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A balantidiose é uma parasitose causada pelo protozoario ciliado Balantioides
coli que infecta humanos e diversas outras espécies de mamiferos, havendo
ainda registros em emas e avestruzes. Balantioides coli possui distribuicdo
geografica mundial, com maior prevaléncia em regides tropicais e subtropicais,
destacando-se paises da América do Sul, América Central, e regides da Europa
e Asia. Os suinos domésticos e primatas ndo humanos sdo considerados os
principais reservatorios, sustentando o ciclo zoonético da infecgao. Apesar de
sua ampla distribuicdo e diversidade de hospedeiros, a balantidiose é
classificada como uma doencga negligenciada. Visando ampliar o entendimento



sobre a diversidade genética e ocorréncia desse parasito o presente estudo
analisou a diversidade genética de B. coli disponivel no banco de dados
Genbank, investigando sequéncias das regides ITS-1 e ITS-2. Um dataset com
593 sequencias foi montado alinhado e editado, utilizando os softwares MAFFT
e Gblocks, respectivamente. Em seguida foi realizada uma analise filogenética
utilizando o software |IQ-TREE. Foram identificados 44 clados distintos,
revelando uma diversidade entre linhagens, hospedeiros e localidades. Os
resultados mostraram predominancia de registros no Brasil, Espanha e China,
enquanto paises como Poldnia, Franga, Bélgica, Holanda, Ruanda, Reino Unido
e Republica do Congo apresentaram apenas uma linhagem, todas associadas a
primatas ndo humanos. Esse padrao sugere subestimacdo da presenca do
parasita em algumas regides, possivelmente explicada pela auséncia de
amostragem. A Grécia apresentou um caso ligado a avestruzes, refletindo
praticas de criacdo semi-intensiva predisponente ao parasitismo. No Brasil,
diversos grupos foram restritos a suinos e primatas ndo humanos, indicando um
ambiente favoravel a manutencdo e transmissao do protozoario. As analises
evolutivas revelaram que provavelmente a localidade (distribuicdo) e o
hospedeiro ndo refletem divergéncia evolutiva em Balantioides coli. E provavel
que fatores ecoldgicos e ambientais, além da atividade humana, desempenhem
papel mais relevante na dispersao das linhagens que hospedeiros e localidade
geografica. Os registros das linhagens de B. coli apresentou uma distribuicdo
mundial heterogénea, sugerindo necessidade de ampliagdo da amostragem
deste parasito em muitas regides do planeta ainda pouco investigadas,
incluindo amostras de outras espécies animais ainda nao pesquisadas. Conclui-
se que os hospedeiros parecem nao exercer influéncia determinante na
divergéncia evolutiva das linhagens, reforcando a capacidade adaptativa do
protozoario. Esses achados ressaltam a complexidade das interagdes entre
parasitos-hospedeiro-ambiente, bem como a necessidade do uso de mais
marcadores moleculares e/ou gendmicos para realizagdo de um estudo
populacional de Balantioides coli em nivel mundial.
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