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RESUMO 

 

Nos últimos 15 anos, tivemos o surgimento e ressurgimento de diversas infecções 

zoonóticas causadas por vírus, como os Hantavírus, vírus Influenza, Nipah vírus, Mpox (varíola 

dos macacos), vírus da Dengue, Ebola vírus, vírus da Raiva e os Coronavírus. Pertencentes à 

família Coronaviridae, os coronavírus (CoV) são vírus RNA, envelopados, capazes de atingir uma 

vasta gama de hospedeiros, incluindo o ser humano. Os CoV têm ganhado notoriedade nos 

últimos anos devido aos impactos causados pelas recentes emergências em saúde pública, a 

exemplo da MERS e da SARS. Desde março de 2020, o mundo começou a enfrentar uma nova 

pandemia causada por um coronavírus denominado (SARS-CoV-2). Muitas ações antrópicas têm 

causado graves efeitos ao meio ambiente, algumas delas claramente visíveis, como as mudanças 

climáticas. Essas alterações são responsáveis por uma redistribuição geográfica de muitas 

espécies de quirópteros, principalmente pela transição de habitat, uma vez que esses animais saem 

do seu habitat natural migrando para áreas periurbanas e urbanas. Toda nova adaptação, pode 

contribuir para a propagação de novos patógenos, ou o surgimento de estirpes adaptadas a novos 

hospedeiros, que aumenta o contato dos quirópteros com os humanos e animais domésticos, 

facilitando o surgimento de novas pandemias e epidemias. O presente estudo teve como objetivo 

identificar e caracterizar geneticamente os CoV circulantes nos morcegos encaminhados por 

vigilância passiva para diagnóstico de raiva, uma vez que as pesquisas visando esses patógenos 

ainda são escassas no Brasil. As 100 amostras de conteúdos intestinais investigadas, com extração 

de ácidos nucléicos, síntese de DNA complementar (cDNA), Reação em Cadeia pela Polimerase 

(PCR), semi-NESTED; e os produtos da semi-NESTED submetidos a eletroforese em gel de 

agarose, apresentaram resultados negativos. Outros trabalhos com objetivos similares, 

apresentaram amostras positivas, principalmente em conteúdos intestinais, com menor 

importância para outros órgãos como, fígado, pulmão e rins, porém, com uma baixa prevalência 

de coronavírus em quirópteros. 

Palavras-chave: quirópteros, vírus, biologia molecular, saúde única.
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ABSTRACT 

 

In the last 15 years, we have had the emergence and resurgence of several zoonotic 

infections caused by viruses, such as hantaviruses, influenza viruses, Nipah viruses, Mpox 

(monkeypox), dengue viruses, Ebola viruses, rabies viruses and coronaviruses. Belonging to 

the Coronaviridae family, coronaviruses (CoV) are enveloped RNA viruses capable of reaching 

a wide range of hosts, including humans. CoVs have gained notoriety in recent years due to the 

impacts caused by recent public health emergencies, such as MERS and SARS. Since March 

2020, the world began to face a new pandemic caused by a coronavirus called (SARS-CoV-2). 

Many human actions have caused serious effects on the environment, some of them clearly 

visible, such as changes climate. These changes are responsible for a geographic redistribution 

of many chiropteran species, mainly due to habitat transition, as these animals leave their 

natural habitat and migrate to peri-urban and urban areas. Every new adaptation can contribute 

to the spread of new pathogens, or the emergence of strains adapted to new pathogens, hosts, 

which increases the contact of chiropterans with humans and domestic animals, facilitating the 

emergence of new pandemics and epidemics. The present study aimed to identify and 

genetically characterize the CoV circulating in bats sent by passive surveillance for rabies 

diagnosis, since research targeting these pathogens is still scarce in Brazil. The 100 samples of 

intestinal contents investigated, with extraction of nucleic acids, synthesis of complementary 

DNA (cDNA), Polymerase Chain Reaction (PCR), semi-NESTED; and semi-NESTED 

products subjected to agarose gel electrophoresis showed negative results. Other studies with 

similar objectives presented positive samples, mainly in intestinal contents, with lower 

importance for other organs such as the liver, lungs and kidneys, however, with a low 

prevalence of coronavirus in chiropterans. 

Keywords: chiropterans, viruses, molecular biology, one health. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

As doenças infecciosas emergentes e reemergentes são uma grande ameaça ao bem-

estar humano e animal, sendo a maioria dessas doenças infecciosas emergentes e, também, 

reemergentes zoonoses derivadas da vida selvagem (WYNNE & WANG et al., 2013). 

As doenças zoonóticas, comuns entre animais e humanos, são tópicos de extremo 

interesse devido ao alto risco à saúde pública e por sua capacidade de causar epidemias e até 

pandemias em seres humanos (OLIVAL et al., 2017). 

A origem da maioria das doenças infecciosas emergentes é de animais, 

principalmente de vida selvagem, e o seu surgimento em humanos acontece por interações 

dinâmicas entre populações de vida selvagem, gado, animais domésticos e pessoas (ALLEN 

et al., 2017). 

Segundo Zanella (2016), o aumento da dependência do ser humano aos animais, seja 

para alimentação, transporte, trabalho ou companhia, colabora para o desencadeamento de 

diversas doenças infecciosas. Além disso, a expansão da população humana, a globalização 

com o aumento no comércio e viagens e, também as mudanças climáticas, contribuem tanto 

na disseminação de doenças conhecidas, quanto no surgimento de novas enfermidades 

(PANDA et al., 2008; MANZINI et al., 2021). 

As mudanças ambientais, como desmatamento, fragmentação de habitat ou mudanças 

climáticas, cooperam na adaptação de novos patógenos que anteriormente circulavam apenas 

na vida selvagem ou em reservatórios ambientais (SOKOLOW et al., 2019).  

Estima-se que pelo menos 75% das doenças infecciosas em humanos são classificadas 

como zoonoses, tendo como agentes causadores protozoários, bactérias, fungos, helmintos e, 

principalmente os vírus (United States Agency for International Development, 2009; 

ZANELLA, 2016). 

Os vírus, especialmente os de RNA, possuem grande capacidade de adaptação rápida às 

mudanças nas condições ambientais, portanto, fatores como, mudanças ambientais e 

ecológicas colaboram para o surgimento e ressurgimento de doenças transmitidas por 

patógenos virais, aumentando o risco para a população humana (NOKER & LUDWING, 

2003). 

De acordo com Carlson et al. (2019), das 40.000 espécies de vírus existentes em 

mamíferos, 10.000 são de potencial zoonótico. Nos últimos 15 anos, houve o surgimento e 

ressurgimento de diversas infecções zonóticas causadas por vírus, como os Hantavírus, vírus 

Influenza, Nipah vírus, Mpox (varíola dos macacos), vírus da Dengue, Bbola vírus, vírus da 



13 

 

Raiva e os Coronavírus (KALLIO-KOKKO et al., 2005). 

