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Resumo 

 

O vírus da dengue é um arbovírus da família Flaviviridae, gênero Flavivirus, transmitido 

no Brasil principalmente pelo mosquito Aedes aegypti (Diptera: Culicidae). A dengue é 

considerada uma das doenças mais infecciosas no mundo e de maior crescimento nos últimos 

anos, com impactos sociais e econômicos devido às altas taxas de morbidade e mortalidade 

desencadeadas pela infecção. A transmissão do vírus DENV por mosquitos vetores está 

diretamente relacionada à sua competência vetorial, isto é, a permissividade à infecção, 

replicação e transmissão do patógeno. Estas características têm sido associadas a fatores 

genéticos e a microbiota intestinal do inseto. As bactérias presentes no intestino médio são 

componentes-chave da competência do vetor, uma vez que o microbioma do mosquito altera 

características fisiológicas importantes como feminização, auxiliam na digestão, regulam a 

imunidade e o desenvolvimento do hospedeiro. Compreender como a microbiota intestinal 

influência a competência vetorial é fundamental para elucidar o controle da propagação das 

doenças transmitidas por estes vetores. No município de Botucatu, SP foram capturados larvas 

de mosquitos de Ae. aegypti e analisou-se a composição da microbiota intestinal sob diferentes 

dietas (açúcar ou açúcar e sangue), estágios de desenvolvimento e em resposta à infecção pelo 

vírus da Dengue tipo 4, através do sequenciamento de nova geração da região hipervariável V4 

do gene 16S rRNA. Foram detectados um total de 2736 unidades taxonômicas operacionais e 

quatro filos Proteobacteria, Bacterioidetes, Firmicutes e Actinobacteria. Os resultados 

evidenciaram que moduladores da diversidade da microbiota, como os estágios de 

desenvolvimento, a idade e dieta possuem potenciais implicações na diversidade bacteriana 

presente no intestino dos mosquitos. Os estágios de desenvolvimento têm efeito direto nas 

alterações da microbiota intestinal de Ae. aegypti, enquanto a microbiota de mosquitos machos 

e fêmeas apresentou diferenças, independentes da dieta. O fator dieta tem uma forte influência 

na alteração da microbiota uma vez que a alimentação sanguínea reduz a diversidade bacteriana 

intestinal. Os mosquitos infectados com DENV-4 tiveram microbiota mais homogênea e após 

96 horas de ingestão do alimento, ocorreu restabelecimento na microbiota. Os resultados 

obtidos nesse estudo permitem compreender melhor os microbiomas do intestino médio do 

mosquito e podem auxiliar no entendimento do microbioma de mosquitos suscetíveis e 

refratários, bem como contribuir para o desenvolvimento de novas estratégias de controle do 

vetor e/ou redução da transmissão de arbovírus.  

Palavras-chave: Competência vetorial, gene 16S rRNA, Metagenômica, MiSeq 

Illumina. 



 

 

Abstract 

 

Dengue virus is an arbovirus of the family Flaviviridae, genus Flavivirus, transmitted in 

Brazil mainly by the mosquito Aedes aegypti. Dengue is considered one of the most infectious 

diseases in the world and has grown considerably in recent years, with social and economic 

impacts due to the high rates of morbidity and mortality triggered by the infection. Transmission 

of the DENV virus by vector mosquitoes is directly related to their vector competence, which 

is defined as permissiveness to infection, replication and transmission of the pathogen, 

characteristics that have been associated with genetic factors of the mosquito as well as with 

the insect's intestinal microbiota. The bacteria present in the midgut are key components of the 

mosquito’s vector competence, since the mosquito's microbiome alters important physiological 

characteristics such as feminization, aids digestion, regulates host immunity and development. 

