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Caracterização molecular de digenéticos parasitas de gastrópodes 

(Mollusca) do baixo rio Ivaí, Paraná, Brasil 
 

RESUMO 

 

Os tiarídeos são gastrópodes pantropicais endêmicos da América do Sul e são encontrados em 

ambientes de água doce lênticos e lóticos. Esses gastrópodes atuam como hospedeiros 

intermediários de várias espécies de digenéticos. No entanto, é importante considerar que 

existem dificuldades para uma identificação correta desses digenéticos em determinadas fases 

do ciclo de vida, visto que as larvas possuem um tamanho reduzido e poucas características 

morfológicas para diagnóstico. Dessa maneira, técnicas baseadas em marcadores moleculares 

tornam-se uma ferramenta de extrema importância, combinando a utilização de regiões 

ribossômicas e mitocondriais. Considerando que não há registros na literatura de estudos 

envolvendo parasitas e gastrópodes como hospedeiros intermediários no rio Ivaí, este estudo é 

o primeiro a respeito dessas relações. Foram coletados 76 espécimes de gastrópodes. Desses, 

21 encontravam-se parasitados. Quanto aos parasitas, foram encontrados 16 morfotipos 

distintos. O DNA dos gastrópodes foi amplificado utilizando o marcador COI. Os gastrópodes 

apresentaram similaridade genética com Aylacostoma chloroticum com diferentes percentuais 

de identidade. Quanto aos parasitas, para amplificação do DNA foram utilizados os 

marcadores COI e 28S. Quatro taxa diferentes foram caracterizados com ambos os 

marcadores. Com o marcador mitocondrial foi possível confirmar apenas um gênero dentre os 

digenéticos encontrados. Todavia, o marcador ribossômico 28S se mostrou mais eficaz para a 

identificação dos parasitas do rio Ivaí, apresentando maiores valores de similaridade em 

relação a sequências disponíveis nos bancos de dados e menores valores de distância genética. 

Dessa maneira, foi possível confirmar a classificação dos morfotipos em dois gêneros 

distintos. 
 

Palavras-chave: Aylacostoma. Cercária. COI. Digenea. Neotropical. Rédia. Thiaridae. 28S. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Molecular characterization of digeneans parasites of gastropods (Mollusca) 

from the lower Ivaí River, Paraná, Brazil 
 

ABSTRACT 

 

Thiarids are pantropical gastropods endemic to South America and are found in lentic and 

lotic freshwater environments. These gastropods act as intermediate hosts for several species 

of digeneans. However, it is important to consider that there are difficulties for a correct 

identification of these digeneans in certain stages of the life cycle since the larvae have a 

reduced size and few morphological characteristics for diagnosis. In this way, techniques 

based on molecular markers become an extremely important tool, combining the use of 

ribosomal and mitochondrial regions. Considering that there are no records in the literature of 

studies involving parasites and gastropods as intermediate hosts in the Ivaí River, this study is 

the first regarding these relationships. Seventy-six specimens of gastropods were collected. Of 

these, 21 were parasitized. As for the parasites, 16 different morphotypes were found. The 

gastropod DNA was amplified using the COI marker. The gastropods showed genetic 

similarity with Aylacostoma chloroticum with different percentages of identity. As for the 

parasites, COI and 28S markers were used for DNA amplification. Four different taxa were 

characterized with both markers. With the mitochondrial marker it was possible to confirm 

only one genus among the digeneans found. However, the 28S ribosomal marker proved to be 

more effective for the identification of Ivaí River parasites, showing higher similarity values 

in relation to sequences available in the databases and lower values of genetic distance. In this 

way, it was possible to confirm the classification of the morphotypes into two distinct genera. 

 

Keywords: Aylacostoma. Cercariae. COI. Digenea. Neotropical. Rediae. Thiaridae. 28S. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Os moluscos são conhecidos como o segundo maior grupo de invertebrados em 

número de espécies, no qual os gastrópodes têm o maior sucesso adaptativo, visto que estão 

presentes em uma grande variedade de habitats (Ruppert et al. 2005). Thiaridae Gill, 1871 são 

gastrópodes com distribuição desde a América do Sul até Austrália e as espécies pertencentes 

a esse grupo são encontradas, em sua maioria, em ambientes lênticos e lóticos de água doce 

(Glaubrecht et al. 2009). 

Os tiarídeos atuam como hospedeiros intermediários de diversas espécies de 

trematódeos parasitas. Os digenéticos, especialmente, utilizam os gastrópodes como um 

primeiro hospedeiro intermediário, no qual ocorre a reprodução assexuada (Scholz et al. 

2000). Em sua grande maioria, os digenéticos são endoparasitas que se caracterizam pela 

presença de ventosas, uma localizada anteriormente, envolvendo a boca do animal e outra 

geralmente localizada na região ventral, a qual é denominada acetábulo (Pavanelli et al. 

