram representados 

por larvas, 17,09% (429) por fêmeas, 12,63% (317) por ninfas e 12,50% (314) por 

machos nas áreas estudadas. Entretanto, para as pulgas (11 machos e 25 fêmeas 

identificados) e ácaros (três fêmeas diagnosticadas) só foram coletados espécimes adultos 

(Tabelas 3 e 4). 

Com relação aos carrapatos, a maior parte das larvas 36,30% (527) eram de R. 

microplus, 41,00% (130) das ninfas corresponderam a D. nitens, e a maioria dos adultos 

foram identificados como R. sanguineus s.l. [68,30% (222 exemplares) dos machos, e 

36,80% (168 espécimes) das fêmeas] (Tabela 3). 

Dentre os municípios estudados, os que apresentaram maior quantidade de 

ectoparasitos coletados foram Ariquemes (24,23%, 618 espécimes), seguido por Ji- 

Paraná (20,55%, 524 indivíduos), Cacoal (20,23%, 516 exemplares), Alto Paraíso (19, 
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Tabela 3. Espécies e quantidade de espécimes de ectoparasitos, por estádios, coletados nos municípios do estado de Rondônia/ Brasil no período de 2014- 

2017 durante investigação e/ ou vigilância de casos de Febre Maculosa. 
 

 

Espécies de ectoparasitos 
Nº de espécimes por estádio 

Municípios 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Legenda: L- larva, N- ninfa, M- macho, e F- fêmea. 

 L N M F  

Amblyomma calcaratum   1 (0,30%) 1 (0,20%) Ariquemes 

Amblyomma coelebs  1 (0,30%)   Ariquemes 

Amblyomma dissimile   1 (0,30%)  Cocoal 

Amblyomma dubitatum    1 (0,20%) Alto Paraíso 

Amblyomma longirostre   1 (0,30%)  Alta Floresta D'Oeste 

Amblyomma latepunctatum   1 (0,30%) 3 (0,70%) Candeias do Jamari 

Amblyomma naponense  3 (0,90%)  3 (0,70%) Ariquemes, Porto Velho 

Amblyomma oblongoguttatum 3 (0,20%) 2 (0,60%) 1 (0,30%) 1 (0,20%) Ariquemes, Porto Velho 

Amblyomma ovale    1 (0,20%) Vilhena 

Amblyomma pacae 10 (0,70%)     Alto Paraíso 

Amblyomma scalpturatum  2 (0,60%) 2 (0,60%) 1 (0,20%) Ariquemes, Porto Velho, Candeias do Jamari 

Amblyomma sp. 90 (6,20%) 18 (5,70%)    Ariquemes, Cocoal, Ji Paraná, Porto Velho, Ouro Preto do Oeste, Vilhena 

Dermacentor nitens 303 (20,90%) 130 (41,00%) 66 (20,30%) 156 (34,00%) Alto Paraíso, Ariquemes, Cocoal, Ji Paraná, Porto Velho,Ouro Preto do Oeste 

Rhipicephalus microplus 527 (36,30%) 35 (11,00%) 19 (5,80%) 94 (20,60%) Alto Paraíso, Ariquemes, Porto Velho 
Rhipicephalus sanguineus 

518 (35,70%) 126 (39,70%) 222 (68,30%) 168 (36,80%) Alto Paraíso, Ariquemes, Cocoal, Ji Paraná, Porto Velho 
sensu lato 

Ctenocephalides felis  9 (2,80%) 24 (5,30%) Cocoal, Ji Paraná, Porto Velho 

Polygenis spp.   1 (0,20%) Cocoal 

Xenopsylla cheopis  2 (0,60%)  Ariquemes 

Tur turki   3 (0,70%) Porto Velho 

Total 1451 (100%) 317 (100%) 325 (100%) 457 (100%)  
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Tabela 4. Total de ectoparasitos coletados no período de 2014-2017, por municípios do estado de Rondônia/ Brasil, durante investigação e/ ou vigilância 

de casos de Febre Maculosa. 
 
 

 

 
ECTOPARASITOS 

 
Alta Floresta D'Oeste 

 
Alto Paraíso Ariquemes Cacoal 

MUNICÍPIOS DE RONDÔNIA 

Ji-Paraná 

 
Porto Velho 

 
Ouro Preto do Oeste 

 
Vilhena 

 
Candeias do Jamari 

 
 

TOTAL 
 

 

L N M F L N M F L N M F L N M F L N M F L N M F L N M      F L N M F L N M F 

Amblyomma calcaratum 1 1 2 
 

 
 

Amblyomma dissimile 1 1 
 

 
 

C       Amblyomma latepunctatum 1       3         4 

A 

R 

R 

A Amblyomma naponense 2 1 3 6 

P 

A 

T 
O Amblyomma ovale 1 1 
S 

Amblyomma scalpturatum 2 1 1 1 5 
 

 
 

Rhipicephalus microplus 367      10 5 22 160      16      12 56 9 2 16 675 
 

 

 
 

Ctenocephalides felis 2 6 14 7 4 33 
 

 
PULGAS Polygenis spp.                1                     1 

  
Xenopsylla cheopis 

           
2 

                          
 

2 

ÁCARO Tur turki                        3             3 

 Total por estádio 0 0 1 0 447 12 10 31 364 59 69 126 469 0 18 29 44 120 181 179 103 118 44 84 24 4 0 3 0 4 0 1 0 0 2 4 2550 

