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RESUMO 

Souza ALS. Morfometria geométrica alar na identificação de mosquitos (Diptera: 

Culicidae) com importância epidemiológica negligenciada [dissertação]. São 

Paulo: Faculdade de Medicina, Universidade de São Paulo; 2020. 

 
A família Culicidae compreende mais de 3.582 espécies de mosquitos descritas, 

sendo algumas delas responsáveis pela transmissão de agentes etiológicos 

causadores de doenças infecciosas. A identificação correta de espécies de 

culicídeos é essencial para vigilância e controle de vetores e colabora para o 

estabelecimento de padrões de transmissão de doenças. Comumente a morfologia 

externa é utilizada para a identificação de espécies, por meio de chaves 

taxonômicas, técnica que se torna inviável ou complexa caso o espécime esteja 

danificado ou pertença a um complexo de espécies crípticas. A morfometria 

geométrica alar (MGA) mostrou-se uma ferramenta acessível e confiável para a 

identificação de mosquitos, incluindo espécies crípticas. Desse modo, o objetivo 

deste estudo é usar morfometria geométrica para identificação de dezesseis 

espécies de mosquitos, algumas dessas com importância epidemiológica descrita 

por participarem do ciclo de transmissão de agentes etiológicos, e compreendendo 

oito gêneros (Aedes, Coquillettidia, Culex, Limatus, Mansonia, Psorophora, 

Runchomyia e Wyeomyia). As asas direitas de 390 indivíduos, previamente 

identificados morfologicamente, foram removidas e fotografadas para utilização nas 

análises de morfometria geométrica alar. Asas de quarenta e dois indivíduos do 

subgênero Melanoconion, não identificados à nível de espécie, foram comparadas 

com as demais espécies do estudo para testar a eficácia da técnica de MGA. Para 

as análises dos resultados, 18 marcos anatômicos foram indicados nas asas. A 

influência alométrica foi acessada por regressão multivariada das coordenadas de 

Procrustes contra o tamanho do centróide antes das análises; a Análise de Variável 

Canônica (CVA) para gêneros e espécies foi feita, quando possível, e um teste de 

reclassificação cruzada foi realizado para cada indivíduo. Árvores de Neighbor-

Joining foram construídas através das distâncias de Mahalanobis acessadas pela 

CVA, com 1.000 bootstraps. As análises e gráficos foram realizados com auxílios 

dos softwares MorphoJ1.02 e Past 2.17c. A CVA de gêneros resultou em clusters 

distintos para Culex, Limatus e Psorophora e sobreposição parcial entre Aedes, 

Coquilettidia e Mansonia, um segundo cluster com sobreposições entre 



 
 

Runchomyia e Wyeomyia. O teste de reclassificação cruzada resultou em 99% de 

acurácia na identificação de gêneros e 96% na identificação de espécie; em 160 

das 260 comparações possíveis, as espécies foram identificadas com 100% de 

acurácia. No que concerne às análises feitas com os espécimes de Culex 

(Melanoconion) sp., é possível observar que houve distinção destes com as demais 

espécies presentes no estudo, o que indica que nenhum deles corresponde às 

espécies do subgênero Melanoconion incluídas anteriormente nas análises. Os 

resultados mostram que os oito gêneros aqui utilizados foram corretamente 

identificados, bem como subgêneros e a maioria das espécies, pela forma da asa. 

Esses resultados demonstram a eficácia da MGA na identificação das espécies de 

mosquitos aqui utilizadas. Mais estudos são necessários para elucidar a eficácia da 

ferramenta com outras espécies. 

 

Descritores: Entomologia; Culicidae; Espécies negligenciadas; Classificação; 

Taxonomia; Morfometria geométrica alar. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ABSTRACT 

Souza ALS. Wing geometric morphometrics for identification of mosquito species 
(Diptera: Culicidae) of neglected epidemiological importance [dissertation]. São 
Paulo: “Faculdade de Medicina, Universidade de São Paulo”; 2020. 

 
The Culicidae Family comprises more than 3,582 described species and some of 

them are responsible for the transmission of etiologic agents that cause infectious 

diseases. The correct identification of culicids species is essential for surveillance 

and vector control and corroborates for the establishment of disease transmission 

patterns. Commonly the external morphology is used for species identification, using 

taxonomic keys, but this technique becomes infeasible or complex if the specimen 

is damaged or belongs to a complex of cryptic species. Wing geometric 

morphometrics (WGM) has been proved to be an accessible and reliable tool for 

mosquito identification, including cryptic species. Therefore, this study aimed to use 

wing geometric morphometrics to identify sixteen mosquito species from eight 

genera (Aedes, Coquillettidia, Culex, Limatus, Mansonia, Psorophora, Runchomyia 

e Wyeomyia). The right wing of 390 specimens were removed, mounted between 

slides and coverslips and photographed for use in WGM analysis. Wings of forty-two 

individuals of the subgenus Melanoconion, not identified at species level, were 

compared with the other species in the study to test the efficacy of the WGM 

technique. Eighteen landmarks were indicated in each image for analysis, using 

tpsDig software. The allometric influences were accessed by multivariate regression 

of the Procurustes coordinates against the centroid size before the analysis. The 

Canonical Variate Analysis (CVA) for genera and species were made and a cross-

validation reclassification test was performed for each individual, at genera and 

species level. Neighbor-joining trees were constructed with 1000 bootstraps. The 

analyses were performed, and the graphs were plotted using the softwares 

MorphoJ1.02 and Past 2.17c. The genera CVA resulted in distinct clusters for Culex, 

Limatus and Psorophora and a partial overlap between Aedes, Coquillettidia and 

Mansonia, and a second cluster with a partial overlap between Runchomyia and 

Wyeomyia. The reclassification test resulted in 99% accuracy in identifying genre 

and 96% in species identification; in 160 of 260 possible comparisons, species were 

identified with 100% of accuracy. As concerns the analysis with Culex 

(Melanoconion) sp. specimens, there was total distinction between them and the 

other species present in the study, which means that none of them correspond to 



 
 

the species of the Melanoconion subgenus previously included in the study. The 

results demonstrated that the eight genera used in the analysis were correctly 

identified, as well as subgenera and most species, solely by wing shape. These 

findings demonstrate that WGM is an efficient tool to identify this species. Further 

studies are required to elucidate the usefulness of this tool. 

 

Descriptors: Entomology; Culicidae; Neglect species; Classification; Taxonomy; 

Wing geometric morphometrics.  
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1 INTRODUÇÃO 

1.1   Família Culicidae – ecologia e epidemiologia 

Os mosquitos são insetos dípteros pertencentes à família Culicidae, formam 

um grupo abundante, com mais de 3.582 espécies descritas, e dessas, 470 são 

encontradas no Brasil. (Guedes, 2012; Orlandin et al., 2017; Harbach, 2018; 

Harbach 2020). A família Culicidae atualmente é dividida em duas subfamílias, 

Anophelinae e Culicinae e 113 gêneros. A subfamília Anophelinae tem três gêneros 

e a subfamília Culicinae tem 110 gêneros, separados em onze tribos. A grande 

maioria das fêmeas desta família são hematófagas, com exceção das 

representantes da tribo Toxorhynchitini, que inclui apenas o gênero Toxorhynchites 

(Harbach 2018). As fêmeas das demais tribos e gêneros são sabidamente 

hematófagas e o repasto sanguíneo pode ser realizado em aves, répteis, anfíbios e 

humanos, dependendo dos hábitos das espécies (Lorosa et al., 2010; de Carvalho 

et al., 2014) 

Os mosquitos adultos são finos, de pernas alongadas e são providos de asas, 

enquanto as formas imaturas, compreendidas nas fases de ovos, quatro estágios 

larval e pupa, ocupam coleções aquáticas comumente chamadas de criadouros 

(Forattini, 2002; Harbach, 2018). Os ovos de mosquitos têm aspecto alongado, 

simetria bilateral e são envolvidos por uma casca composta de três camadas. Como 

aspecto geral, o volume de postura das fêmeas oscila de 50 a 500 ovos, sendo 

estes postos diretamente na superfície líquida, demorando aproximadamente um 

dia para eclodir, ou em locais passíveis de serem inundados, eclodindo apenas após 

a inundação, fenômeno que pode ocorrer meses após a postura (Consoli e 

Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002; Acorn et al., 2009). 

Em todos os estágios, as larvas de mosquitos são essencialmente aquáticas 

e de vida livre, dotadas de grande motilidade e passam por quatro estágios 

evolutivos, sendo o último destes o mais longo. Distinguem-se de outros organismos 

aquáticos pela ausência de pernas e presença de estruturas, como cabeça e o sifão 

respiratório. A duração de cada estágio larval difere entre si, todavia o crescimento 

é classificado contínuo, ao se considerar o conjunto destes, podendo levar de oito 
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a dez dias para que o desenvolvimento destas seja concluído (Consoli e Lourenço 

de Oliveira, 1994; Forattini, 2002; Harbach, 2018). 

As pupas, assim como as larvas, também são aquáticas. Esse estágio 

corresponde ao período de transição em que ocorrem profundas transformações 

que resultam na formação do adulto e na consequente mudança do meio hídrico 

para o terrestre. A fase de pupa dura cerca de dois dias, ou um pouco mais, desde 

que em condições naturais (Forattini, 2002).  

Devido ao comportamento hematófago das fêmeas de diversas espécies de 

culicídeos, algumas destas podem participar do ciclo de transmissão de patógenos, 

como vírus (arbovírus), helmintos e protozoários, desempenhando um papel 

essencial na transmissão de patógenos transmitidos por vetores, causando 

milhares de mortes anualmente (Forattini, 2002; World Health Organization – WHO, 

2017a; Harbach, 2018). Malária, dengue, zika, febre amarela e chikungunya afligem 

grande parte da população mundial que vive em áreas endêmicas, a grande maioria 

das áreas afetadas é composta por países em desenvolvimento e regiões pobres 

do mundo, causando altas taxas de morbidade e mortalidade por essas doenças 

(Gubler, 2011; Sinka et al., 2012; Benelli e Beier, 2017; Etienne et al, 2017; Faria et 

al., 2017; Paules e Fauci, 2017; WHO, 2017a, 2017b). 

Muitos arbovírus já foram reportados no Brasil. Os vírus da Dengue (DENV), 

Zika (ZIKV), febre amarela e Chikungunya (CHIKV) são mais comuns no território e 

têm maior importância epidemiológica, contudo outros arbovírus negligenciados e 

que não estão associados a maiores surtos também foram encontrados no país, 

como Mayaro, Oropouche, Virus do Oeste do Nilo (West Nile Virus – WNV), 

Encefalite de Saint Louis e Rocio (Mourão et al., 2009; Lima-Camara, 2016; Lorenz 

et al., 2017b; de Souza et al., 2020). 

Grandes surtos foram reportados no Brasil recentemente. De 2016 a 2018 o 

país sofreu com um surto de Febre amarela que resultou em cerca de 2.000 casos 

humanos da doença. Aedes aegypti é vetor comprovado da doença em seu ciclo 

urbano, contudo Aedes serratus já foi encontrado infectado pelo vírus e seu papel 

na manutenção em surtos como este é pouco entendido (Cardoso et al., 2010a, 

Paules e Fauci, 2017; Giovanetti et al., 2019). Aedes aegypti e Ae. albopictus foram 

implicados como vetores dos vírus Zika, Chikungunya e Dengue nos surtos recentes 
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das doenças no Brasil. O ZIKV foi reportado no Brasil pela primeira vez em 2015 e 

causou cerca de 150.000 casos no país, enquanto o CHIKV foi detectado pela 

primeira vez em 2014, no estado do Amapá e se espalhou pelo território do país 

(Nunes et al., 2015; Zanluca et al., 2015; Faria et al., 2016; Lima-Camara, 2016).  

Desde o primeiro surto de Dengue no Brasil em 1986, o país é considerado 

endêmico para a doença, tendo os quatro sorotipos circulando no território. Apenas 

em 2019, 1,2 milhões de casos da doença foram repostados no Brasil (Nunes et al., 

2019; Pan American Health Organization/World Health Organization - PAHO/WHO, 

2019).  

