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RESUMO 

As capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris) pertencem à família Caviidae e subfamília 

Hydrochoerinae. Seu habitat são ambientes próximos de leitos antigos de rios, lagoas 

e em margens de rios. As parasitoses de capivaras despertam interesse devido à sua 

crescente presença em áreas alagadas e antrópicas, como praças, parques e 

represas. Por isso, há uma crescente preocupação quanto à relação desses animais 

atuarem como reservatórios e representar fontes de infecção de parasitos para o 

homem. Algumas áreas antrópicas, como parques e praças que possuem lagos 

naturais ou artificiais, abrigam uma considerável densidade e biomassa de capivaras. 

Já foram encontradas em fezes de capivaras algumas espécies de protozoários, como 

Giardia sp., Cryptosporidium sp. e Eimeria sp., além de ovos de helmintos, como 

Fasciola hepatica, Trichostrongyloidea e Capillaria spp..  Tendo em vista o potencial 

das capivaras atuarem como reservatório para diversas parasitoses e a falta de 

estudos sobre a ocorrência e a caracterização molecular de espécies e genótipos de 

Cryptosporidium que infectam capivaras, o objetivo do presente estudo foi determinar 

a prevalência de endoparasitos e realizar a caracterização molecular de 

Cryptosporidium spp. em populações de capivaras presentes em áreas urbanas. Um 

total de 401 e 392 amostras fecais de capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris) foi 

analisado por microscopia para a detecção de Cryptosporidium spp. e de outros 

endoparasitos, respectivamente. A detecção e análise moleculares de 

Cryptosporidium spp. foram realizadas pela reação em cadeia pela polimerase para 

amplificação de fragmento parcial dos genes da subunidade 18S do rRNA (18S rRNA), 

actina, proteína do choque térmico (HSP70) e glicoproteína (GP60). Os resultados dos 

exames microscópicos e moleculares revelaram prevalência de 0,25% (1/401) e 0,5% 

(2/401) para Cryptosporidium spp., respectivamente, e a presença de um novo 

genótipo de Cryptosporidium, denominado como Cryptosporidium genótipo capivara. 

As sequências genéticas amplificadas por PCR para amplificação de fragmentos 



 
 

 
    

parciais dos genes 18S rRNA, HSP70, actina e GP-60 de Cryptosporidium genótipo 

capivara apresentaram similaridade genética com Cryptosporidium wrairi de 99%, 

99,7%, 99,5% e 91,5%, respectivamente. Dentre as 392 amostras pesquisadas para 

a presença de endoparasitos, 84% (329/392) foram positivas e 14% (63/392) foram 

negativas para parasitoses gastrointestinais. Dentre as amostras positivas, foram 

encontradas as seguintes taxas de ocorrências: oocistos de Eimeria spp. (62%; 

245/392), ovos de Trichostrongylidae (39%; 155/392), Capillaria sp. (1%; 6/392), 

Anoplocephalidae (2/392; 0,5%), Strongyloides spp. (0,5%; 2/392), 

Paramphitosmatidae (0,7%; 3/392) e ovos e adultos de Protozoophaga obesa (24%, 

93/392). Foi observada uma baixa prevalência de Cryptosporidium spp., com 

identificação de um novo genótipo de Cryptosporidium em capivaras de áreas 

urbanas. Além disso, nossos resultados indicaram uma alta ocorrência de amostras 

positivas para diversos gêneros/famílias de parasitos, demonstrando o alto potencial 

desses animais abrigarem espécies variadas de parasitos e atuarem como 

reservatórios e possíveis dispersores de diversas parasitoses. 

 

Palavras-chave: Criptosporisiose. Parasitologia. Roedores.  
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HOSSOTANI, C.M.S. Prevalence of endoparasites and molecular 

characterization of Cryptosporidium spp. in fecal samples of capybaras 

(Hydrochoerus hydrochaeris) in urban areas. 2022. 106 f. Tese (Doutorado) 

Ciência Animal, Faculdade de Medicina Veterinária - Universidade Estadual Paulista, 

Araçatuba, 2022. 

ABSTRACT 

Capybaras (Hydrochoerus hydrochaeris) belongs to the family Caviidae and subfamily 

Hydrochoerinae. Its habitat is environments close to old riverbeds, lakes and on 

riverbanks. Capybara parasites arouse interest due to their increasing presence in 

flooded and anthropic areas, such as squares, parks, and dams. Therefore, there is a 

growing concern about the relationship of these animals as reservoirs and represent 

sources of infection of parasites for humans. Some anthropic areas, such as parks and 

squares that have natural or artificial lakes, harbor a considerable density and biomass 

of capybaras. Some species of protozoa have already been found in capybara feces, 

such as Giardia sp., Cryptosporidium sp. and Eimeria spp., in addition to helminths, 

such as Fasciola hepatica, Trichostrongyloidea and Capillaria spp.. Considering the 

potential of capybaras to act as a reservoir for various parasites and the lack of studies 

on the occurrence and molecular characterization of species and genotypes of 

Cryptosporidium that infect capybaras, the aim of the present study was to determine 

the prevalence of endoparasites and carry out the molecular characterization of 

Cryptosporidium spp. in populations of capybaras present in urban areas. A total of 

401 and 392 fecal samples from capybaras (Hydrochoerus hydrochaeris) were 

analyzed by microscopy for the detection of Cryptosporidium spp. and other 

endoparasites, respectively. Molecular detection and analysis of Cryptosporidium spp. 

were performed by polymerase chain reaction for amplification of a partial fragment of 

the 18S rRNA subunit (18S rRNA), actin, heat shock protein (HSP70) and glycoprotein 

(GP60) genes. The results of microscopic and molecular screening revealed 

prevalence of 0.25% (1/401) and 0.5% (2/401) for Cryptosporidium spp., respectively, 

and the presence of a new genotype of Cryptosporidium, named as Cryptosporidium 

genotype capybara. Genetic sequences amplified by PCR for amplification of partial 

fragments of the 18S rRNA, HSP70, actin and GP60 genes of Cryptosporidium 

genotype capybara showed genetic similarity with C. wrairi of 99%, 99.7%, 99.5% and 

91. 5%, respectively. Among the 392 samples surveyed for the presence of 
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endoparasites, 84% (329/392) were positive and 14% (63/392) were negative for 

gastrointestinal parasites. Among the positive samples, the following occurrence rates 

were found oocysts of Eimeria sp. (62%; 245/392), eggs of Trichostrongylidae (39%; 

155/392), Capillaria sp. (1%; 6/392), Anoplocephalidae (2/392; 0.5%), Strongyloides 

sp. (0.5%; 2/392), Paramphitosmatidae (0.7%; 3/392) and eggs and adults of 

Protozoophaga obesa (24%, 93/392). A low prevalence of Cryptosporidium spp. was 

observed, with identification of a new genotype of Cryptosporidium spp. in capybaras 

from urban areas. In addition, our results indicated a high occurrence of positive 

samples for several genera/families of parasites, demonstrating the high potential of 

these animals to harbor different species of parasites and to act as reservoirs and 

possible dispersers of several parasites. 

 

 

Keywords: Cryptosporidiosis. Parasitology. Rodentia 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 

Muitas espécies de organismos são conhecidas por serem patogênicas 

para humanos, incluindo diversas espécies de parasitos como os protozoários e 

helmintos, dentre outros. Ademais, de todas as espécies descritas como patogênicas 

para os humanos, 61% (868/1415) são zoonóticas e 175 espécies são conhecidas por 

estarem associadas a doenças emergentes (Taylor et al., 2001).  

As doenças emergentes são um grande desafio para a segurança biológica 

do século XXI. Por isso, são defendidas medidas de vigilância sanitárias abrangentes, 

relacionadas aos animais domésticos e selvagens. Além disso, novos recursos e 

inovações para uma melhor prevenção e controle dessas doenças são necessários 

(Kuiken et al., 2005). 

Os estudos de parasitismo podem contribuir para Saúde Única, ou seja, 

integração da saúde humana, animal e meio ambiente, pois são capazes de 

proporcionar uma melhor compreensão de mudanças climáticas, urbanização 

crescente, mudanças no uso da terra, do bem-estar e saúde das pessoas e dos 

animais domésticos e selvagens, bem como do ambiente físico e biosfera (Thompson 

e Polley, 2014). 

1.1 Capivaras 

A ordem Rodentia é a maior dentre os mamíferos e abriga muitas espécies 

distribuídas por vários continentes (NOWAK; PARADISO, 1983). No Brasil, ocorrem 

71 gêneros e 235 espécies (OLIVEIRA; BONVICINO, 2005). Dentre essas espécies 

estão as capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris Linnaeus, 1766), pertencentes à 

família Caviidae e subfamília Hydrochoerinae. A capivara é o maior roedor vivente e 

ocorre em vários países da América do Sul como Brasil, Colômbia, Bolívia, Paraguai, 

Uruguai, Equador e Argentina. Seu habitat são ambientes próximos de leitos antigos 

de rios, lagoas e em margens de rios. A água é necessária para seu consumo, 

chafurdação, proteção contra predadores e reprodução (AZCÁRATE et al., 1980; 

HERRERA, 2012; OJASTI, 1986). São animais sociais e podem viver em grupos de 

cinco a 14 indivíduos adultos, normalmente incluindo um macho dominante 

(HERRERA; MACDONALD, 1987). 
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Algumas áreas antrópicas, como parques e praças que possuem lagos 

naturais ou artificiais, abrigam uma considerável densidade e biomassa de capivaras. 

Acredita-se que esse fato esteja relacionado à característica dos ambientes antrópicos 

de fornecerem água, recurso alimentar abundante, à ausência de predadores naturais 

e à alta capacidade reprodutiva da espécie (ALMEIDA et al., 2013; ALMEIDA; BIONDI, 

2014; VERDADE; FERRAZ, 2006;).  

As parasitoses de capivaras despertam interesse devido ao avanço da 

criação desses animais em cativeiro, com finalidade comercial ou conservação 

(ALHO, 1986), além da crescente presença de capivaras em áreas alagadas e 

antrópicas como praças, parques e represas (ALMEIDA et al., 2013; ALMEIDA; 

BIONDI, 2014; FERRAZ et al., 2009; KRAUER, 2009; VERDADE; FERRAZ, 2006).  

 

1.1.1 Parasitos gastrointestinais em capivaras 

As capivaras são roedores que são hospedeiros de diversas espécies de 

endoparasitos gastrointestinais, como  protozoários dos gêneros Eimeria,  

Cryptosporidium (SOUZA et al., 2021) e Giardia  (REGINATTO et al., 2008), e de  

diversos helmintos, como os nematoides Capillaria hydrocoeri, Vianella hydrochoeri, 

Protozoophaga obesa, Strongyloides sp. Habronema sp.; os cestoides 

Monoecocestus hydrochoeri, M. hagmani e os trematódeos Taxorchis schistocotyle, 

Hydrochoeristrema cabrali (SINKOC et al, 2004) e Hippocrepis hippocrepis (SALAS et 

al., 2004). Além disso, em fezes de capivaras já foram encontrados ovos de Fasciola 

hepatica (MARTINS et al, 2021), Ascaridae e Trichostrongylidae (EL-KOUBA., 2008). 

A diversidade de endoparasitos de capivaras pode estar relacionada à sua 

densidade populacional, que influencia na abundância do parasito. Populações mais 

densas possuem maior prevalência, intensidade e abundância de parasitos 

(ARNEBERG et al., 1998). As capivaras são animais sociais e podem viver em grupos 

de cinco a 14 indivíduos adultos, normalmente incluindo um macho dominante 

(HERRERA; MACDONALD, 1987). Algumas áreas antrópicas, como parques e 

praças, que possuem lagos naturais ou artificiais, abrigam uma considerável 

densidade e biomassa de capivaras (VERDADE; FERRAZ, 2006; ALMEIDA ET AL., 

2013; ALMEIDA; BIONDI, 2014). 

Além disso, as parasitoses de capivaras podem ser zoonóticas, como a 

infecção por F. hepatica (LABRUNA et al., 2018) e Cryptosporidium parvum 
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(MEIRELES et al., 2007). Cryptosporidium é o agente etiológico da criptosporidiose, 

que é uma doença diarreica aguda na qual a transmissão ocorre via fecal-oral, por 

fontes contaminadas como alimentos, água ou por contato com pessoas ou animais 

infectados (DUMAINE, et al., 2020). As principais espécies que infectam o homem 

(mais de 90% dos casos) são C.  parvum e Cryptosporidium hominis (FENG, et al., 

2018). Entretanto, há registros de outras espécies menos comuns: Cryptosporidium 

erinacei, Cryptosporidium tyzzeri, Cryptosporidium bovis, Cryptosporidium suis, 

Cryptosporidium scrofarum, Cryptosporidium occultus, Cryptosporidium xiaoi, 

Cryptosporidium fayeri, Cryptosporidium ditrichi (RYAN et al., 2021). 

