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PALAVRAS DA PRESIDENTE 

 

Prezados sócios, 

  

este número encontrarão três publicações 

relativas aos trabalhos de pós-graduação 

que foram selecionados para receber o 

auxílio viagem da SBMa, destinado a apoiar a 

participação de estudantes no X CLAMA (X 

Congresso Latinoamericano de Malacologia), que 

ocorreu de 1 a 6 de outubro, no Hotel Argentino, 

em Piriápolis, Maldonado, Uruguai. 

 Destacamos aqui que um dos trabalhos 

publicados, o do estudante Marcel Miranda, 

recebeu o “Primer premio excelentísima 

presentación de estudiantes de posgrado”, na 

modalidade apresentação oral. 

 Esperamos que o auxílio concedido 

funcione como estímulo para uma profícua 

carreira na malacologia e, estimule outros 

estudantes a buscar apoios nas diversas fontes 

disponíveis. 

 O tempo está correndo! Em breve teremos 

mais notícias sobre o nosso XXVI EBRAM, que 

será realizado na UFJF, em Juiz de Fora. Serão os 

50 anos da SBMa! Preparem-se! 

 Acabamos de receber o primeiro 

comunicado sobre o VIII Congresso Argentino 

de Malacologia, que vai ocorrer na Universidad 

Nacional de Luján, de 16 a 20 de setembro de 

2018. Maiores informações podem ser obtidas 

através da página 

www.xviiicongresoargentinodelimnologia.com.ar 

 

 Vivemos em um país pleno de 

potencialidades, detentor de imensa 

biodiversidade. Todavia enfrentamos um 

panorama de cortes sucessivos nas verbas para 

ciência, tecnologia e educação. As sociedades 

científicas tem encaminhado manifestos às 

autoridades da área. A íntegra pode ser lida em 

http://portal.sbpcnet.org.br/noticias/entidades-

cientificas-e-academicas-repudiam-cortes-

anunciados-para-ciencia-tecnologia-educacao-e-

saude/ e em 

http://portal.sbpcnet.org.br/noticias/orcamento-

de-cti-para-2018-tragedia-anunciada/ 
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INTRODUÇÃO 

mplamente distribuídos nas regiões tropicais e 

subtropicais de todos os continentes os 

limneídeos são moluscos dulcícolas, 

pulmonados, hermafroditas, com concha cônica e 

dextrógira, medindo em média 10 x 6mm (altura x 

largura) (Medeiros et al. 2014). Possuem importância 

médica e veterinária, pois participam do ciclo de vida de 

nematódeos, como Protostrongylus sp.; de cestódeos, 

como Hymenolepis sp. e de trematódeos, como Fasciola 

hepatica (Linnaeus, 1758), causador da fasciolose 

(Bargues et al. 2001, Carvalho et al. 2004) uma 

parasitose em plena expansão, segundo a Organização 

Mundial de Saúde (Gutierrez et al. 2001). 

As espécies reportadas para o Brasil são: Galba 

cubensis (Pfeiffer, 1839); G. truncatula (Müller, 1774); 

G. viatrix d’Orbigny, 1835; Lymnaea rupestris 

Paraense, 1982 e Pseudosuccinea columella Say, 1817, 

sendo esta última a que apresenta mais ampla 

distribuição geográfica (Medeiros et al. 2014). Destas, 

apenas L. rupestris não foi reportada como 

transmissora da fasciolose. 

Embora P. columella tenha a maior importância 

epidemiológica, G. cubensis foi associada a focos de 

fasciolose bovina em quatro municípios do Rio de 

Janeiro (Paraíba do Sul, Petrópolis, Teresópolis e Três 

Rios) (Rezende et. al. 1974). Entretanto, nos anos 

seguintes, os levantamentos malacológicos não 

confirmaram a ocorrência desta espécie nestes 

municípios (Thiengo et al. 1998, 2002). Em 1998, 

Thiengo et al. registraram duas espécies de limneídeos 

em Teresópolis, P. columella e Lymnaea sp., sendo esta 

última representada por conchas de espécimes jovens. 