Os principais arbovírus circulantes no Brasil são transmitidos pelo Aedes 

aegypti e Ae. albopictus já se mostrou competente para transmissão de patógenos 

e já foi encontrado naturalmente infectado por certos arbovírus, entretanto o vírus 

da Febre amarela, DENV, ZIKV e CHIKV foram isolados em Ae. serratus, Aedes 

terrens, subgênero Melanoconion de Culex, Limatus durhamii, Mansonia indubitans, 

Mansonia titillans, Psorophora ferox e Wyeomyia confusa, além de outros arbovírus 

que são negligenciados (Vasconcelos et al., 1998; Turell et al., 2000; Méndez et al., 

2001; Figueiredo, 2007; Segura e Castro, 2007; Santos-Neto e Lozovei, 2008; 

Mourão et al., 2009; Cardoso et al., 2010a; Unlu et al., 2010; Cardoso et al., 2010b; 

Lourenço-de-Oliveira e Failloux, 2017; Barrio-Nuevo, 2019). Além disso, faltam 

informações confiáveis e atualizadas sobre a capacidade vetorial de muitas das 

espécies de mosquitos no Brasil, conforme destacado pela recente descoberta de 

um estudo conduzido por de Melo Ximenes et al. (2020) a respeito da 

suscetibilidade do Aedes fluviatilis ao vírus Chikungunya. Outros gêneros de 

culicídeos, como Haemagogus e Sabethes, também têm grande importância por 

participarem na transmissão de patógenos (Gomes et al. 2010; Figueiredo 2007) 

Controle de vetores é o principal método disponível para gerenciar diversas 

das doenças transmitidas por vetores e, por vezes, é o único método disponível, 

devido à falta de vacinas eficazes para algumas destas doenças. As ferramentas de 

controle podem ter como alvo as formas imaturas ou adultas, por isso a ecologia 

dos vetores, tais como os mosquitos, deve ser estudada e compreendida (Golding 

et al., 2015; Achee et al., 2019; Wilson et al., 2020).  
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1.2   Importância epidemiológica 

Para esse estudo, foram selecionadas espécies que são sabidamente 

encontradas com maior frequência em ambientes silvestres e no peridomicílio; 

algumas dessas são incriminadas como vetores de patógenos ou demonstraram 

competência para veicular agentes etiológicos responsáveis por diversas 

encefalites e outras arboviroses, como é o caso dos gêneros Culex (Melanoconion), 

e Limatus, das espécies Psorophora ferox, Mansonia titillans, Ma. indubitans, Aedes 

serratus e Ae. terrens (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Cardoso et al., 2010a, 

2010b; Moreno et al., 2011; Guedes, 2012; Lourenço-de-Oliveira e Failloux, 2017) 

A importância epidemiológica das espécies estudadas aqui, bem como seus 

hábitos e demais generalidades estão descritos nos itens a seguir: 

1.2.1 Gênero Aedes 

O gênero Aedes pertence à tribo Aedini, que possui 1.257 espécies 

classificadas em 10 gêneros. Juntamente com os gêneros Psorophora e 

Haemagogus, são os únicos representantes dessa tribo no Brasil (Consoli e 

Lourenço de Oliveira, 1994; Harbach, 2018). Esse gênero possui o maior número 

de espécies da tribo, com 932 espécies (Wilkerson e Linton, 2015). Possui 78 

subgêneros e têm distribuição mundial, sendo encontrados desde os trópicos até o 

ártico, porém o gênero não está tão bem representado na Região Neotropical. A 

maioria dos subgêneros ocorre nas regiões orientais, oceânica e Australásica 

(Forattini 2002; Harbach, 2018); apenas os subgêneros Ochlerotatus, Stegomyia, 

Howardina e Protomacleaya são encontrados no Brasil. As espécies de Aedes de 

importância epidemiológica estão agrupadas nos subgêneros Stegomyia e 

Ochlerotatus (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994). 

No estudo foram analisadas três espécies de Aedes, pertencentes a dois 

subgêneros: Aedes (Ochlerotatus) crinifer, Aedes (Ochlerotatus) serratus e Aedes 

(Protomacleaya) terrens 

• Aedes (Ochlerotatus) crinifer (Theobald, 1903) 

Ae. crinifer é encontrado em países da América do Sul, exclusivamente 

(Gaffigan et al., 2001). Orlandin et al. (2017) afirmaram que a presença de Ae. 
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crinifer em ambientes fragmentados pode indicar os diferentes estágios de 

regeneração da área e modificações antropogênicas na área circundante. 

Anteriormente, Gomes et al. (2009) expuseram a necessidade da realização de 

mais estudos sobre os hábitos da espécie, devido ao seu amplo potencial em se 

desenvolver em ambiente antrópico, e dos Santos et al. (2014) citaram a escassez 

de estudos que investigam os hábitos de Ae. crinifer. 

Essa espécie realiza repastos em aves, primatas não humanos e outros 

mamíferos, além de realizar repasto em humanos (Gomes et al., 2010; de Carvalho 

et al., 2014). Não foram encontrados registros de encontros dessa espécie infectada 

com arbovírus ou que comprovassem sua competência na transmissão de 

patógenos. 

● Aedes (Ochlerotatus) serratus (Theobald, 1903) 

Ae. serratus é heterogêneo quanto ao aspecto do adulto, podendo ser um 

complexo de espécies, compondo o grupo Serratus; essa espécie se assemelha 

morfologicamente com Ae. nubilus. É possível diferenciar as duas espécies através 

de uma faixa clara longitudinal no escudo dos indivíduos de ambos os sexos, 

entretanto, as fêmeas do grupo Serratus podem ou não possuir tal faixa, o que 

causa confusão na identificação das fêmeas de Ae. serratus e Ae. nubilus. É eclético 

quanto ao hospedeiro, realizando repasto em aves, humanos e outros mamíferos; 

tem pico de atividade ao pôr-do-sol e é encontrado nas matas secundárias ao 

domicílio ou no peridomicílio (Lane, 1992; Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; de 

Carvalho et al., 2014). Sua distribuição vai desde a América Central até América do 

Sul (Gaffigan et al. 2001). Exemplares de Ae. serratus já foram encontrados 

infectados com vírus de encefalites, vírus da Febre Amarela, Oropouche e entre 

outros (Vasconcelos et al., 1998a; Figueiredo, 2007; Segura e Castro, 2007; Mourão 

et al., 2009; Cardoso et al., 2010a, 2010b; Laporta et al., 2012). 

● Aedes (Protomacleaya) terrens (Walker, 1856) 

Ae. terrens é encontrado em ambientes de mata e peridomicílio e realizam 

repasto tanto em primatas não humanos – ao nível da copa das árvores - quanto 

em humanos – ao nível do solo; sua distribuição vai do Panamá até América do Sul 
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(Calado e Silva, 2001; Gaffigan et al., 2001; Forattini, 2002). Demonstrou 

competência para a transmissão das duas linhagens do vírus Chikungunya que 

circulam pelas Américas (Lourenço-de-Oliveira e Failloux, 2017).  

1.2.2 Gênero Coquillettidia 

O gênero Coquillettidia, juntamente com Mansonia, faz parte da tribo 

Mansoniini, e engloba aproximadamente 58 espécies, agrupadas em três 

subgêneros, dos quais apenas Rhynchotaenia ocorre no Brasil. (Consoli e Lourenço 

de Oliveira, 1994; Gaffigan et al., 2001; Harbach, 2018). Pouco se sabe sobre a 

participação de Coquillettidia (Rhynchotaenia) na transmissão de patógenos, exceto 

por Coquillettidia venezuelensis, que é vetor comprovado de certos arbovírus 

(Harbach, 2018). Apenas a espécie Cq. albifera foi incluída neste estudo. 

● Coquillettidia (Rhynchotaenia) albifera (Prado, 1931) 

Cq. albifera tem distribuição geográfica mais restrita, sendo encontrada 

apenas no Brasil (São Paulo e Rio de Janeiro) e na Argentina. As fêmeas dessa 

espécie são similares as de Cq. chrysonotum e a separação dessas espécies é feita 

pela genitália do macho (Gil-santana e Zeraik, 2002; Alencar et al., 2019). Realiza 

repasto sanguíneo em humanos e outros mamíferos (Evangelista, 2018). Poucos 

estudos foram feitos acerca dessa espécie, portanto não foram encontrados 

registros de infecção natural da espécie ou estudos que descrevam sua capacidade 

ou competência. 

1.2.3 Gênero Culex 

O gênero Culex pertence a tribo Culicini e é um grande e importante gênero 

de culicídeos. Está distribuído mundialmente e possui aproximadamente 729 

espécies, agrupadas em 26 subgêneros, 13 destes encontrados nas Américas, 

sendo o subgênero Culex mais diverso entre eles, seguido do subgênero 

Melanoconion, tendo 200 e 160 espécies descritas, respectivamente; estes 

subgêneros possuem diversas espécies envolvidas na transmissão de patógenos e 

do ponto de vista epidemiológico as atenções são voltadas a eles (Forattini, 2002; 

Harbach ,2018). O subgênero Melanoconion é neotropical, com algumas espécies 
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neárticas (Forattini 2002). Apenas representantes deste subgênero foram incluídas 

no presente trabalho. 

As espécies desses subgêneros são encontradas desde a América do Norte 

até América do Sul (Harbach, 2018). Alguns arbovírus causadores de doenças 

febris e de encefalites foram isolados de espécimes de Culex (Melanoconion) 

(Iversson, 1994), porém o isolamento é comumente associado ao nome genérico 

do subgênero (Culex (Melanoconion) sp.), visto que a identificação de espécies 

deste subgênero é laboriosa; é subdividido em duas seções: Seção Spissipes, 

possivelmente com maior importância epidemiológica, e seção Melanoconion, esta 

última apresentando maior dificuldade de identificação (Consoli e Lourenço de 

Oliveira, 1994; Forattini, 2002; Harbach, 2018). É notável tendência a domiciliação 

vista em algumas espécies deste subgênero (Forattini et al., 1991) 

No presente trabalho, três espécies de Culex (Melanoconion) foram 

analisadas: Cx. pereyrai, Cx. ribeirensis e Cx. vaxus. 

● Culex (Melanoconion) pereyrai (Duret, 1967) 

Cx. pereyrai tem distribuição restrita à América do sul, sendo encontrado no 

Brasil e no Paraguai (Torres-Gutierrez e Sallum, 2015). Não há dados disponíveis 

sobre a importância médica Cx. pereyrai e pouco se sabe sobre seus habitats 

(Sallum e Forattini, 1996; Sallum et al., 2001); pouco se sabe, também, sobre os 

hábitos de Cx. pereyrai. Esta espécie pertence a seção Spissipes de Melanoconion 

(Sallum e Forattini, 1996).  

● Culex (Melanoconion) ribeirensis (Forattini e Sallum, 1985) 

Cx. ribeirensis é encontrado no Sul e Sudeste do Brasil, exclusivamente; 

existem registros antigos desta espécie sob a designação de Culex epanastasis e 

Culex crybda (Forattini e Sallum 1985; Santos-Neto e Lozovei, 2008).  É eclético 

quanto ao repasto sanguíneo, porém demonstrou predileção por mamíferos e certo 

grau de antropofilia (Forattini et al., 1987). Esta espécie é encontrada no 

peridomicílio e apresenta capacidade de domiciliação (Forattini et al., 1991).  
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Acredita-se que Cx. ribeirensis esteve envolvido na transmissão do vírus da 

encefalite equina do Leste (EEE) na região sul do Estado de São Paulo, sob a 

designação de Culex epanastasis. Esta espécie pertence a seção Spissipes de 

Melanoconion (Sallum e Forattini, 1996).  

● Culex (Melanoconion) vaxus (Dyar, 1920) 

Cx. vaxus tem distribuição geográfica restrita a América do Sul, entretanto, 

anteriormente era erroneamente identificado como Cx. educator e Cx. theobaldi, 

fato que pode dificultar o estabelecimento da distribuição correta da espécie 

(Forattini e Sallum, 1993; Gaffigan et al, 2001; Torres-Gutierrez e Sallum, 2015). 

Essa espécie geralmente realiza repasto sanguíneo em mamíferos (Evangelista, 

2018). 

Em estudo recente feito por Barrio-Nuevo (2019) foi isolado o vírus Dengue 

sorotipo 2 (DENV-2) em um pool de mosquitos Cx. vaxus coletado em Parelheiros, 

porém a capacidade dessa espécie em participar da transmissão deste agente 

etiológico permanece desconhecida (Barrio-Nuevo, 2019). Essa espécie pertence a 

seção Melanoconion do subgênero Melanoconion. Existem poucos estudos com de 

Cx. vaxus, portanto pouco se sabe sobre a participação desta espécie na 

transmissão de possíveis agentes patológicos. 

1.2.4 Gênero Limatus 

O gênero Limatus pertence a tribo Sabethini e compreende apenas nove 

espécies; representantes desse gênero são encontrados na América Central, leste 

da América do Sul e Índias Ocidentais (Harbach, 2018). Existe dificuldade em 

separar as fêmeas de sabetíneos, fato observado também no gênero Limatus, 

portanto, permanece obscuro o grau de participação dessas espécies na 

transmissão de patógenos; as fêmeas de Limatus são hematófagas diurnas, porém 

não são tão agressivas ao homem; sua a competência vetorial tem se revelado a 

partir de isolamento de vírus em espécies do gênero em condições naturais 

(Forattini 2002). 
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● Limatus durhamii (Theobald, 1901) 

A espécie apresenta características de hábito silvestre, sendo comumente 

encontrado em chácaras e ambientes periurbanos e há registros desta espécie 

criando-se em criadouros artificiais; apresenta, também potencial para a 

domiciliação, devido a sua elasticidade em relação aos locais que se cria 

(criadouros naturais ou artificiais, quando estes se localizam próximo ao seu habitat) 

(Lopes et al., 1993; Guimarães et al., 2000; Calado e Silva, 2001). 