Em humanos, a criptosporidiose infecta mais pessoas de países de baixa 

renda e residentes de áreas não urbanas (DONG et al., 2020).  Além disso, a 

criptosporidiose ainda é uma ameaça para pacientes com HIV/AIDS (DANKWA et al., 

2021; YULFI et al., 2021) e crianças (MOHAMMAD et al., 2021; MADADI et al., 2020) 

de alguns países em desenvolvimento. A infecção crônica pode causar atrofia das 

vilosidades intestinais e má absorção de nutrientes (DUMAINE, et al., 2020).  

Animais domésticos e selvagens são suscetíveis à infecção causada por 

diversas espécies de Cryptosporidium (OATES et al., 2012; PARSONS et al., 2015; 

YOUFANG et al., 2016). A infecção ocorre geralmente em indivíduos jovens. O sinal 

clínico mais observado é diarreia líquida e profusa, que possui coloração amarelada 

e odor fétido. Pode ocorrer desidratação, febre e anorexia. Porém, é comum a infecção 

se manter em estado subclínico e, em condições de estresse ou de imunodepressão, 

ocorrer reativação da eliminação de oocistos (FAYER, 1997).  

Roedores silvestres que habitam sistemas de produção agrícolas são 

hospedeiros de Cryptosporidium, eliminam oocistos em fezes e são potenciais fontes 

de infecção devido à contaminação de alimentos (KILONZO et al., 2013). O esquilo 

terrestre da Califórnia (Spermophilus beechey) libera grandes quantidades de oocistos 

de Cryptosporidium no ambiente (ATWILL et al., 2001, 2004).  

Os roedores de forma geral podem abrigar diversas espécies de 

Cryptosporidium. Na Finlândia, há relatos de infecção por C. ditrichi, Cryptosporidium 

genótipos vole II, V, VII e IX; Cryptosporidium andersoni e Cryptosporidium baileyi 

infectando ratos e ratazanas (KIVISTÖ et al., 2021). No Brasil, um estudo com 

roedores sinantrópicos demonstrou que esses animais estavam parasitados por 
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Cryptosporidium sp. rat genotype III (10/16; 71,4%); Cryptosporidium sp.  rat genotype 

II (1/16; 7.1%) e C. muris (3/16; 21,4%) (SILVA et al., 2013). 

 Em um trabalho com roedores capturados em áreas suburbanas, rurais e 

urbanas, foram encontradas as seguintes espécies: Cryptosporidium scrofarum; C. 

hominis; C. parvum; Cryptosporidium muskrat genotype I e C. suis. Os autores 

discutem que seus resultados indicam que os roedores, assim como animais 

domésticos, podem atuar como reservatório para Cryptosporidium em áreas rurais 

(DANIŠOVÁ et al., 2017). 

A bibliografia acerca da presença de Cryptosporidium em capivaras ainda 

é escassa e a maioria dos trabalhos com essa espécie são relacionados às 

parasitoses por helmintos (BONUTI et al., 2002; PINHEIRO et al., 2006; SILVA et al., 

2015). Em amostras fecais de capivaras em cativeiro, foram encontrados alguns 

gêneros de protozoários, como Giardia, Cryptosporidium e Eimeria, sendo que, dentre 

eles, o grau de infecção por Cryptosporidium sp. foi o mais elevado (300 

oocistos/lâmina) (REGINATTO et al., 2008). Em capivaras de uma área antrópica, foi 

encontrada uma amostra positiva para Cryptosporidium spp., entretanto os autores 

não classificaram a espécie (SOUZA et al., 2021) 

No único trabalho em que foi determinada a espécie de Cryptosporidium 

presente em capivaras de vida livre, MEIRELES et al. (2007) relataram a presença de 

um subtipo zoonótico (IIaA15G2R1) de C. parvum, comumente encontrado em 

bovinos. Dessa forma, fica evidente que há escassez de informações relacionadas ao 

potencial das capivaras como fonte de infecção Cryptosporidium spp. para o homem; 

além disso, há poucas informações relacionadas à prevalência de endoparasitos em 

capivaras de vida livre em áreas urbanas. 

1.2 Objetivo 

Tendo em vista o potencial das capivaras atuarem como reservatório para 

diversas parasitoses e a falta de estudos sobre a prevalência e a caracterização 

molecular de espécies e genótipos de Cryptosporidium que infectam capivaras, o 

objetivo do presente estudo foi determinar a prevalência de endoparasitos e realizar a 

caracterização molecular de Cryptosporidium spp. em populações de capivaras 

presentes em áreas urbanas. 
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2 CAPÍTULO 1 - IDENTIFICAÇÃO DE UM NOVO GENÓTIPO DE 

CRYPTOSPORIDIUM EM CAPIVARAS (Hydrochoerus hydrochaeris) 

DE ÁREAS URBANAS NO BRASIL 

Camila Michele de Souza Hossotani1, Fabio Eiji Fukumori1 Flávia Maria de Almeida Moreira 2, 

Bárbara Braga Ferreira Marta1, Débora Regina Romualdo da Silva1, Bruna Nicoleti Santana1, 

Marcelo Vasconcelos Meireles1* 

1 Faculdade de Medicina Veterinária, Universidade Estadual Paulista – Unesp, Araçatuba, São 

Paulo, Brasil 

2 Universidade de Mato Grosso do Sul – UFMS, Três Lagoas, MS, Brasil 

*Autor correspondente - Endereço postal completo: Rua Clóvis Pestana, 793 - Dona Amélia – 

Araçatuba, São Paulo - CEP 16050-680. Telefone: +55 (18) 3636-1425. 

E-mail: m.meireles@unesp.br 

2.1 Resumo  

Animais domésticos e selvagens são suscetíveis à infecção causada por diversas 

espécies de Cryptosporidium. As capivaras, assim como outros roedores, possuem 

alto potencial reprodutivo e são sinantrópicas. Além disso, elas são hospedeiros de 

diversos parasitos, incluindo Cryptosporidium spp. Portanto, o objetivo deste trabalho 

foi verificar a prevalência e realizar a caracterização molecular de Cryptosporidium 

spp. em amostras fecais de capivaras de vida livre que habitam áreas urbanas. Foram 

analisadas 401 amostras fecais de capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris) oriundas 

de áreas urbanas de duas cidades do estado do Mato Grosso do Sul, Brasil. As 

amostras foram submetidas ao exame microscópico, extração de DNA e a quatro 

protocolos da reação em cadeia pela polimerase para amplificação de fragmento 

parcial dos genes da subunidade 18S do rRNA (18S rRNA), actina, proteína do choque 

térmico (hsp70) e glicoproteína (GP60), seguidos de sequenciamento genético. Uma 

amostra (0,3%) foi positiva pelo exame microscópico. As análises moleculares 

revelaram 2/401 (0,5%) amostras positivas para um novo genótipo de 

Cryptosporidium, que foi denominado como Cryptosporidium genótipo capivara. As 

sequências genéticas amplificadas por PCR, para amplificação de fragmentos parciais 

dos genes 18S rRNA, hsp70, actina e gp60, apresentaram similaridade genética com 

C. wrairi de 99%, 99,7%, 99,5% e 91,5%, respectivamente. Neste estudo foi 

mailto:m.meireles@unesp.br
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observada baixa prevalência de Cryptosporidium spp., com identificação de um novo 

genótipo de Cryptosporidium spp. em capivaras de áreas urbanas.  

Palavras-chave: Cryptosporidium. Capivaras. Sinantropia. Caracterização molecular. 

2.2 Abstract 

Domestic and wild animals are susceptible to infections caused by several species of 

Cryptosporidium. Capybaras, like other rodents, have high reproductive potential and 

are synanthropic. In addition, they are hosts of several parasites, including 

Cryptosporidium spp. Therefore, the aim of this study was to verify the prevalence and 

perform the molecular characterization of Cryptosporidium spp. in fecal samples of 

free-ranging capybaras that inhabit urban areas. We analyzed 401 fecal samples of 

capybaras (Hydrochoerus hydrochaeris) from urban areas of two cities in the state of 

Mato Grosso do Sul, Brazil. The samples were submitted to microscopic examination, 

DNA extraction and four protocols of the polymerase chain reaction for amplification of 

a partial fragment of the 18S rRNA subunit (18S rRNA), actin, heat shock protein 

(hsp70) and gp60 glycoprotein (gp60) genes followed by genetic sequencing. One 

sample (0.25%) was positive by microscopic screening. Molecular analyzes revealed 

2/401 (0.5%) positive samples for a novel Cryptosporidium genotype, which was 

named as Cryptosporidium capybara genotype. The genetic sequences amplified by 

PCR for amplification of partial fragments of the 18S rRNA, hsp70, actin, and gp60 

genes showed genetic similarity with C. wrairi sequences of 99%, 99.7%, 99.5% and 

91.5%, respectively. This study revealed low prevalence of Cryptosporidium spp. and 

identified a new genotype of Cryptosporidium in capybaras in urban areas. 

Keywords: Cryptosporidium. Capybaras. Synanthropy. Molecular Characterization. 
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2.3 Introdução1  

Cryptosporidium spp. é um protozoário causador da criptosporidiose e 

apresenta tropismo principalmente por células epiteliais do sistema gastrintestinal dos 

vertebrados (Thompson et al., 2005). A infecção por Cryptosporidium spp. em animais 

selvagens geralmente é assintomática (Lv et al., 2009, Couso-Pérez et al., 2020, Feng 

et al. 2020a, Horčičková et al., 2019). Além disso, animais selvagens podem ser 

infectados por uma grande diversidade de espécies e genótipos de Cryptosporidium 

(Oates et al., 2012; Parsons et al., 2015; Gu et al., 2016; Borges et al., 2017; Chen et 

al., 2019; Barrera et al., 2020; Feng et al., 2020b; Jian et al., 2021).  

Há uma crescente preocupação quanto à possibilidade de animais 

selvagens atuarem como reservatórios e representarem fontes de infecção de 

Cryptosporidium spp. para o homem, pela contaminação de fontes de água (Grott et 

al., 2016; Lopes et al., 2017) e de alimentos (Li et al., 2019) ou por contato direto, a 

exemplo de casos relatados em animais domésticos (Olson et al., 2004, Drinkard et 

al., 2015). Essa preocupação é pertinente, pois em humanos a criptosporidiose é 

considerada a principal causa de diarreia aguda em pessoas imunocomprometidas e 

em crianças de até dois anos de idade (O’Connor et al., 2011; Kotloff et al., 2013; 

Dumaine et al., 2020).  

No Brasil, estudos revelaram registros de criptosporidiose em adultos 

imunocomprometidos (Araújo et al., 2008; Peralta et al., 2016) e em adultos (Rezende 

et al., 2016) e crianças (Mangini et al., 1992; Oshiro et al., 2000; Araújo et al., 2008) 

imunocompetentes. Além disso, acredita-se que os casos de criptosporidiose em 

humanos no Brasil são subnotificados devido à não obrigatoriedade de notificação da 

doença (Cunha et al., 2019).  

Dentre os hospedeiros selvagens de Cryptosporidium sp., estão muitas 

espécies de roedores (Lv et al., 2009; Silva et al., 2012; Kivistö et al., 2021). A ordem 

Rodentia contém aproximadamente 42% da diversidade de mamíferos (Carleton e 

Musser, 2005) e nela estão incluídas espécies de diversos portes e habitats e muitas 

espécies sinantrópicas. Os roedores são considerados um grupo de animais com 

potencial de serem reservatórios de diversas espécies de parasitos, incluindo 

 
1 O artigo está formatado de acordo com as normas da Revista Veterinary Parasitology. Vide Anexo D. 
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espécies zoonóticas como Cryptosporidium parvum, Cryptosporidium hominis 

Cryptosporidium ditrichi, Cryptosporidum apodemi, Cryptosporidum muris (Čondlová 

et al., 2018), Cryptosporidium andersoni (Kivistö et al., 2021) Cryptosporidium 

scrofarum e Cryptosporidium suis, dentre outras espécies e genótipos de 

Cryptosporidium (Danišová et al., 2017). 

As capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris Linnaeus, 1766) são roedores 

pertencentes à família Caviidae e são consideradas o maior roedor vivente; se 

reproduzem ao longo de todo o ano e formam grandes grupos de indivíduos.  São 

encontradas em países da América do Sul e habitam áreas próximas a corpos d’agua, 

além de áreas urbanas como praças, parques e represas (Ojasti, 1986; Verdade e 

Ferraz, 2006; Almeida et al., 2013; Almeida e Biondi, 2014). 

Assim como outros roedores, as capivaras são hospedeiras de diversas 

espécies de parasitos, incluindo a espécie zoonótica C. parvum (Meireles et al., 2007; 

Souza et al., 2021). Outro roedor da família Caviidae, o porquinho-da-índia (Cavia 

porcellus), é hospedeiro de outra espécie de Cryptosporidium:  Cryptosporidium wrairi 

(Vetterling et al.,1971). Além disso, em um estudo realizado com porquinhos-da-índia, 

foi identificado um novo genótipo de Cryptosporidium (Souza et al., 2015), que foi 

classificado posteriormente como Cryptosporidium homai (Zahedi et al., 2017).  

Nos últimos anos, há uma crescente colonização por capivaras em áreas 

alagadas e antrópicas, como praças, parques e represas (Verdade e Ferraz, 2006; 

Ferraz et al., 2009; Almeida et al., 2013; Almeida e Biondi, 2014). Elas estão incluídas 

entre os animais caçados para consumo de carne em comunidades ribeirinhas, 

indígenas e em assentamentos rurais (Cerdeira et al., 1997; Calouro, 1999; Pereira e 

Schiavetti, 2010; Cajaiba et al., 2015; Silva e Garavello, 2015), destacando, dessa 

forma, a possibilidade de contato com o homem, não somente em áreas urbanas 

compartilhadas, mas também em áreas rurais, o que demonstra o potencial desses 

roedores dispersarem oocistos no meio ambiente e transmitir para o homem espécies 

zoonóticas de Cryptosporidium.  

No Brasil, a presença de oocistos de Cryptosporidium sp. já foi constatada 

em hortaliças, solo, água de irrigação (Ferreira et al., 2018), água de rios (Franco et 

al., 2001), água subterrânea (Rezende et al., 2016) e em esgotos tratados e não 

tratados (Martins et al., 2019). 
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É evidente que há necessidade de investigar a prevalência de 

Cryptosporidium sp. em animais domésticos e selvagens no brasil, por eles serem 

potenciais fontes de contaminação ambiental. Portanto, o objetivo deste trabalho foi 

verificar a prevalência e caracterização molecular de Cryptosporidium spp. em 

amostras fecais de capivaras de vida livre que habitam áreas urbanas. 

2.4 Material e Métodos  

2.4.1 Áreas de estudo  

As amostras fecais foram coletadas em áreas urbanas de duas cidades do 

estado do Mato Grosso do Sul, Brasil (Figura 1). As áreas de coleta foram a Lagoa 

Maior, no município de Três Lagoas, e duas áreas localizadas na cidade de Campo 

Grande: nas proximidades do Lago do Amor, que está localizado no campus da 

Universidade Federal de Mato Grosso do Sul (UFMS), e no Parque das Nações 

Indígenas. 

 O Lago do Amor é um reservatório que está situado no campus da 

Universidade Federal do Mato Grosso do Sul (UFMS), faz parte da reserva particular 

do patrimônio natural dessa instituição e está localizado na confluência dos córregos 

Bandeiras e Cabaça. O Parque das Nações Indígenas é considerado o maior parque 

urbano do município de Campo Grande, possui uma área de 4.810,6773 m², com 

áreas para atividades de lazer, recreação e esportes e está próximo do centro da 

cidade. Esse parque está incluído na zona urbana do Parque Estadual do Prosa (Mato 

Grosso do Sul, 2011). 

Na cidade de Três Lagoas, as coletas ocorreram no entorno da Lagoa 

Maior, situada no centro da cidade. Essa lagoa faz parte da bacia hidrográfica do 

córrego da onça. Em seu entorno há quiosques, quadras esportivas, academia ao ar 

livre, residências e restaurantes (Souza, 2012). 
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Figura 1 - Áreas de amostragem de fezes de capivaras para análises de 

Cryptosporidium spp. 

 

Fonte: Elaborado pelos autores 

 

2.4.2 Amostras fecais 

Todas as amostras foram coletadas com autorização do Instituto de Meio 

Ambiente de Mato Grosso do Sul (IMASUL - nº 71/405296/2019; Anexo A), do Sistema 

de Autorização e Informação em Biodiversidade (SISBio - nº 70987-1; Anexo B) e da 

Comissão de Ética no Uso de Animais da Faculdade de Medicina Veterinária da 

UNESP, campus de Araçatuba (nº 917-2019; Anexo C). 

O cálculo do número de amostras para determinação da prevalência de 

Cryptosporidium spp. nas populações deste estudo foi realizado utilizando o programa 

OpenEpi versão 3.0.1 (Dean et al., 2013), com índice de confiança de 95%, erro 

absoluto de 5% e prevalência esperada de 50%, variando entre as amostras apenas 

o número da população (Tabela 1). O número de indivíduos usado para o cálculo do 

número de amostras foi baseado em informações fornecidas pelos profissionais 
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responsáveis pelos locais de coleta (Secretarias Municipais do Meio Ambiente) e 

observações e contagem dos indivíduos no local.  

Foram coletadas 401 amostras de fezes de capivaras (Tabela 2) entre os 

anos de 2019 e 2020. As coletas foram divididas entre os períodos de chuva e de 

seca, assim que os animais defecavam. Os animais foram classificados em três faixas 

etárias, como filhotes, jovens e adultos, conforme suas características biométricas e 

comportamentais (Figura 2). Foram considerados como filhotes animais muito 

pequenos e ainda em fase de aleitamento, geralmente acompanhados pelas fêmeas 

e formando “creches” (Rodrigues et al., 2013). Os jovens eram animais em fase 

intermediária entre filhotes e adultos, ou seja, não estavam em fase de aleitamento, 

não atingiram a maturidade sexual e possuíam tamanho corporal reduzido (Verdade 

e Ferraz, 2006); foram considerados como adultos todos os animais de grande porte 

e as fêmeas lactantes (Ferraz et al., 2005; Rodrigues et al., 2006). 

As amostras de fezes eram compostas por aproximadamente 30g de fezes 

colhidas com auxílio de espátulas de madeira descartáveis, para evitar a 

contaminação cruzada, e foram armazenadas em dicromato de potássio 2,5%. Para 

a purificação e concentração dos oocistos, uma alíquota de cinco gramas da amostra 

foi submetida à técnica de centrífugo-sedimentação com acetato de etila (Young, et 

al., 1979). Após a purificação, uma alíquota de 100 µl de amostra foi armazenada em 

formol tamponado 5%, para análise por microscopia, e a outra alíquota foi preservada 

a -20°C para extração de DNA.  

2.4.3 Análise microscópica e quantificação de oocistos  

A análise por microscopia foi realizada no microscópio Olympus modelo 

BX-60, pela técnica de coloração negativa com verde malaquita (Elliot et al., 1999). A 

quantificação de oocistos por grama de fezes foi calculada seguindo o modelo 

proposto por Coklin et al. (2010), como descrito no quadro 1. 
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Tabela 1 – Estimativa do número de amostras fecais de capivaras a serem colhidas por 

local, calculada com o uso do OpenEpi versão 3.0.1, considerando o índice confiança 

de 95%, erro absoluto de 5% e prevalência esperada de 50%. 

Local de coleta* Estimativa do número de amostras a serem colhidas 

 nº aproximado de animais 

da população 

nº mínimo de amostras 

A 80 67 

B 80 67 

C 200 132 

Total 360 266 

*A= Lagoa Maior /Três Lagoas – MS; B= Lago do Amor (UFMS)/Campo Grande – MS; C= Parque das 
Nações Indígenas/Campo grande – MS; Fonte: Elaborada pelos autores 

 

Tabela 2 - Número de amostras fecais de capivaras coletadas por local, faixa etária e 

sazonalidade.  

Local de coleta*  
Sazonalidade Faixa etária  

Chuva Seca Adultos Jovens Filhotes Total 

A 39 67 68 16 21 105 

B 29 29 26 19 13 58 

C  117 122 134 62 42 238 

Total 185 216 228 97 76 401 

*A= Lagoa Maior/Três Lagoas – MS; B= Lago do Amor/Campo Grande – MS; C= Parque das Nações 
Indígenas/Campo grande – MS; Fonte: Elaborada pelos autores 

2.4.4 Análise estatística  

As análises estatísticas e determinação da prevalência de Cryptosporidium 

spp. foram realizadas por meio do programa estatístico Prism Graphpad v.8.0 

(www.graphpad.com). Foi considerado um nível de confiança de 95% e o intervalo de 

confiança foi calculado de acordo com o método de Wilson/Brown. Para verificar as 

diferenças entre as taxas de prevalência de diferentes faixas etárias e sazonalidade 

foi realizado o teste exato de Fisher. Foram consideradas como significativas as 

diferenças com valores de p ≤ 0,05. 

 

 

http://www.graphpad.com/
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Figura 2 - Faixa etária utilizada para coleta de fezes de capivaras.  

 

A = dois adultos; B = Fêmea adulta amamentando um filhote; C = um adulto e um jovem (seta); D = 
dois jovens (setas); E = filhotes, formação de “creche” (seta) e uma fêmea adulta; F = dois adultos e 
um filhote (seta); Fonte: Elaborada pelos Autores 

 

2.4.5 Análise molecular  

A extração de DNA genômico foi realizada nas 401 amostras com utilização 

do kit ZR Fecal DNA MiniPrep® (Zymo Research), seguindo o protocolo do fabricante. 

Inicialmente, foi realizada a nested PCR para amplificação de um fragmento parcial 

do gene da subunidade 18S do RNA ribossômico (18SrRNA) (Xiao et al., 2000), em 

todas as amostras, para detecção de Cryptosporidium spp. As amostras positivas 

foram submetidas a três protocolos de nested PCR para amplificação de fragmentos 

parciais dos genes da proteína de choque térmico (HSP70) (Morgan et al., 2001), da 

actina (Sulaiman et al., 2002) e da glicoproteína GP60 (Alves et al., 2003). As 

amostras positivas pela nested PCR para o gene 18S rRNA e que apresentaram 

resultados inconclusivos no sequenciamento genético foram submetidas à nested 
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PCR usando os primers de Johnson et al. (1995) (Tabela 3), usando como molde a 

reação primária (Xiao et al., 2000) da PCR para o gene 18S rRNA. 

Quadro 1 - Fórmula para cálculo do número de oocistos liberados por gramas de fezes  

Fórmula Descrição Bibliografia 

 

Equação: 

N = (s x pv) / (vol x wt) 

N = número de oocistos por grama de fezes; 

s = número de oocistos na lâmina; 

pv = volume do pellet (ml); 

vol = volume que foi analisado da amostra (ml); 

wt = peso da amostra fecal (g). 

 

 

Coklin et al. (2010) 

Fonte: elaborado pelos autores 

Os protocolos de PCR foram realizados usando o JumpStart® TaqReady 

Mix (Sigma Aldrich) e as condições das reações descritas pelos autores. Os 

fragmentos amplificados nos protocolos de PCR foram purificados utilizando o 

ExoSAP-IT® (Thermo Fisher Scientific) e submetidos ao sequenciamento bidirecional 

utilizando o ABI Prism® Dye Terminator 3.1 (Thermo Fisher Scientific). As sequências 

de DNA obtidas foram analisadas pelo Codoncode Aligner versão 9.0.1 (Codon Code 

Corporation), para determinação da sequência consenso, e alinhadas com auxílio do 

BioEdit Sequence Alignment Editor (Hall, 1999), usando como base sequências 

homólogas disponíveis no Basic Local Aligment Search Tool (BLAST). 

As análises filogenéticas foram realizadas pelo programa MEGA-X (Kumar 

et al., 2004) utilizando o método de máxima verossimilhança e os modelos evolutivos 

propostos pelo programa. As sequências amplificadas por PCR foram alinhadas com 

sequências homólogas disponíveis no BLAST 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Para construção das árvores filogenéticas, as 

sequências genéticas de Monocystis agilis, Plasmodium falciparum, Cryptosporidium 

molnari e Cryptosporidum viatorum foram utilizadas como grupos externos, para os 

genes 18SrRNA, HSP70, actina e GP60, respectivamente. 
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Tabela 3 - Protocolos da Nested PCR usados para detecção de Cryptosporidium spp. 

em fezes de capivaras.  