Total por município 1 (0,04% ) 500 (19,60% ) 618 (24,23% ) 516 (20,23% ) 524 (20,55% ) 349 (13,69% ) 31 (1,22% ) 5 (0,20% ) 6 (0,24% ) (100,00% ) 
 

1034 18 21 6 52 112     160 80 15 22 466 6 24 37 5 8 2 
Rhipicephalus sanguineus 

sensu lato 

Dermacentor nitens 70 204      16      30 32 1 8 21 85 28 102 15      36 4 3 655 

Amblyomma pacae 10 10 

mblyomma oblongoguttatum 2 3 1 1 7 

Amblyomma longirostre 1 1 

Amblyomma dubitatum 1 1 

Amblyomma coelebs 1 1 

 Amblyomma sp. 14 2 44 20 24 4 108 

 



 

60%, 500 espécimes) e Porto Velho (13,69%, 349 representantes). Por outro lado, os 

municípios de Ouro Preto do Oeste (31 carrapatos, 1,22%), Candeias do Jamari (seis 

espécimes, 0,24%), Vilhena (cinco indivíduos, 0,20%,) e Alta Floresta D´Oeste (um 

exemplar, 0,04%,) foram menos representativos quanto ao número de espécimes 

coletados (Tabelas 3 e 4). 

O ácaro T. turki, por não estar relacionado como potencial vetor dos bioagentes 

da FM, não teve seus espécimes submetidos às análises moleculares. Todos os seus 

exemplares estão montados de forma permanente entre lâmina e lamínula. As larvas de 

carrapatos que foram montadas permanentemente entre lâminas e lamínulas também não 

foram submetidas às análises moleculares. Todas essas lâminas estão depositadas como 

amostras testemunho na Coleção de Artrópodes Vetores Ápteros de Importância em 

Saúde das Comunidades (CAVAISC), da Fundação Oswaldo Cruz, sob o acrônimo e 

número: CAVAISC-ACA-1773a-c, CAVAISC-IXO-2591a-b, CAVAISC-IXO-2670, 

CAVAISC-IXO-2671, CAVAISC-IXO-2672, CAVAISC-IXO-2673, CAVAISC-IXO- 

2674, CAVAISC-IXO-2710 e CAVAISC-IXO-2903. 

 
4.1.1 Identificação molecular e reconstrução filogenética dos espécimes de 

carrapatos 

No total, 30 espécimes de ixodídeos foram submetidos à identificação molecular 

(Tabela 5, Figura 3). Para algumas amostras (LIC 7824A-F, 8427B e 7906A), só foi 

possível concluir o diagnóstico específico através das análises moleculares. Para todas as 

outras amostras, a identificação molecular dos carrapatos corroborou a identificação 

morfológica desses espécimes. Já que na reconstrução filogenética (Figura 3), as 

sequências dessas amostras agruparam com as mesmas espécies de ixodídeos com as 

quais foram identificadas através da morfologia. 

 
4.2 Pesquisa, identificação e reconstrução filogenética das riquétsias detectadas nos 

carrapatos e pulgas em Rondônia 

Das 720 alíquotas (707 de carrapatos e 13 de pulgas) submetidas à pesquisa de 

riquétsias, foi detectada a presença de fragmento do gene ompA em três alíquotas (todas 

compostas por uma ninfa cada) de R. sanguineus s.l. que parasitavam Canis familiaris 

LINNAEUS, 1758 no município de Ji-Paraná. Essas amostras (LIC 7406H, LIC 7406J e 

LIC 7406L) apresentaram 99% de similaridade com amostras de Candidatus Rickettsia 

andeanae depositadas no “GenBank” (Tabela 6). 
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Tabela 5. Dados das amostras de carrapatos coletadas em Rondônia/ Brasil que foram 

submetidas à identificação molecular através do BLASTN (“Basic Local Alignment 

Search Tool Nucleotide”). 
 
 

Amostra analisada Identificação Molecular utilizando o BLASTN para pesquisar no " GenBank" 

No de 

Amostras LIC depósito Gene Espécie identificada Identidade Procedência da sequência Número de acesso 
 "GenBank"      

 
7905B 

 
MK031685 

 
12S rDNA 

 
Rhipicephalus microplus 

 
100% (364/364) 

Texas/ EUA 

Mato Grosso do Sul/ Brasil 

KP143546 

KC503261 

     Cambodia KC503260 

 

7905D 

 

MK031686 

 

12S rDNA 

 

Rhipicephalus microplus 

 

100% (363/363) 
Texas/ EUA 

Mato Grosso do Sul/ Brasil 
KP143546 

KC503261 
     Cambodia KC503260 

 

7905E 

 

MK031687 

 

12S rDNA 

 

Rhipicephalus microplus 

 

100% (362/362) 

Texas/ EUA 

Mato Grosso do Sul/ Brasil 
KP143546 

KC503261 
     Cambodia KC503260 

 

7905F 

 

MK031688 

 

12S rDNA 

 

Rhipicephalus microplus 

 

100% (385/385) 
Texas/ EUA 

Mato Grosso do Sul/ Brasil 
KP143546 

KC503261 
     Cambodia KC503260 

 

7905G 

 

MK031689 

 

12S rDNA 

 

Rhipicephalus microplus 

 