Understanding how the intestinal microbiota influences vectorial competence is essential to 

elucidate the control of the spread of diseases transmitted by these vectors. Ae. aegypti 

mosquitoes were captured in the city of Botucatu, SP and analyzed the composition of the 

microbiota under different diets (sugar or sugar and blood), stages of development and in 

response to infection by Dengue virus serotype 4, through the sequencing of a new generation 

of the hypervariable region V4 of the 16S rRNA gene. We detected a total of 2736 OTUs and 

four phyla Proteobacteria, Bacterioidetes, Firmicutes and Actinobacteria. The results showed 

that modulators of microbial diversity, such as diet, age or environment, have potential 

implications for the bacterial diversity present in the gut of mosquitoes. The developmental 

stages have a direct effect on changes in the intestinal microbiota of the Ae. aegypti mosquito, 

while the microbiota of male and female mosquitoes showed differences, independently of the 

diet. In addition, the diet factor has a strong influence on altering the microbiota since blood 

supply reduces the total number of intestinal bacteria. Mosquitoes infected with DENV-4 had 

a more homogeneous microbiota and after 96 hours of food intake, reestablishment occurred in 

the microbiota. The results obtained in this study help to increase our current understanding of 

the mosquito's midgut and can assist in the understanding of microbial data from susceptible 

and refractory mosquitoes, as well as contribute to the development of new vector control 

and/or reduction strategies transmission of arboviruses. 

Keywords: Vector competence, 16S rRNA gene, Metagenomics, MiSeq Illumina. 

  

 

 



 

 

 Lista de Figuras 

 

Figura 1 - Distribuição geográfica da incidência de dengue por região do Brasil .................. 3 

Figura 2 - Mosquitos Ae. aegypti macho e fêmea ................................................................... 5 

Figura 3 - Ciclo de replicação viral ......................................................................................... 6 

Figura 4 - Fatores extrínsecos e intrínsecos que afetam a capacidade vetorial ....................... 8 

Figura 5 - Gêneros bacterianos identificados em Culidade ..................................................... 15 

Figura 6 - Regiões variáveis do RNA ribossômico 16S .......................................................... 17 

Figura 7 - Áreas de coleta de larvas de mosquitos Ae. aegypti em Botucatu-SP .................... 20 

Figura 8 - Desenho experimental dos pontos coletados para disseção do intestino de diferentes 

grupos ...................................................................................................................................... 21 

Figura 9 - Fêmeas de Ae. aegypti alimentadas com sangue de carneiro e fêmeas alimentadas 

com sangue infectado com DENV-4 ........................................................................................ 23 

Figura 10 - Esquema ilustrando a estratégia de uso dos primers utilizados na preparação das 

bibliotecas para o sequenciamento do microbioma .................................................................. 27 

Figura 11 - Fluxo de trabalho e ferramentas usadas para análise de dados no CLC Genomics 

Workbench ............................................................................................................................... 29 

Figura 12 - Gel de agarose da reação de PCR de larvas, mosquitos machos e fêmeas de Ae. 

aegypti ..................................................................................................................................... 30 

Figura 13 - Mosquitos Ae. aegypti dissecados ......................................................................... 31 

Figura 14 - Cultura de células de inseto linhagem C6/36 ........................................................ 33 

Figura 15 - Comparação de células C6/36 sadias e infectadas com DENV-4 ......................... 35 

Figura 16 - Gráfico de curva padrão DENV-4 ........................................................................ 36 

Figura 17 - Gel de agarose das reações de PCR de microbioma padronizadas ....................... 38 

Figura 18 - Gráfico resultante da análise de diversidade alfa .................................................. 40 

Figura 19 - Análise de beta diversidade por estágio de desenvolvimento larval ..................... 42 

Figura 20 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem 

dos estágios larvais do Ae. aegypti ........................................................................................... 43 

Figura 21 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem 

dos estágios de desenvolvimento de fêmeas adultas do Ae. aegypti ........................................ 44  

Figura 22 - Padrão oscilatório das ordens mais abundantes entre os estágios de 

desenvolvimento ...................................................................................................................... 46 

Figura 23 - Diagramas de Venn das OTUs entre estágios larvais e desenvolvimento ............ 47 



 

 

Figura 24 - Análise de beta diversidade da microbiota de mosquitos fêmeas e machos de Ae. 

aegypti ..................................................................................................................................... 49 

Figura 25 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem de 

mosquitos machos e fêmeas do Ae. aegypti .............................................................................. 50 

Figura 26 - Análise de beta da diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti de acordo 

com a dieta ............................................................................................................................... 52 

Figura 27 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem da 

diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti de acordo com a dieta 

.................................................................................................................................................. 53 