Os CoV são vírus envelopados, de cadeia simples, que possuem o genoma em uma fita 

de RNA de polaridade positiva não fragmentada, sendo o maior genoma (26 a 32 kb) descrito 

entre os RNA vírus\ (WOO et al., 2012; SU et al., 2016; BONFIM et al., 2021). Esse grupo 

pertence a ordem Nidovirales, familía Coronaviridae; e são classificados em quatro gêneros, 

Alphacoronavirus (α-CoV), Betacoronavirus (β-CoV) – podem ser agrupados nos clados 2a, 

2b, 2c e 2d, Deltacoronavírus (δ-CoV) e Gammacoronavírus (γ-CoV), todos da sub-família 

Orthocoronavirinae (GOÉS et al., 2016; ICTV, 2019).  

Os Alphacoronavirus (α-CoV) e Betacoronavirus (β-CoV), infectam principalmente 

mamíferos, incluindo humanos, podendo ter como origem os morcegos; enquanto os 

Deltacoronavirus (δ-CoV) e Gammacoronavirus (γ-CoV) são detectados, principalmente, em 

espécies aviárias, peixes e também, mamíferos, sendo de possível origem suína; embora os 

Gammacoronavirus (γ-CoV) também infectem alguns cetáceos, incluindo baleias beluga e 

golfinhos-nariz-de-garrafa (LELLI et al., 2013; MANZINI et al., 2021; SINGH & YI et al., 

2021). 

Relatos científicos reconhecem sete espécies de Coronavírus que podem infectar 

humanos (Human CoV): os alpha Coronavirus HCoV-NL63 e 229E e os beta Coronavírus 

HCoV-HKU1 e OC43, além dos causadores de síndromes respiratórias SARS-CoV, agente 

causador dos surtos em 2002 e 2003 na Província de Guangdong, na China, MERS-CoV 

responsável pelo surto em 2012 no Oriente Médio (PIMENTEM et al., 2020), e o mais recente 

e de maior impacto mundial SARS-CoV2 (WHO, 2023). 

A nomenclatura atribuída a família Coronaviridae se dá pela estrutura do vírion, uma 

vez que as proteínas de superfície (S), em forma de espícula, parecem uma coroa (BRITO et 

al., 2020; BONFIM et al., 2021). Além da proteína de superfície (S), outras proteínas 

importantes dos coronavírus são a do núcleocapsídeo (N), membrana (M) e envelope (E), 

formando a bicamada lipídica (SATIJA & LAL, 2007; BARBOSA, 2015; HAAKE et al. 

2020). 

A glicoproteína S é responsável pela ligação dos vírions aos receptores celulares, 

realizando a fusão do envelope com a célula do hospedeiro. A proteína M incorpora partes 

virais essenciais aos novos vírions, sendo muito importante na morfogênese, interagindo 

também com a proteína N, formando o revestimento do núcleo. Apesar da proteína E não ser 

a mais abundante no envelope dos coronavírus, ela é essencial para a maturação do envelope 

no momento da replicação; além de induzir a apoptose em células infectadas com vírus da 

hepatite murina (MHV) [(FLORES, 2007; WU et al., 2012; BARBOSA, 2015; 
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HARTENIAN et al., 2020)]. 

No geral, os coronavírus (CoV) são causadores de várias doenças, envolvendo os 

sistemas respiratório, entérico, hepático e neurológico, tanto em animais quanto em humanos. 

Além disso, eles apresentam uma grande capacidade de mutações e eventos de recombinação 

devido ao seu grande genoma (WOO et al., 2012; LELLI et al., 2013; LAU et al., 2014; 

PENGO, 2016;). 

Segundo Singh & Yi (2021), a recombinação do CoV se dá por animais portadores de 

diferentes coronavírus que entram em contato próximo e trocam esse vírus, resultando na 

recombinação entre as diferentes estirpes, levando à diversificação. 

Em 1931, Schalk et al. identificaram uma doença respiratória aguda e fatal em galinhas 

jovens, que após vários diagnósticos como: pulorose, laringotraqueite ou intoxicação por 

gases, denominaram como bronquite infecciosa das galinhas, causada pelo vírus da Bronquite 

Infecciosa Aviária (IBV), sendo descrita como a primeira doença ligada a um coronavírus 

(MCINTOSH et al., 1974; BRANDÃO, 2004). 

Os CoV são responsáveis por doenças em outros animais de produção, como a Diarreia 

Epidêmica Suína (PED), Gastroenterite Transmissível Suína (TGE) e a Síndrome da Diarreia 

Aguda Suína (SADS), que acarretam grandes perdas econômicas (FEHR; PERLMAN, 

2015). Além disso, afetam animais de companhia, como por exemplo, o Coronavírus Felino 

(FCov), dividido em dois patotipos, sendo o da Peritonite Infecciosa Felina (PIF) altamente 

letal (BRANDÃO, 2004; PEDERSEN, 2008; CUI; LI; SHI, 2019).  

Outros animais se tornaram alvos desse vírus, por exemplo, o Coronavírus Bovino (B-

CoV) que causa gastroenterites em bezerros e disenteria de inverno em bovinos adultos, 

detectado já em todos os continentes (CHO et al., 2000; BRANDÃO, 2002; BRANDÃO, 

2004; BARROS, 2010). Enquanto nos equinos, os coronavírus (E-CoV) causam enterocolite 

neonatal em potros, já detectado no Brasil, no estado de São Paulo e Rio Grande do Sul 

(DAVIS et al., 2000; BRANDÃO et al., 2006; MEIRELES et al., 2008). 

Apesar de ter sido descrito somente em 1965, os primeiros coronavírus humanos (H-

CoV) foram isolados já em 1937 a partir de uma análise de secreções nasais de pacientes com 

resfriado. A partir disso, foi identificado que sete coronavírus infectam o ser humano 

provocando sintomas: HCoVNL63, HCoV-229E, HCoV- OC43, HCoV-HKU1, SARS-CoV, 

MERS-CoV e mais recentemente o SARS-CoV-2 (CORMAN et al. 2018; ESTEVES, 2020; 

BONFIM et al., 2021; GRENDENE et al., 2021). 

Os CoV afetando humanos, ganhou grande notoriedade desde a emergência da 

Síndrome Aguda Respiratória (SARS), causada pelo SARS-CoV, na China. No período entre 
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novembro de 2002 a julho de 2003, foram confirmados 8096 casos com 774 mortes em 27 

países (ZHOU et al., 2021). Aproximadamente 10 anos depois, em 2012, emergiu-se a 

Síndrome Respiratória do Oriente Médio (MERS) na Arábia Saudita, que apesar de se 

apresentar na forma de uma gripe comum em dromedários (Camelus dromedarius), nos 

humanos, o MERS-CoV é um agente oportunista, com uma taxa de mortalidade próxima a 

40% ( afetou 2519 pessoas, levando 866 a óbito) (MACKAY; ARDEN, 2015; RABAAN et 

al., 2020; WHO, 2020). 

Em dezembro de 2019, um novo coronavírus (CoV) começou a circular entre humanos 

em Wuhan, China. Desde então, este vírus, denominado “Coronavírus da Síndrome 

Respiratória Aguda Grave 2” (SARS-CoV-2), classificado como um Betacoronavírus (β-

CoV), devido ao seu sequenciamento completo do genoma (MAHDY, YOUNIS & 

EDWAIDA et al., 2020; SINGH & YI et al., 2021). 

