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RESUMO 

 

A emergência de doenças zoonóticas destaca a necessidade de monitoramento constante 

da fauna silvestre, especialmente de quirópteros, reservatórios naturais de diversos 

patógenos. Este estudo objetivou investigar a presença de Coronavírus (CoV) em 

morcegos da região noroeste do Estado de São Paulo, encaminhados ao Laboratório de 

Raiva da Faculdade de Medicina Veterinária de Araçatuba (FMVA/UNESP) entre 2019 

e 2024. Foram analisados 98 espécimes de 18 espécies distribuídas em três famílias 

(Molossidae, Phyllostomidae e Vespertilionidae), provenientes de oito municípios da 

Região Geográfica Intermediária de Araçatuba, com predomínio de Molossidae (85,7%), 

de machos (64,3%) e de adultos (96,9%). A detecção de CoV, por nested RT-PCR 

direcionada ao gene RdRp, não revelou amplificação em nenhuma das 97 amostras 

intestinais processadas. Adicionalmente, a investigação de Leptospira spp. em tecido 

renal, por qPCR direcionada ao gene 16S rRNA, também resultou negativa em todas as 

94 amostras. Esses resultados não devem, contudo, ser interpretados como evidência de 

ausência de circulação desses agentes na quiropterofauna regional, uma vez que a 

concentração amostral no município de Araçatuba e a subamostragem de filostomídeos, 

família mais associada à circulação de CoV no país, limitam a representatividade da 

amostra. O projeto alinha-se aos Objetivos de Desenvolvimento Sustentável (ODS) 3 e 

15 da Agenda 2030 da ONU, fortalecendo a capacidade de alerta precoce para riscos de 

saúde e promovendo a conservação da biodiversidade como barreira contra o spillover. 

A vigilância contínua de patógenos emergentes, aliada à ampliação do esforço amostral 

na região, é essencial para a segurança sanitária e a preservação do equilíbrio 

ecossistêmico. 

 

Palavras-chave: ecologia de patógenos, vigilância, Saúde Única, zoonoses, ODS 3, ODS 

15. 
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ABSTRACT 

 

The emergence of zoonotic diseases highlights the need for constant monitoring of 

wildlife, especially bats, which are natural reservoirs of various pathogens. This study 

aimed to investigate the presence of coronaviruses (CoV) in bats from the northwestern 

region of the state of São Paulo, submitted to the Rabies Laboratory at the Araçatuba 

School of Veterinary Medicine (FMVA/UNESP) between 2019 and 2024. A total of 98 

specimens from 18 species belonging to three families (Molossidae, Phyllostomidae, and 

Vespertilionidae) were analyzed. These specimens were collected from eight 

municipalities in the Araçatuba Intermediate Geographic Region, with a predominance 

of Molossidae (85.7%), males (64.3%), and adults (96.9%). Detection of CoV via nested 

RT-PCR targeting the RdRp gene revealed no amplification in any of the 97 processed 

intestinal samples. Additionally, testing for Leptospira spp. in renal tissue via qPCR 

targeting the 16S rRNA gene also yielded negative results in all 94 samples. These results 

should not, however, be interpreted as evidence of the absence of these agents in the 

regional chiropterofauna, since the sampling concentration in the municipality of 

Araçatuba and the under-sampling of Philostomidae, the family most closely associated 

with CoV circulation in the country, limit the representativeness of the sample. The 

project aligns with Sustainable Development Goals (SDGs) 3 and 15 of the UN 2030 

Agenda, strengthening early warning capabilities for health risks and promoting 

biodiversity conservation as a barrier against spillover. Continuous surveillance of 

emerging pathogens, combined with expanded sampling efforts in the region, is essential 

for public health and the preservation of ecosystem balance. 

 

Keywords: pathogen ecology, surveillance, One Health, zoonoses, ODS 3, ODS 15. 
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IMPACTO CIENTÍFICO GERADO 

 

Este estudo insere-se em um campo de crescente relevância global: a vigilância de 

patógenos zoonóticos em fauna silvestre. A pesquisa propõe a padronização de protocolos 

diagnósticos para detecção de Coronavírus (CoV) e para um laboratório de referência e 

segue com o diagnóstico de Leptospira spp. em tecidos de morcegos. Embora os 

resultados tenham sido negativos para ambos os agentes, seu impacto científico, social e 

tecnológico é expressivo e multidimensional. 