Figura 28 - Análise de beta da diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti alimentadas 

com sangue de carneiro sadio ou infectado com DENV-4 ....................................................... 55 

Figura 29 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem da 

diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti alimentadas com sangue de carneiro e 

sangue de carneiro infectado DENV-4 ..................................................................................... 56 

Figura 30 - Análise de beta da diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti infectadas 

com DENV-4 e DENV-4 inativado por calor ........................................................................... 58 

Figura 31 - Gráfico de barras gerado pela análise de abundância relativa em nível de Ordem da 

diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti infectadas com DENV-4 e DENV-4 

inativado por calor ................................................................................................................... 59  

Figura 32 - Análise de beta da diversidade da microbiota das fêmeas de Ae. aegypti alimentados 

com sangue, infectados com DENV-4 e DENV-4 inativado por calor .................................... 61 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Lista de Quadro e Tabelas  

 

Quadro 1 - Gêneros bacterianos identificados na microbiota de Ae. aegypti .......................... 13 

Tabela 1 - Determinação da hierarquia taxonômica de acordo com a similaridade de sequências 

16S rRNA ................................................................................................................................ 18 

Tabela 2 - Dados de coleta de larvas de mosquitos no município de Botucatu-SP ................. 19 

Tabela 3 - Tabela com número correspondente aos valores de concentração em PFU/ml e 

valores de Ct ............................................................................................................................. 36 

Tabela 4 - Quantificação da concentração média da extração de DNA das amostras ............. 37 

Tabela 5 - Níveis de classificação taxonômica das amostras .................................................. 39 

Tabela 6 - Resultados da análise PERMANOVA entre os estágios de desenvolvimento 

.................................................................................................................................................. 45 

Tabela 7 - Resultados da análise estatística PERMANOVA de acordo com a dieta (apenas 

açúcar ou acrescido de ingestão de sangue) com os intestinos dissecados com 24 e 96 horas 

após ingestão dos alimentos ..................................................................................................... 52 

Tabela 8 - Resultados da análise estatística PERMANOVA entre diversidade da microbiota 

das fêmeas de Ae. aegypti alimentados com sangue, infectados com DENV-4 e DENV-4 

inativado por calor ................................................................................................................... 62 

Tabela Suplementar 1 - Lista de primers reverse para cada amostra utilizados para PCR de 

microbioma .............................................................................................................................. 79 

Tabela Suplementar 2 - Lista de amostras quantificadas por RT-qPCR, grupos controle, 

infectado com DENV-4, infectado com DENV-4 inativado e valores de Ct ........................... 82 

Tabela Suplementar 3 - Lista de OTUs compartilhadas entre os estágios larvais e estágios de 

desenvolvimento ...................................................................................................................... 82 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

Lista de Siglas e Abreviaturas 

 

L - Microlitro  

Aedes aegypti - Ae. aegypti 

Aedes albopictus - Ae. albopictus 

cDNA - DNA complementar 

CHIKV - Vírus Chikungunya 

Ct - Limiar do ciclo (cycle threshold) 

DENV - Vírus dengue 

DENV-1 Vírus Dengue sorotipo 1  

DENV-2 Vírus Dengue sorotipo 2 

DENV-3 Vírus Dengue sorotipo 3  

DENV-4 Vírus Dengue sorotipo 4 

DMSO - Dimetilsulfóxido 

Dpi - Dias pós-infecção  

g – Unidade da força centrífuga relativa 

MEB - Barreira de escape do intestino médio  

MIB - Barreira de infecção do intestino médio 

MP - Matriz peritrófica  

NF - Nuclease free  

NGS - Sequenciamento de nova geração 

OMS - Organização Mundial da Saúde 

OTU - Unidade Taxonômica Operacional 

Pb - Pares de base 

PBS - Tampão fosfato salino 

PCR - Reação em cadeia da polimerase 

Pen-Strep - Penicillina-estreptomicina 

Permanova - Permutational multivariate analysis of variance 

PFU - Unidade formadora de placa 

pmol - Picomol 

qPCR - Reação em cadeia da polimerase quantitativo em tempo real 

R.E. – Recém emergidos 

RNA - Ácido desoxirribonucléico  



 

 