100% (385/385) 

Texas/ EUA 

Mato Grosso do Sul/ Brasil 

KP143546 

KC503261 
     Cambodia KC503260 

5769A MK031690 12S rDNA Amlbyomma scalpturatum 98% (314/319) Equador AY342276 

7406H MK031691 12S rDNA Rhipicephalus sanguineus 100% (379/379) China JX416325 

7012 MK031693 12S rDNA Dermacentor nitens 100% (357/357) Mato Grosso do Sul/ Brasil KC503258 

7406L MK031692 12S rDNA Rhipicephalus sanguineus 99% (338/342) França KY676843 

8276A MK030076 ITS2 Amblyomma latepunctatum 100% (930/930) Rondônia/ Brasil AY619569 

8276B MK030077 ITS2 Amblyomma latepunctatum 100% (929/929) Rondônia/ Brasil AY619569 

 

7824A 
 

MK030074 
 

ITS2 
 

Amblyomma oblongoguttatum 
 

99% (972/974) 
 

Monte Negro, Rondônia/ Brasil 
 

AY887115 

 

7824B 
 

MK030075 
 

ITS2 
 

Amblyomma scalpturatum 
 

99% (937/938) 
 

Monte Negro, Rondônia/ Brasil 
 

AY887113 

 

8274 
 

MG783327 
 

ITS2 
 

Amblyomma oblongoguttatum 
 

99% (949/951) 
 

Monte Negro, Rondônia/ Brasil 
 

AY887115 

 

7824E 
 

MK030023 
 

16S rDNA 
 

Amblyomma naponense 
 

99% (429/430) 
 

Acre/ Brasil 
 

KY020991 

7824F MK030024 16S rDNA Amblyomma naponense 99% (426/427) Acre/ Brasil KY020991 

 

7824C 
 

MK030025 
 

16S rDNA 
 

Amblyomma oblongoguttatum 
 

99% (390/391) 
 

São Paulo/ Brasil 
 

FJ424407 

 

7824D 
 

MK030026 
 

16S rDNA 
 

Amblyomma scalpturatum 
 

99% (378/379) 
 

Amazonas/ Brasil 
 

KX278440 

5769A MK030019 16S rDNA Amblyomma scalpturatum 100% (379/379) Amazonas/ Brasil KX278440 

8427B MK030027 16S rDNA Amblyomma coelebs 100% (410/410) Belize KU001160 

7906A MK030028 16S rDNA Amblyomma pacae 100% (426/426) Acre/ Brasil KY020985 

7906F MK030032 16S rDNA Rhipicephalus microplus 100% (453/453) Moçambique, Taiwan EU918187, AY974232 

7906E MK030031 16S rDNA Rhipicephalus microplus 100% (453/453) Moçambique, Taiwan EU918187, AY974232 

7906B MK030030 16S rDNA Rhipicephalus microplus 100% (453/453) Moçambique, Taiwan EU918187, AY974232 

7906D MK030029 16S rDNA Rhipicephalus microplus 100% (453/453) Moçambique, Taiwan EU918187, AY974232 

 

8275 
 

MK030033 
 

16S rDNA 
 

Amblyomma oblongoguttatum 
 

99% (389/391) 
 

São Paulo/ Brasil 
 

FJ424407 

 

7406H 
 

MK030020 
 

16S rDNA 
 

Rhipicephalus sanguineus 
 

100% (435/435) 
 

Taiwan e Ilhas Kinmen 
 

AY883868 

7406J MK030022 16S rDNA Rhipicephalus sanguineus 100% (453/453) Taiwan e Ilhas Kinmen AY883868 

7406L MK030021 16S rDNA Rhipicephalus sanguineus 100% (435/435) Taiwan e Ilhas Kinmen AY883868 

 
BLASTN- "Basic Local Alignment Search Tool Nucleotide" 
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Figura 3. Filogenia concatenada, inferida por análise de máxima verossimilhança com modelo evolutivo GTR+G, de sequências parciais dos genes 

mitocondriais 12S rDNA, 16S rDNA e do marcador nuclear Segundo Espaçador Interno Transcrito (ITS2) (338 + 357 + 1100 pb, respectivo) de carrapatos 

Ixodidae coletados em Rondônia (RO) durante vigilância e/ ou investigação de casos de Febre Maculosa. Os números nos ramos indicam valores de apoio 

estatístico (70% “cut-off”). 
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Tabela 6. Dados das amostras de carrapatos e pulgas coletadas em Rondônia/ Brasil que 

amplificaram fragmentos de genes de riquétsias e a identificação molecular dessas 

riquétsias através do BLASTN (“Basic Local Alignment Search Tool Nucleotide”). 
 