Amostra  Gene Protocolo Primers (5´-3´) Produto Referência 

 
Todas as 
amostras 

 
18S 

rRNA 

PCR TTCTAGAGCTAATACATG
CG 

CCCATTTCCTTCGAAACA
GGA 

~1325 Xiao et al., 
2000 

Nested PCR GGAAGGGTTGTATTTATT
AGATAAAG 

AAGGAGTAAGGAACAAC
CTCCA 

 
~825 

 
 
 
 
 
 
 
 

Positivas para 
Cryptosporidium 
pela PCR para o 
gene 18S rRNA 

 

 
 

18SrR
NA 

PCR GGAAGGGTTGTATTTATT
AGATAAAG 

AAGGAGTAAGGAACAAC
CTCCA 

~825 Xiao et al., 
2000 

Nested PCR em 
tempo real 

AAGCTCGTAGTTGGATTT
CTG 

TAAGGTGCTGAAGGAGT
AAGG 

 
~428 

Johnson et 
al., 1995 

 
 

Actina 

PCR ATGRGWGAAGAAGWARY
WCAAGC 

AGAARCAYTTTCTGTGKA
CAAT 

 
~1095 

Sulaiman 
et al., 
2002 

 
Nested PCR CAAGCWTTRGTTGTTGA

YAA 
TTTCTGTGKACAATWSWT

GG 

~1066 

 
 

HSP-70 

PCR GGTGGTGGTACTTTTGAT
GTATC 

GCCTGAACCTTTGGAATA
CG 

~448 Morgan et 
al., 2001 

 
Nested PCR 

GCTGSTGATACTCACTTG
GGTGG 

CTCTTGTCCATACCAGCA
TCC 

 
~325 

 
GP60 

PCR ATAGTCTCCGCTGTATTC 
GGAAGGAACGATGTATC

T  

 
~850 

Alves et 
al., 2003 

Nested PCR TCCGCTGTATTCTCAGCC 
GCAGAGGAACCAGCATC 

Fonte: Elaborada pelos autores 

2.5 Resultados 

2.5.1 Microscopia    

Uma amostra foi positiva (0,3%; IC:0,0004–0,014) para Cryptosporidium 

spp., dentre as 401 amostras examinadas por microscopia. Os seis oocistos 

encontrados em 10 µl de amostra apresentaram média de diâmetros polar (DP) e 

equatorial (DE) de 4,43 µm e 4,58 µm, com o DP variando de 4,49 a 4,58μm e o DE 

de 4,43 a 4,44 μm, respectivamente (Figura 3). A amostra positiva na microscopia 

pertence a um filhote (amostra de nº 333) e foi coletada no Parque das Nações 

Indígenas na cidade de Campo Grande - MS. A quantificação de oocistos eliminados 

demonstrou que aproximadamente 12 oocistos eram liberados por grama de fezes 

pelo filhote positivo para Cryptosporidium spp. 
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2.5.2 Análises Moleculares  

Duas das 401 amostras analisadas por nested PCR visando o gene 18S 

rRNA foram positivas para Cryptosporidium spp., com prevalência de 0,5% (2/401; IC: 

0,1-1,8%). Das duas amostras positivas na PCR, uma era oriunda do mesmo filhote 

(nº 333) positivo anteriormente na microscopia e a outra (nº 317), era procedente de 

uma capivara adulta e foi coletada nas margens do Lago do Amor, localizado no 

campus da UFMS na cidade de Campo Grande - MS. As amostras positivas pela 

nested PCR para o gene 18S rRNA também foram positivas pela nested PCR para os 

genes da actina, HSP70 e GP60, totalizando duas amostras positivas para 

Cryptosporidium spp., ambas coletadas no período de seca e na cidade de Campo 

Grande -MS. 

O sequenciamento dos amplicons do gene 18S rRNA apresentou boa 

qualidade somente quando foi utilizada a nested PCR com os primers de Johnson et 

al., (1995). As sequências genéticas referentes às duas amostras positivas pelas 

PCRs apresentaram 100% de homologia entre elas, com referência aos genes 18S 

rRNA, HSP70 e GP60.  Entretanto, em somente uma das amostras, a pertencente a 

um filhote (nº 333), houve amplificação e sequenciamento genético de um fragmento 

do gene da actina.  

As taxas de similaridade genética entre as sequências de Cryptosporidium 

isoladas no presente trabalho e as sequências de outras espécies de Cryptosporidium 

publicadas no GenBank variaram de 98,6 a 99%; 99,4 a 99,7% a 98,2 a 99,5% e 

referentes aos genes 18SrRNA, HSP70 e actina. Em relação ao gene GP60, a 

similaridade genética foi de 95,5% para as três sequências comparadas de C. wrairi 

(Tabela 3). Com base nas sequências genéticas encontradas no presente estudo, o 

isolado oriundo de capivaras foi denominado como Cryptosporidium genótipo 

capivara. 
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Figura 3 – Oocisto(seta) encontrado no presente trabalho. 

Fonte: Elaborada pelos autores 

2.5.3 Análise Filogenética  

A análise filogenética da sequência do gene 18S rRNA demonstrou o 

agrupamento das sequências homólogas com a sequência de Cryptosporidium 

genótipo capivara em um grupo monofilético (Figura 4). As duas sequências de C. 

wrairi formaram um grupo com o genótipo capivara, compartilhando um ancestral em 

comum exclusivo das três espécies e, por isso, formando um clado monofilético. A 

sequência do gene 18SrRNA do genótipo capivara apresentou substituições de dois 

nucleotídeos, quando comparada às sequências de C. wrairi (GenBank MW521243), 

e quatro substituições quando comparada com a sequência de C. parvum (GenBank 

KU679364). 
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Na árvore filogenética do gene HSP70, também houve a formação de um 

grupo monofilético com as sequências similares publicadas no GenBank (AF221536; 

GQ983370; GU967462; MW280976). Entretanto, diferentemente dos genes 18S 

rRNA e actina, o genótipo capivara formou um grupo com Cryptosporidium 

myocastoris, compartilhando um ancestral em comum com um clado irmão contendo 

Cryptosporidium cuniculus e Cryptosporidium hominis (Figura 5). A sequência do gene 

HSP70 do genótipo capivara também apresentou variações nucleotídicas quando 

comparada às espécies com maior homologia; essa variação consistiu em apenas 

uma substituição, em comparação com a sequência de C. wrairi (AF221536), e de 

dois nucleotídeos em comparação com as sequências de Cryptosporidium tyzzeri 

(FJ429636 – anteriormente Cryptosporidium mouse genotype) e C. parvum 

(AF221530). 

A análise filogenética do gene da actina resultou em um grupo monofilético 

com todas as sequências similares analisadas (Figura 6). Além disso, o genótipo 

capivara formou um grupo com C. wrairi, compartilhando um ancestral exclusivo 

(Figura 6). A sequência de nucleotídeos do gene da actina do genótipo capivara 

contém substituições de quatro nucleotídeos quando comparada com as sequências 

de C. wrairi (AF382348) e de 15 nucleotídeos quando comparada com sequências de 

C. parvum (AF382343) e C. tyzzeri (MT822822). 

Assim como nos genes 18S rRNA e actina, a árvore filogenética do gene 

GP60 agrupou o genótipo capivara com os subtipos de C. wrairi (Figura 7). O gene 

GP-60 do nosso isolado foi o gene que apresentou maior divergência quando 

comparado com as sequências similares publicadas. Pela comparação com 

sequências disponíveis no GenBank, o genótipo capivara apresentou 79 nucleotídeos 

divergentes em comparação com C. wrairi. 

Além disso, a sequência de nucleotídeos da região de repetição de serina 

do gene GP60, utilizada para classificação dos subtipos, revelou 13 repetições de TCA 

na região de repetições de tandem de codificação de serina.  
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Figura 4 - Árvore da relação filogenética do gene 18SrRNA (círculo vermelho) de 

Cryptosporidium genótipo capivara e sequências publicadas no GenBank.  

 

A árvore filogenética foi construída com o método de máxima verossimilhança e baseada no modelo 

de distância genética T92 +G +I (Tamura 3 - parameter + Gamma distribution (+G) evolutionarily 
invariable (+I)) disponível no MEGA X. Estão indicados nos nódulos os valores maiores de 50% do 
Bootstrap de 1000 replicações. No canto esquerdo inferior está representada uma barra de 
comprimento do ramo, correspondendo ao número de substituições genéticas; Fonte: Elaborada pelos 
autores. 
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Figura 5 - Árvore da relação filogenética do gene HSP-70 de Cryptosporidium genótipo 

capivara (triângulo vermelho) e sequências publicadas no GenBank. 

 

Árvore filogenética foi construída com o método de máxima verossimilhança e baseada no modelo de 
distância genética GTR +G (General Time Reversible+ discrete Gamma distribution (+G)) disponível no 
MEGA X. Nos nós estão indicados os valores maiores que 50% do Bootstrap com 1000 replicações. 
No canto esquerdo inferior está representada uma barra de comprimento do ramo, correspondendo ao 
número de substituições genéticas. 
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Figura 6 - Árvore da relação filogenética do gene da actina de Cryptosporidium genótipo 

capivara (quadrado vermelho) e sequências publicadas no GenBank.  

 

Árvore filogenética foi construída com o método de máxima verossimilhança e baseada no modelo de 

distância genética GTR +G +I (General Time Reversible + Discrete Gamma distribution (+G) 
evolutionarily invariable (+I)) disponível no MEGA X. Estão indicados nos nódulos os valores maiores 
de 50% do Bootstrap de 1000 replicações. No canto esquerdo inferior está representada uma barra de 
comprimento do ramo, correspondendo ao número de substituições genéticas. 
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Figura 7 - Árvore da relação filogenética do gene da glicoproteína 60kDa de 

Cryptosporidium genótipo capivara (círculo verde) e sequências publicadas no 

GenBank. 

 

A árvore filogenética foi construída com o método de máxima verossimilhança e baseada no modelo 
de distância genética GTR +G +I (General Time Reversible + Discrete Gamma distribution (+G) 
evolutionarily invariable (+I)) disponível no MEGA X. Estão indicados nos nódulos os valores maiores 
de 50% do Bootstrap de 1000 replicações. No canto esquerdo inferior está representada uma barra de 
comprimento do ramo, correspondendo ao número de substituições genéticas; Fonte: Elaborada pelos 
autores. 
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Tabela 3 - Sequências de genes de Cryptosporidium genótipo capivara comparadas 

com sequências depositadas no GenBank. pb = pares de base. 

Gene Tamanho do 
fragmento 

amplificado 

 (pb) 

Espécie ID GenBank Similaridade 
genética 

(%) 

 
18S rRNA 

 
433 

C. wrairi 
C. wrairi 

MW521243 99,1 
MW521242 99,1 

   C. parvum KU679364 98,6 

 
HSP-70 

 
320 

C.  wrairi AF221536 99,7 
C. tyzzeri  FJ429636 99,4 
C. parvum AF221530 99,4 

 
Actina 

 
840 

C.wrairi AF382348 99,5 
C. tyzzeri MT822822 98,2 
C. parvum AF382343 98,2 

 
 

GP-60 
 

786 
C. wrairi HM234184 91,6 
C. wrairi GQ121028 91,5 
C. wrairi MW792273 91,5 

Fonte: Elaborada pelos autores; 

2.6 Discussão  

2.6.1 Prevalência de Cryptosporidium genótipo capivara 

No presente estudo foram analisadas 401 amostras de fezes de capivaras 

de vida livre para detecção e caracterização molecular de Cryptosporidium spp. As 

amostras foram coletadas no período de chuva e de seca e os animais foram divididos 

entre três faixas etárias: adultos, jovens e filhotes. As análises microscópicas 

revelaram uma amostra positiva no período de seca, oriunda de um animal 

classificado como filhote e coletada no Parque das Nações Indígenas, localizado na 

cidade de Campo Grande - MS. 

A análise por microscopia em uma amostra revelou seis oocistos, que 

apresentavam média de diâmetros polar e equatorial de 4,43 µm e 4,58 µm, 

respectivamente (Figura 3). Os oocistos possuem forma e dimensões aproximadas de 

outras espécies de Cryptosporidium (Tabela 4), sendo indistinguíveis de oocistos de 

outras espécies pela análise microscopia (Fall et al. (2003). 