 

A grande uniformidade morfológica da maioria dos 

limneídeos (G. cubensis, G. truncatula e G. viatrix), 

observada pelas características da concha e anatomia, 

dificulta a identificação específica (Pointier et. al. 2006, 

Durand et al. 2002). Integrando análises moleculares às 

morfológicas, o principal objetivo deste estudo foi 

ampliar o conhecimento da distribuição geográfica de 

G. cubensis, através da confirmação de sua ocorrência 

no estado do Rio de Janeiro e em outras localidades do 

Brasil. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Foram analisados exemplares provenientes dos 

estados do Rio de Janeiro (municípios do Rio de 

Janeiro e Mangaratiba), Goiás (Cristalina) e Maranhão 

(Pinheiro). Antes de serem fixados em Railliet-Henry, 

para a dissecção anatômica e caracterização 

morfológica, os exemplares tiveram um pedaço do pé, o 

bulbo bucal e os tentáculos retirados e congelados, para 

o estudo molecular. A extração de DNA foi realizada 

com o kit comercial DNeasy Blood and Tissue, marca 

Qiagen, seguindo-se o protocolo do fabricante. A 

amplificação foi realizada com base no protocolo 

descrito em Bargues et al. (2007), com alguns ajustes na 

ciclagem. As amostras foram sequenciadas na 

Plataforma Genômica – sequenciamento de DNA – da 

Rede de Plataformas Tecnológicas da FIOCRUZ e as 

Sequências obtidas foram comparadas com as 

disponíveis no GeneBank. O relacionamento 

filogenético entre as sequências foi inferido pelo 

programa MEGA 7.0 (Kumar et al. 2016), utilizando o 

método Neighbor-Joining (NJ; Saitou e Nei 1987) e o 
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modelo evolutivo Kimura-2-parâmetros (K2-p; Kimura 

1980) com 1.000 replicações de bootstrap. Para a 

construção da árvore filogenética, além das sequências 

geradas nesse trabalho, foram também incluídas 

sequências disponíveis em Bargues et al. (2012). 

 

RESULTADOS 

A análise morfológica da concha, do sistema 

reprodutor masculino (Figuras 1 e 2), como o tamanho 

da próstata, a proporção entre o comprimento da 

bainha do pênis/prepúcio e o formato da espermateca, 

bem como do manto, tubo renal reto, indicaram se 

tratar de G. cubensis, resultado confirmado pelas 

técnicas moleculares (Figura 3). 

 

 

Figura 1. Sistema reprodutor e manto de Galba cubensis de 
Mangaratiba: A- tubo renal, B- espermateca, C- bainha do 
pênis/prepúcio, D- próstata. 

 

DISCUSSÃO 

Quanto à identificação específica do material 

estudado, as características da concha e a anatomia do 

sistema reprodutor conferem com aquelas descritas em 

trabalhos anteriores sobre G. cubensis, como os de 

Samadi et al. (2000), Durand et al. (2002) e Pointier et 

al. (2006). Em consonância com as análises de Bargues 

et al. (2001 e 2007), Durand et al. (2002), Carvalho et 

al. (2004) e outros, o estudo molecular se mostrou uma 

ferramenta eficiente para elucidar a identificação das 

espécies de limneídeos. O perfil molecular de todos os 

espécimes sequenciados, das diferentes localidades, 

correspondeu ao mesmo haplótipo ocorrente em Cuba, 

local de descrição da espécie (Figura 3). 

 

Figura 2. Exemplar procedente do Rio de Janeiro, com 
concha. 

 

É importante ressaltar que G. cubensis é a 

principal transmissora da fasciolose em Cuba e na 

Venezuela (Pointier, 2009) e segundo Gutierrez et al. 

(2001) é altamente resistente as alterações ambientais. 

A ocorrência desta espécie em diferentes biomas 

brasileiros, nos estados de Goiás (Cerrado), Rio de 

Janeiro (Mata Atlântica) e Maranhão (Pantanal), 

confirma sua ampla capacidade de adaptação. Em 2014, 

Medeiros et al. mapearam a ocorrência dos limneídeos e 

indicaram a presença de G. cubensis para os para os 

municípios de Belo Horizonte, MG e do Rio de Janeiro, 

RJ. 

Outro fator relevante é o perfil de 

compatibilidade desta espécie com o trematódeo F. 

hepatica, quando comparada a P. columella, por 

apresentar um menor período de evolução intramolusco 

e grande eficiência na transmissão (Rezende et al. 

1974). Sua importância na transmissão da fasciolose foi 

assinalada por outros autores, como Gutierrez et al. 