Assim, por causa da rápida propagação do CoV, em 11 de março de 2020, a 

Organização Mundial da Saúde (OMS) anunciou como uma pandemia global, a COVID-19, 

que notificou milhares de casos confirmados (SINGH & YI et al., 2021). 

De acordo com Mahdy, Younis & Ewaida (2020), no início da descoberta do SARS-

CoV-2, uma possível infecção zoonótica foi associado ao comércio de animais vivos, como 

aves, morcegos, cobras, sapos, coelhos, marmotas e ouriços, isso devido aos pacientes 

hospitalizados em Wuhan apresentarem uma ligação com o mercado atacadista de frutos do 

mar de Huanan. 

A COVID-19, que até 22 de outubro de 2023, notificou oficialmente mais de 771 

milhões de casos confirmados e mais de seis milhões de mortes em todo o mundo (WHO, 

2023). A Organização Mundial de Saúde nomeou a doença como COVID-19 (Coronavírus 

Disease -2019) e o vírus identificado, previamente chamado de 19-nCoV, foi intitulado 

SARS-CoV-2 por membros do Comitê Internacional de Taxonomia de Vírus (ICTV) 

(HASÖKSÜZ; KILIÇ; SARAÇ, 2020; TIWARI et al., 2020). 

O início desta recente emergência em saúde pública se deu em dezembro de 2019, 

onde no período entre 31 de dezembro de 2019 a 3 de janeiro de 2020, foram reportados pela 

Organização Mundial da Saúde 44 pacientes com pneumonia de etiologia desconhecida na 

China (LIMA et al., 2020).  

Segundo Biancolella et al. (2022), a COVID-19 é uma doença que envolve o sistema 

respiratório, que pode provocar em casos mais graves pneumonia intersticial, insuficiência 

respiratória grave, resposta inflamatória sistêmica, entre outros. Os sintomas clássicos são 

semelhantes ao de resfriado comum: febre, tosse seca, congestão nasal, dificuldade 
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respiratória, entretanto, pode afetar outros órgãos ocasionando perda de paladar, insuficiência 

cardíaca, mialgia, dor abdominal, etc. (KUMAR et al., 2021). 

A origem do SARS-CoV- foi primeiramente associada ao comércio de civetas 

(Paguma larvata) vivas, destinados a alimentação humana, além de utilizar as fezes desses 

animais para a produção de café gourmet em vários países asiáticos (ESTEVES, 2020). 

Porém, após o aparecimento de outras zoonoses sabidamente originárias de morcegos como 

Nipah e Hendra, considerou-se a possibilidade do envolvimento dos quirópteros na origem 

do SARS-CoV, sendo eles o principal transmissor para as civetas (HU et al., 2015). 

Acredita-se que os CoV (Alphacoronavirus e Betacoronavirus) sejam transmitidos 

para os seres humanos por meio dos morcegos, isso porque todos os CoV capazes de infectar 

seres humanos foram originados a partir de reservatórios de animais, principalmente os 

morcegos que tem grande contato com populações humanas (BOLLES et al., 2011; HUYNH 

et al., 2012; CORMAN et al., 2013; CHAN et al., 2015). 

O surgimento de doenças virais zoonóticas em humanos geralmente reflete a 

exposição a mamíferos selvagens. Os morcegos (ordem Chiroptera) são indiscutivelmente o 

reservatório mamífero mais importante para vírus zoonóticos, incluindo os coronavírus 

(BRUSSEL & HOLMES, 2022).  

Evidências mostram que os morcegos foram os reservatórios originários do SARS-

CoV e do MERS-CoV e ambos tiveram outro animal como hospedeiro intermediário para a 

infecção em humanos, neste caso, as civetas e os dromedários, respectivamente (HU et al., 

2015; HU et al., 2017). No caso do SARS-CoV-2, estudos identificaram coronavírus com 

uma alta similaridade genética (até 92.4%) com pangolins (Manis javanica), o que sugere 

que estes animais podem ter desenvolvido um papel importante na emergência da COVID19, 

sendo os possíveis hospedeiros intermediários do SARS- CoV-2 (LAM et al., 2020). 

Além disso, outros estudos, realizaram uma análise do mecanismo de ligação 

estrutural dos receptores do SARS-CoV-2, resultando que as tartarugas (Chrysemys picta 

bellii, Pelodiscus sinensis e Chelonia mydas) e as cobras podem atuar como um dos 

potenciais hospedeiros intermediários que transmitem o SARS-CoV-2 para humanos. No 

entanto, os receptores da tartaruga e da cobra perderam a capacidade de se ligar à proteína do 

SARS-CoV-2, concluindo então, que estes répteis não devem ser considerados como 

potenciais hospedeiros do SARS-CoV-2 (LIU et al., 2020). 

Apesar do fator cultural de alguns países, houve grandes questionamentos quanto a 

transmissão de coronavírus para humanos devido ao consumo de carnes de animais 

selvagens, incluindo morcegos, entretanto, não se conseguiu elucidar essa hipotése 
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(GALHANO et al., 2021; MAXMEN, 2021). 

Estudos já comprovam que existe uma proximidade genética entre os coronavírus 

isolados de morcegos com o do ser humano, confirmando sua origem zoonótica. Segundo 

Duarte (2020), os bat-SLCoVZC45 e bat-SLCoVZXC21 apresentam 88% de semelhança 

genética com o SARS-CoV-2, enquanto Guo et al. (2020) afirmam que SARS-CoV-2 possui 

uma semelhança de 96,2% da sequência do genoma viral ao vírus de morcego (CoVRaTG13) 

[(GUO et al., 2020; HELMY et al., 2020; SHI et al., 2020)]. 

A identificação de CoV em morcegos já foram relatados em vários continentes, como 

Ásia, África e Europa (TANG et al., 2006; GLOZA-RAUSCH et al., 2008; QUAN et al., 

2010), além de países da América do Sul, incluindo Brasil e México (GOÉS et al., 2013, 

2016). 

Poon et al. (2005) relataram o primeiro coronavírus identificado em morcegos (Bat-

CoV), da espécie Miniopterus pusillus; mas, atualmente várias regiões do mundo já 

identificaram a presença de coronavírus em morcegos, tanto Alphacoronavirus quanto 

Betacoronavírus (ASANO et al., 2016). 

O primeiro relato de CoV em morcegos, no Brasil, foi d e  um Betacoronavírus 

em um morcego hematófago (Desmodus rotundus) em 2008 (ASANO et al., 2016). Já os 

Alphacoronavirus foram detectados nas espécies de morcegos Molossus rufus, Molossus 

currentium, Molossus molossus, Carollia perspicillata, Carollia brevicauda, Tadarida 

brasilensis, e também em Desmodus rotundus, mostrando que os morcegos hematófagos 

podem albergar CoV pertencentes aos dois gêneros (CHU et al., 2011; GOÉS et al., 2013; 

LIMA et al, 2013; ASANO et al., 2016).  

No ano de 2013, Goés e col., relataram na região Sul do Brasil, um possível novo 

Alphacoronavirus em um abrigo urbano de morcegos, com um agravante, eles apresentavam 

relato de contato conhecido e recorrente com humanos. No sul do México, oito novos 

Alphacoronavirus e quatro novos Betacoronavirus, foram relatados, onde um deles 

apresentou semelhança genética de 96% com o MERS-CoV. 