Espécimes de Li. durhamii coletados em Parelheiros foram encontrados 

naturalmente infectados com vírus Zika e a espécie também foi encontrada 

infectadada por outros arbovírus que não estão relacionado a grandes epidemias, 

como os vírus Guama, Maguari e Tucunduba (Turell et al., 2005; Segura e Castro, 

2007; Barrio-Nuevo ,2019).  

1.2.5 Gênero Mansonia 

O gênero Mansonia pertence a tribo Mansoniini, tribo que engloba dois 

gêneros (Mansonia e Coquillettidia) e possui cerca de 27 espécies (Harbach, 2018). 

Além de terem potencial epidemiológico, as espécies de Mansonia são fatores de 

incômodo, uma vez que apresentam hematofagismo voraz; têm hábitos 

predominantemente noturnos, com picos nos crepúsculos, tanto vespertino quanto 

matutino (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002). Representantes da 

tribo são encontradas essencialmente nas regiões neotropicais - Américas centrais 

e do Sul - e na região neártica (Forattini, 2002). Seguramente 9 espécies de 

Mansonia ocorrem no Brasil, das quais Ma. titillans é a mais comum (Consoli e 

Lourenço de Oliveira, 1994). 

Nesse estudo duas espécies de Mansonia foram utilizadas: Mansonia 

(Mansonia) indubitans e Mansonia (Mansonia) titillans 

● Mansonia (Mansonia) indubitans (Dyar e Shannon, 1925) 

Ma. indubitans é amplamente encontrada nas Américas do Sul e Central 

(Gaffigan et al., 2001). A espécie se mostrou competente em estudos realizados em 

laboratório para quatro cepas de encefalite equina venezuelana (Turell et al., 2000). 
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Tem hábitos semelhantes àqueles descritos nas generalidades do gênero e, devido 

a lacuna presente nos estudos sobre essa espécie, pouco se sabe sobre sua 

participação no ciclo de transmissão de possíveis patógenos. 

● Mansonia (Mansonia) titillans (Walker, 1848) 

Ma. titillans distribui-se amplamente do sul dos E.U.A. ao sul da América do 

Sul; é incriminada como possível vetor do vírus da encefalite equina venezuelana 

(EEV), tendo sido experimentalmente infectada por uma cepa do vírus em estudo 

feito por Turell (1999) e de arbovírus de doenças febris, além de ter sido encontrada 

infectada com o vírus do Oeste do Nilo (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Turell 

1999; Unlu et al., 2010). Essa espécie realiza repasto em humanos, outros 

mamíferos, aves e répteis (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Méndez et al., 

2001; Lorosa et al. 2010; Unlu et al., 2010). 

Devido aos seus hábitos alimentares oportunistas, incluindo repastos 

sanguíneos em pássaros e outros animais, Ma. titillans pode desempenhar um 

papel potencial na transmissão de EEV e outros arbovírus tendo aves como 

hospedeiros reservatórios (Lorosa et al., 2010). 

1.2.6 Gênero Psorophora 

Os representantes do gênero Psorophora restringem-se às Américas; tem 

hábitos predominantemente diurnos e realizam repasto no homem e em outros 

mamíferos (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002). São pertencentes 

a tribo Aedini e se assemelham aos mosquitos do gênero Aedes; atualmente se 

encontra dividido em três subgêneros, Psorophora, Janthinisoma e Grabhamia 

(Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002; Harbach, 2018). 

No presente estudo, apenas um representante do subgênero Janthinisoma 

foi incluído, a espécie Psorophora ferox. 

● Psorophora (Janthinosoma) ferox (Humboldt, 1819) 

Ps. ferox é amplamente encontrada na região das américas; tem atividade 

tipicamente diurna e realiza repasto indiscriminadamente no homem e em outros 
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animais (Gaffigan, et al. 2001; Forattini, 2002; Harbach, 2018). Ps. ferox tem sido 

encontrada naturalmente infectada com arbovírus causadores de encefalites, como 

EEV, no norte da América do Sul, incluindo a Amazônia brasileira, Encefalite de 

Saint Louis, em Trinidad, e Rocio no litoral de São Paulo, além dos vírus Ilhéus e 

Mayaro.  

Por fim, em estudo conduzido por Moreno et al. demonstrou isolamento do 

vírus da febre amarela de um pool de Ps. ferox coletado em Ribeirão Preto e, em 

outro estudo conduzido por Bernard et al. (2001), o vírus do Nilo ocidental (ou West 

Nile Virus – WNV) foi isolado em amostra desta espécie (De Lopes et al., 1981; 

Mitchell et al., 1986; Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Bernard et al., 2001; 

Moreno et al., 2011).  

1.2.7 Gênero Runchomyia 

O gênero Runchomyia pertence a tribo Sabethini, que é composta por 

quatorze gêneros e são encontrados em sua maioria nas regiões neotropicais 

(Forattini, 2002; Harbach, 2018). Na região das Américas são encontrados sete 

gêneros desta tribo; alguns gêneros são encontrados apenas no Brasil sendo 

Limatus, Sabethes e Trichoprosopon alguns exemplos, bem como o gênero em 

questão, Runchomyia (Guedes, 2012; Harbach, 2018) 

O gênero Runchomyia compreende oito espécies e dois subgêneros 

(Harbach, 2018). Apenas uma espécie do subgênero Runchomyia foi contemplada 

no presente trabalho. 

● Runchomyia (Runchomyia) reversa (Lane e Cerqueira, 1942) 

Ru. reversa é encontrada exclusivamente em países da América do Sul 

(Gaffigan et al., 2001). Devido à escassez de estudos com essa espécie, pouco se 

sabe sobre seus hábitos. Ru. reversa é essencialmente encontrada em ambientes 

silvestres, assim como os demais sabetíneos, e a presença desta espécie em 

ambientes modificados ocorre por acaso ou devido à busca de repasto sanguíneo 

(Guimarães et al., 2000). Não foram encontrados registros que descrevem a 

competência ou capacidade vetoriais dessa espécie. 
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1.2.8 Gênero Wyeomyia 

Os Wyeomyia pertencem a tribo Sabethini e são considerados mosquitos 

silvestres, diurnos; são ecléticos quanto aos hospedeiros e podem atacar o homem 

quando estão em elevado número (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994). É 

essencialmente neotropical, mas sua distribuição vai do Caribe até a América do 

Norte (Forattini, 2002; Harbach, 2018). Existem isolamentos de vírus de espécies 

de Wyeomyia, mas pouco se sabe sobre sua real importância epidemiológica; por 

vezes, isolamentos virais são associados ao nome genérico do Gênero (Wyeomyia 

sp.), o que dificulta o estabelecimento real do possível ciclo de transmissão de 

patógenos, por exemplo (Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002; 

Auguste et al., 2010). 

Compreende dezessete subgêneros, dos quais três estão incluídos nesse 

estudo - Prosopolepis, Myiamia e Phonyiomia - além de um representante cujo 

subgênero permanece incerto (Harbach, 2018) 

● Wyeomyia (Prosopolepis) confusa (Lutz, 1905) 

Wy. confusa é a única espécie validada do subgênero Prosopolepis, sendo 

encontrada exclusivamente no Brasil, em regiões de Mata Atlântica (Lourenço-de-

Oliveira et al., 1999; Harbach, 2018). Espécimes de Wy. confusa coletados em 

Parelheiros foram encontrados naturalmente infectados com o Vírus Zika, porém 

não se sabe o real papel da espécie na transmissão de tal agente etiológico (Barrio-

Nuevo, 2019) 

● Wyeomyia (Phoniomyia) edwardsi (Lane e Cerqueira, 1942); Wyeomyia 

(Miamyia) oblita (Lutz, 1904); Wyeomyia serratoria (Dyar e Nuñez Tovar, 1927).  

Os hábitos dos demais representantes de Wyeomyia contidos nesse estudo 

são aqueles descritos anteriormente nas generalidades do gênero 

Wy (Myiamia) oblita e Wy serratoria são encontradas exclusivamente na 

América do Sul (Gaffigan et al., 2001; Harbach, 2018) e Wy. (Phoniomyia) edwardsi 

é encontrada exclusivamente no Brasil (Gaffigan et al., 2001). A diagnose dessas 

espécies é feita, principalmente, por caracteres morfológicos do adulto, da larva e, 
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em alguns casos (Wy. oblita), da pupa, além de caracteres da genitália masculina 

(Harbach, 2018). 

Devido à falta de estudos com espécies de Wyeomyia, pouco se sabe sobre 

estes. Trata-se de um grupo que carece de estudos taxonômicos que tenham como 

objetivo diferenciar as numerosas espécies nele contida (Forattini, 2002). 

1.3  Importância da correta identificação dos mosquitos 

A identificação correta de mosquitos é fundamental para a vigilância e 

controle de vetores e colabora para estabelecer padrões de transmissão de 

patógenos, já que a abundância e a infecção de diferentes vetores frequentemente 

indicam diferentes níveis de risco de transmissão (Farajollahi et al., 2011). 

Comumente utiliza-se da morfologia externa do indivíduo para realizar sua 

identificação por meio de chaves taxonômicas, porém esse método se torna inviável 

quando o espécime está, por algum motivo, danificado (Forattini, 2002; Wilke, et al. 

2016).  

Pode ser de extrema dificuldade quando se trata de espécies muito 

semelhantes ou membros de complexos de espécies crípticas, como, por exemplo, 

os complexos Culex pipiens e Anopheles gambiae, a genitália masculina é utilizada 

como forma de diferenciação, tornando a identificação correta das fêmeas complexa 

(White, 1974; Petrarca et al., 1998; Fonseca et al., 2004; Calado e Navarro-Silva, 

2005; Farajollahi et al., 2011; Laurito et al., 2013; Börstler et al., 2014; Lorenz et al., 

2017a  

Métodos genéticos são, também, empregados para a identificação de 

espécimes com grande êxito, inclusive em casos em que a identificação morfológica 

é comprometida e já foi usada com sucesso em diversos estudos, como na 

diferenciação de fêmeas de Anopheles (Kerteszia), na identificação de 

representantes da subfamília Culicinae, com larvas e mosquitos do gênero Aedes e 

para diferenciar mosquitos do gênero Culex (Toma et al., 2000; Calado e Navarro-

Silva, 2005; Beebe et al., 2007; Engdahl et al., 2014). Porém marcadores 

moleculares possuem custos relativamente elevados quando comparado a outras 

técnicas e requerem infraestrutura específica (Dujardin, 2008).  
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Morfometria é apresentada como sendo tradicional – fazendo uso de 

métricas limitadas – ou geométrica – que enfatiza métodos que capturam a 

geometria das estruturas morfológicas de interesse e preservam essa informação 

ao longo das análises. A distinção é devido ao tipo de dado métrico utilizado para a 

análise. A morfometria tradicional apresentava problemas nas análises, 

principalmente no que concerne a forma do objeto a ser estudado. Devido a essas 

dificuldades, foram pesquisados métodos alternativos para quantificar e analisar a 

forma (Adams et al., 2004; Dujardin, 2008). 

As técnicas morfométricas medem tamanho, forma e a relação entre esses, 

chamada de alometria. Em termos práticos, tamanho e forma se referem a uma 

parte mensurável do organismo em estudo. Para acessar tais informações, marcos 

anatômicos – ou landmarks (LM) – são dispostos em uma parte mensurável do 

corpo, porém não descrevem perfeitamente a forma. Entretanto, desde que haja 

homologia operacional (semelhança entre as características) entre marcos 

anatômicos individuais, apenas uma captura parcial de forma é necessária para 

permitir comparações válidas entre espécies (Cracraft, 1967; Dujardin et al., 2010). 

A dificuldade em identificar membros da família Culicidae é amplamente 

discutida na literatura. Por compartilharem caracteres com outras espécies ou pela 

falta de características constantes e diferenciais no sexo feminino, a identificação 

exata de algumas espécies é possivel apenas pela análise da genitália do macho 

(Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994; Forattini, 2002). Com isso, ferramentas que 

buscam elucidar problemáticas como esta se tornam importantes no processo de 

identificação de espécies. 

1.4  Morfometria Geométrica Alar 

A morfometria geométrica se concentra na variação fenotípica da estrutura 

estudada, sua parametrização e sua relação com fatores extrínsecos (Dujardin, 

2008).  

Essa técnica é extensamente utilizada na identificação de insetos, obtendo 

resultados positivos em estudos com triatomíneos, distinguindo corretamente 

representantes do subcomplexo Sordida, para diferenciar espécies-irmãs de 
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Triatoma e Rhodnius (Gurgel-Gonçalves et al., 2011; Márquez et al., 2011; Nattero 

et al., 2017; Falcone et al., 2020). Também foi aplicada em estudos com 

flebotomíneos, distinguindo corretamente alguns representantes do gênero 

Lutzomyia e, posteriormente, do subgênero Lutzomyia, bem como em estudos com 

moscas de importância forense, para citar alguns exemplos (Giordani et al., 2017; 

Sontigun et al., 2017). 