(2001) e Bargues et al. (2007). Assim, este trabalho tem 

grande relevância científica nas áreas da Taxonomia e 

Parasitologia, pela caracterização morfo-molecular de 

G. cubensis oriunda de novas localidades e pela 

possibilidade da ocorrência de transmissão da 

fasciolose, como por exemplo em Goiás, onde foram 

diagnosticados bovinos infectados em 50 municípios 

(Bennema et al. 2014). 
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Figura 3. Árvore filogenética de NJ construída a partir de um fragmento de 567pb do gene COI, com base na matriz de 
distância K2-p, contendo as amostras analisadas neste trabalho e outras disponíveis em Bargues et al. (2012). Apenas os valores 
de bootstrap superiores a 60 são exibidos. As amostras deste trabalho são o mesmo haplótipo de G.cubensis de Cuba e formaram 
um clado monofilético com as sequências de Cuba e dos Estados Unidos. 

 

CONCLUSÃO 

O presente trabalho confirmou a ocorrência de 

G. cubensis no Rio de Janeiro, ampliando a sua 

distribuição no estado e no Brasil, pelos novos registros 

para as regiões Nordeste e Centro-Oeste, ressaltando 

ainda a importância das análises morfo-moleculares 

para a identificação deste grupo.moleculares e 

anatômicos têm conquistado, nos últimos anos, maior 

espaço e importância que os estudos conquiliológicos 

para o entendimento da taxonomia, sistemática e 

evolução dos moluscos, contudo, sabe-se que a 

avaliação da concha é muitas vezes indispensável na 

compreensão dos grupos. É notório que em relação às 

descrições das espécies de moluscos, principalmente 

bivalves, existe muita subjetividade nas mesmas, como 

o emprego de termos “mais arredondada” ou “mais 

inflada”, uma vez que as conchas geralmente utilizadas 

para a distinção das espécies apresentam caracteres 

contínuos. De forma a suprir a subjetividade 

taxonômica dos moluscos, a análise da morfometria da 

concha tem sido frequentemente utilizada como 

ferramenta. A morfometria geométrica surgiu de modo 

a suprir as lacunas deixadas pela morfometria linear, 

tendo como principal função quantificar as 

modificações morfológicas dos organismos no seu 

processo de evolução, de forma que além de separar a 

forma e tamanho, permite representar 

geometricamente as deformações das estruturas 

analisadas. Nela são utilizados pontos de referência 

(landmarks) que geram os dados morfométricos que 

serão, posteriormente, utilizados nas análises 

estatísticas. Tais marcos anatômicos são pontos 

homólogos ou de fácil reconhecimento (correspondem a 

estruturas de mesma função) entre indivíduos das 

espécies ou estruturas analisadas. A técnica em questão 

está sendo aplicada à malacologia para responder as 

mais variadas questões, desde o entendimento da 

ecologia, taxonomia e distribuição de diferentes grupos 
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taxonômicos até os processos evolutivos, fisiológicos e o 

biomonitoramento ambiental. 
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Informações sobre Travel Grant para estudantes na 

página da Unitas Malacologica 

http://www.unitasmalacologica.org/congress.html 
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INTRODUÇÃO 

pesar de pouco conhecida, a fauna de 

aplacóforos brasileira tem se revelado como 

muito diversa, graças, principalmente, aos 

esforços de coleta realizados na região sudeste, ao largo 

dos Estados do Rio de Janeiro e Espírito Santo. 

Recentemente, duas espécies já descritas (Falcidens 

targatus Salvini-Plawen, 1992 e F. acutargatus Salvini-

Plawen, 1992) foram registradas pela primeira vez, e 

uma terceira (F. australocaudatus Passos, Corrêa & 

Todt, 2017) foi descrita como uma espécie nova, 

aumentando o número de espécies conhecidas de 3 para 

6 (Corrêa et al., 2014; Passos et al., 2017). 

 Neste trabalho, apresentamos a descrição de 

mais uma espécie de aplacóforos encontrada para o 

litoral sudeste do Brasil, descrita em detalhe através de 

microscopia eletrônica de varredura. Pertencente ao 

gênero Falcidens Salvini-Plawen, 1968, um dos mais 

diversos dentre os Caudofoveata, é bastante distinta das 

outras espécies do gênero reportadas para o Brasil. 