No Brasil são encontradas cerca de 181 espécies de quirópteros, divididos em 68 

gêneros e 9 famílias (GARBINO et al., 2020). Porém, apesar da grande diversidade, existem 

poucos estudos relatando a ocorrência de CoV em morcegos no país, sendo majoritariamente 

visadas as pesquisas sobre o vírus rábico (SODRÉ et al., 2010; ASANO et al., 2016; 

MENOZZI et al., 2019). 

Os morcegos são conhecidos como grandes reservatórios naturais, principalmente, 

dos vírus, sendo capazes de causar doenças emergentes, tanto em humanos quanto em outros 
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animais (GOÉS et al., 2013). Além disso, estudos relataram que os morcegos abrigam mais 

vírus zoonóticos, por espécie, do que os roedores, e são reconhecidos como uma fonte 

significativa de agentes zoonóticos (LUIS et al., 2013). 

A associação dos morcegos com as doenças emergentes e re-emergentes não é nova. 

Os quirópteros possuem um papel importante na transmissão do vírus da raiva, por exemplo. 

Além disso, são hospedeiros de diversos vírus encontrados em outros animais e em humanos, 

como o vírus da Caxumba, Sarampo, Hepatite C (HAN et al., 2015). Alguns dos vírus 

encontrados são extremamente importantes para a saúde pública, a exemplo do MERS-CoV, 

SARS-CoV, também o Ebola vírus, Hendra vírus, Nipah vírus e o Marburg vírus 

(SCHOUNTZ, 2014). 

Dentre as características que fazem dos membros da Ordem Chiroptera excelentes 

reservatórios de doenças infecciosas, muitas delas com potencial zoonótico, está a 

abundância de espécies de morcegos existentes e o fato de serem espécies muito antigas, 

datando de até 52,5 milhões de anos atrás e que, por consequência, são espécies que 

evoluíram junto aos patógenos, levando a uma mútua adaptabilidade (SIMMONS et al., 

2008; HAN et al., 2015).  

 Os quirópteros desenvolveram uma série de adaptações, incluindo ecolocalização, 

hibernação e o voo, que permitiram que essa espécie ocupasse nichos ecológicos distintos, 

dando a eles, uma grande adaptação de habitat (WYNNE & WANG, 2013). 

A evolução das características físicas, fisiológicas e comportamentais dos morcegos, 

como o fato de serem os únicos mamíferos capazes de voar verdadeiramente, fez com que esses 

animais se expandissem quase por todos os ecossistemas no planeta, exceto na Antártica. 

Ademais, essas mudanças evolutivas fizeram com que os morcegos expandissem seus nichos 

ecológicos para áreas periurbanas e urbanas, rurais, cavernas, minas e alguns tipos de vegetação 

(CASCIO et al., 2011), além de também modificarem seus hábitos alimentares e seu papel no 

ecossistema (ZUBAID, 2005). 

Outra característica dos morcegos, que permite que esses animais sejam considerados 

reservatórios persistentes de patógenos, é o fato de algumas espécies serem heterotérmicos 

facultativos, o que permite aos morcegos baixar sua temperatura corporal até adentrarem em 

um estado  de letargia profunda durante períodos de estresse fisiológico, a fim de compensar 

seus déficits energéticos e de água, favorecendo a persistência de vírus no organismo dos 

morcegos, já que a diminuição das taxas metabólicas pode suprimir a resposta imune e atrasar 

a depuração viral (HAYMAN et al., 2013). 

A fim de reduzir sua massa corporal, os quirópteros evoluíram para desenvolver ossos 
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ocos, facilitando a aerodinâmica de voo, porém, impedindo a produção de linfócitos B, 

produzidos pela medula óssea nos demais mamíferos, e ausente nos morcegos. Essa ausência 

de linfócitos B, não permite aos morcegos uma resposta imune eficiente, tornando-os 

reservatórios assintomáticos de inúmeros vírus (HAN et al., 2015). 

Algumas características dos quirópteros podem garantir a manutenção da circulação 

viral entre as populações. Morcegos são animais sociais e muitos indivíduos podem ser 

encontrados em um único abrigo ou caverna. Alguns dos mecanismos propostos para essa 

transmissão entre colônias são por meio de aerossóis, pois as vibrações da laringe que 

ocorrem durante a ecolocalização, além de ondas ultrassônicas, ocasionam a liberação de 

aerossóis e, estes animais vivendo em contato tão próximo, pode ser uma grande fonte de 

disseminação, além do contato com demais secreções como matéria fecal e urina 

(CALISHER et al., 2006). Segundo Canuti et al. (2011), inúmeros vírus emergentes 

podem ser amplificados em uma colônia de morcegos, durante o período reprodutivo. 

Além disso, apesar de seu tamanho reduzido, morcegos são animais relativamente longevos, 

vivendo entre 10 a 30 anos (BRUNET-ROSSINNI; AUSTAD, 2004), e essa longevidade 

também aumenta as possibilidades de dispersão viral. 

Vários fatores ambientais por ações antrópicas, como as mudanças climáticas, são 

responsáveis pela distribuição geográfica de várias espécies, contribuindo para a propagação 

de patógenos, podendo ser o motivo principal para o surgimento de novas pandemias e 

epidemias, facilitando um fenômeno conhecido como transbordamento (spillover) que é a 

adaptação ou migração, pontual ou permanente, de um patógeno de uma espécie de 

hospedeiro para outra (BURROWS et al., 2014; PLOWRIGHT, et al., 2017; ACOSTA et 

al., 2020; CARLSON et al., 2022; MANTOVAN, et al., 2023). 

O spillover acontece por sua capacidade de saltar entre diferentes espécies, incluindo 

a habilidade de infectar humanos; afirmando que quanto maior a proximidade humana com 

os animais, maior será a exposição aos agentes infecciosos, aumentando o risco de spillover 

(PLOWRIGHT et al., 2017; ACOSTA et al., 2020). 

Devido as alterações ambientais causadas pelo ser humano, diversas espécies de 

animais silvestres têm sido afetadas, por causa de uma transição de habitat, ou seja, esses 

animais estão saindo do seu habitat natural para áreas urbanas ou rurais, aumentando o 

contato com os seres humanos e animais domésticos (MAGLE et al., 2012, ASANO et al., 

2016). 

Além disso, a capacidade de alta frequência de recombinações dos coronavírus, e das 

recentes emergências em saúde, a pesquisa de CoV em quirópteros é uma estratégia 
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importante para predição de novas doenças que venham infectar humanos, auxiliando ainda 

a elucidar as interações entre morcegos e os CoV albergados por eles (GOÉS et al., 2013). 

A pesquisa de patógenos circulantes em quirópteros aliada a vigilância da raiva, 

alimentando uma base de dados confiável, é uma possibilidade importante para que possamos 

cada vez mais compreender a ecologia de diversas doenças infecciosas, prevendo possíveis 

surtos e enfrentando de forma cada vez mais eficiente as futuras doenças que venham a 

emergir (PAZ et al., 2018; MENOZZI et al., 2019). 