RNAse - Ribonuclease  

SFB - Soro fetal bovino 

TB - Barreira de transmissão  

TTGE - Temporal Temperature Gradient Gel Electrophoresis 

UV - Ultra-violeta 

v/v – Volume por volume 

WNV - Vírus do Oeste do Nilo  



 

 

Sumário 

 

1. INTRODUÇÃO .......................................................................................................... 1 

1.1. Dengue ................................................................................................................. 1 

1.2. Epidemiologia ...................................................................................................... 2 

1.3. Mosquito vetor Ae. aegypti (Diptera: Culicidae) ................................................. 4 

1.4. Vírus .................................................................................................................... 5 

1.5. Interação vírus-vetor ............................................................................................ 6 

1.6. Controle do vetor ................................................................................................. 8 

1.7. Microbiota intestinal de Ae. aegypti e competência vetorial ............................. 10 

1.8. Composição da microbiota intestinal ................................................................. 11 

2. OBJETIVOS ............................................................................................................. 18 

2.1. Geral .................................................................................................................. 18 

2.2. Específicos ......................................................................................................... 18 

3. MATERIAL E MÉTODOS ...................................................................................... 18 

3.1. Obtenção e manutenção das colônias de mosquitos Ae. aegypti ....................... 18 

3.2. Confirmação de espécie por PCR  ..................................................................... 21 

3.3. Confirmação do sorotipo DENV-4 antes da infecção ....................................... 22 

3.4. Cultivo celular C6/36 ......................................................................................... 22 

3.5. Replicação, isolamento e infecção com DENV-4 ............................................. 22 

3.6. Quantificação da Carga Viral absoluta de DENV-4 por PCR em tempo real (qRT-

PCR) ..................................................................................................................................... 23 

3.7. Extração de RNA ............................................................................................... 24 

3.7.1. Quantificação DNA/RNA total ................................................................... 24 

3.7.2. Tratamento do RNA com DNAse ............................................................... 25 

3.7.3. Síntese de cDNA ......................................................................................... 25 

3.8. Dissecção dos mosquitos ................................................................................... 25 

3.9. Extração de DNA ............................................................................................... 25 



 

 

3.10. Preparo das bibliotecas da microbiota ............................................................. 26 

3.10.1. Purificação dos produtos de PCR ............................................................. 27 

3.10.2. Quantificação do produto de PCR purificado por qPCR .......................... 27 

3.10.3. Preparo do cartucho de sequenciamento Illumina .................................... 28 

3.10.4. Sequenciamento Illumina e processamento das sequências ..................... 28 

3.11. Análises estatísticas ......................................................................................... 28 

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO .............................................................................. 30 

4.1. Confirmação morfológica e molecular da espécie Ae. aegypti e dissecção do 

intestino ................................................................................................................................ 30 

4.2. Padronização do cultivo celular C6/36 .............................................................. 31 

4.3. Padronização do isolamento viral e quantificação absoluta de DENV-4 em 

células C6/36 ........................................................................................................................ 33 

4.4. Quantificação absoluta de DENV-4 em intestinos de Ae. aegypti .................... 36 

4.5. Extrações de DNA total para análises de metagenômica .................................. 36 

4.6. Padronização da reação de PCR de microbioma em triplicata .......................... 37 

4.7. Análises da composição taxonômica bacteriana da população de campo de Ae. 

aegypti .................................................................................................................................. 38 

4.8. Diversidades alfa e beta das amostras totais ...................................................... 40 

4.8.1. Efeitos dos estágios de desenvolvimento na microbiota do mosquito Ae. aegypti

 .............................................................................................................................................. 41 

4.8.2. Influência do sexo na microbiota do mosquito ............................................... 48 

4.8.3. Efeitos da dieta na microbiota do mosquito vetor da dengue ......................... 51 

4.8.4. Influência na microbiota de mosquitos alimentados com sangue e sangue 

infectado DENV-4 ................................................................................................................ 54 

4.8.5. Efeitos de infecção pelo DENV-4 e inativado em laboratório ....................... 57 

4.8.6. Comparação das microbiotas de mosquitos alimentados com sangue, sangue 

infectado DENV-4 e inativado ............................................................................................. 60 

5. CONCLUSÕES ........................................................................................................ 63 



 

 

6. REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS ..................................................................... 63 