Devido a sua grande diversidade e histórico taxonômico 

controverso, neste trabalho também é fornecida uma 

breve lista compilando os dados de todas as espécies 

descritas com sua distribuição, que se mostrou 

necessária para avaliar se a espécie descrita é uma nova 

ocorrência ou uma espécie nova. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 As amostras foram coletadas pelos Projetos 

HABITATS (Heterogeneidade Ambiental da Bacia de 

Campos) e AMBES (Caracterização Ambiental da Bacia 

do Espírito Santo e da Parte Norte da Bacia de 

Campos), provenientes do litoral dos Estados do Rio de 

Janeiro e Espírito Santo. Foram feitas coletas de 

sedimento com Box-corer e Van Veen que, a bordo, 

foram fixadas em formol 4% e depois preservadas em 

álcool 70%. Ao todo, foram obtidos 50 indivíduos em 47 

amostras, coletadas no talude, de 682 a até 1324 m de 

profundidade. 

 Exemplares bem preservados foram 

selecionados para a observação da morfologia geral, 

através da microscopia eletrônica de varredura (MEV). 

Também pela MEV, foram observados os detalhes da 

rádula; os escleritos foram isolados das diferentes 

partes do corpo, a saber, em torno do disco oral, do 

pescoço, do tronco e da parte posterior do corpo 

(posterium). 

 

RESULTADOS 

 A espécie nova de Falcidens aqui estudada (e 

ainda não descrita formalmente) possui corpo alongado 

e fino, com até 18 mm de comprimento e diâmetro 

quase uniforme ao longo do corpo, de até 0,75 mm, 

dividido em duas partes: uma parte anterior com um 

anterium contínuo ao pescoço, e uma parte posterior 

com um tronco não dividido em parte anterior ou 

posterior e um posterium (Fig. 1A). O disco oral possui 

forma de "U" (Fig. 1B). 

 A rádula (Fig. 1C; comprimento = 133 μm) 

possui um par de dentes esclerotizados em forma de 

foice (47 μm de comprimento x 36 μm de largura), 

conectados a um grande suporte central cuticular não 

esclerotizado em forma de cone (80 μm de 

comprimento). Também possui suportes laterais 

cuticulares não esclerotizados pareados. Além disso, há 

uma placa central esclerotizada em forma de cunha 

conectada aos dentes e uma sínfise não esclerotizada 

conectando os dentes ao suporte central.

A 

mailto:marcelsmiranda@gmail.com
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Tabela 1: Sumário das espécies descritas e distribuição de Falcidens. 

Espécie Distribuição 

Falcidens acutargatus Salvini-Plawen, 1992 Panamá Golfo de Darien; Bacia de Campos, Estados 
do Rio de Janeiro e Espírito Santo, Brasil  

Falcidens aequabilis Salvini-Plawen, 1972 Nápoles e Bari, Itália;Tunísia; Argélia; Barcelona, 
Espanha  

Falcidens afanasjevi (Ivanov, 1986) Mar de Chukchi, Rússia 
Falcidens australocaudatus Passos, Corrêa & Todt, 2017 Bacia de Campos, Estados do Rio de Janeiro e 

Espírito Santo, Brasil 
Falcidens caudatus (Heath, 1918) Costa nordeste dos EUA 
Falcidens chiastos Scheltema, 1989 Estreito de Bass, Austrália 
Falcidens crossotus Salvini-Plawen, 1968 Mar da Noruega 
Falcidens gutturosus (Kowalevski, 
1901) 

Mar Mediterrâneo 

Falcidens garcialvarezi Señaris & Urgorri, 2016 Cânion de Ferrol, Galícia, Espanha 
Falcidens halanychi Schander, Scheltema & Ivanov, 2006 Cape Hatteras, EUA; Islândia 
Falcidens hartmanae (Schwabl, 1961) Ilha de Santa Cruz, Califórnia, EUA 
Falcidens hoffmanni (Stork, 1939) Desconhecido 
Falcidens ingolfensis Salvini-Plawen, 1971 Groenlândia 
Falcidens limifossorides Salvini-Plawen, 1992 Chile; Costa Rica 
Falcidens liosquamaeus Salvini-Plawen, 1969 Mar Vermelho 
Falcidens lipuros Scheltema, 1989 Estreito de Bass, Austrália 
Falcidens longus Scheltema, 1998 Ilha de Vancouver, Columbia britânica, Canadá; Ilha 