 

2. OBJETIVO GERAL 

Nosso objetivo foi pesquisar a ocorrência de coronavírus em morcegos encaminhados 

pela Vigilância Ambiental em Saúde do município de Botucatu-SP, para diagnóstico de raiva 

ao Serviço de Diagnóstico de Zoonoses da FMVZ – UNESP – Botucatu/SP bem como 

executar o sequenciamento genético do material genético das amostras positivas. 

 

3. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

I. Verificar a presença de CoV em diferentes órgãos; 

II. Realizar a caracterização molecular dos coronavírus encontrados; 

III. Padronizar/protocolar a técnica de PCR para coronavírus no LDZ-UNESP-Botucatu-

SP. 

IV. Comparar as sequências obtidas com as disponíveis no GenBank; 

V. Elaboração da árvore filogenética; 

VI. Georreferenciamento dos locais de recolhimento dos animais. 

 

4. MATERIAIS E MÉTODOS 

4.1.Declaração de ética 

O estudo foi aprovado pelo Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade 

(SISBIO) - 85973-1, e pela Comissão de Ética no Uso de Animais, da Faculdade de Medicina 

Veterinária e Zootecnia, UNESP, Botucatu, com protocolo 0259/2022 em anexo.  

4.2.Amostras 

Foram utilizados 100 espécimes de quirópteros não-hematófagos de 18 espécies 

distintas (Tabela 1) no período de janeiro a julho de 2023, encaminhados para diagnóstico de 

raiva ao Serviço de Diagnóstico de Zoonoses da FMVZ – UNESP – Botucatu/SP. Após a 
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eutanásia, realizada por anestesia subcutânea com cetamina 80mg/kg e xilazina 20mg/kg, 

foram coletadas, de maneira asséptica, utilizando tesouras e pinças estéreis, um total de 200 

amostras dos órgãos: intestinos e pulmões, considerados órgãos de eleição para detecção de 

coronavírus em morcegos, entretanto, como método de triagem foram utilizados apenas os 

intestinos (BITTAR, et al., 2019).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Mapa do Brasil mostrando a localização de coleta dos morcegos.  

 

Todas as amostras foram acondicionadas a -80°C em microtubos livres de 

RNAse/DNAse até o momento da extração. As identificações das espécies foram realizadas 

utilizando as chaves para determinação de quirópteros brasileiros (VIZOTTO & TADDEI, 

1973; REIS et al., 2007). Além das espécies, foram obtidos dados sobre a data de entrada no 

laboratório e munícipio responsável pelo recolhimento e envio, que se encontram sumarizados 

em anexo. 

Espécies Quantidade de amostras 

Anoura geoffroyi 1 

*Anoura sp. 1 

Artibeus lituratus 2 

Eptesicus brasiliensis 2 

Eumops auripendulus 2 

Eumops glaucinus 8 

Eumops perotis 5 

*Eumops sp. 2 

Glossophaga soricina 4 

Histiotus nigricans 1 

Lasiurus blossevillii 3 

Molossus molosssus 52 

Molossus rufus 10 

*Molossus sp. 1 
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Tabela 1. Planilha de espécies de quirópteros coletados. 

*A identificação da espécie depende do estado de conservação do espécime encaminhado ao 

laboratório.  

 

4.3. Controle Positivo  

 Como amostra de controle positivo, foi utilizada uma vacina com vírus atenuado de 

coronavírus aviário - Bronquite infecciosa, que foi concedida pelo LABMAS – Laboratório 

de Biologia Molecular Aplicada e Sorologia, da Universidade de São Paulo (USP) - 

Faculdade de Medicina Veterinária e Zootecnia, Departamento de Medicina Veterinária 

Preventiva e Saúde Animal. 

 

4.4.Extração de Ácidos Nucléicos 

Antes da extração dos ácidos nucleicos, as amostras foram submetidas a um preparo 

de suspensão. Todas as amostras de intestino e pulmão coletadas foram individualmente 

maceradas, com o auxílio de bisturi n°15, e depositadas em tubos tipo Eppendorf de 1 ml. 

Em cada tubo, foi adicionado 500µl de água DEPC (Água tratada com Dietil Pirocarbonato), 

e levado ao freezer -80°C por 10 minutos para o congelamento, e depois ao Banho Seco 

(Termobloco), a 56°C, até a amostra descongelar. Este processo foi repetido 3x para a 

liberação das células. Por fim, a solução foi centrifugada a 5000 x g por 5 minutos a 4°C. 

Após o preparo, as amostras foram submetidas à extração de RNA total usando o Kit de RNA 

Invitrogen™ PureLink™ seguindo as instruções do fabricante; e armazenadas a -80°C. 

A quantificação das amostras foi realizada pelo espectrofotômetro NanoDrop 2000 

(Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, EUA). 

 

4.5.Síntese de DNA Complementar (cDNA) 

Os ácidos nucleicos extraídos dos intestinos coletados dos morcegos foram submetidos 

à síntese de cDNA usando o High Capacity cDNA Reverse Transcription Kit (Applied 

Biosystems, Foster City, CA, EUA), de acordo com Goés et al. (2016). 

Para a obtenção do cDNA, foi adicionado 3,5µl do RNA extraído de cada amostra em 

tubos tipo Eppendorf de 200µl e levado ao termociclador a 95°C por 5 minutos para a 

desnaturação da fita. Finalizado, as amostras foram colocadas no gelo por 5 minutos. Após, 

Myotis nigricans 3 

Platyrrhinus lineatus 1 

Sturnira lilium 1 

Tarida brasiliensis  1 
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foi adicionado ao RNA o mix para a transcrição reversa contendo 2,5µl 5x First Strand Buffer, 

0,5µl de Reverse Transcriptase MMLV (200U/µl), 1µl de dNTPs 1mM, 1µl de DTT (100mM), 

0,5µl de cada primer (senso pan-CoV_outF e anti-senso pan-CoV_R) e 0,5µl de água DEPC 

com um volume final de 6,5µl de mix, e levado ao termociclador a 42°C por 60 minutos e 

mais 15 minutos a 70°C. 

Após a síntese de cDNA, foi realizada PCR para o controle endógeno, para verificar a 

qualidade do RNA, utilizando os primers do gene GAPDH. 

 

4.6.Reação em Cadeia pela Polimerase (PCR) 

A presença de CoV nos órgãos foi testada por um pan-Coronavírus Semi NESTED-

PCR conforme descrito por Xiu et al. (2020) visando a RNA polimerase dependente de RNA 

(RdRp), região nsP12, visto que são regiões extremamente conservadas e capazes de detectar 

todos os gêneros de coronavírus. 

Os primers utilizados foram os pan-coronavírus, capazes de identificar a proteína 

RNA-dependente RNA polimerase [RdRp]. Os primers pan-CoV_outF, pan-CoV_R, pan-

CoV_inF amplificam cerca de 599-603pb (Quadro 1) (XIU et al., 2020) 

Etapa Primer Sequência Comprimento 

RT-PCR 
pan-CoV_outF 

pan-CoV_R 

 

5’ - CCAARTTYTAYGGHGGITGG - 3’ 

5’- TGTTGIGARCARAAYTCATGIGG - 3’ 

670-673bp 

SEMI-

NESTED 

pan-CoV_inF 5’- GGTTGGGAYTAYCCHAARTGTGA - 3’ 599-602bp 

Quadro 1. Primers utilizados no estudo. 