 

Amostra analisada Identificação Molecular utilizando o BLASTN para pesquisar no " GenBank" 

 
Amostras 

LIC/ LIS 

 

No de 

depósito 

"GenBank" 

 

 

Gene Espécie identificada Identidade Procedência da sequência Número de acesso 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

KY445736, KY650696, AY953286 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
KU597066 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
KU597066 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
BLASTN- "Basic Local Alignment Search Tool Nucleotide" 

 

7406H MK031673 omp A Candidatus Rickettsia andeanae 100% (488/488) Goiás, Ceará/ Brasil KY273599, KT153046 

7406J MK031674 omp A Candidatus Rickettsia andeanae 100% (488/488) Goiás, Ceará/ Brasil KY273599, KT153046 

7406L MK031675 omp A Candidatus Rickettsia andeanae 100% (394/394) Goiás, Ceará/ Brasil KY273599, KT153046 

558 MK031664 htr A Rickettsia asemboensis 100% (407/407) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

559A 
 

MK031665 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (409/409) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

559B 
 

MK031666 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (411/411) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

560A 
 

MK031667 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (410/410) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

560B 
 

MK031668 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (409/409) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

561A 
 

MK031669 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (410/410) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

561B 
 

MK031670 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (410/410) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

562A 
 

MK031671 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (410/410) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

 

562B 
 

MK031672 
 

htr A 
 

Rickettsia asemboensis 
 

100% (410/410) Maranhão/ Brasil, Peru, EUA 
KY445727-32, KY445735,

 

558 MK031676 omp B Rickettsia asemboensis 100% (772/772) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

559A MK031677 omp B Rickettsia asemboensis 100% (786/786) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

559B MK031678 omp B Rickettsia asemboensis 100% (786/786) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

560A MK031679 omp B Rickettsia asemboensis 100% (762/762) Maranhão/ Brasil, EUA 
KY445737, KY445741, KY445742, 

560B MK031680 omp B Rickettsia asemboensis 100% (769/769) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

561A MK031681 omp B Rickettsia asemboensis 100% (772/772) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

561B MK031682 omp B Rickettsia asemboensis 100% (763/763) Maranhão/ Brasil, EUA 
KY445737, KY445741, KY445742, 

562A MK031683 omp B Rickettsia asemboensis 100% (786/786) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

562B MK031684 omp B Rickettsia asemboensis 100% (769/769) Maranhão/ Brasil, EUA KY445737, KU597066 

558 MK031655 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

559A MK031656 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

559B MK031657 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

560A MK031658 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

560B MK031659 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

561A MK031660 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

561B MK031661 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

562A MK031662 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 

562B MK031663 glt A Rickettsia asemboensis 99% (1094/1095) Rio Grande do Sul/ Brasil, Peru KX196267, KY650697 
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Em nove amostras de C. felis (LIS 558, LIS 559A, LIS 559B, LIS 560A, LIS 

560B, LIS 561A, LIS 561B, LIS 562A e LIS 562B) coletadas no município de Porto 

Velho infestando seu hospedeiro mais comum- C. familiaris, foram amplificados 

fragmento dos genes gltA, ompB e htrA. Essas amostras exibiram 99-100% de 

similaridade com sequências de R. asemboensis depositadas no “GenBank” (Tabela 6). 

A reconstrução filogenética das sequências de riquétsias detectadas nas amostras 

de R. sanguineus s.l. e de C. felis corroborou a identificação molecular dessas bactérias 

através do BLASTN. As riquétsias detectadas nos carrapatos ficaram no mesmo clado de 

Ca. R. andeanae, e as identificadas nas pulgas agruparam com sequências de R. 

asemboensis do “GenBank”. Todos os clados citados apresentaram 100% de apoio 

estatístico (Figura 4). 



 

 
 

 
 

Figura 4. Filogenia concatenada, de fragmento dos genes gltA, htrA, ompA e ompB de riquétsias (1098 + 407 + 494 + 803 pb, respectivo) detectados nos 

carrapatos  e pulgas estudados durante vigilância e/ ou investigação de casos de Febre Maculosa em Rondônia (RO), inferida por análise de máxima 

verossimilhança com modelo evolutivo GTR+G. Os números nos ramos indicam valores de apoio estatístico (70% “cut-off”). 
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5. DISCUSSÃO 

O presente estudo traz os primeiros registros de riquétsias em pulgas em áreas de 

interesse epidemiológico para FM em Rondônia, bem como a detecção de R. asemboensis 

e Ca. R. andeanae pela primeira vez para região norte do Brasil. Com relação a fauna de 

carrapatos, é a primeira identificação das seguintes espécies de ixodídeos nos municípios 

de Rondônia: A. coelebs em Ariquemes; A. dissimile em Cacoal; A. dubitatum em Alto 

Paraíso; A. longirostre em Alta Floresta D´Oeste; A. naponense em Porto Velho; A.  

pacae em Alto Paraíso; D. nitens em Alto Paraíso, Ariquemes, Cacoal, Ji-Paraná, Porto 

Velho e Ouro Preto do Oeste; R. microplus em Alto Paraíso e Porto Velho; e R. 

sanguineus s.l. em Alto Paraíso, Ariquemes, Cacoal, Ji-Paraná e Porto Velho. 

Adicionalmente, durante as investigações de potenciais vetores de bioagentes da FM em 

áreas com casos confirmados e/ ou suspeitos da doença, foi coletado o ácaro T. turki (até 

então sem relevância para os ciclos da FM) em roedor (Euryoryzomys sp.), que também 

configura o primeiro relato desse ectoparasito para o estado. 

No presente estudo alguns ixodídeos, como o A. naponense, A. coelebs, A. 

pacae, A. scalpturatum e A. oblongoguttatum, tiveram somente o diagnóstico específico 

conclusivo através da metodologia molecular. Evidenciando a importância dessa 

ferramenta na diagnose específica para estádios imaturos e espécies de carrapatos que 

ainda não são bem caracterizadas morfologicamente. 