de Santa Cruz, EUA 
Falcidens loveni (Nierstrasz, 1902) Mar de Sunda (entre Java e Sumatra) 
Falcidens macracanthos Scheltema, 1998 Bacia de San Pedro e Santa Maria, EUA 
Falcidens macrafrondis Scheltema, 1989 Wollongong e New South Wales, Austrália 
Falcidens moskalevi (Ivanov, 1986) Mar de Chukchi, Rússia 
Falcidens nontargatus Salvini-Plawen, 1992 Cabo Oeste da África, Africa do Sul 
Falcidens normanni (Nierstrasz, 1903) Desconhecido 
Falcidens odhneri (Stork, 1941) Indonésia 
Falcidens pellucidus (Ivanov, 1987) Mar Branco, Rússia 
Falcidens poias Scheltema, 1995 Ilha de Rottnest, Baía de Porpoise, Austrália 
Falcidens procerus Salvini-Plawen, 1992 Trincheira Perú-Chile (registrado apenas no Chile)  
Falcidens profundus Salvini-Plawen, 1971 Groenlândia 
Falcidens ryokuyomaruae Saito & Salvini-Plawen, 2014 Baía de Wakasa, Japão 
Falcidens sagittiferus Salvini-Plawen, 1968 Norte da Europa (Noruega a Islândia) 
Falcidens salviniplaweni (Ivanov, 1984) Baía de Pedro, o Grande, Japão 
Falcidens sterreri (Salvini-Plawen, 1967) Mar da Noruega 
Falcidens strigisquamatus (Salvini-Plawen, 1977) Mar de Alborán, Espanha 
Falcidens targatus Salvini-Plawen, 1992 Bacia do Prata, Uruguai; Bacia de Campos, Espírito 

Santo, Brazil 
Falcidens targotegulatus Salvini-Plawen, 1992 Estreito de Bass, Austrália 
Falcidens thorensis Salvini-Plawen, 1971 Sul da Islândia, Sudoeste da Groenlândia 
Falcidens urgorri Señaris & García-Álvarez, 2016 Cânion de Ferrol, Galícia, Espanha 
Falcidens valdubrensis Señaris, García-Álvarez & Urgorri, 
2016 

Cânion de Ferrol, Galícia, Espanha 

Falcidens vasconiensis Salvini-Plawen, 1996 Baía de Biscaia, França; Galícia, Espanha;  
Falcidens wireni (Nierstrasz, 1902) Mar de Banda, Indonésia 

  

Os escleritos (Fig. 1D) no anterium possuem 

forma de escama, contorno elíptico, base estreita e não 

apresentam ornamentação; são muito pequenos, 55 μm 

de comprimento x 20 μm de largura. No pescoço podem 

ter formato triangular ou triangular alongado, são 

simétricos, largos, com uma leve cintura e uma leve 

reentrância, lâmina igual ou maior que a base, 

extremidade proximal mais larga, 155 μm de 

comprimento x 66 μm de largura. No tronco podem ter 

formato triangular, de seta ou de seta alongada,  

 

 

simétricos, alongados, largos, com uma leve cintura, 

com ou sem uma leve reentrância, lâmina igual ou 

maior que a base, 370 μm de comprimento x 55 μm de 

largura; e no posterium podem possuir forma triangular 

ou de agulha, alongados, grande, com uma leve 

reentrância, 515 μm de comprimento x 55 μm de 

largura. Exceto pelo anterium, onde são lisos, os 

escleritos são ornamentados com uma quilha central e 

sulcos longitudinais, e o lado dos escleritos voltado para 

o corpo é liso (Fig. 1D, asteriscos). 
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Figura 1. Falcidens sp. (a) Fotomicrografia em vista dorsal de um espécime do lote AMB11-a6-r3 mostrando as divisões do 

corpo (Escala = 1 mm). (b) Micrografia eletrônica de varredura do disco oral de um espécime do lote AMB5-b6-r3 (Escala = 100 

µm). (c) Micrografia eletrônica de varredura da rádula de um espécime do lote HAB8-cang9-r3 (Escala = 10 µm). (d) 

Micrografia eletrônica de varredura das escleritos isoladas das diferentes partes do corpo (Escala = 60 µm). Os asteriscos 

mostram a face voltada para o corpo. Legenda: an = anterium, pe = pescoço, tr = tronco, po = posterium, co = colarinho. 