MATERIAL SUPLEMENTAR .................................................................................... 79 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

1 

 

1. INTRODUÇÃO 

1.1. Dengue  

 A dengue é uma enfermidade viral infecciosa transmitida por mosquitos, cujo agente 

etiológico é o vírus dengue (DENV), que pertence ao gênero Flavivirus (família Flaviviridae), e que 

se manifesta sob duas formas clínicas: a febre da dengue e dengue clássica (Burke et al., 2001). O 

impacto da doença sobre a população humana é notório, não apenas pelos sintomas causados como 

também pela ocorrência de óbitos. Os impactos econômicos são grandes devido aos custos com 

tratamentos, hospitalizações, controle dos vetores e às perdas no setor turístico (WHO, 2009). 

 A dengue é uma das arboviroses (doenças virais transmitidas por artrópodes) de maior 

importância médica no mundo, sendo encontrada em regiões tropicais e subtropicais do globo 

(Halstead, 1979; Guzmán et al., 2010). A incidência global da dengue cresceu dramaticamente nas 

últimas décadas. Cerca de metade da população mundial está em risco. A Organização Mundial de 

Saúde (OMS) estima entre 100 a 400 milhões de infecções anuais pelo vírus dengue (DENV) no 

mundo, (WHO, 2020). Outro estudo sobre a prevalência da dengue estima que 3,9 bilhões de pessoas 

estão em risco de infecção pelo vírus da dengue (Brady et al., 2012). Os países tropicais são os mais 

afetados devido as suas características climáticas, ambientais e sociais (Teixeira et al., 2009; Decker, 

2012).  

A maioria das análises filogenéticas demonstram que o DENV-4 divergiu primeiro, seguido 

do DENV-2, e por fim o DENV-1 e o DENV-3 (Coffey et al., 2008). Evidências apontaram para a 

existência de um novo sorotipo de dengue restrito à circulação silvestre na ilha de Bornéu, região 

pertencente à Malásia, sendo classificado inicialmente como DENV-5 (Vasilakis, 2013, Mustafa et 

al., 2015). Entretanto, ainda se discute as consequências deste achado na epidemiologia da dengue 

caso esta linhagem seja confirmada como pertencente a um novo sorotipo. 

No Brasil, em 2019 foram processadas 27.957 amostras para identificação de sorotipo DENV, 

e 608 foram positivas. Das amostras analisadas, 518 (85,2%) foram positivas para DENV-2 (Brasil, 

2019a). O sorotipo 2 voltou a circular no fim de 2018, depois de 10 anos sob controle e, desde então, 

vem encontrando populações suscetíveis à doença (Brasil, 2019b). E uma situação alarmante, uma 

vez que o tipo 2 do vírus da dengue tem potencial mais grave, pois está associado ao choque e 

manifestações hemorrágicas relacionadas à dengue severa (Balmaseda et al., 2006, Guzmán et al., 

2010). 

Não é possível prever qual a forma da doença que um indivíduo infectado irá desenvolver. No 

entanto, o risco de evolução para as formas mais graves é quinze vezes maior na infecção secundária 

do que na primária, e por um diferente sorotipo viral (Poloni, 2009). Os anticorpos heterólogos pré-
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existentes reconhecem o novo vírus, mas formam um complexo antígeno-anticorpo que não neutraliza 

o novo sorotipo. Além disso, este complexo de baixa avidez facilita a adsorção e entrada da partícula 

viral nas células de defesa do hospedeiro, sobretudo em monócitos e macrófagos, gerando uma 

resposta imunológica exacerbada e, consequentemente, uma forma mais grave da doença (Monath, 

1994). 

O controle da doença é um importante desafio e há décadas que se tenta desenvolver uma 

vacina contra os quatro sorotipos virais da doença. A primeira vacina tetravalente de dengue (yellow 

fever -17D-dengue vírus – CYD-TDV; Dengvaxia®, Sanofi Pasteur) foi criada e liberada em alguns 

países e no Brasil as respectivas aplicações iniciaram-se em 28/12/2015. No entanto, a sua eficiência 

difere quanto aos quatro sorotipos do vírus dengue e varia em relação à idade e ao histórico de 

infecções anteriores do indivíduo a ser vacinado, além de ter custos elevados (Pitisuttithum & 

Bouckenooghe, 2016; Silveira et al., 2019).  