Pesquisas anteriores já destacaram que o estado de Rondônia apresenta grande 

diversidade de carrapatos (LABRUNA et al., 2002; LABRUNA et al., 2004a,b; 

LABRUNA et al., 2005a,b; LABRUNA et al., 2010; MARTINS et al., 2014; AGUIRRE 

et al., 2018; ZIMMERMANN et al., 2018), o que pode estar associado a presença da 

Floresta Amazônica- e sua grande biodiversidade- em seu território. Entretanto, Rondônia 

é o terceiro estado com os maiores índices de desmatamento e degradação da Floresta 

Amazônica brasileira (INPE, 2018). Assim sendo, a perda de habitat na região pode levar 

a extinção de animais vertebrados e consequentemente de seus parasitos, incluindo os 

carrapatos (COLWELL et al., 2012), bem como o aumento de outros vertebrados (e seus 

carrapatos) que têm preferencia por áreas degradadas. Esse cenário de grande diversidade 

específica de carrapatos, em um único estado, atrelado ao aumento das alterações 

ambientais (e.g. desmatamento, agronegócio e ocupação humana) faz de Rondônia um 

local potencial para ocorrência de doenças associadas a carrapatos (MARTINS et al., 

2014). 

Até o momento, foram registradas cerca de 28 espécies de ixodídeos em 

Rondônia (MARTINS et al., 2014; MARTINS et al., 2016; AGUIRRE et al., 2018). A 
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presente investigação identificou 14 espécies de carrapatos da família Ixodidae 

(correspondendo a 50% da fauna de ixodídeos conhecida para o estado) em nove 

municípios analisados durante investigação e/ ou vigilância de casos de FM em 

Rondônia. O fato da maior quantidade de exemplares coletados corresponderem a larvas 

pode está relacionado com o período e tipo de coleta, onde provavelmente o estádio mais 

abundante era esse. Essa variedade da fauna de carrapatos evidencia a complexidade para 

o entendimento do cenário relacionado à FM em Rondônia. Adicionalmente, as espécies 

que são reconhecidas no Brasil como principais vetores dos agentes da FM não são 

relatadas como tão abundantes (e.g. A. sculptum, A. ovale e A. dubitatum) ou ainda não 

foram identificadas (A. aureolatum) em Rondônia, principalmente nos locais com casos 

suspeitos ou confirmados de FM (LABRUNA et al., 2002; LABRUNA et al., 2004b; 

MARTINS et al., 2014; AGUIRRE et al., 2018; ZIMMERMANN et al., 2018). 

Entretanto, é crescente o registro de A. dubitatum em diferentes municípios do estado 

(Ariquemes, Jaru e Alto Paraíso) (MARTINS et al., 2014; ZIMMERMANN et al., 2018), 

sugerindo que esse ixodídeo pode estar estabelecido em Rondônia, ou ainda, que a 

presença dessa espécie está associada a crescente substituição da Floresta Amazônica por 

vegetação característica do bioma Cerrado, devido ao intenso desmatamento na região 

(MARTINS et al., 2014; INPE, 2018). 

Para entendimento do ciclo epidêmico da FM é fundamental conhecer as 

espécies de potenciais vetores ápteros que parasitam humanos. Na presente investigação, 

apenas um exemplar de macho de A. oblongoguttatum, no município de Porto Velho, foi 

coletado em interação trófica com humano. Estudos anteriores já relataram A. cajennense 

s. l., A. coelebs, A. naponense, A. oblongoguttatum, A. ovale, A. scalpturatum, 

Haemaphysalis juxtakochi COOLEY, 1946 e R. microplus parasitando humanos no 

estado. Dessas espécies, A. ovale, A. scalpturatum e A. oblongoguttatum são as 

encontradas em maior frequência em humanos em Rondônia (LABRUNA et al., 2004b; 

LABRUNA et al., 2005a). Esse cenário difere do relatado para outros locais do país, onde 

outras espécies são mais frequentemente descritas infestando humanos 

(GUGLIELMONE et al., 2006; SZABÓ et al., 2013; RECK et al., 2018). Assim sendo, é 

possível que o cenário do ciclo epidêmico da FM em Rondônia seja distinto do que 

ocorre em outros locais do Brasil, com outras espécies de carrapatos envolvidas no ciclo 

de transmissão. 

Durante estudo sorológico em cães do município de Monte Negro, os 

pesquisadores destacaram que esse hospedeiro era frequentemente observado infestado 

pela pulga C. felis, entretanto esses ectoparasitos não foram testados para a presença de 
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riquétsia (LABRUNA et al., 2007). Não há outros estudos relacionados a pulgas nesse 

estado. Dessa forma, o presente trabalho caracteriza a primeira investigação da fauna de 

pulgas e da presença de riquétsias nesses insetos em áreas de interesse epidemiológico 

para FM em Rondônia. Sendo, por Tanto, o primeiro relato de Polygenis sp. e X. cheopis 

para o estado. Todos os exemplares identificados de C. felis e Polygenis sp. foram 

coletados em C. familiaris, demonstrando a estreita relação parasitária entre esses 

animais. E ainda, por essas pulgas parasitarem um vertebrado doméstico, evidencia a 

possibilidade de contato desse ectoparasito e seus patógenos com o homem (PAROLA et 

al., 2005). Já X. cheopis foi encontrada no ambiente de pasto. Entretanto essa pulga tem 

como principal hospedeiro o rato doméstico. Na epidemiologia da FM, esse inseto se 

destaca por ser vetor de R. typhi, bioagente do tifo murino, cuja transmissão acontece 

através das fezes da pulga infectada (MARCONDES, 2001). O encontro dessa pulga 

indica a presença do rato doméstico no ambiente analisado, sendo necessárias medidas de 

higienização local para combate a esse vertebrado e seus ectoparasitos potenciais vetores 

de bioagentes de doenças em humanos. 