Em microtubos foram adicionados 2,5μl do cDNA e 22,5µl do mix – 12,5μl do 

reagente Green Master Mix, 8μl de água ultrapura e 1μl de cada primer (senso pan-CoV_outF 

e anti-senso pan-CoV_R), totalizando um volume de 25μl, conforme as recomendações do 

fabricante. Após, os tubos foram colocados no termociclador no ciclo apresentado na Quadro 

2. 

 

Temperatura Tempo Ciclos 

94°C 3 min 1x 

 

94°C 

53,4°C 

72°C 

 

30s 

30s 

45s 

 

 

35x 

72°C 10min 1x 

Quadro 2. Protocolo de ciclagem utilizados na reação da PCR para o gene RdRp. 
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Após a PCR, foi realizada uma semi-nested, depositando em novos microtubos 1μl do 

produto da PCR e 24μl do mix - 12,5μl do reagente Green Master Mix, 9,5μl de água ultrapura 

e 1μl de cada primer (senso pan-CoV_inF e anti-senso pan-CoV_R), totalizando um volume 

de 25μl; e assim levados, novamente, ao termociclador com alteração na temperatura na fase 

de anelamento (Quadro 3). 

      

Quadro 3. Protocolo de ciclagem utilizados na reação da SEMI-NESTED para o gene RdRp. 

 

Os produtos da semi-nested foram submetidos à eletroforese em gel de agarose e 1% 

em tampão TBE 1X (0,1 M de Tris, 0,09 M de ácido bórico e 0,001 M de EDTA), adicionado 

de Nancy-520 e visualizados em um transiluminador UV (UVP®). 

 

5. RESULTADOS 

Um total de 100 morcegos foram coletados no munícipio de Botucatu, SP, de 18 

espécies diferentes. De 200 amostras coletadas (intestinos e pulmões), foram processadas 100 

amostras de conteúdo intestinal. 

As amostras entéricas foram testadas pelo do método de PCR, resultando em todas 

negativas conforme é observado nas figuras a seguir.  

 

 

 

Temperatura Tempo Ciclos 

94°C 3 min 1x 
 

94°C 

54,5°C 

72°C 

 

30s 

30s 

45s 

 

 

35x 

72°C 10min 1x 
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Figura 2.  Eletroforese em gel de agarose da PCR para a detecção de coronavírus nas amostras de 

morcegos. C+: Controle positivo (600 pb), C-: controle negativo, L: Ladder 100pb. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Eletroforese em gel de agarose da PCR para a detecção de coronavírus nas amostras de 

morcegos. C+: Controle positivo (600 pb), C-: controle negativo, L: Ladder 100pb.  
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Figura 4.  Eletroforese em gel de agarose da PCR para a detecção de coronavírus nas amostras de 

morcegos. C+: Controle positivo (600 pb), C-: controle negativo, L: Ladder 100pb. 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 5.  Eletroforese em gel de agarose da PCR para a detecção de coronavírus nas amostras de 

morcegos. C+: Controle positivo (600 pb), C-: controle negativo, L: Ladder 100pb. 
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6. DISCUSSÃO  

Embora haja uma grande diversidade de espécies de morcegos no Brasil, não havia 

muitos de relatos sobre coronavirus em morcegos brasileiros. Um dos fatores seria o pouco 

interesse científico pontualmente localizado para os coronavírus nesses animais, e que sofreu 

uma mudança do direcionamento dos investimentos nas pesquisas, principalmente desde o 

anúncio da OMS de uma nova pandemia mundial, causada pelo SARS-CoV-2, e desde então, 

há uma boa variedade destas pesquisas em morcegos (BRANDÃO et al., 2008; ASANO et 

al., 2016; GOÉS et al., 2016; PENGO et al., 2016; BITTAR et al., 2020; LOZANO et al., 

2021; BUENO et al., 2022). 

Nas últimas três décadas os quirópteros passaram a ser reconhecidos como 

protagonistas de extrema importância para a saúde pública mundial, uma vez que são 

reconhecidos como reservatórios naturais de diversos patógenos virais de potencial 

zoonótico (OLIVAL et al., 2017). Fatores como sua ampla diversidade de espécies; extensa 

distribuição geográfica; longevidade; capacidade de adaptação a ecossistemas alterados; 

diversidade trófica; múltiplos habitats; habilidade de voo e interação entre espécies da mesma 

ordem e outros mamíferos, incluindo os seres humanos são cada vez mais amplamente 

aprofundados em pesquisas (DUPONT et al., 2016; LOZANO et al., 2021). 

O município de Botucatu, está localizado na região centro sul do Estado de São Paulo, 

ocupando hoje uma área de 1.486,4 km². Se encontra a 235 km da capital do estado, a cidade 

de São Paulo, e localiza-se a 22º 53’ 09’’ de latitude sul e a 48º 26’ 42’’ de longitude oeste. 

Tem altitude relativamente elevada, que varia de 756m a 920m de altitude (metros acima do 

nível do mar), e seu clima é classificado como subtropical úmido, com temperatura média de 

22º C. 

A vigilância epidemiológica passiva da Raiva em quirópteros no município de 

Botucatu tem seu início no final dos anos 1990, com a criação de uma equipe na Prefeitura 

Municipal, ligada a Secretaria Municipal de Saúde voltada ao controle de zoonoses. Em 

2003, com o diagnóstico do primeiro caso positivo de um quiróptero da espécie A. lituratus 

em área urbana da cidade (LANGONI et al., 2005), houve aprimoramentos da sua vigilância. 

Um deles foi a especialização de uma equipe para o manejo de quirópteros em áreas urbanas, 

que estabelecia, principalmente, a coleta e envio de quirópteros encontrados em situações 

não usuais nos limites do território do município. Além dos já citados incrementos na 

Vigilância Epidemiológica passiva para quirópteros, a proximidade com o laboratório de 

diagnóstico e a parceria do munícipio com a Universidade, é facilitador inconteste para o 

envio dessas amostras. 
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A utilização da rede de vigilância epidemiológica passiva, que coleta e envia as 

espécies de morcegos de variadas espécies e hábitos alimentares, recolhidos em vias públicas 

de áreas urbanas, dentro de residências com contato com humanos e animais domésticos, é 

uma facilidade que utilizamos neste trabalho, assim como Lozano et al. (2021), que 

utilizaram a mesma logística de animais enviados para o diagnóstico de raiva junto ao 

Instituto Pasteur, e também apresentaram resultados negativos para CoV. De outra forma, 

Bueno et al. (2022) utilizaram como amostragem animais saudáveis coletados à campo com 

o objetivo de detectar CoV em swabs fetais e orais de morcegos, com positividade de quase 

10%. A metodologia de vigilância aplicada, seja passiva ou ativa, segundo Hattendorf et al. 

(2017), não apresenta variações importantes, sendo confiáveis ambos os métodos. 