 

DISCUSSÃO 

 Falcidens é um gênero proposto por Salvini-

Plawen (1968), baseada na presença de uma rádula com 

dentes em forma de foice. Desde então, o número de 

espécies descritas para o gênero tem crescido bastante, 

sendo que atualmente está entre os mais diversos 

dentre os Aplacophora, com um total de 40 espécies 

(Tab. 1). Possui uma grande variação morfológica, 

havendo espécies com corpo alongado e diâmetro 

homogêneo e espécies com um afilamento posterior 

formando uma "cauda". Além disso, a rádula também é 

bastante variável, havendo algumas espécies que 

possuem um par de dentes secundários derivados da 

apófise e algumas outras espécies que possuem sínfise 

(Salvini-Plawen & García-Alvarez, 2014). 

Falcidens sp. compartilha com várias outras 

espécies de corpo homogêneo, a presença de sínfise 

unindo os dentes radulares ao suporte central. Salvini-
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Plawen (1975) argumenta que espécies de corpo 

homogêneo e sínfise nos dentes radulares poderiam 

formar um possível subgênero ou gênero dentro da 

família Chaetodermatidae, porém a homologia desse 

caráter ainda não foi avaliada em estudos filogenéticos. 

 Para o Atlântico, existem 9 espécies de 

Falcidens com corpo homogêneo, semelhantes a 

Falcidens sp. De todas espécies de Falcidens descritas 

até o presente momento, Falcidens sp. assemelha-se 

bastante a F. sagittiferus, do norte da Europa, por 

apresentar um corpo com forma homogênea, disco oral 

em forma de "U", corpo e rádula com tamanhos 

semelhantes, e presença de sínfise. Além disso, a 

morfologia dos escleritos das diferentes partes do corpo 

é muito semelhante e não permite uma separação exata 

das duas espécies. Porém, Falcidens sp. se diferencia de 

F. sagittiferus por possuir um corpo mais afilado, e por 

não ter linha de sutura mediana ventral no tronco 

anterior (Salvini-Plawen, 1968, 1975; Ivanov et al., 

2009). 

 

CONCLUSÃO 

 Através da análise dos espécimes coletados e da 

literatura, chega-se a conclusão que a espécie descrita 

nesse trabalho deve ser nova, ainda não descrita para 

ciência, aumentando o número de espécies descritas de 

Falcidens do Brasil para 4. 
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INTRODUÇÃO 

ntre os locais endêmicos para esquistossomose 

no Estado de São Paulo, destaca-se a região do 

Rio Paranapanema, uma região com casos 

autóctones assinalados desde 1952 nos municípios de 

Ourinhos, Ipaussu e Palmital (Ferreira & Meira 1952). 

São encontradas no médio Paranapanema as três 

espécies hospedeiras intermediárias do Schistosoma 

mansoni, Biomphalaria glabrata (Say, 1818), B. 

tenagophila (Orbigny, 1835) e B. straminea (Dunker, 

1848) e também B. occidentalis (Paraense, 1981) e B. 

peregrina (Orbigny, 1835) (Piza et al. 1972, Kawazoe et 

al. 1980, Teles 2005, Tuan 2009). 

A dinâmica populacional de Biomphalaria é um 

E 
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aspecto crítico na modelagem e controle da 

esquistossomose e está relacionada com a drenagem 

dos sistemas de água doce, ecologia e adaptações dos 

caramujos ao ambiente aquático. Genes mitocondriais 

são adequados para investigar aspectos populacionais 

de Biomphalaria (Campbell et al. 2010, Rumi et al. 

2017), além de dar suporte aos estudos taxonômicos 

(Palasio et al. 2017). Esse estudo apresenta os 

resultados do uso de polimorfismos mitocondriais para 

definir unidades taxonômicas e estimar o potencial de 

colonização das espécies encontradas no médio rio 

Paranapanema. 

 

OBJETIVOS  

O objetivo de estudo é descrever o padrão de 

distribuição genético-populacional das espécies de 

caramujos do gênero Biomphalaria que colonizam 

ecossistemas de água doce na região da bacia 

hidrográfica do médio rio Paranapanema, São Paulo, 

Brasil, por meio de sequencias dos genes mitocondriais 

COI e 16S rRNA. 