Estudos prévios no estado de Rondônia demonstraram que diversos pacientes, 

residentes em áreas rurais do estado, relatavam febre de causa desconhecida. Entretanto, 

muitos deles descreviam histórico recente de picada de carrapato. Dessa forma, 

especulou-se que esse quadro poderia estar associado à riquétsias transmitidas por 

ectoparasitos aos quais esses indivíduos foram expostos (LABRUNA et al., 2004b; 

LABRUNA et al., 2007). Porém, nenhuma doença febril exantemática aguda mortal foi 

observada por médicos na área, excluindo a possibilidade de casos relacionados com R. 

rickettsii no estado (OLIVEIRA et al., 2016a,b). 

A identificação de riquétsias em Rondônia começou em 2004, com a detecção de 

Rickettsia cepa ARANHA (geneticamente relacionada com Rickettsia amblyommatis) em 

A. longirostre no município de Ariquemes (LABRUNA et al., 2004a). Em seguida, R. 

amblyommatis foi relatada infectando A. cajennense s.l. e A. coelebs, nos municípios de 

Governador Jorge Teixeira e Monte Negro, respectivamente (LABRUNA et al., 2004b). 

Ainda nesse último município, estudo posterior identificou Rickettsia rhipicephali em H. 

juxtakochi (LABRUNA et al., 2005b). Entretanto, estudos publicados até 2005, 

indicavam que a R. bellii era a riquétsia mais frequentemente registrada infectando 

carrapatos (A. ovale, A. scalpturatum, A. oblongoguttatum, Amblyomma rotundatum 

KOCH, 1844 e Amblyomma humerale KOCH, 1844) em Rondônia (LABRUNA et al., 

2004b). De acordo com esses estudos, poderia ser presumido que a exposição potencial 

de humanos à riquétsias patogênicas (e. g. R. rickettsii), transmitidas por carrapatos na 
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floresta Amazônica de Rondônia, poderia ser minimizada pela alta taxa de infecção com 

R. bellii nos três carrapatos mais antropofílicos dessa região (A. ovale, A. scalpturatum e 

A. oblongoguttatum) (LABRUNA et al., 2004b). 

Adicionalmente, estudo sorológico em cães do município de Monte Negro 

indicou a circulação de R. amblyommatis e R. rhipicephalii, já identificadas por biologia 

molecular em carrapatos no município, porém, foi detectada a circulação de Rickettsia 

parkeri sensu lato (s.l.) em cães sem a identificação prévia dessa bactéria em 

ectoparasitos do município (LABRUNA el al., 2007). Como os cães em Monte Negro são 

comumente infestados pelas mesmas espécies de carrapatos que parasitam humanos, eles 

poderiam atuar como animais sentinelas para os bioagentes da FM em humano. 

Posteriormente a esses estudos, não houve novos relatos de riquétsias em 

Rondônia até a confirmação do primeiro caso de FM, no município de Ariquemes, em 

2015 (OLIVEIRA et al., 2016a,b). Em seguida, em 2016, casos da doença também foram 

confirmados nos municípios de Alvorada D’Oeste e Porto Velho. Em todos esses casos 

não houve a identificação dos bioagentes da FM em humanos. 

Estudo mais recente, não identificou a presença de riquétsias nos carrapatos 

coletados nos municípios com casos confirmados de FM. Entretanto, foi detectada 

infecção por R. amblyommatis em larvas, ninfas e macho de A. cajennense s. l. (nos 

municípios de Cacoal e Vilhena), em macho de A. oblongoguttatum (no município de 

Pimenta Bueno) e em fêmea de A. cajennense sensu stricto (s.s.) (FABRICIUS, 1787) 

(também no município de Pimenta Bueno) (AGUIRRE et al., 2018). Adicionalmente, 

dois espécimes de A. oblongoguttatum, do município de Candeias do Jamari, 

apresentaram resultado positivo para riquétsia do GFM (gene ompA), no entanto, as 

amostras não tiveram êxito no sequenciamento do DNA. Ainda nesse estudo, foi relatado 

A. oblongoguttatum e A. ovale parasitando cães no município de Candeias do Jamari 

(AGUIRRE et al., 2018). O que é relevante, já que os cães podem desempenhar um papel 

importante no ciclo zoonótico das riquetsioses, como hospedeiro amplificador de 

riquétsias e ainda podem fazer o intercâmbio entre a fauna de carrapatos de animais 

silvestre para o domicílio, onde o parasitismo humano por esses ectoparasitos pode 

ocorrer (LABRUNA et al., 2007; MELO et al., 2011). 