Alguns medicamentos são recomendados nos casos de dengue apenas para aliviar sintomas, 

pois não existem terapias antivirais específicas. Por isso é premente a necessidade de novos 

conhecimentos e tecnologias para aprimorar o controle da doença. Atualmente a sua contenção está 

baseada principalmente no controle químico do principal mosquito vetor Aedes aegypti (Ae. aegypti) 

(Diptera: Culicidae) (CDC, 2016; Lorenzi, 2016). 

 

1.2. Epidemiologia 

Desde o meio da década de 1940 até a década de 1960 o vetor foi praticamente eliminado de 

muitos países da América do Sul e Central, incluindo o Brasil. Entretanto, devido à redução da 

vigilância e dos programas de controle, houve reinfestação do Ae. aegypti e consequentemente a 

incidência de casos de dengue aumentou em 30 vezes nos últimos 50 anos (WHO, 2013). Alguns 

fatores que influenciaram a multiplicação do mosquito foram: urbanização descontrolada, falta de 

gerenciamento na deposição adequada do lixo humano, falta de saneamento básico e mudanças 

climáticas (WHO, 2013). 

A OMS estima que 2,5 bilhões de pessoas estão sob o risco de infecção (WHO, 2020) e cerca 

de 390 milhões de infecções ocorram anualmente, dos quais cerca de 550 mil demandam 

hospitalização, provocando ao menos 20 mil óbitos, considerada um dos maiores problemas de saúde 

pública no mundo (Bhatt et al., 2013).  

O Brasil registrou 1.544.987 casos de dengue em 2019, um aumento de 488% em relação a 

2018, que é o segundo maior número de casos de série histórica do país (Brasil, 2019b). A região 

sudeste concentrou 60% do total de casos registrados no país em 2019, seguidos das regiões Centro-
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Oeste, Norte, Nordeste e Sul. O estado de São Paulo foi responsável por mais de 33% dos casos de 

dengue seguidos de morte no país, com 400.184 casos registrados, seguidos por 263 óbitos (Brasil, 

2019b). Em 2020 foram notificados 979.764 casos prováveis de dengue no país, até a semana 

epidemiológica 50 (24/12/2020) (Figura 1). Esta redução das notificações em relação ao mesmo 

período de 2019, deve-se a mobilização das equipes de vigilância epidemiológica perante a pandemia 

da covid-19, gerando atrasos ou subnotificações para os casos das arboviroses e outro fator importante 

é o receio da população de procurar atendimento em uma unidade de saúde (Brasil, 2020). 

Determinadas pessoas podem ser infectadas e não manifestarem os sintomas. Este fato 

deve-se ao sistema imunológico desses indivíduos ou à baixa virulência da cepa em questão (Souza 

et al., 2002.) Para cada cinco casos sintomáticos, estima-se que haja um assintomático (Serufo et al., 

2000; Souza et al., 2002). Na doença febril indiferenciada, a dengue assemelha-se à síndrome gripal, 

não sendo possível distingui-la clinicamente das outras (Souza et al., 2002). 

Figura 1. A. Distribuição da taxa de incidência de dengue por município, até a semana epidemiológica 

1 a 26 de 2020. B. Distribuição da taxa de incidência de dengue por município, até a semana epidemiológica 

27 a 50 de 2020. (Brasil, 2020). 
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5. CONCLUSÕES  

Os moduladores da diversidade da microbiota, como a dieta, sexo e estágio de 

desenvolvimento possuem implicações na diversidade bacteriana presente no intestino dos mosquitos. 

Os estágios de desenvolvimento têm efeito direto nas alterações da microbiota intestinal do mosquito 

Ae. aegypti, enquanto a microbiota de machos e fêmeas apresenta diferenças, independentes da dieta. 

O fator dieta influencia significativamente na alteração da microbiota, uma vez que a alimentação 

sanguínea reduz a diversidade da microbiota intestinal. A alimentação sanguínea infectada com 

partículas virais DENV-4 causou alterações na microbiota. Os mosquitos infectados com DENV-4 

tiveram microbiota mais semelhante com o grupo inativado após 96 horas de ingestão do alimento. 
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