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INTRODUÇÃO  
Toxoplasma gondii é um protozoário cosmopolita, agente etiológico da toxoplasmose, uma 
zoonose capaz de infectar todos os animais homeotérmicos, incluindo os seres humanos 
(DUBEY, 2010). No hemisfério Sul, especialmente na América do Sul e no Brasil, observa-se 
elevada diversidade genética de T. gondii, incluindo genótipos e cepas atípicas pouco estudadas 
ou desconhecidas, o que reforça a importância epidemiológica de investigações nessa área 
(AJZENBERG et al., 2004; CARME et al., 2009; HOWE; SIBLEY, 1995).Este parasito pode 
contaminar ambientes marinhos e, consequentemente, organismos aquáticos, estabelecendo um 
ciclo epidemiológico complexo e interligado. Apesar disso, as informações disponíveis sobre a 
circulação do agente em espécies marinhas permanecem limitadas (CONRAD et al., 2005; 
ESMERINI; GENNARI; PENA, 2010; LINDSAY; DUBEY, 2009; MILLER et al., 2002; 
UREÑA et al., 2022). Nesse contexto, o presente estudo teve como objetivo determinar a 
soroprevalência, isolar e caracterizar molecularmente T. gondii em animais marinhos de vida 
livre no litoral sul de Santa Catarina. 
 
DESENVOLVIMENTO  
Amostras de tecidos (sistema nervoso central, musculatura esquelética, coração, fígado e 
pulmão) de 90 animais marinhos (aves e mamíferos) foram coletadas de espécimes recolhidos 
ou encontrados mortos pelo PMP-BS, em parceria com a Unidade de Estabilização de Fauna 
Marinha da UDESC-CERES, no litoral sul do Estado de Santa Catarina. Pools desses tecidos 
foram homogeneizados, submetidos à digestão péptica e inoculados, por via subcutânea (1 mL), 
em camundongos para detecção e isolamento de T. gondii por meio de bioensaios (n=90). Cada 
bioensaio foi composto por três camundongos. Os camundongos foram avaliados diariamente 
quanto a sinais de infecção e eutanasiados até 45 dias pós-inoculação ou antes, caso 
apresentassem sinais clínicos agudos compatíveis com toxoplasmose. Após a eutanásia, foram 
coletados cérebro, pulmão e sangue (para obtenção de soro), sendo então realizados squash de 
cérebro, imprint de pulmão e lavado peritoneal para a pesquisa de formas parasitárias (cistos 
e/ou taquizoítos). O cérebro e/ou o lavado peritoneal de camundongos provenientes de 
bioensaios positivos (n=38) foram submetidos à extração de DNA utilizando o kit comercial 
DNeasy® Blood & Tissue (Qiagen), conforme as instruções do fabricante, seguida de reação 
em cadeia da polimerase (PCR) para amplificação do fragmento de 529pb do genoma do 
parasito, utilizada como triagem. As amostras positivas na PCR de 529pb foram posteriormente 
analisadas para detecção do gene 18S por Nested-PCR, seguida de RFLP-PCR empregando 12 
marcadores genéticos para genotipagem de T. gondii. Os genótipos obtidos foram comparados 
com os registros disponíveis na plataforma ToxoDB. Amostras de soro viáveis de camundongos 
e de aves (n=19), bem como o exsudato cárneo de aves (n=372), foram avaliadas pela Reação 
de Imunofluorescência Indireta (RIFI) para detecção de anticorpos IgG anti-T. gondii, 
adotando-se pontos de corte de 1:16 (soro) e 1:2 (exsudato cárneo), respectivamente. Além 
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disso, amostras de exsudato cárneo de aves (n=372) também foram submetidas à detecção de 
IgG pelo Teste de Aglutinação Microscópico (MAT), com ponto de corte de 1:16. 
 
RESULTADOS  
Dos 90 bioensaios realizados, 84,44% (76/90) foram provenientes de aves, 12,22% (11/90) de 
mamíferos e 3,34% (3/90) de répteis. Entre esses, 42,22% (38/90) apresentaram resultado 
positivo, considerando a detecção de estruturas parasitárias (cistos e/ou taquizoítos) em pelo 
menos uma das técnicas diagnósticas empregadas (lavado peritoneal, imprint de pulmão, 
squash de cérebro) e/ou sorologia positiva. Dos 38 bioensaios positivos, 42,11% (16/38) foram 
obtidos a partir de tecidos de gaivotão (Larus dominicanus), 39,47% (15/38) de pinguim-de-
magalhães (Spheniscus magellanicus), 5,26% (2/38) de biguá (Phalacrocorax brasilianus), 
2,63% (1/38) de atobá-pardo (Sula leucogaster), 2,63% (1/38) de pardela-sombria (Puffinus 
puffinus) e 7,89% (3/38) de toninha (Pontoporia blainvillei). Na PCR de triagem para o 
fragmento de 529pb, 71,05% (27/38) dos bioensaios positivos apresentaram resultado positivo, 
distribuídos da seguinte forma: 51,85% (14/27) de L. dominicanus, 29,63% (8/27) de S. 
magellanicus, 3,70% (1/27) de P. brasilianus, 3,70% (1/27) de S. leucogaster, 3,70% (1/27) de 
P. puffinus e 7,40% (2/27) de P. blainvillei. Após genotipagem das amostras positivas, seis 
apresentaram resultado conclusivo (cinco de L. dominicanus e uma de P. blainvillei), apontando 
o genótipo #170 da plataforma ToxoDB infectando um espécime de L. dominicanus e P. 
blainvillei, e quatro outros genótipos ainda não descritos na literatura infectando L. 
dominicanus. Na RIFI aplicada ao exsudato cárneo de aves, 33,60% (125/372) das amostras 
foram positivas, com títulos de anticorpos variando de 2 a 32, e as espécies L. dominicanus e S. 
magellanicus representando a maior parte dos positivos, com 27,2% (34/125) e 63,2% (79/125) 
dos positivos, respectivamente. No MAT, 2,69% (10/372) das amostras foram positivas, todas 
de L. dominicanus, com títulos entre 16 e 256. Entre as amostras de soro de aves submetidas à 
RIFI (n=19), 10,52% (2/19) foram positivas, ambas de L. dominicanus, com títulos de 16.  
 
CONSIDERAÇÕES FINAIS   
Os resultados obtidos confirmam a ocorrência de T. gondii em animais marinhos do litoral sul 
de Santa Catarina, por meio de diferentes métodos diagnósticos, incluindo o isolamento de 
genótipos inéditos na literatura e o primeiro registro na literatura científica do isolamento em 
toninhas (P. blainvillei). A ocorrência da infecção nessas espécies possivelmente está associada 
aos seus hábitos alimentares, refletindo a contaminação do ambiente marinho por formas 
infectantes do parasito. Esses achados ampliam o conhecimento sobre a epidemiologia de T. 
gondii em ecossistemas marinhos, ressaltando a necessidade de investigações adicionais 
voltadas à avaliação dos aspectos clínicos da toxoplasmose nessas espécies e ao papel de 
animais migratórios na dispersão do agente. 
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