2002). Esses animais possuem um ciclo de vida complexo, sendo necessário pelo menos dois 

hospedeiros para se tornarem adultos, no qual o hospedeiro definitivo é geralmente um 

vertebrado (Pinto e Melo 2013b). 

Esses parasitas geram preocupações para a saúde pública, pois muitas espécies 

apresentam potencial zoonótico, com importância médica e veterinária, uma vez que as larvas 

são estágios de transmissão de diversas doenças (Fried et al. 2004; Pinto e Melo 2013b). 

Assim como os demais vertebrados, os peixes também podem ser parasitados por digenéticos, 

geralmente como um segundo hospedeiro intermediário. Esses peixes, quando parasitados, 

podem apresentar lesões graves, tornando-os suscetíveis a infecções secundárias aumentando 

a taxa de mortalidade (Pavanelli et al. 2002). No caso das pisciculturas, esse fato pode levar a 

danos econômicos devido a diminuição da aptidão física dos animais e redução do valor no 

mercado de peixes (Scholz 1999). As larvas de digenéticos, em especial as metacercárias, são 

os estágios de desenvolvimento mais prejudiciais para os hospedeiros, podendo 

eventualmente levar a morte e causar lesões nos tecidos em que se encistam (Jerônimo et al. 

2015). 

Sendo a segunda maior bacia do estado do Paraná (Brasil), o rio Ivaí é uma 

considerável área de estudo devido ao seu tamanho, visto que apresenta uma área total de 

drenagem de 36.540 km², o que corresponde a cerca de 19% da área do Paraná e é o segundo 

maior rio em extensão, percorrendo 680 km (Sema 2010). Segundo Frota et al. (2016), são 

necessários esforços para que a bacia do rio Ivaí seja preservada, por possuir uma alta 
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heterogeneidade ambiental, grande riqueza de espécies e endemismo. Apresenta também um 

elevado risco de extinção de determinadas espécies de peixes presentes no local devido a 

poluição, eutrofização, assoreamento, construção de barragens, pesca e introdução de espécies 

(Agostinho et al. 2005; Affonso et al. 2015; Frota et al. 2016). Nessa região são encontradas 

diferentes espécies de gastrópodes, no entanto, não há pesquisas sobre a fauna parasitária 

desses hospedeiros intermediários. A região do baixo Ivaí é uma das mais ricas e habitadas do 

estado do Paraná, apresentando extrema importância para a economia regional, seja como 

fonte de abastecimento, seja para o lazer (Biazin e Santos 2008; Santos et al. 2008). Levando 

em consideração esses aspectos, o contato direto da população humana com esse corpo d’água 

é frequente, tornando importante a identificação de possíveis espécies causadoras de doenças 

(Sema 2010). 

Considerando as dificuldades para a identificação de espécies de digenéticos em 

determinadas fases do ciclo de vida, devido ao tamanho reduzido das larvas e poucas 

características morfológicas para diagnóstico, técnicas baseadas em marcadores moleculares 

tornam-se ferramentas de extrema utilidade, possibilitando a identificação de espécies, entre 

elas as consideradas espécies crípticas (Pinto et al. 2015; Onaca et al. 2019; Ciccheto et al. 

2021a, 2021b; Lopes et al. 2021). Embora os ciclos de vida de alguns grupos de trematódeos 

sejam conhecidos, fases larvais de numerosos taxa ainda não foram totalmente elucidadas e a 

maioria desses parasitas registrados em hospedeiros vertebrados no Brasil ainda não possui o 

ciclo biológico conhecido (Scholz et al. 2000; Pinto e Melo 2013a, 2013b). A difícil 

identificação dos estágios larvais acarreta numa identificação pouco precisa ou equivocada 

dos trematódeos e, dessa maneira, as técnicas moleculares acabam sendo importantes (Locke 

et al. 2015). 

Os marcadores moleculares mais utilizados na identificação desses parasitas são os 

relacionados as regiões ribossômicas, como o do gene 28S e os que são baseados em DNA 

mitocondrial, como o COI. O marcador molecular ribossômico relacionado ao gene 28S 

(maior subunidade do ribossomo) é indicado para verificar a presença de variações 

interespecíficas (Maciel 2016) e na determinação de posições filogenéticas (Alama-Bermejo 

et al. 2011). O marcador molecular COI, relacionado ao gene mitocondrial da subunidade I do 

citocromo c oxidase, é mais utilizado para identificação e para verificar as relações com 

espécies próximas (Rosa e Paiva 2009). Conhecido como DNA barcode ou código de barras, 

esse marcador mitocondrial também pode ser útil para auxiliar no delineamento inicial de 

espécies (Hebert et al. 2003). 
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Dessa maneira, o estudo teve como principal objetivo caracterizar molecularmente os 

digenéticos encontrados em gastrópodes provenientes do baixo rio Ivaí utilizando o marcador 

molecular mitocondrial COI e o marcador molecular ribossômico 28S. Também foi possível 

realizar a identificação das espécies de gastrópodes e parasitas que ocorrem na região e obter 

dados para compreensão do ciclo de vida desses parasitas. Este é o primeiro estudo 

envolvendo parasitas e gastrópodes como hospedeiros intermediários no rio Ivaí. 