Aproximadamente 12 oocistos de Cryptosporidium genótipo capivara eram 

liberados por grama de fezes pelo filhote positivo. Esse número nos indica apenas a 

quantidade de oocistos liberados no momento da coleta. Futuros estudos são 

necessários para uma melhor estimativa da quantidade de oocistos de 



36 
 

 
 

Cryptosporidium genótipo capivara liberados por gramas de fezes. Em análises de 

microscopia em fezes de capivaras de cativeiro, foram encontrados mais de 300 

oocistos de Cryptosporidium sp. por lâmina (Reginatto et al., 2008). 

Em outros estudos com roedores, a eliminação de oocistos por grama de 

fezes ao longo da infecção variou de 2000 a 670.000 oocistos de C. erinacei em 

ouriços (Kvác et al., 2014), de 10.000 a 25.000 oocistos de C. myocastoris em ratão-

do-banhado (Ježková et al., 2021a) e de 4000 a 25.000 oocistos de Cryptosporidium 

ditrichi em ratos (Čondlová et al., 2018). 

A prevalência de Cryptosporidium genótipo capivara observada neste 

estudo foi de 0,5% (IC: 0,1% - 1,8%). Em capivaras de vida livre no estado de São 

Paulo, foi encontrado um subtipo (IIaA15G2R1) da espécie zoonótica C. parvum 

infectando capivaras. Nesse mesmo trabalho, a prevalência encontrada foi 5,5% 

(8/145) (Meireles et al., 2007). De forma semelhante, capivaras de vida livre de áreas 

urbanas do estado de São Paulo apresentaram prevalência de infecção por 

Cryptosporidium spp. de 1,1% (1/92), constatada por exame microscópico (Souza et 

al., 2021). Por outro lado, capivaras de vida livre oriundas da região da bacia do 

Orinoco, na Colômbia, apresentaram prevalência de Cryptosporidium spp. de 34,8% 

(16/46), após análise pela técnica de ELISA (Uribe et al., 2021).  

A prevalência de Cryptosporidium genótipo capivara em filhotes e adultos, 

no período de seca, foi de 2,9% (1/34) (IC: 0,5 – 14,9%) e 0,8% (1/124) (IC: 0,1 - 

4,4%), respectivamente. As taxas de prevalência entre adultos e filhotes, quando 

comparadas no período de seca, não apresentaram diferença significativa (p>00,5; 

p=0,87).  Em um estudo com diversas espécies de roedores, não foi observada 

diferença significativa em relação à prevalência de Cryptosporidium spp. entre jovens 

e adultos (Danišová et al., 2017). Por outro lado, porquinhos-da-índia e chinchilas 

jovens apresentaram maior prevalência de Cryptosporidium spp. quando comparados 

com adultos (Chen et al., 2021; Qi et al., 2015). 
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Tabela 4 - Dimensões de oocistos de Cryptosporidium spp. comparadas aos oocistos 

de Cryptosporidium genótipo capivara. 

Espécie Dimensões  

(média µm) 

Bibliografia 

Cryptosporidium genótipo capivara 4,4 X 4,6  Presente estudo 

Cryptosporidium hominis 4,8 X 5,2 Morgan-ryan et al., 2002 

Cryptosporidium cuniculus 5,9 X 5,3 Robinson et al., 2010 

Cryptosporidium erinacei  4,9 X4,4 Kvác et al., 2014 

Cryptosporidium myocastoris  5,0 X 4,8 Ježková et al., 2021a 

Cryptosporidium ratti 4,9 X 4,6 Ježková et al., 2021b 

Fonte: elaborada pelos autores 

As capivaras positivas no presente trabalho não apresentavam diarreia, sinal 

clínico característico da criptosporidiose em mamíferos (Thompson et al., 2005). 

Entretanto, no momento da coleta, nenhum parâmetro fisiológico ou físico foi 

mensurado, além da consistência das fezes. Além disso, pouco se sabe sobre os 

sintomas apresentados por capivaras quando infectadas por Cryptosporidium spp.  

Em um trabalho realizado com capivaras de cativeiro naturalmente infectadas por 

Cryptosporidium sp., de forma semelhante ao nosso trabalho, as capivaras não 

apresentavam diarreia (Reginatto et al., 2008).  Alguns estudos com animais silvestres 

demonstraram que algumas espécies, apesar de estarem infectadas por 

Cryptosporidium spp., são assintomáticas (Lv et al., 2009, Kváč et al., 2014, Liu et al., 

2019; Couso-Pérez et al., 2020, Feng et al. 2020a, Horčičková et al., 2019), o que 

reforça a teoria de coevolução parasito-hospedeiro em Cryptosporidium spp., que 

versa sobre a infecção de animais silvestres por espécies de Cryptosporidium 

adaptadas aos seus hospedeiros (XIAO et al., 2002). 

Ambas as amostras positivas no presente estudo foram coletadas no 

inverno, que é o período de seca da região de coleta. No período de seca ocorre a 

redução de vegetação verde, o que resulta em menor disponibilidade de alimentos. É 

nesse período que as capivaras apresentam o comportamento de cecofagia, que é o 

consumo de suas fezes direto do ânus (Herrera, 1985; Mendes et al., 2000). Sabe-se 

que a restrição alimentar e o estresse em capivaras podem ocasionar maior taxa de 
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infecção por coccídios (Eberhardt et al., 2013). Dessa forma, o comportamento de 

cecofagia das capivaras, somado à escassez de alimentos, pode estar relacionado à 

eliminação de Cryptosporidium spp. nas populações de capivaras nos períodos de 

seca. Entretanto, o teste estatístico não indicou diferença significativa entre as taxas 

de prevalência encontradas nos dois períodos sazonais e faixas etárias (p > 0,05).  

2.6.2 Análises moleculares de Cryptosporidium genótipo capivara 

A análise das sequências dos quatro genes analisados demonstrou que C. 

wrairi foi a espécie que apresentou maior similaridade genética com o genótipo 

capivara: 99%, 99,7%, 99,5% e 91,6% para os genes 18S rRNA, HSP70, actina e 

GP60, respectivamente. As taxas de similaridade genética relacionadas ao gene 18S 

rRNA entre as sequências do genótipo capivara e C. wrairi são semelhantes às 

encontradas entre outras espécies e genótipos de Cryptosporidium geneticamente 

similares, como C. hominis e C. parvum (99,7% - gene 18S rRNA), que apresentam 

similaridade semelhante à observada entre o genótipo capivara e C. wrairi (Morgan-

Ryan et al., 2002), assim como entre C. muris e C. andersoni (99,14%) (Lindsay et al., 

2000).  

Quando comparamos a sequência do gene HSP70 do genótipo capivara 

com a sequência de C. wrairi, que é a espécie geneticamente mais próxima do 

genótipo capivara, a similaridade encontrada foi de 99,7%, enquanto as espécies 

conhecidas por serem geneticamente similares, como C. hominis e C. parvum, 

possuem valores de similaridade genética menores (98,5%) (Morgan-Ryan et al., 

2002). Todavia, a similaridade encontrada no gene HSP70 é compatível com a 

encontrada entre C. proliferans e C. muris (99,5%), que também são espécies 

geneticamente similares (Kváč et al., 2016). Para o gene da actina compara-se a 

similaridade genética entre C. erinacei e C. parvum (99,5%) (Kváč et al., 2014) e entre 

o genótipo panda e genótipo de urso (99,5%) (Liu et al., 2013).  

A arvore filogenética dos fragmentos dos genes 18SrRNA (Figura 4) e 

actina (Figura 6) revelaram o agrupamento e possivelmente uma ancestralidade em 

comum com C. wrairi.  Cryptosporidium wrairi é encontrado em porquinhos-da-índia 

(Cavia porcellus), um roedor também pertencente à família das capivaras, Caviidae, 

o que sustenta a ideia de que hospedeiros semelhantes abrigam espécies de 

Cryptosporidium spp. semelhantes, situação verificada anteriormente em outros 
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trabalhos com análise filogenética de Cryptosporidium spp. (Liu et al., 2013; Wang et 

al., 2008; Xiao et al., 2002).  

Por outro lado, pela análise das sequências do gene HSP70, o genótipo 

capivara agrupou-se em um clado que compartilha um ancestral em comum com os 

clados contendo C. myocastoris e um outro clado contendo C. cuniculus e C. hominis.  

C. myocastoris infecta um roedor, o ratão-do-banhado (Myocastor coypus) (Ježková 

et al., 2021a) que, apesar de possuir comportamento semelhante ao das capivaras, 

não pertence à mesma família das capivaras, como o porquinho-da-índia (Woods et 

al., 1992).  

O outro clado irmão do genótipo capivara presente na árvore do gene 

HSP70 contém C. hominis e C. cuniculus. Essas duas espécies não compartilham 

similaridade de hospedeiro com o genótipo capivara, já que C. hominis possui como 

hospedeiro principal o homem e C. cuniculus, os coelhos. Entretanto, devemos 

destacar que, mesmo possuindo distâncias genéticas evidentes entre os hospedeiros 

dessas três espécies agrupadas no clado do genótipo capivara, todas pertencem à 

superordem Euarchontoglires, que inclui as ordens Primata (C. hominis), Lagomorpha 

(C. cuniculus) e Rodentia (genótipo capivara e C. myocastoris) (Murphy et al., 2001). 

Além disso, o agrupamento do genótipo capivara observado na árvore 

filogenética do gene HSP70 pode estar relacionado com a característica evolutiva do 

gene HSP70, pois esse gene é conhecido por ser mais permissivo em relação a 

mudanças nucleotídicas, o que resulta em uma alta heterogeneidade (Sulaiman et al., 

2000; Xiao et al., 2002). As diferenças nucleotídicas entre o genótipo capivara e C. 

myocastoris, por exemplo, são maiores em comparação com o genótipo capivara e C. 

wrairi, que são geneticamente mais próximas e estão em clados diferentes (Figura 5). 

De acordo com a nomenclatura de subtipos do gene GP60 proposta por 

Sulaiman et al. (2005), esse novo genótipo seria classificado em uma nova família do 

gene GP60 contendo 13 repetições de TCA na região de codificação da serina. No 

entanto, como neste trabalho foram estudadas somente duas sequências do gene 

GP60, nós optamos pela análise da sequência do gene GP60 sem a denominação de 

uma nova família, até que estudos com um número maior de isolados seja realizado. 
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Nosso trabalho apresentou algumas limitações, entre elas a 

impossibilidade de coleta de amostras de acordo com o número mínimo, que fosse 

representativo da população de cada local. O número mínimo esperado por 

sazonalidade só foi atingido no período de seca na cidade de Três Lagoas (MS) 

(Tabela 1 e 2). Entretanto, o número total de amostras colhidas por local, somando os 

dois períodos sazonais, atingiu o número mínimo necessário para ser representativo 

da população, exceto no Lago do Amor (Campo Grande – MS) (Tabela 1 e 2). 

A limitação na coleta de amostras ocorreu devido ao comportamento de 

deslocamento das capivaras nos locais de coleta, à flutuação no número de indivíduos 

presentes nos locais no momento da coleta e ao não conhecimento do número exato 

de indivíduos das populações. Além disso, alguns grupos não permitiram a 

aproximação do coletor e se abrigaram em locais inacessíveis durante todo o período 

de amostragem. No Lago do Amor, por exemplo, a maioria da população das 

capivaras permanecia no lado do lago, ao qual nós não tínhamos acesso. Em Três 

Lagoas, as capivaras se deslocavam e se dispersavam para outras lagoas menores 

da cidade, limitando a nossa estratégia de coleta. Dessa forma, podemos destacar 

que a coleta de amostras frescas de fezes de capivaras de vida livre depende muito 

da dinâmica de deslocamento dos animais e da tolerância dos animais com a 

aproximação do coletor. 