Apesar da alta prevalência de coronavírus em morcegos (BtCoV) com uma taxa de 

infecção estimada, de ao menos (1,38-CoV/amostra pesquisada), apresentadas em estudo 

global (ANTHONY et al. 2017), resultados negativos não são incomuns. 

Quanto à comparação com estudos brasileiros, que utilizaram metodologias similares, 

realizada em Minas Gerais, por exemplo, que apresentou prevalência de 16,6% (3/18) de 

amostras positivas para HCoV, em amostras de rins, das espécies Carollia perspicillata e 

Sturnira lilium (PENGO et al., 2016), com uma informação importante, as amostras se 

mostraram positivas no método qPCR e negativas quando submetidas ao nested-PCR 

convencional.  

Enquanto em estudo de abrangência maior, Bittar et al. (2020) em amostras de 

intestinos, fígados e pulmões de morcegos, a prevalência foi de 17,2% (11/64) nas espécies 

Molossus rufus, Phyllostomus discolor, Eptesicus sp, Glossophaga soricina, Molossus 

molossus e Artibeus literatus da coleta realizada no município de São José do Rio Preto – SP 

e 2,6% (1/39) positivo na espécie M. Molossus, na cidade de Barreiras – BA, e utilizando a 

mesma metodologia de acesso aos morcegos, enviados para diagnóstico de raiva, Asano et 

al. (2016) chegaram a prevalência de 2,95% (9/305) de amostras provenientes do Estado de 

São Paulo, de cinco espécies distintas, Cynomops abrasus, Cynomops planirostris, 

Desmodus rotundus, Glossophaga soricina e Platyrrhinus lineatus. Porém, os resultados 

destes estudos têm algo em comum, foram obtidos pelo método nested-PCR com utilização 

de iniciadores mais genéricos (primers pan-CoV), como o utilizado na presente pesquisa. 

É sabido que na biologia molecular aplicada nas pesquisas genéticas, a estrutura física, 

equipamentos, logística de armazenamento e treinamento do pessoal, são fatores que podem 

influenciar nos resultados obtidos, porém, uma vez padronizada a técnica, desde que se faça 

uso de todos os procedimentos de biossegurança e de controle de contaminantes, é possível 
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assegurar seus achados, positivos ou negativos, independentes dos métodos: qPCR ou PCR 

convencional.  

Outros fatores podem influenciar nos achados, como por exemplo, o método de escolha 

amostral (DECLICH & CARTER, 1994). 

Pesquisas com coletas em habitat natural, como as de bioma de Mata Atlântica, o 

segundo bioma com maior número de espécies de morcegos no Brasil, onde foram testadas 

456 amostras de swabs (fecais e orais) com prevalência de 9,6% (44/456), relacionadas a 

sete espécies, entre elas espécies de primeiro relato com CoV, como, Diphylla ecaudata e 

Sturnira lilium (BUENO et al., 2022) tendem a ser mais pontuais por abrangerem uma área 

menor, dando maior densidade ao (n) amostral (DECLICH & CARTER, 1994; 

HATTENDORF et al., 2017). Ainda em avaliação mais localizada, no mesmo bioma, os 

autores refinaram a prevalência de coronavírus em morcegos de outros dois estados, com as 

taxas (9,7%) em Pernambuco e (8,3%) em Santa Catarina. 

Mas, esse fator parece não ser o fator determinante para achados, já que, o primeiro 

relato de coronavírus em morcegos brasileiros foi de um entre sete espécimes testados, 

portanto, prevalência de 14,3% (1/7), em intestino de morcego hematófago D. rotundus, 

oriundos da rede de envio para diagnóstico e vigilância de raiva (BRANDÃO et al., 2008).  

Naquele que é considerado um dos estudos brasileiros de maior impacto, abrangência 

e relevância, mostrou resultados positivos em todas as possíveis variáveis pesquisadas: coleta 

por busca ativa e passiva, e os biomas: área urbana, floresta fragmentada e floresta preservada 

(GOÉS et al., 2016). A amostra biológica de eleição foi o conteúdo intestinal total, e a 

metodologia molecular utilizada, foi a mais “popular”: iniciadores pan-CoV para nested-

PCR, que totalizaram uma prevalência de 3,74% (15/401), que deu luz à sete espécies 

positivas: Artibeus lituratus, Carollia perspicillata, Molossus rufus, Eumops glaucinus, 

Glossophaga soricina, Myotis nigricans, Myotis riparius e Sturnira lilium (GOÉS et al., 

2016). 

Portanto, parece crucial para qualquer investigação, e no caso da pesquisa de material 

genético de CoV em morcegos, ainda mais, seguir algumas diretrizes importantes de base 

descritas por Declich & Carter (1994) e ratificadas por Hattendorf et al. (2017): simplicidade, 

flexibilidade, aceitabilidade, sensibilidade e oportunidade.  

Dados de sazonalidade amostral, parecem não ter influência direta nos resultados, por 

exemplo, nossas coletas abrangeram o período de janeiro a julho, enquanto Asano et al. 

(2016), com prevalência de 2,95% foi de março a julho, semelhança na sazonalidade, com 

resultados diferentes.  



30 

 

Quanto as espécies de morcegos avaliadas, é bem abrangente e se repetem na grande 

maioria das pesquisas brasileiras, e não parece haver uma relação com achados 

positivos/espécie, sendo as mais relatadas as do gênero Glossophoga, Artibeus, Myotis, 

Desmodus, Molossus, Sturnira, Carollia e Eptesicus (BRANDÃO et al., 2008; ASANO et 

al., 2016; GOÉS et al., 2016; PENGO et al., 2016; BITTAR et al. 2020; LOZANO et al. 

2021; BUENO et al. 2022). Todas avaliadas no presente estudo. 

Fatores biológicos podem influenciar na carga viral e coincidem com o aumento na 

circulação de vírus, além disso, o estresse reprodutivo e nutricional, infecções secundárias 

por fungos, por exemplo, a presença de grande número de indivíduos juvenis cuja imunidade 

materna encontra-se reduzida, podem influenciar na prevalência de coronavírus em 

morcegos. Estes tipos de fenômenos na biologia do hospedeiro estão correlacionados 

positivamente com um aumento na incidência de eventos de spillover de vírus para humanos 

(OLIVAL et al., 2017; PANDIT et al., 2022).  

Assim, diante do exposto acima, considerando todas as dificuldades encontradas ao 

longo da pesquisa, conseguimos um razoável número de amostras analisadas; os resultados 

são dados importantes e que serão divulgados a comunidade cientifica, e alcançamos um dos 

principais objetivos: o desenvolvimento do protocolo para diagnóstico de coronavirus no 

laboratório de Biologia Molecular aplicada às Zoonoses do Serviço de Diagnóstico de 

Zoonoses – FMVZ, a priori, utilizando os morcegos enviados ao diagnóstico de raiva, porém 

com potencial de extensão para novas pesquisas com o objetivo de identificar CoV em 

espécies animais diferentes. 