A técnica já foi empregada em estudos com diversas espécies da família 

Culicidae e mostrou-se confiável para seu uso na identificação correta de espécies 

nas quais a identificação por chaves taxonômicas é comprometida a semelhança 

entre as espécies, como é o caso de fêmeas de Culex nigripalpus e Cx. 

quinquefasciatus – cuja identificação morfológica dessas espécies é comprometida 

quando os espécimes estão danificados e há perda de caracteres usados na 

diferenciação das duas espécies – em complexo de espécies nos quais a 

identificação é feita por meio a genitália do macho, como no complexo Cx. pipiens 

e em espécies que vivem em simpatria, como Anopheles cruzii, An. homunculus e 

An. bellator (Calle L et al., 2002; Farajollahi et al., 2011; Vidal et al., 2011; Lorenz et 

al., 2012; Wilke et al., 2016). 

Em insetos, as asas são normalmente utilizadas nesta análise, pois são 

quase estruturas bidimensionais, diminuindo, assim, erros de digitalização 

(Dujardin, 2008). Contudo, outras estruturas, como a cabeça do espécime, já foram 

estudadas para aplicação da técnica, em flebotomíneos e triatomíneos. (Gurgel-

Gonçalves et al., 2011; Nattero et al., 2017; Godoy et al., 2018).  

Entretanto as asas ainda são as estruturas mais indicadas para a realização 

da técnica para o estudo com culicídeos, exatamente devido à sua forma 

bidimensional e porque contém veias que abrangem marcos anatômicos naturais 

ideais para definir os marcos anatômicos. A maioria das veias apresenta pontos de 

referência reconhecidos e são homólogos, de modo que podem ser encontrados em 

todos os representantes da família Culicidae (Lorenz et al., 2017a).  

Segundo Lorenz et al. (2017a) as formas dos organismos podem apresentar 

semelhanças ou diferenças dependendo do sexo, localização geográfica, 

relacionamento filogenético, relações ecológicas e tipos de tratamentos sofridos, 
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permitindo identificar variações morfológicas e explorar suas causas dentro e entre 

populações. Em mosquitos, pode ser aplicada para estudos com variações 

intraespecíficas, variações interespecíficas, detecção de parasitas, dimorfismo 

sexual, plasticidade e desvio e para separação de cepas de laboratório. 

Neste âmbito, a morfometria geométrica já foi utilizada para acessar a 

estrutura populacional de Culex nigripalpus (de Carvalho et al., 2017) e para acessar 

a influência da urbanização em Aedes aegypti e Anopheles cruzii (Wilk-da-Silva et 

al., 2018; Multini et al., 2019), para citar alguns exemplos da aplicação da 

ferramenta, além de seu uso em variação interespecífica e identificação de 

espécies. 

Morfometria geométrica alar (MGA), como é chamada, é uma ferramenta 

vantajosa, de baixo custo, rápida e corretamente empregada na identificação de 

mosquitos (Vidal et al., 2011). Contanto que a asa esteja preservada, é possível 

identificar espécimes rapidamente e com equipamentos de baixo custo, sobretudo 

quando comparada com técnicas genéticas, podendo ser realizada em campo 

(Wilke et al., 2016). 

A importância epidemiológica de Culicidae é conhecida e descrita em 

diversos estudos. A correta identificação das espécies desta família se faz 

importante, já que auxilia a estabelecer padrões de transmissão de patógenos, 

relacionando-os com a abundância de vetores, infectividade e competência vetorial. 

Espécies que formam um complexo, mesmo sendo similares morfologicamente, 

podem desempenhar papéis diferentes na transmissão de patógenos, fazendo com 

que a identificação correta se faça crucial para estabelecer os padrões 

epidemiológicos da doença. 

Diversas espécies contidas no presente estudo são negligenciadas, ou seja, 

receberam pouca importância quando comparadas com outras espécies de 

culicídeos e carecem de pesquisas e outras tem seu papel epidemiológico já 

descrito, como visto em Psorophora ferox. Há, ainda, espécies cuja identificação é 

laboriosa e, devido a isso, estudos que objetivam analisar ferramentas que 

assegurem a identificação correta destas se tornam importantes, já que colaboram 
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para o estabelecimento do padrão epidemiológico das doenças em que estas 

espécies podem ser incriminadas como vetores. 

2 OBJETIVOS 

Geral 

● Analisar o uso da MGA para identificar dezesseis espécies de mosquitos com 

importância epidemiológica negligenciada, pertencentes a oito gêneros. 

Específicos 

● Analisar e identificar os espécimes de dezesseis espécies de acordo com o 

gênero.  

● Analisar e identificar os espécimes de acordo com a espécie. 

● Validar uso de MGA para identificação de dezesseis espécies. 

● Analisar e identificar espécimes de Culex (Melanoconion) sp com MGA. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

3.2 Áreas de Estudo 

O presente estudo foi desenvolvido a partir de dados coletados em duas 

Unidades de Conservação do município de São Paulo, uma localizada no extremo 

norte da cidade, o Parque Estadual da Cantareira (PEC), e outra localizada ao sul 

do município no subdistrito de Parelheiros, a Área de Proteção Ambiental (APA) 

Capivari-Monos (Figura 1). As coletas dos espécimes foram realizadas através de 

dois projetos FAPESP (Projeto Biota – FAPESP nº 2014/50444-5 e Projeto regular 

FAPESP nº 2014/10919-4), com anuência do Sistema de Autorização e Informação 

em Biodiversidade (SISBIO: Número: 44740-3). 

 

Figura 1. Mapa do município de São Paulo com limites do Parque Estadual da Cantareira 
(contorno preto), Área de Proteção Ambiental Capivari-Monos (contorno laranja) e locais de 
coleta (retângulos vermelhos).  

3.2.1 Área de Proteção Ambiental Capivari-Monos – APA (Zona Sul)  

A Área de Proteção Ambiental Capivari-Monos está localizada na Zona Sul 

do município de São Paulo – subprefeitura de Parelheiros – e está a cerca de 60 

km do centro da cidade, abrangendo 1/6 de toda área do município.  
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Esta unidade integra duas Reservas da Biosfera, a da Mata Atlântica e a do 

Cinturão Verde da Cidade de São Paulo e se sobrepõe, em parte, ao Núcleo 

Curucutu do Parque Estadual da Serra do Mar e possui vegetação nativa 

remanescente da Mata Atlântica (São Paulo: Secretaria do Verde e do Meio 

Ambiente, 2011).  

De acordo com o plano de manejo da APA, são encontradas na unidade 

780 espécies vegetais e 364 espécies compondo a fauna da unidade de 

conservação (São Paulo: Secretaria do Verde e do Meio Ambiente, 2011). 

Esse ecossistema encontra-se ameaçado pela presença humana e 

expansão desordenada da cidade, através do desmatamento e da urbanização. 

Loteamentos clandestinos e moradias em zonas rurais são encontrados nessa área, 

que é considerada endêmica para malária (São Paulo: Secretaria do Verde e do 

Meio Ambiente, 2011; Duarte et al., 2013). 

3.2.2 Parque Estadual da Cantareira – PEC (Zona Norte)  

O Parque Estadual da Cantareira fica localizado na Zona Norte do município 

de São Paulo e abrange, também, os municípios de Caieiras, Mairiporã e 

Guarulhos, tendo o território de cerca de 7.916,52 hectares (São Paulo: Secretaria 

do Verde e do Meio Ambiente, 2009).  

O PEC Possui vegetação típica de Mata Atlântica e é estimado que 866 

espécies pertencem a fauna do PEC e 678 espécies à flora do local. É possível 

observar a “presença de recursos humanos, equipamentos e infraestrutura cuja 

origem está associada a processos de licenciamento de obras e empreendimentos 

em seu entorno ou em outras regiões do estado” (São Paulo: Secretaria do Verde 

e do Meio Ambiente, 2009).  

O fato de a PEC estar inserido na região metropolitana agrava a degradação 

da mata remanescente do local. “Nesse sentido, o entorno do parque está sob 

constante ameaça devido à aproximação de loteamentos aos seus limites e à 

especulação dos recursos naturais oferecidos pela área” (Montes, 2005). 

3.3  Métodos de coleta e identificação dos espécimes 

Para captura dos espécimes foram utilizadas três estratégias de coleta: 
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1. Armadilhas luminosas do tipo CDC com isca de CO2 (Sudia; 

Camberlain 1988) : as armadilhas do tipo CDC usaram isca de CO2 como 

atrativo em cada uma das unidades de conservação, sendo colocadas a 

nível da copa das árvores, acima de dez metros de altura (CDC copa) e 

outra a nível do solo, com aproximadamente um metro de altura (CDC solo). 

As armadilhas foram expostas por 18h para permitir a coleta de mosquitos 

de hábitos diurnos, crepusculares e noturnos. 

2. Armadilhas de Shannon (Shannon 1939): a armadilha de Shannon 

contou com dois coletores munidos de aspiradores entomológicos manuais 

(Natal; Marucci 1984) e a coleta teve início no crepúsculo vespertino 

(considerando que este é o horário de maior atividade hematofágica da 

maioria das espécies) e teve a duração de três horas.  

3. Aspirador entomológico (Nasci 1981): a aspiração foi realizada em 

cada um dos pontos de coleta, utilizando um aspirador entomológico, para 

coleta de espécimes que estariam em repouso na mata, com duração de 20 

minutos.  

As coletas foram feitas mensalmente em cada uma das unidades de 

conservação, conforme delimitado pelos projetos FAPESP supracitados, e as 

espécies foram escolhidas de acordo com o local de coleta e os habitats descritos 

na literatura para cada uma, a fim de examinar espécies em ambientes 

peridomésticos, de hábitos sabidamente silvestres (de Souza et al., 2020). Ao todo, 

trinta e uma coletas foram feitas para o presente estudo, sendo vinte e uma destas 

realizadas em 2015 e dez em 2016. 

A identificação morfológica dos espécimes coletados foi realizada no 

Laboratório de Entomologia em Saúde Pública da Faculdade de Saúde Pública da 

Universidade de São Paulo (LESP/FSP/USP), utilizando chaves taxonômicas 

específicas (Lane, 1953; Consoli e Lourenço de Oliveira, 1994).  

O tipo de armadilha utilizado e o local de coleta, bem como as demais 

informações pertinentes a coleta das espécies presentes no estudo estão descritos 

na Tabela 1. 
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Tabela 1. Mosquitos (Culicidae) adultos, obtidos por meio de coletas com armadilhas CDC, 
Shannon e aspirador elétrico, identificados na APA Capivari-Monos e PEC-Cantareira, no 
município de São Paulo, SP, em 2015 e 2016. 

 

 Ao todo foram coletados 390 espécimes de dezesseis espécies e oito 

gêneros. Desses, apenas seis espécimes machos foram incluídos no estudo, a fim 

de aumentar a suficiência amostral de três espécies, conforme descrito a seguir: 

Coquillettidia albifera (2 machos), Culex pereyrai (3 machos) e Mansonia indubitans 

(1 macho). 

3.4 Culex (Melanoconion) sp. 

Foram incluídos no presente estudo 42 espécimes de mosquitos Culex do 

subgênero Melanoconion, que não foram possíveis de identificar a nível de 

Espécie   Local de coleta  Ano de 
coleta  

Armadilha 

    CDC 
copa 

CDC 
Solo 

Shannon Aspiração 

Aedes 
crinifer 

30 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X   X X 

Aedes 
serratus 

30 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X X X X 

Aedes 
terrens 

30 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X   X X 

Coquillettidia 
albifera 

21 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X X X   

Culex 
pereyrai 

11 PEC-Cantareira 2015   X X X 

Culex 
ribeirensis 

30 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X X X   

Culex vaxus 22 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X   X   

Limatus 
durhamii 

26 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X X X X 

Mansonia 
indubitans 

30 APA Capivari-Monos 2015/2016 X X X X 

Mansonia 
titillans 

10 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015     X   

Psorophora 
ferox 

30 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016 X X X X 

Runchomyia 
reversa 

30 APA Capivari-Monos 2015/2016 X   X   

Wyeomyia 
confusa 

30 PEC-Cantareira 2015/2016 X X X X 

Wyeomyia 
edwarsi 

21 APA Capivari-Monos 2015 X   X X 

Wyeomyia 
oblita 

20 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016  X  X     

Wyeomyia 
serratoria 

19 APA Capivari-Monos; 
PEC-Cantareira 

2015/2016  X  X     
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espécies, com objetivo de compará-los com as demais espécies de Melanoconion, 

e testar a técnica de MGA para a identificação desses espécimes a nível de espécie. 

Estes espécimes foram coletados no Parque Zoológico de São Paulo e foram 

cedidos pela Prof. Drª Karin Kirchgatter. Os espécimes foram coletados por meio de 

armadilhas do tipo CDC com isca de CO2 instaladas em troncos de árvores em 

quatro locais de coleta; as coletas tiveram início no período crepuscular vespertino 

e ficaram em funcionamento por 12 horas, conforme descrito por Chagas (2016).  