Do ponto de vista científico, a dissertação preenche uma lacuna geográfica 

relevante na literatura nacional. Os últimos dados publicados sobre CoV em morcegos na 

Região Geográfica Intermediária de Araçatuba datavam de mais de cinco anos, período 

em que novas espécies e linhagens foram descritas em diferentes biomas brasileiros. A 

negatividade das 98 amostras constitui dado epidemiológico robusto. Resultados 

negativos validados metodologicamente são fundamentais para identificar áreas de 

manutenção viral, orientar esforços amostrais futuros e aprimorar modelos de risco de 

spillover. Adicionalmente, o estudo registra 18 espécies de quirópteros em oito 

municípios, com predominância de Molossidae em ambiente urbano, contribuindo para o 

conhecimento da diversidade e ecologia da fauna local. A ausência de detecção de 

Leptospira spp. em tecido renal sugere baixa prevalência regional, dado relevante para a 

epidemiologia de uma zoonose frequentemente subestimada em populações de morcegos. 

Ao monitorar a circulação de agentes como CoV e Leptospira spp. em populações 

silvestres urbanas, o estudo fortalece os sistemas de alerta precoce para emergências 

sanitárias, em consonância com a meta 3.d dos Objetivos de Desenvolvimento 

Sustentável (ODS 3 – Saúde e Bem-Estar) da Agenda 2030 da ONU. Ao mesmo tempo, 

demonstrando que morcegos urbanos convivem com populações humanas sem evidência 

atual de circulação dos patógenos investigados, a pesquisa contribui para desconstruir 

narrativas estigmatizantes sobre esses animais, promovendo sua conservação como 

componente essencial do equilíbrio ecossistêmico — alinhando-se ao ODS 15 (Vida 

Terrestre). Levando em consideração o papel ecológico dos morcegos em diversos 

nichos, promover sua proteção é, portanto, uma questão tanto ambiental quanto de 

segurança alimentar. 
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No plano tecnológico, a dissertação avança na padronização de protocolos 

moleculares para vírus de RNA em tecidos de quirópteros no contexto laboratorial da 

FMVZ/UNESP, identificando limitações técnicas e propondo caminhos de otimização — 

como a revisão de primers pan-CoV e a priorização de amostras intestinais. A validação 

cruzada com laboratório parceiro agrega camada de rigor metodológico incomum em 

estudos de vigilância de conveniência. Esse conjunto de protocolos testados e 

documentados representa infraestrutura técnica reprodutível para futuros estudos de 

vigilância de patógenos emergentes na região, com potencial de replicação em outros 

laboratórios de referência em raiva animal no Brasil. 
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1. INTRODUÇÃO

Os morcegos (Chiroptera, Mammalia) representam cerca de 20% da 

mastofauna global, com 1500 espécies registradas (SIMMONS; CIRRANELLO, 

2025), e estão presentes em todos os continentes, com exceção da Antártida. No 

Brasil ocorrem 188 espécies distribuídas em 68 gêneros e nove famílias, sendo que 

o estado de São Paulo abriga aproximadamente 45% dessa diversidade (ABREU et

al., 2025). 

Sua capacidade de voo verdadeiro, associada a um metabolismo elevado, alta 

taxa de replicação celular e temperatura corporal que ultrapassa 40ºC durante o voo, 

cria condições fisiológicas únicas que podem ter favorecido a coevolução com uma 

diversidade ímpar de patógenos (BROOK; DOBSON, 2015). Além de vírus, 

morcegos podem hospedar também bactérias, fungos e protozoários (NUNES et al., 

2017; CASTELO-BRANCO et al., 2023), muitos deles reconhecidos como 

causadores de doenças tropicais negligenciadas (DTNs), afetando 

desproporcionalmente populações em condições de vulnerabilidade 

socioeconômica (HOTEZ et al., 2020). 

 A despeito de sua relevância ecológica, os quirópteros são reconhecidos 

como reservatórios naturais de uma ampla gama de patógenos com potencial 

zoonótico (LI et al., 2005), dentre os quais os Coronavírus (CoV) da subfamília 

Orthocoronavirinae ocupam posição de destaque. Uma grande variedade de novos 

subtipos virais de CoV foram associados a este grupo animal, dentre os mais de 200 

vírus detectados ou isolados (MORATELLI; CALISHER, 2015). 

A subfamília Orthocoronavirinae (família Coronaviridae) divide-se em 

quatro gêneros: Alphacoronavirus (α-CoV), Betacoronavirus (β-CoV), 

Deltacoronavirus (δ-CoV) e Gammacoronavirus (γ-CoV) (WOO et al., 2023). 

Desmodus rotundus (D. rotundus) foi a primeira espécie de morcego relatada 

albergando CoV no Brasil, com registros iniciais no estado de São Paulo 

(BRANDÃO et al., 2008). Na ocasião, identificou-se apenas a infecção pelo gênero 

β-CoV; contudo, anos depois, Asano et al. (2016) detectaram também α-CoV em 

D. rotundus na mesma região.

Devido aos recentes eventos de emergência em saúde pública envolvendo os 

CoV, pesquisas a respeito do papel dos morcegos na cadeia de transmissão viral 
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intensificaram-se no mundo todo (WEBER; DA SILVA, 2024). No Brasil, a 

prevalência de CoV em morcegos varia entre 0 e 17,2%, tendo sido identificada em 

pelo menos 29 espécies da quiropterofauna estudada, com predomínio dos relatos 

envolvendo o gênero α-CoV (VIOLET-LOZANO et al., 2023; FIGUEIROA et al., 

2025; MOLINA et al., 2025). 