2.7 Conclusão 

Neste trabalho, um novo genótipo de Cryptosporidium, genótipo capivara, 

foi identificado em capivaras de vida livre. Foi verificada baixa prevalência de 

Cryptosporidium spp. em capivaras de áreas urbanas.  
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3.1 Resumo 

As capivaras são os maiores roedores viventes, ocorrem em diversos países e nos 

últimos anos tem ocupado áreas urbanas e rurais. Podem abrigar diversas espécies 

de parasitos e atuar como reservatório de diversas espécies de parasitos. O objetivo 

deste trabalho foi verificar a prevalência de enteroparasitos de capivaras de três áreas 

urbanas no estado do Mato Grosso do Sul. Foram coletadas 392 amostras de fezes 

frescas de capivaras em dois períodos sazonais e três faixas etárias: adultos, jovens 

e filhotes. As amostras foram processadas pela técnica de Willis. Nossas análises 

revelaram que 86% (339/392) das amostras continham pelo menos uma espécie de 

parasito e 13% (53/392) estavam negativas. Foram identificadas sete 

espécies/famílias de endoparasitos intestinais: oocistos de Eimeria spp. (62%; 

245/392), ovos de Trichostrongylidae (39%; 155/392), Capillaria sp. (1%; 6/392), 

Anoplocephalidae (2/392; 0,5%), Strongyloides sp. (0,5%; 2/392) e 

Paramphitosmatidae (0,7%; 3/392) e ovos e adultos de Protozoophaga obesa (24%; 

93/392). As taxas de ocorrência por faixa etária e sazonalidade variaram conforme o 

parasito. O gênero Eimeria é mais prevalente em filhotes de capivaras ao longo do 

ano; os animais adultos são parasitados com mais frequência por Eimeria sp. e P. 

obesa, no período de chuva, e por Trichostrongylidae no período de seca. Dessa 

forma, concluímos que capivaras de áreas urbanas são parasitadas por diversas 

mailto:m.meireles@unesp.br
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espécies e famílias de parasitos e que as taxas de ocorrência dos parasitos ao longo 

do ano variam conforme a sazonalidade e a idade do hospedeiro. 

Palavras-chave: Enteroparasitos. Trichostrongylidae. Coccídios. Anoplocephalidae.  

3.2 Abstract 

Capybaras are the largest living rodents, occur in several countries and in recent years 

have occupied urban and rural areas. These rodents can harbor several species of 

parasites and can act as a reservoir of several parasites. The aim of this study was to 

verify the prevalence of endoparasites of capybaras from three urban areas in the state 

of Mato Grosso do Sul. A total of 392 fresh fecal samples of capybaras were collected 

in two seasonal periods and three age groups: adults, juveniles, and infants. Our 

analyzes revealed that 86% (339/392) of the samples were positive by at least one 

endoparasite and 13% (53/392) were negative. Seven species/families of parasites 

were identified: oocysts of Eimeria spp. (62%; 245/392) and the following helminth 

eggs: Trichostrongylidae (39%; 155/392), Capillaria sp. (1%; 6/392), Anoplocephalidae 

(2/392; 0.5%), Strongyloides sp. (0.5%; 2/392), Paramphitosmatidae (0.7%; 3/392) 

and eggs and adults of Protozoophaga obesa (24%; 93/392). Prevalence by age group 

and seasonality varied according to the parasite. Eimeria sp. are more prevalent in 

young capybaras throughout the year and adults are parasitized with higher frequency 

by Eimeria sp. and P. obesa in the rainy season and by Trichostrongylidae in the dry 

season. We conclude that capybaras from urban areas are parasitized by several 

species and families of parasites and the prevalence of parasites throughout the year 

may vary according to seasonality and age of the host. 

Keywords: enteroparasites; Trichostrongylidae; coccidia; Anoplocephalidae; 

capybaras 
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3.3 Introdução 2 

As capivaras (Hydrochoerus hydrochaeris, Linnaeus 1766) são os maiores 

roedores viventes, estão distribuídos por quase todo o território brasileiro e são 

mamíferos semiaquáticos. Podem colonizar diversos ambientes próximos de corpos 

d’água. Estes animais vivem em grandes bandos de indivíduos geralmente com um 

macho dominante (Ojasti, 1986). 

Devido a perda de habitat estes grandes roedores colonizam cada dia mais 

ambientes urbanos. Nas áreas urbanas, as capivaras colonizam áreas como praças, 

parques e represas, as quais estão próximas de corpos d´água como rios, lagos, 

lagoas e reservatórios (Ojasti, 1986; Almeida et al., 2013; Almeida e Biondi, 2014). 

Nos ambientes antrópicos as capivaras possuem densidade populacional e biomassa 

maiores do que as observadas em ambientes naturais possivelmente pela abundância 

da disponibilidade de alimento (Verdade e Ferraz, 2006) e a falta de predadores 

(Corriale et al., 2013).  

Os ambientes artificiais somados com a alta densidade populacional de 

capivaras pode ter um impacto significativo na estrutura populacional e nas condições 

sanitárias destes animais. É conhecido que a alta taxa parasitária pode modular as 

populações de capivaras, principalmente em áreas artificiais protegidas que não 

possuem predadores ou caça (Corriale et al., 2013). As capivaras podem abrigar 

diversas espécies helmintos e protozoários (Sinkoc et al., 2004, Souza et al., 2021, 

Uribe et al., 2021). Foram encontrados parasitos como Vianella sp., Strongyloides sp., 

Ancylostomatidae (Di Chiacchio et al., 2014), Eimeria spp., Trychostrongilidae, 

Capillaria sp., Ascaridae (El-Kouba et al., 2008), Prozoophaga obesa (Uribe et al., 

2021) entre outros. A diversidade de parasitos que infectam as capivaras de áreas 

antropizadas é maior do que a encontrada em capivaras de áreas naturais não 

antropizadas (Souza et al., 2021). 

As capivaras parasitadas por parasitos gastrointestinais podem aparentar 

estarem saudáveis sugerindo serem adaptada as parasitoses. Entretanto, os parasitos 

gastrointestinais que infectam capivaras podem causar grande impacto em 

parâmetros hematológicos e bioquímicos destes animais (Souza et al., 2021). O 

trematódeo Taxorchis schistocotyle, ao parasitar o intestino grosso capivaras, causam 

 
2 O artigo está formatado de acordo com as normas da Revista Veterinary Parasitology. Vide Anexo D. 
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colite necrótica (Avelar et al., 2015) e as infecções por Strongyloides chapini, Viannella 

hydrochoeri e Trichostrongylus axei são consideradas como um risco à manutenção 

da saúde de animais jovens nascidos em cativeiro (Bonuti et al., 2002). A eimeriose 

também pode ser uma ameaça a filhotes de capivaras de criatórios semi-intensivos 

podendo ocasionar a morte. Os surtos por eimeriose ocorreram em dois picos de 

nascimentos do ano (outono e primavera). Os principais sintomas apresentados por 

filhotes de capivaras acometidos por eimeriose foram: conjuntivite, diarreia e apatia, 

com prostração e isolamento do restante do grupo (Pinheiro et al., 2006). 

 A diversidade de parasitos gastrointestinais em capivaras é esperada 

devido ao seu comportamento de se estabelecer em áreas próximas a corpos d’água 

com uma área seca de pastagem, onde concomitantemente se reproduzem, 

forrageiam e defecam (Ojasti, 1986). Além disso, estes animais vivem em grandes 

bandos aglomerados possibilitando abundância e intensidade das infecções 

helmínticas (Bonuti et al., 2002) além de forragearem muito rente ao solo (Alho, 1986) 

podendo facilitar a estratégia de infecção de alguns parasitos, por exemplo P. obesa 

(Ribeiro e Amato, 2003). 

Além da influência das parasitoses as capivaras podem enfrentar 

mudanças sazonais extremas. Na estação chuvosa geralmente há abundância de 

alimento e os animais se dispersam pela área de pastagem e acumulam gordura 

subcutânea. Na estação de seca ocorre a escassez de água e consequentemente os 

animais se aglomeram ao redor de corpos d’águas remanescentes, perdem peso, 

sofrem com a fome e doenças (Ojasti, 1986). Semelhantemente, já foi observado a 

flutuação do número de indivíduos da população de capivaras de áreas antropizadas 

com picos de números de indivíduos na primavera (entre outubro e dezembro) 

(Verdade e Ferraz, 2006). Apesar das grandes populações de capivaras existirem em 

diversas áreas antrópicas do Brasil os estudos sobre as parasitoses de capivaras são 

escassos e desatualizados. 

Por isso, com base na característica sinantrópica das capivaras, somada 

ao seu potencial de abrigar parasitos e as possíveis influências sazonais em sua 

ecologia, o presente estudo teve como objetivo verificar a prevalência de 

endoparasitos gastrointestinais de capivaras ao longo de dois períodos sazonais em 

três áreas urbanas do Mato Grosso do Sul. 
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3.4 Material e métodos 

3.4.1 Áreas de estudo  

Foram coletadas amostras de fezes de capivaras oriundas de duas cidades 

do Mato Grosso do Sul (Figura 1). Na cidade de Campo Grande foram coletadas 

amostras em dois locais: no Parque das Nações Indígenas e no Lago do Amor, 

localizado no campus da Universidade federal de Mato Grosso do Sul (UFMS). Na 

cidade de Três Lagoas a colheita foi realizada no entorno da Lagoa Maior. Os três 

locais de coleta são áreas abertas à visitação do público e estão situados no centro 

das cidades.   

3.4.2 Amostras fecais  

Foi coletado um total de 392 amostras no período de 2019 a 2020, mediante 

autorização do Instituto de Meio ambiente de Mato Grosso do Sul (IMASUL - nº 

71/405296/2019; Anexo A), do Sistema de Autorização e Informação em 

Biodiversidade (SISBio - nº 70987-1; Anexo B) e da Comissão de Ética no Uso de 

Animais da Faculdade de Medicina Veterinária da UNESP, campus de Araçatuba (nº 

917-2019; Anexo C).   

As coletas foram realizadas ao longo de um ano e concentradas nos 

períodos de chuva e de seca. A sazonalidade da coleta foi programada de acordo com 

os dados coletados no Instituto Nacional de Meteorologia (INMET). De acordo com o 

INMET, as regiões correspondentes às cidades de Campo grande e Três Lagoas 

possuem períodos chuvosos entre os meses de novembro e janeiro e de seca entre 

junho e agosto. 

O número mínimo de amostras para o cálculo da prevalência foi calculado 

com base no número de indivíduos observados e enumerados nos locais de coleta, 

com auxílio dos profissionais responsáveis (Secretarias municipais do meio 

Ambientes) dos locais visitados. Com base no número aproximado de indivíduos de 

cada local, foi calculado o número de amostras esperadas, para determinação da 

prevalência usando OpenEpi versão 3.0.1 (Dean et al., 2013), disponível em 

http://www.openepi.com/Menu/OE_Menu.htm.  

Além da sazonalidade, as amostras foram coletadas por faixas etárias e 

classificadas entre adultos, jovens e filhotes (Figura 2). O critério para classificação 

da faixa etária foi baseado na biometria dos animais e seu comportamento. 
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Aproximadamente 30g de amostras foram coletadas da parte superior do montículo 

de fezes, com auxílio de espátulas de madeira, para evitar a contaminação cruzada. 

As amostras foram armazenadas em dicromato de potássio 2,5% e refrigeradas a 4º 

C. 

3.4.3 Técnicas parasitológicas  

Para análises de endoparasitos as amostras foram processadas pela 

técnica de Willis (1921). Aproximadamente 1g de amostra de fezes foi dissolvido em 

solução saturada de cloreto de sódio (1,2 g/ml) e posteriormente analisadas por 

exame microscópico. A classificação dos gêneros e famílias de parasitos encontrados 

no presente estudo foi realizada com base na morfologia, coloração e dimensões de 

acordo com Souza et al. (2021), Uribe et al. (2021), Ribeiro e Amato (2003). 

Figura 1 – Mapa das regiões de coletas das duas cidades do Mato Grosso do Sul. E 

municípios das três áreas de coletas. 

 

Fonte: Elaborada pelos autores 

3.4.4 Análise estatística  

As taxas de ocorrência e prevalência dos parasitos por faixa etária e por 

sazonalidade foi calculada usando o Prism Graphpad v.8.0 (www.graphpad.com). 

Para o cálculo da prevalência foi considerado um intervalo de confiança de 95% 

http://www.graphpad.com/
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baseado no método de Wilson/Brown. O teste exato de Fisher foi usado para verificar 

as diferenças entre as taxas de ocorrência das três categorias de idade e de 

sazonalidade, para cada parasito. Foram consideradas como significativas as 

diferenças com valores de p ≤ 0,05. 