3.5 Morfometria geométrica alar 

Trezentos e noventa espécimes de dezesseis diferentes espécies foram 

previamente identificados como o uso de chaves taxonômicas (Forattini 2002), 

tiveram as asas direitas destacadas do tórax dos indivíduos e montadas entre 

lâmina e lamínula, com bálsamo de Canadá.  

A captura das imagens das asas foi feita com auxílio de uma câmera Leica 

DFC320, acoplada a um esteromicroscópio, com o aumento de 40X e as imagens 

foram armazenadas em banco de dados. 

Com auxílio do software tpsDig (Rohlf, 2015), 18 marcos anatômicos foram 

marcados em cada imagem (Figura 2) e as análises pertinentes aos dados foram 

feitas nos programas MorphoJ (Klingenberg, 2011) e Past (Hammer et al., 2001). 

As asas dos demais quarenta e dois espécimes de Cx. (Mel.) sp. haviam 

sido removidas anteriormente do tórax dos indivíduos e estavam armazenadas em 

álcool 70% até o momento da montagem sob lâmina e lamínula. O mesmo 

procedimento de montagem, marcação e posterior análise foi realizado com essas 

amostras. 
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Figura 2. Asa de culicídeo (Wy. edwardsi) com os 18 marcos anatômicos indicados 

 

3.6 Análise dos dados 

Para o presente trabalho, a alometria (influência do tamanho na forma) foi 

acessada através de regressão multivariada das coordenadas de Procrustes contra 

o tamanho do centróide usando um teste de permutação com 10000 randomizações 

(Wilke et al., 2016).  Posteriormente sucederam-se as análises de variáveis 

canônicas (Canonical variate analysis - CVA) e a construção de uma árvore 

Neighbor-joining (NJ).  

Análise discriminante foi realizada para acessar o grau de diferença entre as 

asas das espécies em um gráfico produzido pela análise de variáveis canônicas e 

um teste de reclassificação validado cruzado foi realizado posteriormente. 

● Análise de variáveis canônicas (CVA) 

Fornece uma descrição das diferenças entre grupos, especificados a priori, 

demonstrando o índice de variação de cada grupo em um conjunto de dados 

multivariados. O objetivo da análise é verificar a relação da grandeza de diferença 

entre os grupos e dentro destes (Ravindra e Dayanand N., 2000; Silveira, 2011). A 

análise foi feita pelo programa MorphoJ 1.06 (Klingenberg, 2011), utilizando os 

trezentos e noventa indivíduos presentes a priori no estudo, separados por 
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espécies, gêneros e, por fim, os indivíduos foram analisados individualmente dentro 

de cada gênero.  

Posteriormente a mesma análise foi realizada com os trezentos e noventa 

espécimes existentes a priori no estudo, juntamente com os quarenta e dois 

espécimes de Culex (Mel) sp. que foram inseridos no estudo posteriormente. 

As distâncias de Mahalanobis utilizadas nas demais análises foram 

calculadas por meio da CVA. 

● Árvore Neighbor-Joining (NJ) 

A NJ foi feita para acessar os padrões de segregação entre as espécies 

(Wilke et al., 2016). Para a realização desta análise, 30 asas da espécie Anopheles 

cruzii foram utilizadas como outgroup. Estes espécimes foram coletados na cidade 

de São Paulo, na APA Capivari-Monos, em meio urbano 

A análise foi feita primeiramente com os trezentos e noventa espécimes que 

estavam inclusos a priori no estudo e, posteriormente, foi feita uma segunda análise 

incluindo os quarenta e dois espécimes de Cx. (Mel.) sp.  Os mesmos 30 espécimes 

de An. cruzii foram utilizados como outgroup na construção da segunda árvore NJ. 

Para a análise foram utilizadas as distâncias de Mahalanobis, calculadas 

pelo programa MorphoJ, na CVA, e a árvore foi construída no programa Past 3.20 

(Hammer et al., 2001).  

● Teste de reclassificação validado cruzado 

O teste de reclassificação cruzado foi realizado para acessar o grau de 

confiabilidade das análises. Para tal, foram feitas comparações par-a-par para cada 

indivíduo; as análises foram feitas a nível de gênero e espécies, respectivamente. 

Posteriormente a análise foi repetida separadamente para os espécimes de Cx. 

(Mel.) sp., sendo feitas comparações entre as demais espécies e, em seguida, entre 

as espécies de Melanoconion incluídas no estudo, separadamente. 
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4 RESULTADOS     

Parte dos resultados apresentados a seguir foi publicada na revista ACTA 

TROPICA, no artigo intitulado “Wing geometric morphometrics for identification of 

mosquito species (Diptera: Culicidae) of neglected epidemiological importance” (de 

Souza et al. 2020 – Apêndice B).  

A influência alométrica do tamanho na variação da forma da asa foi de 4.26% 

(P<0.0001) e, embora tenha sido pequena, não foi removida das análises, pois 

consideramos essa influência informativa e parte do processo de identificação 

(Dujardin, 2008; Wilke et al., 2016).  

Os resultados da Análise de Variável Canônica (CVA) dos oito gêneros 

resultou em clusters distintos para Culex, Limatus e Psorophora no morfoespaço e 

sobreposição parcial foi encontrada entre os gêneros Aedes, Coquillettidia e 

Mansonia, e Runchomyia e Wyeomyia (Figura 3).  

 

 

Figura 3. Morfoespaço produzido pela CVA dos oito gêneros de mosquito do estudo   
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Já na CVA para a variação na forma das asas das dezesseis espécies houve 

certo grau de sobreposição entre algumas espécies, pertencentes ao mesmo 

gênero e similares entre si. A análise gerou clusters distintos para as espécies 

Limatus durhamii e Psorophora ferox. (Figura 4). 

 

Figura 4. Morfoespaço produzido pela CVA das dezesseis espécies de mosquitos do 
estudo   

 

Uma CVA foi feita individualmente para cada gênero, quando possível,  

resultando na identificação bem-sucedida de subgêneros (quando presentes) e 

espécies. O gênero Aedes foi corretamente agrupado em três clusters, identificando 

corretamente os subgêneros, Ochlerotatus e Protomacleya, assim como as três 

espécies. Um pequeno grau de sobreposição entre Ae. serratus e Ae. crinifer foi 

observado, entretanto esse resultado era esperado, pois ambos pertencem ao 

subgênero Ochlerotatus (Figura 5).  

O gênero Wyeomyia foi separado em três clusters principais, um 

compreendendo Wy. confusa, o segundo Wy. edwardsi e o terceiro contendo as 
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espécies Wy. oblita e Wy. serratoria (cujo subgênero permanece incerto) com 

pequeno grau de sobreposição (Gaffigan et al., 2001). Além disso, os três 

subgêneros, Prosopolepis, Phoniomyia e Myamyia, foram identificados 

corretamente. (Figura 6).  

O gênero Culex foi agrupado em três clusters bem distintos, separando 

corretamente as três espécies desse gênero usadas nesse estudo, Cx. ribeirensis, 

Cx. pereyrai e Cx. vaxus (Figura 7).  

 

Figura 5. Morfoespaço produzido pela CVA do gênero Aedes. 
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Figura 6. Morfoespaço produzido pela CVA do gênero Wyeomyia. 

 

 

Figura 7. Morfoespaço produzido pela CVA do gênero Culex. 
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A fim de comparação, uma CVA foi feita também para os representantes da 

tribo Mansoniini contidas no estudo: as espécies Cq. albifera, Ma. indubitans e Ma. 

titillans. Uma pequena sobreposição foi observada entre Ma. indubitans e Ma. 

titillans, espécies que são conhecidamente similares entre si (Figura 8). 

 

 

Figura 8. Morfoespaço produzida pela CVA da tribo Mansoniini. 
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A CVA foi repetida para realizar análises específicas com os espécimes de 

Culex (Mel.) sp coletados no Parque Zoológico, inseridos no trabalho 

posteriormente. Na CVA de gêneros feita com esses espécimes, foi possível 

observar, além da sobreposição com o gênero Culex, sobreposição desses 

espécimes com o gênero Aedes (Figura 9).  

 

Figura 9. Morfoespaço produzido pela CVA de gêneros e de Culex (Mel.) sp. 

 

Na CVA de espécies também houve sobreposição, dessa vez com as 

espécies Aedes terrens, Mansonia indubitans e Coquillettidia albifera, além de 

sobreposição com as demais espécies de Culex (Melanoconion) inseridos no 

trabalho (Figura 10). 
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Figura 10. Morfoespaço produzido pela CVA das dezesseis espécies do estudo 
Culex (Mel.) sp. 

 

Uma última CVA foi feita apenas com os exemplares de Culex 

(Melanoconion) do estudo: Cx. pereyrai, Cx. ribeirensis, Cx. vaxus e Cx. (Mel.) sp. 

No morfo-espaço formado pelas quatro espécies do subgênero, houve apenas uma 

sobreposição entre Cx. pereyrai e Cx. vaxus. A espécie de Culex (Melanoconion) 

sp coletada no Zoológico não fez sobreposição com nenhuma outra espécie (Figura 

11). 
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Figura 11.  Morfoespaço produzido pela CVA do subgênero Melanoconion. 

 

A árvore NJ corrobora com os resultados vistos na CVA, agrupando 

corretamente as espécies de acordo com o gênero e subgênero (Figura 12). Limatus 

durhamii foi a espécie mais distinta de acordo com essa análise. Todas as espécies 

do gênero Culex foram agrupadas juntas, com maior nível de similaridade sendo 

observado entre as espécies Cx. ribeirensis e Cx. vaxus. O mesmo padrão foi 

observado no gênero Aedes, no qual todas as três espécies presentes no estudo 

foram agrupadas juntas, com maior grau de similaridade entre Ae. crinifer e Ae. 

serratus, ambos pertencentes ao subgênero Ochlerotatus. Psorophora ferox 

demonstrou similaridade com os demais Aedini, mas, entre as espécies dessa tribo, 

foi a mais distinta de acordo com a NJ. 

As espécies do gênero Mansonia também foram agrupadas juntas e 

demonstraram similaridades com Coquillettidia albifera; essas três espécies 

pertencem à mesma tribo (Mansoniini). As demais espécies da tribo Sabethini 

também foram agrupadas, sendo Runchomyia reversa a espécie mais distinta 

dentre os representantes dessa tribo presentes no estudo. Os representantes do 
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gênero Wyeomyia foram agrupados juntos e sendo divididos em dois ramos, um 

com as espécies Wy. edwardsi e Wy. confusa e um segundo ramo com as espécies 

Wy. oblita e Wy. serratoria, mostrando maior similaridade entre elas.  

Uma segunda árvore NJ foi construída inserindo Cx (Mel.) sp na análise; os 

resultaram se mantiveram os mesmos já descritos, sendo possível observar a 

separação por gênero e subgênero. A espécie Cx (Mel.) sp foi agrupada com os 

demais Culex e demonstrou maior similaridade com Cx. vaxus, sendo agrupado 

com essa espécie no mesmo ramo (Figura 13). 
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Figura 12. Árvore neighbor-joining baseada nas distâncias Mahalanobis das dezesseis 
espécies do estudo. 
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Figura 13. Árvore neighbor-joining baseada nas distâncias Mahalanobis das dezesseis 
espécies do estudo e Culex (Mel.) sp. 
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O teste de reclassificação cruzada resultou em altos valores na maioria das 

espécies; quando a identificação foi realizada a nível de gênero, o teste resultou em 

valores acima de 90% e, em 48 das 56 comparações possíveis, o resultado do teste 

foi 100% (Tabela 3).  

