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e outra armazenada a −30 °C para posterior extração de DNA e análise molecular. Na triagem 
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collection, while the other was stored at −30 °C for subsequent DNA extraction and molecular analysis. 
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Historicamente, iniciativas como a proposta por Duszynski e Upton ([s.d.]) já buscavam 

consolidar dados taxonômicos e ecológicos em um banco de dados mundial, refletindo a 

preocupação da comunidade científica em sistematizar o conhecimento sobre os coccídios. Ao 

longo das últimas décadas, a classificação taxonômica desses protozoários passou por 

significativas transformações. Inicialmente fundamentada em características morfológicas e 

fenotípicas, essa organização revelou-se insuficiente diante dos avanços das análises 

moleculares de filogenia, as quais evidenciaram que diversas famílias, subfamílias e gêneros 

tradicionalmente reconhecidos não constituem grupos monofiléticos, indicando a necessidade 

de revisões nos sistemas taxonômicos vigentes (Tenter et al., 2002; Ortúzar-Ferreira et al., 2020; 

Choi; Lee, 2020; Adolph, 2020).

Nesse cenário, a análise taxonômica assume um papel essencial não apenas na 

padronização e comparação de resultados entre diferentes estudos, mas também no 

aprofundamento do conhecimento acerca da coccidiose em aves. Além de sua relevância para 

a saúde animal, os coccídios pertencentes aos gêneros Isospora Schneider, 1881, e Eimeria 

Schneider, 1875, destacam-se pelo potencial de atuarem como biomarcadores ambientais, 

devido à sua sensibilidade às alterações nos ecossistemas. Essa abordagem integrada, que 

combina dados fenotípicos e genéticos, é fundamental para garantir classificações mais precisas 

e para compreender as relações evolutivas e ecológicas dentro do filo Apicomplexa. A Tabela 1 

apresenta a classificação taxonômica desses gêneros, os quais incluem parasitos de significativa 

relevância para a saúde das aves, sobretudo aquelas pertencentes à ordem Passeriformes, foco 

do presente estudo.
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formato corporal, sendo popularmente chamadas de “passarinhos” (Sick, 199
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A Phylogenomic Supertree of Birds”. 
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Massey, J. Gregory. “Diseases and Medical Management of Wild Passeriformes”. 
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Quadrimestre’.



–

—
–

–

–



–

–

–





São Luís (20 de abril de 2022, estação chuvosa): temperatura média de 30 °C e umidade

de 30 °C e registro de umidade relativa, sob influência de marés de sizígia. Coordenadas: 
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Os pontos representam os sítios amostrados: São Luís (●), Ponta de Curupu (◆ –

Maranhenses (▲).
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E = Z × √ (p (1 
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uma armazenada em freezer a −30 °C, destinada às análises de biologia molecular, e outra 



F (5’ 3’) e COI R (5’

3’), conforme descrito por Dolnik 

A reação teve volume final de 12,5 μL, contendo: 6,25 μL de Master Mix, 0,5 μL de 

cada primer (10 μM), 3,25 μL de água ultrapura e 2 μL de DNA extraído. O protocolo de 

amplificação consistiu em uma desnaturação inicial a 94 °C por 5 minutos, seguida de 35 

de 94 °C por 30 segundos, 55 °C por 30 segundos e 72 °C por 30 segundos, finalizando com 

uma extensão a 72 °C por 5 minutos.



1500 pb. Os poços do gel foram carregados da seguinte forma: 5 μL de marcador no pr

poço, 3 μL de controle negativo no segundo, e 3 μL das amostras nos demais.

volume final de 12,5 μL, contendo: 6,25 μL de Master Mix, 0,5 μL de cada primer (0,2 μM), 

4,5 μL de água livre de nucleases e 1 μL de DNA. O ciclo térmico incluiu desnaturação inicial 

1 μL do pro

se pente de 20 poços, sendo 5 μL de marcador 

–1000 pb) no primeiro, 3 μL de controle negativo no segundo e 3 μL de cada 



Foram considerados válidos os alinhamentos com identidade ≥ 98%, cobertura mínima 
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Compléments à l’étude systématique. 
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. (2017). The primary reaction was prepared in a final volume of 12.5 μL, 

containing 4.5 μL of nuclease free water, 0.5 μL of forward primer (0.2 μM), 0.5 μL of reverse 

primer (0.2 μM), 6.25 μL of Master Mix, and 1 μL of extracted DNA. The thermal cycling 



as the first reaction, replacing the DNA with 1 μL of the amplified produc



REFERENCES

, v. 12, n. 2, p. 8–



–

–