3.5 Resultados  

Das 392 amostras analisadas, 86% (339/392; IC: 82-89) estavam 

parasitadas por pelo menos um parasito intestinal e 13% (53/392; 10-17) foram 

negativas. Foram identificadas sete espécies/famílias de endoparasitos intestinais: 

oocistos de Eimeria spp., ovos de Trichostrongylidae, Capillaria sp., 

Anoplocephalidae, Strongyloides sp. e Paraphitosmatidae, e ovos e adultos de 

Protozoophaga obesa (Figura 3). A prevalência só foi calculada para as amostras 

coletadas no Parque das Nações Indígenas (Campo Grande) e Lagoa Maior (Três 

Lagoas) (Tabela 1), pois somente nessas duas populações o número amostral mínimo 

para cálculo de prevalência foi atingido. As taxas de ocorrência de cada parasito 

variaram conforme a idade e sazonalidade (Tabela 2).  

As taxas de ocorrência totais sazonais foram de 84% (154/182, 78 - 89) no 

período de chuva e 83% (175/210; 77- 87) no período de seca. As taxas de ocorrência 

anuais por faixa etária foram de 80% (177/222; IC: 74 - 84) nos adultos, 84% (81/96, 

IC: 76 - 90) nos jovens e 96% (71/74; IC: 89 - 99) nos filhotes. 

Quando comparadas as taxas de ocorrência anuais totais entre os dois 

períodos sazonais, não ocorreu diferença significativa entre os períodos de chuva e 

seca. Entretanto, ao comparar as taxas de ocorrência totais por faixas etárias, a 

ocorrência de endoparasitos ao longo do ano foi maior nos filhotes em comparação 

com as duas outras categorias: adultos/filhotes (p = 0,0005) e jovens/filhotes (p = 

0,02). 
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Figura 2 – Faixas etárias de capivaras analisadas no presente estudo. A: Duas capivaras 

adultas e um filhote (seta); B: uma capivara adulta e uma capivara jovem (seta).  

 

Fonte: elaborada pelos autores 

3.5.1 Eimeria spp. 

A prevalência de Eimeria spp. na população do Parque das Nações 

Indígenas foi de 65% (154/235, IC: 59 – 71) e na Lagoa Maior foi de 59% (61/103, 
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IC:49-68) e a ocorrência no Lago do Amor foi de 54% (30/55, IC:41 – 67) (Tabela 1). 

A ocorrência de Eimeria spp. dentro do total de amostras analisada foi de 62% 

(245/392, IC: 57- 67). A ocorrência de Eimeria spp. no total amostras analisadas no 

período de chuva foi de 68% (124/182; IC: 61-74) e 57% (121/210; IC: 50-64) no 

período de seca (Tabela 3).  

Ao longo do ano, as amostras dos adultos apresentaram ocorrência de 53% 

(119/222, IC: 47-60), os jovens de 61% (59/96, IC: 51-70) e os filhotes de 90% (67/74; 

IC: 81-95). Os resultados indicaram que, quando a população foi analisada como um 

todo, maior frequência de Eimeria sp. foi detectada no período de chuva (p < 0,05, p 

= 0,03). Quando comparadas as taxas de ocorrência anuais, considerando as faixas 

etárias, o teste exato de Fisher indicou que os filhotes possuem maior ocorrência do 

que os jovens (p = 0,0001) e os adultos (p = 0,0001) (Tabela 3). Ao analisar a 

ocorrência de Eimeria spp. em cada faixa etária, nos períodos de chuva e de seca, os 

adultos foram a única faixa etária que estava parasitada com maior frequência por 

Eimeria sp., no período de chuva, em comparação com o período de seca (Tabela 3). 

 

Tabela1 – Prevalência de parasitos encontrados nas populações de capivaras das 

cidades de Três Lagoas (Lagoa Maior) e Campo Grande (Parque das Nações Indígenas).  

 

Parasito 

Prevalência 

Local 

% positivos (n° positivos/total; Intervalo de confiança) 

Lagoa Maior  Parque das Nações Indígenas  

Eimeria spp. 59(61/103; IC:49-68) 65 (154/235; 59–71) 

Protozoophaga obesa 19(20/103; IC:13-28) 25 (60/235; 20–31) 

Trichostrongylidae 17(18/103; IC:11-26) 54 (127/235; 47–60) 

Capillaria sp. - 2 (5/235; 1–5) 

Strongyloides sp. - 0,4 (1/235; 0,02–2) 

Paramphistomatidae 1(1/103; IC:0,04-5) - 

Fonte: Elaborada pelos autores 

 

3.5.2 Protozoophaga obesa 

Os adultos de P. obesa estavam presentes nas fezes frescas (Figura 5). 

Alguns estavam com seus úteros visíveis e foi realizada a dissecação para 
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observação e fotografia dos ovos presentes (Figura 6). As taxas de prevalência de P. 

obesa no Parque das Nações Indígenas e na Lagoa Maior foi de 25% (60/235; IC:20 

- 31) e 19% (20/103; IC:13 - 28), respectivamente (Tabela 1), enquanto a ocorrência 

no Lago do Amor foi de 24% (13/54; IC: 14 - 36) (Tabela 2). 

A ocorrência de P. obesa ao longo de um ano no total de amostras 

analisadas foi de 24% (93/392; IC: 19 - 28). A ocorrência total por sazonalidade foi de 

30% (55/182; IC: 24 - 37) no período de chuva e de 18% (38/210; IC: 13 - 23) no 

período de seca. A ocorrência de P. obesa na população total de capivaras analisadas 

foi maior no período de chuva (p≤0,05, p = 0,006), quando comparada ao período de 

seca (Tabela 2). 

Por faixa etária ao longo dos dois períodos sazonais, as taxas de ocorrência 

foram de 23% (52/222; IC: 18-29) em adultos, 31% (30/96; IC: 22-41) em jovens e 

15% (11/74; IC: 8-25) em filhotes. Os resultados de ocorrência ao longo de um ano 

nas faixas etárias destacaram que há diferença significativa (p ≤ 0,05, p = 0,01) entre 

a ocorrência anual desse parasito em jovens e filhotes, destacando-se os jovens com 

maior ocorrência (31%), quando comparados com os filhotes (15%) (Tabela 3). A 

análise da ocorrência de P. obesa em cada faixa etária e por sazonalidade revelou 

que a única categoria que apresentou diferença significativa entre as taxas de 

ocorrência sazonais foram os adultos (p<0,01) (Tabela 3).  

3.5.3 Trichostrongylidae 

A prevalência de Trichostrongylidae na população de capivaras do Parque 

das Nações Indígenas foi de 54% (127/235, IC: 47-60) e na Lagoa Maior foi de 17% 

(18/103, IC:11-26) (Tabela 1). A ocorrência deste parasito no Lago do Amor foi de 

18% (10/ 54, IC: 10-30) (Tabela 2). A ocorrência de ovos de Trichostrongylidae no 

total de amostras analisadas foi de 39% (155/392; IC: 34-44); sazonalmente, a 

ocorrência foi de 34% (62/182; IC: 27-41) no período de chuva e de 44% (93/210; IC: 

37-51) no período de seca.  A ocorrência observada no período de seca foi 

estatisticamente maior que a observada no período de chuva (p < 0,05, p = 0,04). 

A ocorrência dentro das faixas etárias variou conforme a sazonalidade. Os 

adultos estavam parasitados com maior frequência no período de seca (p < 0,05). 

Quando as taxas de ocorrência foram comparadas entre as faixas etárias, no período 
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de seca a ocorrência encontrada nos adultos foi maior que a encontrada nos filhotes 

(Tabela 3). 

3.5.4 Capillaria sp., Anoplocephalidae, Strongyloides sp. e Paraphistmatidae 

Alguns ovos de parasitos foram encontrados em baixas quantidades nas 

populações analisadas. Capillaria sp. foi encontrada no Parque das Nações Indígenas 

com prevalência de 2% (5/235, IC: 1-5) e no Lago do Amor com ocorrência de 1 % 

(1/103, IC: 0,05-5) este parasito não foi encontrado nas amostras oriundas da Lagoa 

Maior em Três Lagoas. A ocorrência considerando o total de amostras analisadas foi 

de 1% (6/392; IC: 0,6-3), e estavam presentes em duas faixas etárias: jovens (2/96) e 

adultos (4/222). Estatisticamente, essas taxas de ocorrência não foram 

significativamente diferentes (p ≥ 0,05) (Tabela 3). 

 A prevalência de Anoplocephalidae foi constatada somente na população 

no Lago do Amor 2% (2/103; IC: 0,3-7). As outras localizações não apresentaram 

prevalência deste parasito. Considerando todas as amostras analisadas encontramos 

uma ocorrência de 2/392 (0,5%; IC: 0,7-3) para este parasito. Anoplocephalidae 

estavam presentes em duas faixas etária, um filhote e um adulto. 

 Ovos de Strongyloides sp. foram encontrados em apenas duas amostras 

e em duas faixas etárias: em um adulto e um jovem, ambos no período de seca. A 

prevalência deste parasito no Parque das Nações Indígenas foi de 0,4% (1/235; IC: 

0,02-2) e a ocorrência no Lago do Amor foi de 2% (1/54; 0,1-10). Por fim, também 

foram encontrados ovos de Paramphistomatidae com prevalência de 1% (1/103, IC: 

0,04-5) na Lagoa Maior e 4% (2/54; IC:0,6-12) no Lago do Amor, todas as amostras 

eram de indivíduos adultos e do período de chuva (Tabela 1 e 2). 
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Tabela 2 - Ocorrência por faixa etária de ovos e oocistos de parasitos encontrados no 

presente estudo comparados nos dois períodos sazonais. A = Adultos, J = Jovens, F = 

Filhotes; IC: Intervalo de confiança. 

Parasito Faixa etária 

Ocorrência % positivos (n° positivos/total; Intervalo de 
confiança) 

Chuva Seca Valor de p 

Eimeria sp. 

 

A 62 (62/100; IC: 52-70) 47 (57/122; IC: 38- 55) 0,03 

J 61 (25/41; IC: 45-74) 62 (34/55; IC: 48-73) n/s 

F 90 (37/41; IC: 77-96) 91 (30/33; IC: 76-97) n/s 

Protozoophaga obesa 

 

A 37 (37/100; IC: 28-46) 12 (15/122; IC: 7-19) <0,0001 

J 31 (13/41; IC: 19-46) 30 (17/55; IC: 20-44) n/s 

F 12 (5/41; IC: 5-25) 18 (6/33; IC: 8-34) n/s 

Trichostrongylidae 

 

A 30 (30/100; IC: 21-39) 50 (62/122; IC: 59-42) 0,0025 

J 36 (15/41; IC: 23-51) 43 (24/55; IC: 31-56) n/s 

F 41 (17/ 41; IC: 27-56) 21 (7/ 33; IC: 10-37) n/s 

Capillaria sp. 

 

A 2 (2/100; IC: 0,3-7) 1,6 (2/122; IC: 0,2-5) n/s 

J 2,4(1/41; IC: 0,1-12) 1,8 (1/54; IC: 0,09-9) n/s 

 

Anoplocephalidae 

A 1 (1/100; IC: 0,05-4) - n/s 

F - 3 (1/33; IC: 0,1-15) n/s 

 

Strongyloides sp. 

A - 0,8 (1/122; 0,04-4) n/s 

J - 1,8 (1/55; IC: 0,09-9) n/s 

Paramphistomatidae A 1,6 (3/100; IC: 0,4- 4) - n/s 

Fonte: elaborada pelos autores 
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Figura 3 - Endoparasitos intestinais encontrados em fezes de capivaras de áreas 

urbanas. A: Eimeria sp esporulada; B: Anoplocephalidae.; C: Paramphistomatidae.; D: 

Strongyloides sp.; E:Trichostrongylidae; F: Capillaria sp. 

 

Fonte: Elaborada pelos autores. 
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Tabela 3 - Razão de ocorrência de ovos e oocistos dos parasitos encontrados no presente 

estudo comparados entre as faixas etárias. A = Adultos, J = Jovens, F = Filhotes. 

Características Valor de p 

Parasito Faixas etárias comparadas Sazonal 

  Chuva Seca Total  

Eimeria sp. A x J n/s n/s n/s 

A x F 0,001 0,0001 <0,0001 

J x F 0,003 0,003 <0,0001 

Protozoophaga obesa A x J n/s 0,005 n/s 

A x F 0,004 n/s n/s 

J x F n/s n/s 0,01 

Trichostrongylidae A x J n/s n/s n/s 

A x F n/s 0,002 n/s 

J x F n/s 0,03 n/s 

Capillaria sp. A x J n/s n/s n/s 

Anoplocephalidae A x F n/s n/s n/s 

Strongyloides sp. A x J - n/s n/s 

Fonte: Elaborada pelos autores 

 

Figura 4 – Helmintos adultos de Protozoophaga obesa (seta) em fezes frescas de capivaras.  

