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Coinfecgbes por coccideos acometem 6rgaos de predile¢ado semelhantes, como
o sistema nervoso central (SNC), e ocorrerem em hospedeiros definitivos



pertencentes a0 mesmo grupo de espécies carnivoras, no ciclo presa-predador.
O presente estudo investigou molecularmente trés apicomplexos da familia
Sarcocystidae que compartiiham o mesmo hospedeiro intermediario (ovinos):
Toxoplasma gondii, Sarcocystis spp. € Neospora caninum, sendo os dois
primeiros zoonoticos e o ultimo importante agente associado a perdas
reprodutivas em ruminantes, embora existam apenas relatos soroldégicos em
humanos. Foram seccionadas e processadas 100 cabecas de ovinos doadas
pelo frigorifico municipal de Sado Manuel. As cabecas foram submetidas a
seccgao para retirada do SNC (cérebro, cerebelo e tronco encefalico), sistema
ocular (retina e humor aquoso) e tecidos musculares (masseter e lingua). As
amostras foram armazenadas a -20°C e, posteriormente, realizou-se a extragao
de DNA destas amostras. Foi aplicado um protocolo de nested-PCR direcionado
a regido 18S para pesquisa integrada de DNA da familia Sarcocystidae (primers
Tg18s48F, Tg18s359R, Tg18s58F e Tg18s348R), com alvo para T. gondii,
Sarcocystis spp. e N. caninum. As amostras positivas foram purificadas a partir
do gel utilizando o Kit QIAquick da Qiagen e posteriormente submetidas ao
sequenciamento genético de Sanger. As sequéncias de nucleotideos foram
analisadas pelos programas CodonCode Aligner, BioEdit e BLAST. Os
resultados de positividade no SNC foram os seguintes: cérebro 16,00% (IC
95%: 0,1010-0,2442), sendo 7,0% para T. gondii ou N. caninum e 11,0% para
Sarcocystis spp.; cerebelo 19,00% (IC 95%: 0,1251-0,2778), com 12,00% para
T. gondii ou N. caninum e 7,00% para Sarcocystis spp.; e tronco encefalico
21,00% (IC 95%: 0,1417-0,2998), sendo 12,00% para T. gondii ou N. caninum e
9,00% para Sarcocystis spp. Para masseter e lingua observaram-se amostras
positivas para Sarcocystis spp. em 54,00% (IC 95%: 0,4426-0,6344) e 57,00%
(IC 95%: 0,4722-0,6627), respectivamente. No sistema ocular, os resultados
demonstraram positividade na retina em 4,00% (IC 95%: 0,0157-0,0984), sendo
3,00% para T. gondii ou N. caninum e 1,00% para Sarcocystis spp., enquanto o
humor aquoso apresentou 13,00% de positividade (IC 95%: 0,0776-0,2098),
com 4,00% para T. gondii ou N. caninum e 9,00% para Sarcocystis spp. O
sequenciamento genético de Sanger permitiu identificar a presenca de
Sarcocystis tenella em amostras de cérebro, cerebelo e tronco encefalico. A
presenca de DNA de S. tenella em humor aquoso e retina ndo é usualmente



descrita na literatura, destacando-se ainda a ocorréncia de coinfec¢des por T.
gondii e S. tenella em diferentes sistemas organicos.
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