 

MATERIAL E MÉTODOS  

Foram analisadas sequencias de 

oligonucleotideos dos genes mitocondriais COI e 16S 

rRNA de caramujos coletados em ecossistemas de água 

doce em Ourinhos, Ipaussu, Ribeirão do Sul e 

Chavantes, no período de 2015 a 2017. As coordenadas 

geográficas de cada local de coleta foram tomadas por 

aparelho GPS Garmin ®Etrex para subsidiar a análise 

espacial da distribuição dos caramujos. Os espécimes de 

Biomphalaria foram dissecados (Deslandes 1959) e 

identificados por meio de características morfológicas 

do aparelho reprodutor, conforme Paraense (1975 e 

1981). Foi utilizando a técnica de fixação para a 

separação das partes moles da concha, feita por imersão 

do caramujo a 70°C por 30 segundos. Do mesmo 

caramujo é retirada a porção inferior do pé 

(cefalopodal), que segue para a extração de DNA 

utilizando o DNeasy Blood e Tissue kit (Qiagen®). As 

peças (aparelho reprodutor) utilizadas para 

identificação foram mantidas como “vouchers” em 

tubos com fixador Raillet-Henry, os DNA´s extraídos 

também se encontram preservadas em ultrabaixa 

temperatura em freezer a -70ºC no Laboratório de 

Biologia Molecular da SUCEN (LBMSU). Os DNA´s 

extraídos foram analisados quanto ao DNA Barcode 

conforme protocolo descrito em Palasio et al. (2017) e 

protocolo de 16S (Tuan et al. 2012). 

Para amplificação do COI foi utilizado o par de 

primers de Folmer et al. (1994) e para 16S rRNA de 

Palumbi et al. (1991). Os produtos amplificados foram 

sequenciados no sequenciador ABI3100 (Applied 

Byosistems®), no Laboratório de Biologia Molecular do 

Instituto Butantan. Os eletroferogramas foram 

analisados em Chromas (Technelysium Pty Ltd.), as 

sequências alinhadas em ClustalX 2 (Thompson et al. 

1997) e editadas em BioEdit 7.2.5 (Hall 1999). 

A matriz de distância entre sequências de COI 

comparadas aos pares foi obtida sob Kimura 2-

parametros (K2P) (Kimura 1980) e as sequências 

agrupadas após reamostragem dos dados 

(bootstrap=500) por NJ em MEGA6 (Tamura et al. 

2013). A reconstrução de grupos taxonômicos por 

modelo Bayesiano foi feita em bPTP (Zhang et al. 2013). 

A reconstrução filogenética das sequências 16S rRNA foi 

feita por meio de Maximum Likelihood com modelo de 

substituição de nucleotídeos Kimura 3-p calculado em 

MEGA6 e bootstrap=500. A análise da distribuição da 

variabilidade de nucleotídeos em haplótipos foi 

calculada em DNAsp (Librado e Rozas 2009). A 

estimativa da genealogia dos genes foi estimada com 

auxílio do software TCS 2.1 (Clement et al. 2000). A 

análise demográfica baseada em pares de sequências 

16S rRNA foi feita em DNAsp considerando o modelo 

de crescimento populacional constante. O 

georreferenciamento dos caramujos foi realizado no 

Programa QGIS versão 2.8.9 (QGIS Development Team 

2015). Foram construídos mapas temáticos para 

representar a distribuição da diversidade genética em 

haplótipos gerados no DNAsp, por meio da estimativa 

de densidade de Kernel (Teixeira-Neto et al. 2014).  

 

RESULTADOS 

Foram analisadas 115 sequências de 16S rRNA 

(406 pb) e 231 de COI (651 pb) de caramujos coletados 

em 115 pontos nos quatro municípios. As análises para 

delimitação taxonômica estão apresentadas na Figura 

1(A); as análises populacional e filogenética na Figura 

1(B).  
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Figura 1. (A1) Resultados das análises da distribuição de valores de distância intra e interespecíficos, (A2) delimitação de 

grupos taxonômicos em bPTP, (A3) agrupamento de haplótipos em NJ e (A4) arvore com a diversidade haplotípica de B. 

peregrina. (B1) Arvore filogenética com as 115 sequências de 16S rRNA, (B2) arvore com os haplótipos, (B3) teste de adequação 

ao modelo de crescimento populacional constante. 

 

A análise da distribuição da variabilidade 

genética associada à análise geoespacial mostra que os 

diferentes haplótipos das espécies analisadas estão 

distribuídas de forma esparsa nos córregos do médio 

Rio Paranapanema (Figura 2).  