 

7. CONCLUSÃO  

A compreensão da circulação de coronavirus em morcegos tem sido desafiante, isso 

porque os estudos ainda são escassos no Brasil, limitando dados e informações, além da já 

conhecida baixa prevalência em morcegos;  

No período de janeiro a julho de 2023, não houve detecção de CoV em conteúdo 

intestinal de morcegos oriundos do município de Botucatu – SP; 

Protocolar a técnica de PCR de coronavírus no LDZ-UNESP-Botucatu, SP favorece o 

desenvolvimento do diagnóstico para detecção de CoV em morcegos concomitantes com o 

diagnóstico de raiva, o que é de extrema importância, tanto para a rotina laboratorial, quanto 

para o desenvolvimento de novas pesquisas na área. 
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9. ANEXOS 

 

Anexo 1. Certificado de autorização para atividades com finalidade cientifica pelo Sistema de 

Autorização e Informação em biodiversidade (SISBIO).  
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Anexo 2. Ofício de parecer ético de subprojeto. 
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Anexo 3. Atestado de aprovação da pesquisa pela Comissão de Ética CEP da Faculdade de 

Medicina– FMB – UNESP. 
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Anexo 4. Planilha de dados dos quirópteros coletados em Botucatu levados ao LDZ-UNESP-

Botucatu, SP. 

 

Amostra Registro Data Procedência Espécie 

1 01/23 02/01 Botucatu Molossus molosssus 

2 02/23 02/01 Botucatu Molossus molosssus 

3 03/23 03/01 Botucatu Molossus rufus 

4 04/23 03/01 Botucatu Molossus molosssus 

5 12/23 04/01 Botucatu Eptesicus brasiliensis 

6 13/23 06/01 Botucatu Molossus rufus 

7 16/23 06/01 Botucatu Molossus molosssus 

8 18/23 09/01 Botucatu Molossus rufus 

9 19/23 09/01 Botucatu Molossus molosssus 

10 25/23 10/01 Botucatu Molossus rufus 

11 28/23 11/01 Botucatu Molossus molosssus 

12 29/23 11/01 Botucatu Molossus molosssus 

13 30/23 11/01 Botucatu Molossus molosssus 

14 34/23 12/01 Botucatu Molossus molosssus 

15 35/23 13/01 Botucatu Molossus molosssus 

16 36/23 13/01 Botucatu Molossus molosssus 

17 37/23 14/01 Botucatu Molossus molosssus 

18 38/23 14/01 Botucatu Molossus molosssus 

19 39/23 15/01 Botucatu Molossus molosssus 

20 40/23 15/01 Botucatu Molossus molosssus 

21 41/23 16/01 Botucatu Molossus molosssus 

22 43/23 16/01 Botucatu Molossus molosssus 

23 44/23 16/01 Botucatu Molossus rufus 

24 49/23 18/01 Botucatu Molossus molosssus 

25 50/23 18/01 Botucatu Molossus molosssus 

26 52/23 19/01 Botucatu Eumops glaucinus 

27 54/23 20/01 Botucatu Eumops perotis 

28 55/23 20/01 Botucatu Molossus molosssus 

29 56/23 20/01 Botucatu Molossus molosssus 

30 58/23 22/01 Botucatu Molossus molosssus 

31 59/23 22/01 Botucatu Eumops glaucinus 

32 68/23 25/01 Botucatu Molossus molosssus 

33 73/23 26/01 Botucatu Molossus molosssus 

34 74/23 27/01 Botucatu Molossus molosssus 

35 76/23 29/01 Botucatu Eumops glaucinus 

36 77/23 29/01 Botucatu Molossus molosssus 

37 78/23 31/01 Botucatu Molossus rufus 

38 80/23-A 01/02 Botucatu Eumops perotis 

39 83/23 03/02 Botucatu Eumops perotis 

40 84/23 03/02 Botucatu Molossus molosssus 

41 85/23 03/02 Botucatu Molossus molosssus 

42 86/23 03/02 Botucatu Molossus molosssus 

43 88/23 06/02 Botucatu Eumops sp. 
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44 89/23 06/02 Botucatu Myotis nigricans 

45 95/23 09/02 Botucatu Anoura sp. 

46 96/23 09/02 Botucatu Myotis nigricans 

47 97/23 11/02 Botucatu Histiotus nigricans 

48 98/23 11/02 Botucatu Molossus molosssus 

49 100/23 14/02 Botucatu Eptesicus brasiliensis 

50 102/23 18/02 Botucatu Lasiurus blossevillii 

51 103/23 19/02 Botucatu Molossus molosssus 

52 107/23 25/02 Botucatu Molossus sp. 

53 115/23 10/03 Botucatu Molossus molosssus 

54 116/23 11/03 Botucatu Molossus molosssus 

55 117/23 13/03 Botucatu Eumops glaucinus 

56 119/23 14/03 Botucatu Molossus molosssus 

57 125/23 16/03 Botucatu Lasiurus blossevillii 

58 127/23 19/03 Botucatu Molossus molosssus 

59 129/23 23/03 Botucatu Eumops glaucinus 

60 135/23 28/03 Botucatu Eumops perotis 

61 136/23 29/03 Botucatu Molossus molosssus 

62 138/23 03/04 Botucatu Molossus molosssus 

63 140/23 06/04 Botucatu Eumops glaucinus 

64 153/23 17/04 Botucatu Eumops glaucinus 

65 154/23 19/04 Botucatu Molossus rufus 

66 155/23 24/04 Botucatu Molossus molosssus 

67 163/23 27/04 Botucatu Glossophaga soricina 

68 165/23 02/05 Botucatu Tarida brasiliensis  

69 166/23 02/05 Botucatu Molossus molosssus 

70 167/23 04/05 Botucatu Molossus molosssus 

71 177/23 15/05 Botucatu Sturnira lilium  

72 188/23 29/05 Botucatu Platyrrhinus lineatus 

73 189/23 29/05 Botucatu Glossophaga soricina 

74 192/23 31/05 Botucatu Myotis nigricans 

75 194/23 02/06 Botucatu Glossophaga soricina 

76 198/23 11/06 Botucatu Eumops sp.  

77 200/23 12/06 Botucatu Artibeus lituratus 

78 206/23 15/06 Botucatu Molossus rufus 

79 209/23 17/06 Botucatu Anoura geoffroyi 

80 211/23 21/06 Botucatu Artibeus lituratus  

81 212/23 21/06 Botucatu Glossophaga soricina 

82 216/23 27/06 Botucatu Molossus molosssus 

83 217/23 27/06 Botucatu Eumops auripendulus  

84 219/23 28/06 Botucatu Molossus rufus 

85 220/23 28/06 Botucatu Eumops perotis 

86 225/23 03/07 Botucatu Eumops auripendulus 

87 228/23 05/07 Botucatu Molossus rufus 

88 229/23 06/07 Botucatu Molossus molosssus 

89 230/23 06/07 Botucatu Molossus molosssus 

90 234/23 10/07 Botucatu Molossus molosssus 

91 235/23 10/07 Botucatu Molossus molosssus 
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92 239/23 12/07 Botucatu Molossus molosssus 

93 240/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 

94 241/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 

95 248/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 

96 249/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 

97 251/23 13/07 Botucatu Eumops glaucinus 

98 252/23 13/07 Botucatu Lasiurus blossevillii 

99 253/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 

100 255/23 13/07 Botucatu Molossus molosssus 
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