No presente trabalho, a análise de ectoparasitos provenientes de vigilância de 

ambiente e/ ou investigação de caso de FM, identificou pela primeira vez a R. 

asemboensis em C. felis no município de Porto Velho (município com caso confirmado 

de FM), e Ca. R. andeanae em R. sanguineus s.l. (coletado em cães) no município de Ji- 

Paraná (sem caso confirmado de FM) em Rondônia. Demonstrando um potencial cenário 
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epidemiológico da FM envolvendo a pulga, carrapato, cães e riquétsias do GFM e Grupo 

Transicional em Rondônia, o qual ainda não havia sido proposto para a região. 

A R. asemboensis, recentemente descrita, foi relatada pela primeira vez em 

sifonápteros da espécie C. felis em Asembo no Quênia, situação em que foi isolada e 

cultivada in vitro (LUCE-FEDROW et al., 2015). É uma bactéria emergente transmitida 

por carrapatos e pulgas associados a animais domésticos e roedores. Esse patógeno já foi 

descrito em ectoparasitos na Ásia, África e nas Américas (JIANG et al., 2013; OTEO et 

al., 2014; RZOTKIEWICZ et al., 2015; BILLETER et al., 2016; DALL’AGNOL et al., 

2017; FACCINI-MARTÍNEZ et al., 2016; KOLO et al., 2016; TROYO et al., 2016; 

SILVA et al., 2017), sendo encontrado principalmente em áreas endêmicas para FM 

associada a pulgas (JIANG et al., 2013). A R. asemboensis é geneticamente relacionada à 

R. felis, que é patogênica para humanos (RAOULT et al., 2001). Entretanto, o 

entendimento da FM relacionado à R. felis é escasso no Brasil (SZABÓ et al., 2013). Em 

nosso país os registros de R. asemboensis são recentes, com relatos em R. sanguineus s.l. 

(no Rio Grande do Sul) e em C. felis (no Maranhão) (DALL’AGNOL et al., 2017; 

SILVA et al., 2017). A pulga C. felis pode se alimentar ocasionalmente em humanos, 

porém, ainda não há comprovação da transmissão de R. asemboensis através desse 

ectoparasito para o homem (MAINA et al., 2012; JIANG et al., 2013). Além da possível 

vetoração de patógenos, as pulgas também podem provocar alergia à picada no 

hospedeiro (SOUSA, 1997). Das espécies de pulgas identificadas em Rondônia, a C. felis 

é incriminada como vetor de R. felis e R. asemboensis. Foi identificada a presença de R. 

asemboensis no estado, em nove amostras de C. felis coletadas durante vigilância de 

ambiente para FM em área com caso confirmado da doença. O presente estudo aumenta a 

área geográfica de ocorrência de R. asemboensis no Brasil. 

A bactéria Ca. R. andeanae, apesar de pertencer ao GFM, é considerada de 

patogenicidade desconhecida, até então, para humanos. Entretanto, estudo demonstrou 

que essa riquétsia pode provocar a diminuição ou exclusão da riquetsiose associada a R. 

parkeri s.s. nos EUA (PADDOCK et al., 2015). O que torna Ca. R. adeanae de interesse 

para a prática em saúde pública. No Brasil, essa riquétsia já foi encontrada em 

Amblyomma parvum ARAGÃO, 1908 nos biomas Cerrado, Pantanal, Mata Atlântica e na 

transição Amazônia- Cerrado (e. g. PACHECO et al., 2007; SOUSA et al., 2009; NIERI- 

BASTOS et al., 2014; COSTA et al., 2015; MOERBECK et al., 2016), além de 

identificação em A. sculptum no Cerrado (WITTER et al., 2016; BITENCOURTH et al., 

2017). Há registros de Ca. R. andeanae em diversos países, como Argentina, Canadá, 

Chile, EUA, Paraguai e Peru, em diferentes espécies de carrapatos (e. g. A. maculatum, A. 



28  

ovale, A. parvum, A. tigrinum, A. triste, Ixodes boliviensis NEUMANN, 1904 e R. 

sanguineus s.l.), demonstrando a ampla distribuição dessa riquétsia em diferentes 

ecótopos (JIANG et al., 2005; ABARCA et al., 2012; OGRZEWALSKA et al., 2014; 

WOOD et al., 2016; ALLERDICE et al., 2017; SEBASTIAN et al., 2017; MONJE et al., 

2018; RIVERA-PAEZ et al., 2018). Registros prévios de Ca. R.andeanae em R. 

sanguineus s.l. foram feitos para Peru e Colômbia, nesse último país também foi relatada 

em área de Floresta Amazônica assim como no presente estudo (FLORES-MENDOZA et 

al., 2013; RIVERA-PAEZ et al., 2018). A detecção de R. sanguineus s.l., coletado em cão 

durante vigilância de ambiente para FM em Ji-Paraná/ Rondônia, infectado com Ca. R. 

andeanae configura o primeiro registro dessa riquétsia nesse ixodídeo para o Brasil. 