 

Fonte: elaborada pelos autores 
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Figura 5 – Ovos de Protozoophaga obesa retirados do ovário de fêmeas presentes em fezes de 

capivaras. 

 

Fonte: Elaborada pelos autores 

3.6 Discussão 

O nosso método de coleta de amostras com metodologia não invasiva 

proporcionou a determinação da presença de endoparasitos sem a perturbação da 

população selvagem (Uribe et al., 2021). As capivaras de vida livre analisadas 

demonstraram uma alta ocorrência (86%; 339/392; IC:82-89) de endoparasitos 

intestinais ao longo dos dois períodos sazonais analisados e em todas as faixas 

etárias analisadas, de forma semelhante ao observado por Corriale et al. (2011), que 

relataram prevalência de 70%, para parasitos gastrintestinais, em fezes de capivaras 

de vida livre de uma região da Argentina. 

No presente estudo, ao comparar a ocorrência anual no período de chuva 

e de seca, não foi encontrada diferença significativa (p > 0,05). Por outro lado, os 

filhotes apresentaram maior ocorrência anual de endoparasitos em comparação com 

os adultos e os jovens. De forma semelhante, as capivaras classificadas como filhotes 

no trabalho de Corriale et al. (2011) também apresentaram maiores taxas de 

endoparasitos quando comparadas com os animais adultos. A alta ocorrência de 

enteroparasitos em filhotes de capivaras pode estar relacionada ao seu 
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comportamento, pois os filhotes iniciam de forma precoce o hábito de pastar, quando 

são expostos a patógenos no início de seu desenvolvimento e quando ainda não 

desenvolveram imunidade contra os parasitos (Mones e Ojasti 1986).  

A ocorrência anual de Eimeria sp. foi de 62% (245/392, IC: 57-67), e as 

prevalências encontradas foram 65% (154/235, IC: 59 – 71) no Parque das Nações 

Indígenas e 59% (61/103, IC:49-68) na Lagoa Maior. Taxas semelhantes, de 57,6% 

(19/33), foi relatada por El-Kouba et al. (2008) no Brasil. Por outro lado, na Argentina, 

a prevalência encontrada foi de 39,7% (Corriale et al., 2011), e na região da bacia do 

rio Orinoco a ocorrência de Eimeria trinidadensis foi de 21,7% (10/46). No nordeste 

brasileiro, a prevalência foi de 17,6% (3/17) (Souza et al., 2021).  

A ocorrência anual de P. obesa neste estudo foi de 24% (93/392, IC: 28-

19). E a prevalência no Parque das Nações Indígenas foi de 25% (60/235, IC:20 – 31), 

e na Lagoa Maior foi de 19% (20/103, IC:13 – 28). As taxas de prevalência de P. obesa 

em capivaras em trabalhos anteriores são variadas. Em capivaras de um parque no 

estado de São Paulo a prevalência de P. obesa foi de 58% (18/31) (Chiacchio et al., 

2014); em capivaras da região da bacia do Orinoco, na região da Colômbia, a 

ocorrência foi de 17,4% (8/46) (Uribe et al., 2021) e, em capivaras da Argentina, de 

1,01% (Corriale et al., 2011). Por outro lado, Salas et al. (2004) encontraram 100% 

(40/40) de prevalência desse nematódeo na Venezuela. Entretanto, Salas et al. (2004) 

realizaram as análises por meio de necropsia e os helmintos foram observados 

diretamente no ceco. 

A ocorrência de ovos de Trichostrongylidae no total de amostras analisadas 

no presente trabalho foi de 39% (155/392 34-44). A prevalência da população do 

Parque das Nações Indígenas foi de 54% (127/235, IC:47 – 60) e na Lagoa Maior foi 

de 17% (18/103, IC:11 – 26). Em outro trabalho com capivaras de vida livre, os 

parasitos com maior prevalência foram Eimeria sp. (39%) e a parasitos da família 

Trichostrongylidae (27%) (Corriale et al, 2011). A prevalência de Trichostrongylidae 

encontrada em capivaras de vida livre assim como P. obesa é variável. Em capivaras 

de vida livre em um parque no Brasil a prevalência de ovos de Trichostrongylidae foi 

de 30,3% (10/33) (El-Kouba et al., 2008); capivaras de vida livre abatidas em uma 

área natural apresentaram prevalência de 13,3% (4/30) (Bonuti et al., 2002). Sinkoc 

et al. (2009) encontraram 75% de prevalência para Trichostrongylidae, maior em 

comparação com o nosso trabalho e os trabalhos citados.  
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Outros parasitos foram encontrados em capivaras analisadas neste estudo. 

Capillaria sp. apresentou ocorrência geral de 1% (6/392; IC: 0,3–0,6) e prevalência de 

2% (5/235, IC:1 – 5), taxas inferiores às já registradas em outros trabalhos com fezes 

de capivaras. Já foram registradas taxas de prevalência de 17,6% (3/17) (Souza et al., 

2021) e 15% (5/33) (El-Kouba et al., 2008). Sinkoc et al. (2004) encontraram 100% 

(7/7) de prevalência de Capillaria hydrocoeri. 

Assim como Capillaria sp., a ocorrência geral de Anoplocephalidae foi 

baixa: 2/392 (0,5%, IC: 3 – 0,7). Cestódeos da família Anoplocephalidae demonstram 

variações em suas taxas de prevalência e espécies. As espécies Monoecocestus 

macrobursatum e M. hagmanni já foram registradas em capivaras com taxas de 

prevalência de 98% e 73% respectivamente (Salas et al., 2004). Outro 

Anoplocephalidae registrado em capivaras é o M. hydrochoeri, com taxas de 

prevalência de 11% (Corriale et al., 2011), 28,6% (Sinkoc et al., 2004) e 23,3% (Bonuti 

et al., 2002); M. macrobursatum com prevalência de 56,7% (Bonuti et al., 2002) e M. 

hagmanni com taxas de prevalência de 23,3% (Bonuti et al., 2002) e 42,9% (Sinkoc 

et a., 2004). 

Ovos de Strongyloides sp. foram encontrados em apenas duas amostras 

de fezes, uma em um adulto e outra em um jovem. A prevalência deste parasito no 

Parque das Nações Indígenas foi de 0,4% (1/235, IC:0,02 – 2). A ocorrência geral 

desse parasito em nosso trabalho foi de 2/392 (0,5%, IC: 0,7-3). Esses ovos são 

característicos por serem eliminados já larvados (Vieira et al., 2006). Em outros 

trabalhos com capivaras, as taxas de prevalência também foram baixas, entretanto 

maiores que a observada neste estudo. Chiacchio et al. (2014) encontraram 

prevalência de 10% (3/31) e Corriale et al. (2011) de 8%. Por outro lado, Bonuti et al. 

(2002) encontraram Strongyloides chapini com uma prevalência de 56,7% (17/30). 

A prevalência de Paramphistomatidae foi de 1% (1/103, IC:0,04 – 5) na 

Lagoa Maior e a ocorrência no Lago do Amor foi de 2% (1/54, 0,1 – 10).  Ao analisar 

todas as amostras a ocorrência geral em nossas amostras foi de 0,7% (3/392; IC: 0,2-

2). Todos os ovos foram encontrados em adultos e no período de chuva. Taxorchis 

schistocotyle (Paramphistomatidae) já foi encontrado no ceco de capivaras 

necropsiadas, com prevalência de 83% (30/40) (Salas et al., 2004) e 100% (2/2) 

(Avelar et al., 2015). Outros trabalhos também registraram T. schistocotyle, com taxas 

de prevalência de 76,7% (23/30) (Bonuti et al., 2002) e 1,5% (Corriale et al., 2011). 
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Ao analisar as taxas de ocorrência por parasitos, encontramos que há 

variações conforme a idade do hospedeiro, sazonalidade e o tipo de parasito. Os 

indivíduos adultos, por exemplo, apresentaram taxas de ocorrências nos períodos de 

chuva e de seca diferentes para alguns parasitos. As capivaras adultas possuem taxas 

maiores de Eimeria sp. e P. obesa no período de chuva. Por outro lado, a ocorrência 

de Trichostrongylidae em adultos foi maior no período de seca. Para as outras faixas 

etárias, não ocorreu diferença significativa entre os períodos de chuva e de seca. 

As capivaras são animais que vivem em bando com comportamentos 

diferentes entre as idades e os sexos. Desempenham comportamentos agressivos e 

estressantes em determinadas épocas sazonais, assim como comportamentos 

reprodutivos. Podem enfrentar enchentes e perda parcial de território nos períodos de 

chuva e escassez de alimentos no período de seca (Mones e Ojasti, 1986). Além 

disso, comportamentos diferenciados podem ser desempenhados por capivaras que 

vivem em áreas antrópicas, devido a pressões antrópicas (Rodrigues et al., 2013). Em 

capivaras de criatórios, por exemplo, o estresse prolongado parece favorecer a maior 

intensidade de infecção por protozoários, mas menores cargas de helmintos 

(Eberhardt, et al., 2013), entretanto não há estudos com estes mesmos parâmetros 

com capivaras de vida livre de áreas urbanas. 

Por outro lado, ao comparar as taxas de ocorrência entre as faixas etárias, 

foi verificado que os filhotes, apesar de não terem apresentado diferenças sazonais 

em relação ao parasitismo, são parasitados com taxas de prevalência diferentes em 

adultos e jovens. Os filhotes possuem maior positividade para Eimeria sp., em ambos 

os períodos sazonais, em comparação com as duas outras faixas etárias. A alta 

prevalência de determinados parasitos em filhotes, em comparação com as outras 

duas faixas etárias, podem estar relacionadas ao fato desses animais estarem mais 

expostos a esses parasitos logo após o nascimento, uma vez que são precoces em 

seus hábitos de pastagem (Mones e Ojasti, 1986; Corriale et al., 2011). Além disso, é 

conhecido que a eimeriose pode causar danos significativos à saúde de filhotes de 

capivaras de criatórios semi-intensivos podendo ocasionar a morte (Pinheiro et al., 

2006). 

Por outro lado, ao comparar a ocorrência de P. obesa entre as faixas 

etárias, encontramos que os jovens, quando comparados com as outras duas faixas 

etárias, estavam parasitados com maior frequência por P. obesa do que os adultos no 
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período de seca e os filhotes no período de chuva.  Os adultos apresentaram maior 

positividade para P. obesa no período de chuva quando comparados com os filhotes. 

Dessa forma, no presente trabalho a ocorrência de P. obesa foi maior em animais 

mais velhos. De forma semelhante, isso é observado para a ocorrência de 

Trichostrongylidae, que foi maior em adultos e jovens no período de seca, em 

comparação com os filhotes no mesmo período.  

Corriale et al. (2011) não encontraram diferença entre as taxas de 

prevalência de parasitos por faixa etária ao analisar fezes de capivaras. Entretanto, 

observaram que as condições na primavera, período de altas temperaturas e 

precipitação da região, implicavam em maior probabilidade de infecção dos 

hospedeiros mais jovens; aumento da prevalência geral, do poliparasitismo e de 

infecções por protozoários.  Salas et al. (2004) não encontrou diferenças nas taxas de 

prevalência dos parasitos entre as faixas etárias. Entretanto, em ambos os trabalhos 

citados, as capivaras não eram oriundas de áreas urbanas. 

Portanto, as diferenças sazonais e de faixas etárias observadas nas taxas 

de ocorrências deste trabalho podem estar relacionadas aos comportamentos 

diferenciados que cada faixa etária desempenha nos dois períodos sazonais (Vargas 

et al., 2007) e aos comportamentos relacionados ao hábito sinantrópico e 

consequente pressão antrópica (Rodrigues et al., 2013). 

3.7 Conclusão  

Capivaras de vida livre de áreas urbanas são parasitadas por P. obesa, 

Eimeria sp., Trichostrongylidae, Capillaria sp., Strongyloides sp. Paramphistomatidae 

e Anoplocephalidae e podem atuar como fonte de contaminação desses parasitos 

para o ambiente. Os parasitos com maiores prevalência foram Eimeria sp., P. obesa 

e Trichostrongylidae. Taxas de ocorrência de enteroparasitos como Eimeria sp., P. 

obesa e Trichostrongylidae podem variar conforme a sazonalidade e faixa etária de 

capivaras de áreas urbanas.  
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