Considerando a identificação a nível de espécie, de um total de 240 

comparações possíveis, em 160 as espécies foram identificadas, com um valor de 

reclassificação de 100%. A média de valores de reclassificação para ambos os 

grupos (1 e 2) foi 96%, indicando a alta confiabilidade na identificação dessas 

espécies. Contudo, apenas três comparações obtiveram valores abaixo de 70%, 

Ma. indubitans vs. Ma. titillans (63%), Ma. titillans vs. Ma. indubitans (50%) e Wy. 

serratoria vs. Wy. oblita (65%) (Tabela 4). Mesmo com estes baixos valores de 

reclassificação pontuais, Ma. Indubitans, Ma. titillans e Wy. serratoria obtiveram uma 

média dos valores reclassificação de 92%, 97% e 95% respectivamente 
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Tabela 2. Resultados do teste de reclassificação cruzada dos oito gêneros incluídos no 

estudo 

Grupo 1 

 Grupo 2 
 

Aedes Coquillettidia Culex Limatus Mansonia Psorophora Runchomyia Wyeomyia 

Aedes x 100 100 100 95 100 100 100 

Coquillettidia 100 x 100 100 90 100 100 100 

Culex 99 100 x 100 97 100 100 100 

Limatus 100 100 100 x 100 100 100 100 

Mansonia 100 90 100 100 x 100 100 100 

Psorophora 99 100 100 100 97 x 100 100 

Runchomyia 100 100 100 100 100 100 x 100 

Wyeomyia 100 100 100 100 100 100 96 x 

P<0.001. Valores dados em porcentagem. 
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P<0.001. Valores dados em porcentagem

  
 

 

 
Tabela 3. Resultados do teste de reclassificação cruzada das dezesseis espécies incluídas no estudo 
  

 Grupo 2  
   Ae. 

crinifer 
Ae. 

serratus 
Ae. 

terrens 
Cq. 

albifera 
Cx. 

pereyrai 
Cx. 

ribeirensis 
Cx. 

vaxus 
Li. 

durhamii 
Ma. 

indubitans 
Ma. 

titillans 
Ps. 

ferox 
Ru. 

reversa 
Wy.  

confusa 
Wy.  

edwardsi 
Wy. 

oblita 
Wy. 

serratoria 

 

 Ae. 
crinifer 

x 73% 97% 100% 100% 97% 100% 100% 90% 100% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Grupo1 

Ae. 
serratus 

77% x 90% 100% 91% 100% 100% 100% 87% 90% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 

Ae. 
terrens 

97% 93% x 90% 91% 97% 100% 100% 97% 70% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Cq. 
albifera 

100% 100% 100% x 100% 100% 95% 100% 80% 80% 100% 100% 100% 91% 95% 95% 

Cx. 
pereyrai 

97% 86% 83% 100% x 80% 73% 100% 97% 100% 100% 90% 100% 100% 100% 95% 

Cx. 
ribeirensis 

100% 100% 100% 100% 82% x 91% 100% 93% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 100% 

Cx.  
vaxus 

97% 100% 97% 100% 73% 80% x 100% 100% 70% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 

Li. 
durhamii 

100% 100% 86% 100% 100% 100% 100% x 100% 100% 100% 100% 97% 100% 85% 100% 

Ma. 
indubitans 

93% 96% 100% 86% 82% 96% 100% 100% x 50% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Ma. 
titillans 

93% 86% 90% 95% 100% 100% 82% 85% 63% x 97% 100% 100% 100% 100% 100% 

Ps.  
ferox 

100% 96% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 93% 90% x 100% 100% 100% 100% 100% 

Ru. 
reversa 

100% 100% 100% 100% 91% 100% 100% 100% 100% 100% 100% x 100% 90% 85% 100% 

Wy. 
confusa 

100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 97% x 86% 95% 100% 

Wy. 
edwardsi 

100% 100% 100% 100% 91% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 90% 87% x 90% 89% 

Wy.  
oblita 

100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 92% 90% 90% 100% 100% 100% 100% x 79% 

Wy. 
serratoria 

100% 100% 100% 100% 100% 100% 95% 96% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 65% x 
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O teste de reclassificação cruzado foi feito com Culex (Melanoconion) sp., 

inicialmente com todas as espécies do estudo (Tabela 5) e, posteriormente, apenas 

entre os espécimes do subgênero existentes no estudo (Tabela 6).  

O teste de reclassificação cruzada feito com todas as espécies, Cx. (Mel.) sp. 

obteve valores altos de reclassificação em todas as comparações possíveis, sendo 

os menores valores sendo obtidos na comparação com Cx. vaxus (88% - Cx. (Mel.) 

sp. vs Cx. vaxus) e Cx. pereyrai (82% - Cx. pereyrai vs Cx. (Mel). sp) 

Já a análise com os espécimes de Melanoconion separadamente obteve 

valores acima de 90% em todas as comparações da espécie, exceto pela 

comparação com Culex vaxus, que obteve 88% de reclassificação (Grupo 1 x Grupo 

2). Estes valores de reclassificação são altos, mesmo com essa queda pontual, que 

indica que essas espécies são minimamente similares entre si.
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Tabela 4. Resultados do teste de reclassificação cruzada das dezesseis espécies e 

Cx. (Mel.) sp 

 

 

 Grupo 2 

Grupo 1 

 Ae. 
crinifer 

Ae. 
serratus 

Ae. 
terrens 

Cq. 
albifera 

Cx. 
(Mel.) 

sp 

Cx. 
pereyrai 

Cx. 
ribeirensis 

Cx. 
vaxus 

Li. 
durhamii 

Ma. 
indubitans 

Ma. 
titillans 

Ps. 
ferox 

Ru. 
reversa 

Wy. 
confusa 

Wy. 
edwardsi 

Wy. 
oblita 

Wy. 
serratoria 

Ae. crinifer x 73% 97% 100% 95% 100% 97% 100% 100% 90% 100% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Ae. serratus 77% x 90% 100% 95% 91% 100% 100% 100% 87% 90% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 

Ae. terrens 97% 93% x 90% 97% 90% 96% 100% 100% 97% 70% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Cq. albifera 100% 100% 100% x 100% 100% 100% 95% 100% 80% 80% 100% 100% 100% 100% 95% 95% 

Cx. (Mel.) sp 100% 97% 97% 100% x 82% 97% 91% 100% 97% 80% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 

Cx. pereyrai 97% 87% 83% 100% 95% x 80% 73% 100% 97% 100% 100% 90% 100% 100% 100% 95% 

Cx. ribeirensis 100% 100% 100% 100% 95% 82% x 91% 100% 93% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 

Cx. vaxus 97% 100% 97% 100% 88% 73% 80% x 100% 100% 70% 100% 100% 100% 95% 100% 100% 

Li. durhamii 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% x 100% 100% 100% 100% 97% 100% 85% 100% 

Ma. indubitans 93% 97% 100% 85% 98% 82% 97% 100% 100% x 50% 100% 100% 100% 100% 95% 100% 

Ma. titillans 93% 87% 90% 95% 98% 100% 100% 82% 85% 63% x 96% 100% 100% 100% 100% 100% 

Ps. ferox 100% 97% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 93% 90% x 100% 100% 100% 100% 100% 

Ru. reversa 100% 100% 100% 100% 100% 91% 100% 100% 100% 100% 100% 100% x 100% 90% 85% 100% 

Wy. confusa 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% x 86% 95% 100% 

Wy. edwardsi 100% 100% 100% 100% 100% 91% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 90% 87% x 90% 89% 

Wy. oblita 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 92% 100% 90% 100% 100% 100% 100% x 78% 

Wy. serratoria 100% 100% 100% 100% 98% 100% 100% 95% 96% 100% 100% 100% 100% 100% 100% 65% x 
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Tabela 5: Resultados do teste de reclassificação cruzada do subgênero Melanoconion. 
 

 

  

Grupo 2 

Grupo 1 

 Culex (Mel.) 
sp 

Cx. pereyrai Cx. ribeirensis Cx. vaxus 

Culex (Mel.) sp x 90% 97% 91% 

Cx. pereyrai 95% x 80% 73% 

Cx. ribeirensis 95% 82% x 91% 

Cx. vaxus 88% 55% 100% x 
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5 DISCUSSÃO 

Os resultados expostos aqui refletem a eficácia da MGA na identificação de 

culicídeos. Os oito gêneros e dezesseis espécies incluídos nas análises foram 

possíveis de serem identificados pela forma da asa, e o mesmo resultado foi obtido 

nas análises dos subgêneros, quando presentes. 

O teste de reclassificação cruzado obteve altos valores na maioria das 

comparações, o que expressa o alto grau de confiabilidade das análises. Nessa 

análise é possível observar valores diferentes nas duas diagonais, sendo a diagonal 

abaixo referente a comparação do grupo 1 vs grupo 2 e a diagonal acima referente 

a comparação do grupo 2 vs grupo 1. Isso se dá devido a variação natural 

encontrada nas asas das espécies. Quando as espécies compartilham padrões 

semelhantes de forma da asa, mas uma das categorias tem níveis mais altos de 

variabilidade da forma da asa e a outra espécie tem níveis mais baixos, a primeira 

produzirá valores mais altos no teste de reclassificação cruzado, enquanto a 

segunda irá produzir valores mais baixos (de Souza et al., 2020 – apêndice B). 

Normalmente apenas fêmeas são utilizadas em análises morfométricas, 

entretanto, seis indivíduos machos foram adicionados as análises, com intuito de 

aumentar o número amostral de três espécies (Cx. pereyrai, Ma. indubitans e Cq. 

albifera). Foram feitas também análises sem esses indivíduos, a fim de identificar 

se haveria divergências nos resultados de identificação devido à presença desses 

espécimes. Os valores do teste de reclassificação demonstraram que não foram 

observadas diferenças nos resultados e a tabela com os valores obtidos pelo teste 

está no apêndice A. 

As espécies foram agrupadas nas CVA de acordo com o gênero e subgênero 

nas espécies, sendo possível observar algumas sobreposições entre alguns táxons, 

que são similares entre si. Esse resultado é corroborado com a análise de neighbor-

joining. Na CVA de gêneros é possível observar cinco grupamentos principais, um 

correspondente aos gêneros Aedes, Coquillettidia e Mansonia, fazendo 

sobreposições entre si, o segundo formado por sobreposição dos gêneros 

Wyeomyia e Runchomyia e outros três grupos formados pelos gêneros Culex, 

Psorophora e Limatus, sendo esses os gêneros que não fizeram sobreposição 
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alguma com outros clusters, formando três grupamentos completamente separados 

na análise. A classificação tradicional de Culicidae é fenética, consequentemente, 

todos os níveis de classificação são agrupamentos arbitrários com base na 

interpretação subjetiva da semelhança anatômica (Harbach 2007). As tribos 

taxonômicas foram originalmente organizadas de acordo com as semelhanças 

morfológicas entre os gêneros, portanto é esperado que gêneros de uma mesma 

tribo compartilhem caracteres morfológicos entre si.  

Reinert (2004) e Liria e Navarro (2014) pontuam as similaridades 

morfológicas vistas entre o gênero Aedes e os gêneros da tribo Mansoniini 

(Coquillettidia e Mansonia), essa similaridade também é vista na forma da asa, com 

a sobreposição entre esses gêneros na CVA. Psorophora, gênero incluso na tribo 

Aedini, não realiza sobreposição com espécie alguma, mesmo com Aedes, o outro 

gênero da tribo presente no estudo. Sobre as espécies da tribo Aedini, Harbach 

pontua: 

“As espécies da tribo Aedini são extremamente variadas e muitas 

são difíceis de identificar a nível de gênero devido à sobreposição 

características anatômicas compartilhadas. Portanto, combinações 

de caracteres são necessárias para definir a maioria dos gêneros, 

subgêneros e espécies (Harbach, 2007, tradução do autor)”.  

Sobre Mansoniini é correto dizer que Coquillettidia e Mansonia compartilham 

diversos caracteres morfologicos (Harbach e Reinert, 1998), inclusive a forma na 

asa, como visto nos resultados da CVA. 

Foi observada uma sobreposição entre alguns membros da tribo Sabethini 

presentes no estudo, Wyeomyia e Runchomyia, sendo Limatus o único 

representante da tribo que não fez sobreposição alguma. Embora a tribo possua 

uma infinidade de caracteres potencialmente úteis na classificação, recebeu pouca 

atenção dos taxonomistas (Judd, 1996). A classificação de Sabethini é tida como 

caótica e a dependência de "caracteres adultos externos superficiais" e a 

"negligência de caracteres larvais e pupais" seriam responsáveis pelos problemas 

vistos na classificação da tribo e há dificuldade de caracterizar seus membros (Judd, 

1996; Harbach, 2007). Limatus, em sua forma adulta, é o sabetíneo de identificação 
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mais fácil – são os únicos a ter uma única garra nas patas traseiras e diferem de 

todos os outros mosquitos da tribo por terem escamas na área pré-respiratória em 

vez de cerdas - entretanto compartilha similaridades notáveis com Wyeomyia (Judd, 

1996; Harbach, 2007). Este fato é também observado na forma da asa, com a MGA, 

visto que não houve sobreposição do gênero com nenhum outro presente nas 

análises.  

Com base na história taxonômica e associações morfológicas, os gêneros 

dos “sabetíneos do novo mundo” formaram dois grupos: o Grupo Trichoprosopon, 

que incluiu Isostomyia, Johnbelkinia, Runchomyia, Shannoniana e Trichoprosopon 

e o Grupo Sabethes, que incluía Phoniomyia, Limatus, Sabethes e Wyeomyia 

(Harbach, 2007). É importante salientar que após essa classificação, Phoniomyia 

foi colocado como subgênero de Wyeomyia (não tendo mais o status de gênero) e 

Onirion, um novo gênero, foi descoberto em Sabethini (Harbach e Peyton, 2000; 

Harbach, 2007). Wyeomyia e Runchomyia não estão no mesmo grupo, de acordo 

com essa classificação, compartilhando os caracteres morfológicos que pertencem 

as generalidades da tribo, entretanto é possível ver certa similaridade entre eles no 

que diz respeito aos padrões alares, observado no gráfico CVA, devido a 

sobreposição observada no morfo-espaço  

Culex, o único representante da tribo Culicini presente do estudo, não fez 

sobreposição com nenhum outro gênero. A tribo tem quatro gêneros (Culex, 

Deinocerites, Galindomyia e Lutzia), sendo Culex o maior e mais diverso dentre 

esses, tendo sua classificação particularmente problemática, baseada quase que 

inteiramente em caracteres da morfologia externa do adulto, principalmente por 

meio de análise da genitália masculina; os caracteres da larva e da pupa são 

negligenciados, mas podem ser também informativos (Harbach et al., 2012). Dentre 

os vinte e seis subgêneros de Culex, Melanoconion e Culex são dois exemplos de 

subgêneros que apresentam grandes problemas na identificação por meio dos 

métodos de identificações tradicionais, baseadas na morfologia externa (Sallum e 

Forattini, 1996; Laurito et al., 2013). 