O encontro de espécies de bactérias do GFM e do Grupo Transicional, cuja 

patogenicidade ainda não é conhecida para humanos, em R. sanguineus s.l. e C. felis 

coletados em cães evidencia a relevância desse vertebrado na manutenção de ciclos 

enzoóticos dessas riquétsias. E ainda, sabendo que esses ectoparasitos têm preferência por 

animais domésticos, o que possibilita maior contato desses potenciais vetores (e os 

bioagentes que veiculam) com os seres humanos (OLIVEIRA et al., 2008; ROZENTAL 

et al., 2009). Apesar da ausência de conhecimento relacionado à patogenicidade de Ca. R. 

andeanae e R. asemboensis para humanos, o potencial dessas riquétsias estarem 

associadas com casos de FM não pode ser descartado, visto que riquétsias inicialmente 

ditas como de patogenicidade desconhecida posteriormente foram reconhecidas como 

bioagentes de riquestioses em humanos (e. g. R. parkeri s.l.) (PADDOCK et al., 2004; 

PAROLA et al., 2013). Porém, mais estudos são necessários para entender a participação 

de R. asemboensis e Ca. R. andeanae no cenário da FM em Rondônia, bem como 

conhecer a prevalência dessas bactérias, entender o envolvimento de C. felis, R. 

sanguineus s.l. e cães nessas infecções e na transmissão dessas riquétsias, além de 

esclarecer a relação entre esses microorganismos e os casos de FM no Brasil. 

As investigações sobre riquétsias em Rondônia, posteriores a confirmação dos 

casos de FM, não detectaram R. bellii nos ectoparasitos. Essa riquétsia era apontada como 

a mais prevalente nos carrapatos do estado anteriormente a confirmação de caso da 

doença (LABRUNA et al., 2004b). Estudos apontam que a R. bellii pode ter importante 

papel na ecoepidemiologia das riquetsioses, através da inibição da infecção por outras 

riquéstias patogênicas quando o carrapato está previamente infectado com R. bellii 

(BURDDORFER et al., 1981; MACALUSO et al., 2002; PACHECO et al., 2009). 

Cenário esse que poderia está ocorrendo em Rondônia, já que quando era relatada 

prevalência de R. bellii nos ectoparasitos não havia casos confirmados de FM. 
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Até o momento não houve registro das espécies do complexo A. cajennense nos 

municípios com casos confirmados de FM em Rondônia, o que sugere que outras 

espécies de carrapatos estão envolvidas no ciclo de transmissão dessa doença no estado 

(AGUIRRE et al., 2018). O comportamento dos cães de entrarem na mata e retornarem 

ao domicílio infestados, realizando o intercâmbio entre a fauna de carrapatos de animais 

silvestres e domésticos, pode propiciar o parasitismo humano por ectoparasitos que 

ocorrem nesses vertebrados (SZABÓ et al., 2013). O histórico de detecção de carrapatos 

e pulgas de cães infectados com riquétsias do GFM e do Grupo Transicional evidencia o 

importante papel que esse hospedeiro pode exercer na manutenção dos ciclos de 

riquétsias e, potencialmente, nos casos de FM. Os resultados sobre ectoparasitos e 

infecções por riquétsias em Rondônia contribuem com informações para auxiliar no 

entendimento da dinâmica de circulação dessas bactérias e na identificação dos seus 

potenciais vetores no estado. Entretanto, mais estudos são necessários para verificar a 

existência de cenários epidemiológicos da FM específicos para a região Amazônica do 

país que diferem dos relatados para as áreas de Mata Atlântica e Pampa no Brasil. 
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6. CONCLUSÕES 

Com base nos resultados obtidos, pode-se concluir que: 

● Há diversidade de ectoparasitos potenciais vetores nos municípios estudados 

para o estado de Rondônia. 

● A ixofauna de Rondônia em área de interesse epidemiológico para FM é 

composta de pelo menos 14 espécies. Em ordem decrescente de abundancia R. 

sanguineus s.l., R. microplus, D. nitens, A. pacae, A. oblongogutatum, A. 

naponense, A. scalpturatum, A. latepunctatum, A. calcaratum, A. dissimile, A. 

dubitatum, A. coelebs, A. longirostre e A ovale.  

● Espécimes de A. naponense, A. coelebs, A. pacae, A. scalpturatum e A. 

oblongogutatum só tiveram o diagnóstico específico conclusivo através das 

análises moleculares. 

● Estádios imaturos de carrapatos foram os mais encontrados nos municípios 

estudados de Rondônia. 

● As espécies A. coelebs (Ariquemes), A. dissimile (Cacoal), A. dubitatum (Alto 

Paraíso), A. longirostre (Alta Floresta D´Oeste), A. naponense (Porto Velho), A. 

pacae (Alto Paraíso), D. nitens (Alto Paraíso, Ariquemes, Cacoal, Ji-Paraná, Porto 

Velho e Ouro Preto do Oeste), R. microplus (Alto Paraíso e Porto Velho) e R. 

sanguineus s.l. (Alto Paraíso, Ariquemes, Cacoal, Ji-Paraná e Porto Velho) foram 

identificadas pela primeira vez nos municípios de Rondônia. 

● A diversidade de pulgas foi de pelo menos três espécies: C. felis, Polygenis sp. 

e X. cheopis , sendo as duas ultimas assinaladas pela primeira vez no estado de 

Rondônia. 

● Foram identificadas, pela primeira vez em Rondônia, a presença de R. 

asemboensis em C. felis e Ca. R. andeanae em R. sanguineus s.l. , sendo esse 

ultimo o primeiro registro também para o Brasil. Caracterizando que há circulação 

de riquétsia do GFM (Ca. R. andeanae) e do Grupo Transicional (R. asemboensis) 

no estado. 

● Mais estudos são necessários para o entendimento do cenário da FM que ocorre 

em Rondônia. 
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