 

DISCUSSÃO E CONCLUSÂO 

Quando utilizados métodos baseados na construção de 

árvores filogenéticas, seja por agrupamento destas 

sequencias por NJ (A2) seja por análise de delimitação 

de sequências em unidades taxonômicas moleculares 

 

 em bPTP (A2), a delimitação das 231 sequências do 

gene mitocondrial COI em cinco unidades taxonômicas 

converge com a identificação morfológica. Ambos os 

métodos geram agrupamentos taxonômicos com alto 

suporte estatístico e podem ser usados com segurança 

em conjunto com a taxonomia tradicional. A 

delimitação das sequencias COI baseada em um valor 

teórico de Barcode Gap limita a análise taxonômica 

devido ao alto grau de divergência genética 

intraespecífica como observado em B. peregrina, com 

valores de distância dentro da espécie de até 8% (A1, 

A4). 
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Figura 2. Mapas da densidade de Kernel mostrando a distribuição dos haplótipos dos genes COI e 16S rRNA das espécies de 

Biomphalaria em Ribeirão do Sul (RBS), Ourinhos (OUR), Chavantes (CHV) e Ipaussu (IPA). 

 

Duas hipóteses podem ser levantadas para 

explicar o alto grau de diferenciação genética molecular 

em B. peregrina: 1 - esta espécie pode ser um grupo 

taxonômico com evolução recente ou 2 - B. peregrina 

inclui unidades taxonômicas diferenciadas que são 

identificadas morfologicamente num mesmo táxon. 

Novos estudos precisam incluir sequências de B. 

peregrina abrangendo uma ampla área geográfica de 

distribuição da espécie.  

A análise filogenética do gene 16s rRNA mostra 

que existe suporte suficiente para o complexo 

tenagophila que agrupa B. tenagophila mais B. 

occidentalis (B1, B2). Do ponto de vista populacional, a 

análise do gene mitocondrial 16S rRNA, resulta em um 

padrão demográfico diferenciado para as espécies 

coletadas na região. Enquanto a diversidade genética de 

B. glabrata e B. tenagophila se adequa à hipótese de 

colonização ancestral do médio rio Paranapanema, B. 

peregrina e B. straminea mostram um padrão genético 

populacional sugestivo de vários eventos de colonização 

mais recentes das populações destas espécies que 

habitam as coleções de água doce na região amostrada 

(B3).  

A análise da distribuição da diversidade 

genética de COI e 16S rRNA no espaço geográfico indica 

que apesar da baixa conectividade entre os ecossistemas 

de água doce onde foram coletados os caramujos, é 

significativa a dispersão das espécies (Figura 2). Os 

resultados sugerem que fatores históricos e locais 

podem explicar o padrão de distribuição das espécies 

nos ecossistemas de água doce (Mavarez et al. 2002). 

Este resultado indica que a vigilância malacológica de 

espécies de Biomphalaria relacionadas com a 

esquistossomose, deve ampliar seus limites de 

monitoramento das populações naturais para áreas 

distantes das usualmente amostradas em programas de 

controle da doença. 
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CONGRESSO PORTUGUÊS DE MALACOLOGIA – 2018 
 

O Instituto Português de Malacologia (IPM) e o 

Marine and Environmental Sciences Centre (MAREUL) 

organizaram o Congresso Português de Malacologia 

2018, que ocorreu no Instituto Superior de 

Administração e Línguas –ISAL (Ilha da Madeira), nos 

dias 15 e 16 de junho de 2018. 

Foram palestrantes principais o Dr. Ángel 

Luque, da Universidade Autónoma de Madrid, 

especialista em gastrópodes marinhos, com foco em 

conservação (espécies marinhas ameaçadas ou 

invasoras, ecossistemas marinhos ameaçados e áreas 

protegidas marinhas) e, o Dr. António M. de Frias 

Martins , da Universidade dos Açores. Especialista em 

Sistemática e Evolução de Moluscos, organizou o 

Congresso Mundial de Malacologia (WCM 2013) e foi 

Presidente da Unitas Malacologica (2010-2013). 

Através do programa tomamos 

conhecimentoque o malacólogo brasileiro André Breves 

 

Ramos, apresentou um painel sobre “Coleção de 

moluscos dos Arquipélagos da Madeira e Selvagens no 

Museu da Ciência da Universidade de Coimbra”. 
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