Quanto à metodologia de detecção, o diagnóstico de CoV em morcegos é 

comumente realizado por reação em cadeia da polimerase (PCR), com foco no gene 

da RNA polimerase dependente de RNA (RdRp) (XIU et al., 2020; COHEN et al., 

2023). Embora amostras intestinais, fecais ou retais apresentem maior efetividade 

na detecção do vírus (COHEN et al., 2023), CoV também já foi isolado em tecidos 

pulmonares e hepáticos de morcegos (BITTAR et al., 2020). 

São poucos os estudos recentes que identificaram a infecção de morcegos por 

CoV no Brasil, especialmente no estado de São Paulo. A região noroeste do estado 

tem baixa representatividade considerando os municípios já amostrados. As últimas 

investigações na região ocorreram há mais de cinco anos (GÓES et al., 2013; GÓES 

et al., 2016; BITTAR et al., 2020), e demonstraram prevalência crescente. Portanto, 

a continuidade das atividades de monitoramento é crucial para ampliar o 

conhecimento sobre a ecologia viral, entre outros patógenos, em morcegos na 

região. Esse trabalho tem o potencial de identificar novas cepas de CoV, bem como 

esclarecer a relação epidemiológica de quirópteros e agentes etiológicos de doenças 

negligenciadas, contribuindo significativamente para a vigilância e a prevenção de 

doenças emergentes. 

A investigação da circulação de agentes zoonóticos em quirópteros alinha-se 

diretamente ao Objetivo de Desenvolvimento Sustentável 3 (Saúde e Bem-Estar) 

da Agenda 2030 da ONU, especificamente no que tange à meta 3.d. A padronização 

de protocolos diagnósticos para CoV e o monitoramento de infecção por Leptospira 

spp. em populações silvestres fornecem informações essenciais para a identificação 

de áreas de risco e pode ajudar a prever eventos de transbordamento (spillover). 

Ademais, ao promover o conhecimento sobre a fauna silvestre sem comprometer 

seu papel ecológico, a pesquisa corrobora o ODS 15 (Vida Terrestre), enfatizando 

que a conservação da biodiversidade e o equilíbrio dos ecossistemas são barreiras 

naturais cruciais contra a emergência de novas epidemias. Neste contexto, entende-

se que não é possível alcançar o bem-estar sem garantir a proteção dos ecossistemas. 
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ZEPPELINI, 2025). Assim, mesmo diante de um resultado negativo, a presente 

pesquisa amplia a cobertura geográfica nacional ao fornecer dados inéditos sobre 

uma região do interior paulista até então não amostrada, contribuindo para o 

delineamento mais preciso da distribuição espacial da leptospirose em quirópteros 

brasileiros. 

Diante do exposto, os achados deste estudo reforçam as recomendações 

propostas por Braga e Zeppelini (2025) quanto à necessidade de padronização 

metodológica nos estudos de Leptospira em morcegos brasileiros, incluindo a 

associação de técnicas moleculares e sorológicas, a utilização de múltiplos tecidos 

biológicos e o detalhamento do esforço amostral e da procedência dos animais. A 

ampliação futura da investigação para incluir soro sanguíneo, urina e genes-alvo 

adicionais, como lipL32 e secY, poderá contribuir para elucidar de forma mais 

robusta o real papel da quiropterofauna do interior paulista na epidemiologia da 

leptospirose. 

Em síntese, a leitura conjunta dos achados regionais e nacionais indica que as 

limitações identificadas no presente estudo — concentração geográfica das 

amostras, subamostragem de Phyllostomidae, amostragem de conveniência sem 

repetição sistemática e emprego de um único tipo tecidual para triagem molecular 

de CoV — são compartilhadas por parte significativa da literatura brasileira sobre 

CoV e Leptospira spp. em morcegos, mas também podem ser mitigadas por ajustes 

metodológicos já validados por outros grupos de pesquisa, como o uso de swabs 

orais e retais, amostras fecais agrupadas, triagem de múltiplos tecidos por espécime 

e desenhos de captura ativa e longitudinal. A incorporação progressiva dessas 

estratégias nos próximos estudos, associada à ampliação do número de municípios 

amostrados na Região Geográfica Intermediária de Araçatuba, deverá fortalecer a 

capacidade do estudo de detectar e caracterizar a real circulação desses patógenos 

na quiropterofauna do noroeste paulista. 
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