Alguns gêneros, além das similaridades morfológicas descritas na literatura, 

compartilham também similaridades na forma da asa, entretanto a MGA é capaz de 

realizar a identificação correta destes. Todos os valores obtidos no teste de 
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reclassificação cruzada dos gêneros foram maiores que 90% em todas as 

comparações possíveis, indicando alto grau de confiabilidade na identificação 

desses gêneros, demonstrando a eficácia da ferramenta na identificação dos 

gêneros em questão. 

Na CVA produzida pelos representantes do gênero Aedes é possível 

observar dois grupamentos principais, um formado por Aedes (Protomacleaya) 

terrens e um segundo formado pelos outros dois representantes do subgênero 

Ochlerotatus contido nesse estudo, Aedes crinifer e Aedes serratus, sendo possível 

observar uma pequena sobreposição entres essas duas espécies, causada apenas 

por um único espécime.  

Aedes crinifer permanece com importância epidemiológica desconhecida até 

o momento e poucos são os estudos que trabalham com a espécie. Orlandin et al. 

(2017) concluíram que a presença de Ae. crinifer indica ambientes em diferentes 

níveis de regeneração e que mais estudos com a espécie são necessários, uma vez 

que a presença desta é comum em ambientes naturais e modificados, e para avaliar 

sua importância epidemiológica (Gomes et al., 2009). Em estudos realizados na 

Argentina, essa espécie se mostrou positivamente associada a florestas 

secundárias, entretanto é um mosquito altamente antropofílico, podendo ser um 

grande fator de incômodo nas áreas em que são encontrados e pode representar 

perigo caso seja associado a transmissão de algum patógeno, devido aos seus 

hábitos alimentares – sabidamente essa espécie realiza repasto em primatas não-

humanos e também em aves, podendo servir de ponte para algum possível 

patógeno (Loetti et al., 2007; Cardo et al., 2011).  

Aedes serratus é incriminado como vetor de diversos arbovírus, portanto a 

identificação correta da espécie se faz importante para o estabelecimento do padrão 

de transmissão das doenças as quais esta espécie de culicídeo está relacionada e, 

por ser amplamente encontrado no peridomicílio e estar adaptado a alterações 

antrópicas no ambiente, essa espécie pode ser ponte para diversos patógenos 

(Vasconcelos et al., 1998b; Guimarães et al., 2000; Figueiredo, 2007; Segura e 

Castro, 2007; Mourão et al., 2009; Cardoso et al. 2010a, 2010b; Laporta et al., 

2012). Sabe-se que Ae. serratus é morfologicamente semelhante a Ae. nubilus, 

podendo haver problemas na identificação e diferenciação destas espécies em 



59 
 

locais nos quais as duas são encontradas no mesmo ambiente, portanto estudos 

adicionais que visam utilizar a MGA na diferenciação destas duas espécies são 

necessários. Entretanto, os resultados aqui refletidos mostram a eficácia da 

ferramenta na identificação da espécie Ae. serratus. 

Aedes crinifer e Ae. serratus pertencem ao subgênero Ochlerotatus, 

entretanto não são espécies crípticas, porém, por pertencerem ao mesmo 

subgênero compartilham algumas similaridades morfológicas entre si. Existem 

controvérsias entre grupos de pesquisadores acerca de Ochlerotatus, sobre sua 

colocação como gênero ou subgênero de Aedes, entretanto essas colocações são 

feitas com base em caracteres da morfologia externa, sobretudo da genitália 

masculina e feminina (Reinert, 2000; Savage e Strickman, 2004; Harbach, 2007; 

Soghigian ,et al. 2017). A similaridade morfológica entre os representantes de 

Ochlerotatus é vista também na forma da asa, com proximidade das duas espécies 

em questão nas análises. A sobreposição observada na CVA entre essas espécies 

é possivelmente causada devido a variação natural observada nas asas de 

espécies, sendo inviável, exclusivamente por meio de caracteres morfométricos, 

fazer a reclassificação deste espécime de Ae. serratus para Ae. crinifer (de Souza 

et al., 2020 – apêndice B). Apesar desta sobreposição pontual, a MGA foi capaz de 

separar as duas espécies, com alto grau de confiabilidade, sendo corretamente 

empregada na separação dessas espécies. 

Aedes terrens têm hábitos silvestres, entretanto Calado e Silva (2001) 

encontraram imaturos da espécie colonizando recipientes artificiais introduzidos em 

ambiente rural, o que demonstra que a espécie tem capacidade de se adaptar a 

modificações antrópicas no ambiente. Esse comportamento pode estreitar o contato 

homem-mosquito e aumentar as chances de transmissão de patógenos os quais 

esse culicídeo pode estar relacionado. Até o dado momento, Ae terrens se mostrou 

competente para infecção de ambas cepas do vírus causador da Chikungunya 

circulantes nas Américas, fato que acende um alerta ao possível estabelecimento 

do ciclo silvestre da doença na região, uma vez que Ae. terrens é um mosquito de 

hábitos alimentares primatofílico e “se os primatas não humanos locais puderem 

amplificar o vírus para infectar mosquitos primamatofílicos selvagens” a espécie 

pode participar do ciclo de transmissão desta doença na região (Lourenço-de-
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Oliveira e Failloux, 2017). No presente estudo a MGA foi capaz de separar 

completamente Ae. terrens das demais espécies do gênero Aedes incluídas nas 

análises. 

A espécie Psorophora ferox está associada a diversos patógenos 

causadores de encefalites, como WNV, Rocio, além de Mayaro, febre amarela e 

outras arboviroses (De Lopes et al., 1981; Mitchell et al., 1986; Bernard et al., 2001; 

Segura e Castro, 2007; Moreno et al., 2011). Muitos estudos destacam a dificuldade 

em estudar o gênero Psorophora devido à falta de caracteres diferenciais no grupo 

“principalmente devido à taxonomia muito confusa do grupo e à escassez de 

material”, sobretudo quando se trata do subgênero Janthinosoma (Belkin et al., 

1970; Harrison et al., 2008). Algumas espécies do grupo compartilham muitas 

similaridades, sendo encontradas em certas ocasiões ocupando o mesmo habitat, 

como é o caso de Ps. ferox e Ps. horrida em regiões dos Estados Unidos da América 

(Harrison e Whitt, 1996). Por isso o uso de caracteres específicos para diferenciar 

as espécies se fazem importante, a fim de fazer o estabelecimento do padrão 

epidemiológico das doenças as quais podem estar associadas. Belkin et al. (1970) 

pontuam que mais estudos sobre o gênero Psorophora devem ser realizados, 

sobretudo no que concerne o subgênero Janthinosoma e Harrison et al. (2008) 

reiteram que “caracteres morfológicos de diagnose estão presentes e aguardam ser 

encontrados em espécies de Psorophora”. No presente estudo Ps. ferox foi 

completamente separada das demais espécies, inclusive dos demais Aedini, sendo 

corretamente identificada pela forma da asa, quando comparada as espécies aqui 

utilizadas. Mais estudos com outros representantes do gênero e do subgênero 

utilizando MGA são necessários para elucidar o uso da ferramenta na identificação 

desse subgênero, a fim de obter mais um caractere a ser utilizado em sua diagnose. 

Psorophora e Aedes são representantes da tribo Aedini. A classificação desta 

tribo é feita basicamente por meio da morfologia do adulto e as espécies da tribo 

são extremamente variadas e muitas são difíceis de identificar por gênero, já que 

compartilham alguns caracteres morfológicos, sendo necessário a combinação de 

caracteres para definir a maioria dos gêneros, subgêneros e espécies (Reinert et 

al., 2004; Harbach, 2007). Isso explica a proximidade desses gêneros nas análises, 

vista com bastante ênfase na CVA e na NJ, porém, ainda assim é possível separar 
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completamente as quatro espécies dos dois gêneros desta tribo incluídas no estudo 

pela forma da asa – Ae. crinifer, Ae. serratus, Ae. terrens e Ps. ferox. 

No presente estudo foram também analisadas três espécies do gênero 

Culex, ambas do subgênero Melanoconion, que tem grande problemática acerca da 

identificação de seus representantes, devido as semelhanças entre as fêmeas, que 

“impedem qualquer identificação precisa examinando apenas os traços 

morfológicos”, sendo os caracteres taxonômicos mais confiáveis encontrados na 

genitália masculina, essas estruturas exigem protocolos específicos de preparação 

de lâminas e taxonomistas bem treinados para as dissecações necessárias (Torres-

Gutierrez e Sallum, 2015).  

Apenas metade das espécies do subgênero tem chaves disponíveis para 

imaturos, podendo ser insuficiente para a identificação dos espécimes, devido ao 

baixo número de descrições (Forattini 2002). O subgênero é considerado de 

importância médica, visto que diversas espécies já foram incriminadas como vetoras 

comprovadas ou potenciais de vírus incluídos no complexo da Encefalite Equina 

Venezuelana (Togaviridae) e vírus do Nilo Ocidental (Flaviviridae), vírus da 

Encefalite Equina Oriental e de outros arbovírus (Bunyaviridae e Flaviviridae) 

(Sallum e Forattini, 1996; Torres-Gutierrez e Sallum, 2015). 

Devido à dificuldade de identificação a nível de espécie, por vezes o 

isolamento viral é associado ao nome genérico do subgênero, não sendo possível 

associar o patógeno a real espécie, como visto em alguns estudos (Turell et al., 

2005). Identificações errôneas já foram relatadas no grupo, como o caso de Culex 

ribeirensis, que anteriormente era assinalado como Cx. crybda (Forattini e Sallum, 

1985; Forattini, 2002). Melanoconion é separado em duas seções, Spissipes e 

Melanoconion, sendo Spissipes a seção com maior importância epidemiológica, 

tendo o maior número de isolamentos associados a espécies desta seção, porém 

este fato se dá possivelmente a dificuldade de identificação e a insuficiência de 

dados disponíveis vistos nesse grupo (Forattini, 2002; Weaver et al., 2004). 

Considerando estes fatos, descobrir novos caracteres que auxiliam na identificação 

deste grupo é importante para elucidar os problemas na taxonomia de 

Melanoconion. 
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Na CVA feita com os representantes de Culex (Melanoconion) formou três 

agrupamentos separados, referentes as três espécies aqui utilizadas, 

demonstrando a eficácia da ferramenta da identificação do subgênero. Esse 

resultado foi confirmado pelos valores observados na tabela de reclassificação de 

espécie, que obteve valores altos em todas as comparações das espécies. 

Quando comparadas posteriormente com espécimes do mesmo subgênero 

Melanoconion, as quais não foi possível realizar a identificação a nível de espécie, 

as três espécies não fizeram sobreposição alguma com o novo grupamento que fora 

adicionado a análise. Esse fato indica que os quarenta e dois espécimes coletados 

no Zoológico de São Paulo não são correspondentes a nenhuma das três espécies 

adicionadas anteriormente no estudo, Cx. ribeirensis, Cx. pereyrai e Cx. vaxus. 

Outras análises devem ser realizadas com esses espécimes a fim de realizar a 

identificação a nível de espécie, inclusive utilizando a morfologia geométrica alar, 

fazendo a comparação com outros Culex (Melanoconion). 

A MGA também foi eficaz na identificação das espécies do gênero Wyeomyia 

incluídas no estudo. É observado no morfo-espaço três agrupamentos principais, 

de acordo com os subgêneros, quando existente. Wyeomyia (Prosopolepis) confusa 

e Wy. (Phoniomyia) edwardsi não formam nenhuma sobreposição na CVA, 

enquanto Wy. (Miamyia) oblita e Wy. serratoria formaram uma sobreposição entre 

si. O subgênero de Wy. serratoria ainda deve ser elucidado e sua proximidade com 

Wy. oblita indica similaridades entre essas espécies, inclusive na forma da asa, bem 

como com as demais espécies da tribo Sabethini, como Li. durhamii e Ru. reversa 

(Harbach, 2007; de Souza et al., 2020 – apêndice B)  

O gênero Wyeomyia tem importância epidemiológica mais restrita e não são 

incriminados como vetores confirmados de doenças, entretanto arbovírus já foram 

isolados de alguns representantes do gênero, o que demonstra que este pode estar 

envolvido no ciclo epidemiológico de alguns patógenos na natureza, entretanto esse 

papel ainda deve ser investigado (Roca-Garcia, 1944; Turell, 1999; Auguste et al., 

2010; Chowdhary et al., 2012; Harbach, 2018; Barrio-Nuevo, 2019; de Melo 

Ximenes et al., 2020)  
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Limatus durhamii foi o sabetíneo com maior dissimilaridade em todas as 

análises, sendo corretamente identificado pela forma da asa com alto grau de 

confiabilidade. Diversos arbovírus já foram isolados de espécimes de Li. durhamii, 

como Zika vírus e outros arbovírus que não estão associados a grandes surtos 

(Segura e Castro, 2007; Barrio-Nuevo, 2019), entretanto seu papel no ciclo 

epidemiológicos desses patógenos também permanece a ser elucidado. 

Runchomyia reversa também foi corretamente identificada pela MGA e até o 

momento permanece com importância epidemiológica desconhecida e nenhum 

isolamento viral foi associado a espécie. 

Como já é descrito na literatura, há grandes problemas na caracterização de 

sabetíneos adultos, entretanto são facilmente distinguidos em sua forma imatura 

(Motta e Lourenço-de-Oliveira, 2000). Um exemplo dessa problemática é vista na 

espécie Wy. confusa, que em sua forma adulta são muito semelhantes às de outras 

espécies de Wyeomyia na ornamentação geral e nos detalhes estruturais, o que é 

consistente com a homogeneidade relativa desse gênero de mosquitos (Lourenço-

de-Oliveira et al., 1999) portanto novos caracteres para a identificação são 

necessários para facilitar este processo. No presente estudo foi demonstrado que a 

forma da asa, por meio da MGA é uma ferramenta eficaz para os sabetíneos aqui 

incluídos, sendo feita corretamente a identificação de gênero, subgênero e 

espécies. 

Mansonia titillans, Ma. indubitans e Cq. albifera pertencem a tribo Mansoniini 

e compartilham diversas características morfológicas, entretanto com a MGA foi 

possível distinguir as três espécies. Mesmo com alguns valores pontuais de 

reclassificação baixos obtido no teste de reclassificação cruzado, as comparações 

com as demais espécies contidas no estudo foram altas (de Souza et al., 2020 – 

Apendice B). Na CVA feita com as espécies da tribo é possível observar apenas 

uma sobreposição pontual entre Ma. titillans e Ma. indubitans. De acordo com Lane 

(1992) “as preparações de lâminas da terminália feminina são úteis para a 

identificação de espécies Mansonia (Mansonia) e essenciais para a identificação 

precisa de Ma. indubitans e Ma. titillans", o que pode dificultar a identificação dessas 

espécies por meio da identificação tradicional e a MGA pode, em partes, auxiliar 

neste processo (De Souza et al., 2020, apêndice B). 
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O vírus da Encefalite Equina do Leste, vírus do oeste do Nilo e outros 

arbovírus que causam doenças febris já foram isolados de espécimes de Mansonia 

titillans e Ma. indubitans foi moderadamente suscetível a infecção de quatro cepas 

de encefalite equina venezuelana (Turell et al., 2000; Méndez et al., 2001; Cardoso 

et al., 2010b; Unlu et al. 2010; Deardorff et al., 2011). A dificuldade de identificação 

das espécies é vista em estudos que colocam dentre as espécies o táxon “Mansonia 

indubitans/Mansonia titillans”, sem a identificação precisa a nível de espécie, o que 

faz com que o isolamento viral não seja associado inteiramente a nenhuma das 

espécies (Unlu et al., 2010).  

Ma. indubitans e Ma. titillans compartilham a mesma distribuição geográfica 

na América do sul, são hematófagas vorazes e, além de estarem associadas a 

isolamentos virais, são potenciais vetores de filariose (Torretta, et al. 2006). Ma 

titillans tem hábitos alimentares ornitofílicos, além de realizar repasto no homem e 

em outros mamíferos, é fortemente atraída por isca humana e devido a esta alta 

gama de hospedeiros, a sua distribuição e seus hábitos pode levar a transmissão 

de patógenos de outros animais para o homem (Lorosa et al., 2010; Stein et al., 

2013). Sobre a identificação das espécies de Mansonia, Barbosa et al. (2007) relata 

que: 

Separar espécies de Mansonia (Mansonia) permanece 

problemático, principalmente devido polimorfismos, 

semelhanças morfológicas e caracteres sobrepostos entre as 

espécies congenéricas. Além disso, algumas espécies são 

conhecidas apenas em um estágio de vida e, como 

consequência, é possível que essas espécies pouco 

conhecidas e potencialmente novas tenham sido 

erroneamente identificadas como outras espécies de 

Mansonia (Mansonia) na literatura (Barbosa et al. 2007).  

As fêmeas de Cq. albifera são indistinguíveis daqueles de Cq. (Rhy.) 

chrysonotum, mas essas espécies podem ser facilmente separadas pela genitália 

masculina” (Alencar et al., 2019). No presente estudo, apenas espécies de Cq. 

albifera foram utilizados para as análises morfométricas, fazendo necessário a 

análise dessa espécie com Cq. chrysonotum e demais representantes do 
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subgênero Rhyncotaenia para elucidar o uso da MGA para esse subgênero. 

Entretanto, entre os Mansoniini aqui incluídos, Cq. albifera foi corretamente 

identificada na comparação com as espécies desta e das demais tribos. Até o 

momento nenhum isolamento viral foi associado a esta espécie. 

A análise Neighbor-Joining revelou padrões similares àqueles vistos nas 

CVAs e no teste de reclassificação cruzada. É possível ver grupamentos referentes 

a tribo Mansoniini, com Mansonia titillans e Ma. indubitans sendo agrupadas no 

mesmo nó, o mesmo padrão é visto no gênero Aedes, com os representantes de 

Ochlerotatus sendo agrupados entre si com maior grau de similaridade. Os 

representantes de Culex foram agrupados no mesmo ramo, com maior similaridade 

entre Culex vaxus e Culex ribeirensis. Os sabetíneos também foram agrupados e 

certas espécies demonstram mais similaridades entre si – Wyeomyia oblita e Wy. 

serratoria estão no mesmo nó e, em um segundo nó temos Wy. edwarsi e Wy 

confusa. Runchomyia reversa demonstra similaridade aos outros sabetíneos, mas 

não compartilha o ramo com nenhuma outra espécie da tribo. 

Na NJ construída com os espécimes de Melanoconion capturados no Parque 

zoológico de São Paulo é possível ver a proximidade destes com a espécie Cx. 

vaxus, como visto no teste de reclassificação, que obteve um valor menor nessa 

comparação (contudo ainda considerado alto, indicando que, por mais que essas 

espécies tenham algum grau de similaridade, não são correspondentes) e na CVA, 

entretanto as análises demonstram que essa espécie não é correspondente a 

nenhuma que estava anteriormente incluída no estudo.  

Limatus durhamii e Ps. ferox foram completamente separados das demais 

espécies em todas as análises feitas. Na árvore de NJ estas espécies foram as mais 

distintas, destacando a habilidade da MGA em identificar corretamente as duas 

espécies (de Souza et al., 2020 – apêndice B). 

A MGA já foi aplicada em diversos estudos e grupos biológicos, em estudos 

de microevolução, para acessar a influência da urbanização em espécies de 

mosquitos, acessar estrutura populacional, dentre outras aplicações, não só em 

culicídeos, mas também em outros insetos de importância em saúde pública, como 
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visto anteriormente (Dujardin, 2008; Vidal e Suesdek, 2012; Garros e Dujardin, 

2013; Lorenz et al., 2014; Multini et al., 2019) 

Recentemente, em estudo conduzido por Lorenz e Suesdek (2020), a MGA 

foi utilizada a fim de observar se a ferramenta seria eficaz para filogenia de 

Culicidae. Os autores usaram algumas espécies também incluídas no presente 

estudo (Cx.vaxus, Cx. ribeirensis, Cq. albifera, Ps. ferox, Li. durhamii, Ma. titillans e 

Wy. confusa) e demonstram a robustez e aplicabilidade da MGA em estudos com 

culicídeos. 

Fora pontuado anteriormente o uso de caracteres moleculares para 

identificação de espécies de mosquitos, entretanto essas técnicas são 

particularmente caras e requerem equipamentos e conhecimentos específicos 

(Toma et al., 2000; Calado e Navarro-Silva, 2005; Beebe et al., 2007; Garros e 

Dujardin, 2013; Engdahl et al., 2014; Lorenz et al., 2017a; Weeraratne et al., 2018). 

Os problemas na identificação de culicídeos são citados na literatura, tanto devido 

à similaridade entre espécies e a identificação laboriosa quanto a perda de alguns 

caracteres importantes para o processo de identificação, como pontuado por 

Andrews et al. (2014): 

“Devido ao status taxonômico não resolvido, alguns membros 

de Culex, subgêneros Melanoconion e Culex, foram 

identificados apenas para subgênero ou espécie [...] 

respectivamente da mesma forma, devido à perda de 

caracteres-chave, alguns mosquitos só foram identificados a 

gênero ou subgênero: Anopheles (Nys.), Coquillettidia (Rhy.), 

Aedes, Sabethes ou Wyeomyia.”  

Esse fato demonstra a necessidade do desenvolvimemto de novas 

ferramentas alternativas para a identificação de espécies de mosquitos. A MGA 

pode ser usada juntamente a outras técnicas de identificação justamente para 

minimizar esses problemas. Além disso, os resultados deste e de outros estudos 

refletem a eficácia desta ferramenta, provando que a MGA é útil e informativa, além 

de ser uma técnica considerada barata em termos de custo, e rápida (Jaramillo-O 

et al., 2015; Lorenz et al., 2017a; de Souza et al., 2020 – apêndice B)  
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6 CONCLUSÃO 

● A MGA foi capaz deconfirmar a identificação dos oito gêneros de culicídeos 

com alto grau de acurácia e, com menor grau de acurácia, também foi eficaz 

em identificar as dezesseis espécies analisadas. 

● Conforme os resultados refletidos neste, corroborado com estudos feitos 

anteriormente com a ferramenta, a MGA se mostrou uma ferramenta 

acessória eficaz durante o processo de identificação de culicídeos, em casos 

que a identificação tradicional é inviável, seja devido à falta de caracteres de 

diagnose específicos ou a perda destes. 

● De acordo com os resultados obtidos aqui, os quarenta e dois espécimes de 

Culex (Melanoconion) sp coletados no Parque Zoológico de São Paulo não 

correspondem a nenhuma das espécies do subgênero incluídas 

anteriormente no estudo. Comparações com outras espécies de Culex 

(Melanoconion) são necessárias para realizar a identificação desses 

espécimes. 

● Estudos futuros são necessários para otimizar a MGA para a identificação 

taxonômica de espécies de mosquitos. 
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APÊNDICES 
 

APÊNDICE A: Tabela de reclassificação cruzada das dezesseis espécies sem os espécimes 
machos 

Grupo 
1 

Grupo 2 

 Ae. 
crinifer 

Ae. 
serratus 

Ae. 
terrens 

Cq. 
albifera 

Cx. 
pereyrai 

Cx. 
ribeirensis 

Cx. 
vaxus 

Li. 
durhamii 

Ma. 
indubitans 

Ma. 
titillans 

Ps. 
ferox 

Ru. 
reversa 

Wy. 
confusa 

Wy. 
edwardsi 

Wy. 
oblita 

Wy. 
serratoria 

Ae. 
crinifer 

x 73 97 100 75 97 100 100 90 100 100 100 100 100 95 100 

Ae. 
serratus 

77 x 90 100 100 100 100 100 93 90 100 100 100 100 100 100 

Ae. 
terrens 

97 93 x 95 88 97 100 100 93 70 100 100 100 100 95 100 

Cq. 
albifera 

100 100 100 x 88 100 95 100 90 90 100 100 100 100 85 89 

Cx. 
pereyrai 

90 97 80 100 x 73 82 100 100 100 100 77 93 100 100 100 

Cx. 
ribeirensis 

100 100 100 100 75 x 90 100 93 100 100 100 100 100 100 100 

Cx. vaxus 97 100 97 95 62 80 x 100 100 70 100 100 100 95 100 100 
Li. 

durhamii 
100 100 100 100 100 100 100 x 100 100 100 100 97 100 85 100 

Ma. 
indubitans 

97 97 97 84 100 97 100 100 x 50 100 100 100 100 95 100 

Ma. 
titillans 

97 87 90 95 100 100 82 85 59 x 97 100 100 100 100 100 

Ps. ferox 100 97 100 100 87 100 100 100 93 90 x 100 100 100 100 100 
Ru. 

reversa 
100 100 100 100 87 100 100 100 100 100 100 x 100 90 85 95 

Wy. 
confusa 

100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 97 x 86 95 100 

Wy. 
edwardsi 

100 100 100 95 100 100 100 100 100 100 100 90 87 x 90 89 

Wy. oblita 100 100 100 100 100 100 100 92 100 90 100 100 100 100 x 79 
Wy. 

serratoria 
100 100 100 89 100 100 95 96 97 100 100 100 100 100 65 x 

P<0.001. Valores dados em porcentagem



 
 

APÊNDICE B - Artigo publicado na revista Acta Tropica. “Wing 

geometric morphometrics for identification of mosquito species (Diptera: 
Culicidae) of neglected epidemiological importance” – DE SOUZA, ALS et 
al.,2020

 