 

2 MATERIAIS E MÉTODOS 

 

2.1 Coleta, triagem e preparação do material biológico 

 

A coleta dos espécimes de gastrópodes foi realizada em fevereiro de 2021 na porção 

do baixo Ivaí, em um trecho do rio próximo ao município de Doutor Camargo 

(23°35'12.336"S 52°17'27.708"W) (n = 75) e em uma lagoa temporária formada próxima ao 

leito do rio na mesma região (23°35'11.083"S 52°17'24.313"W) (n = 1). A coleta do material 

biológico foi autorizada pelo Sistema de Autorização e Informação em Biodiversidade 

(SISBio 76413). 

 Os gastrópodes foram coletados com o auxílio de puçás para possibilitar a coleta dos 

animais presentes no sedimento e foram armazenados em sacos plásticos com água para 

serem transportados até o laboratório de Ictioparasitologia do Núcleo de Pesquisas em 

Limnologia, Ictiologia e Aquicultura (Nupélia/UEM), onde foram mantidos vivos em 

aquários até a triagem. Todos os espécimes foram fotografados e alguns foram armazenados 

em álcool absoluto como material testemunho para as análises morfológicas e extração de 

DNA. 

Para a análise parasitológica, a concha dos gastrópodes foi quebrada e o corpo do 

animal foi colocado em uma placa de Petri. Durante a triagem, foi retirada a glândula 

digestiva com a finalidade de extrair os parasitas existentes. Para confirmar a existência de 

diferentes morfotipos foram confeccionadas lâminas temporárias, montadas com uma gota de 

água sobre a lâmina de vidro, o parasita e uma lamínula cobrindo o material para visualização 

em microscópio óptico. Os morfotipos obtidos foram medidos e fotografados com o auxílio 

de uma câmera fotográfica acoplada ao microscópio óptico Nikon Eclipse e200. Quando 

possível, quatro espécimes de cada morfotipo foram acondicionados individualmente em 

tubos de 1,5 mL com água Milli-Q e em seguida congelados para posterior extração de DNA. 
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2.2 Extração e quantificação do DNA 

 

A extração do DNA do tecido dos gastrópodes parasitados foi feita utilizando o kit de 

extração de DNA A1125 Wizard Genomic DNA Purification da Promega®, seguindo as 

instruções do fabricante. Para a extração do DNA dos parasitas foram selecionados 35 

espécimes de diferentes morfotipos e o kit utilizado foi em colunas DNeasy Blood & Tissue 

da QIAGEN®, também seguindo o protocolo sugerido pelo fabricante. Após a extração, o 

DNA foi quantificado em gel de agarose 1%, comparando com DNA Fago λ de concentrações 

conhecidas. 

 

2.3 Amplificação do DNA 

 

Para a realização da reação em cadeia da polimerase (PCR) foi utilizado um 

termociclador ProFlex™ 3 x 32-well PCR System da Applied Biosystems®. A reação para a 

amplificação do DNA dos gastrópodes e parasitas foi realizada com 1 U de Taq DNA 

polimerase (5 U/µL, Invitrogen), Tris-KCL (20 mM Tris-HCl pH 8,4 com 50 mM KCl), 1,87 

mM MgCl2, 0,1 mM de cada dNTP, 4 µM de cada primer, DNA molde (10 ng) e água Milli-

Q para um volume final de 25 µL e 23 µL, respectivamente.  

Para amplificação da região de interesse do DNA dos gastrópodes, o marcador 

molecular utilizado foi o COI com os primers LCO1490: 5′-

GGTCAACAAATCATAAAGATATTG-3′ e HCO2198: 5′-

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3′, descritos por Folmer et al. (1994). As 

condições de PCR foram uma desnaturação inicial a 94ºC por 3 minutos; cinco ciclos de 30 

segundos a 94ºC, 30 segundos a 45ºC, 1 minuto a 72ºC; 30 ciclos de 30 segundos a 94ºC, 1 

minuto a 48ºC, 1 minuto a 72ºC e uma extensão final a 72ºC por 10 minutos. 

Para a amplificação do DNA dos parasitas, foram utilizados primers específicos para a 

região mitocondrial do citocromo c oxidase I e a região 28S. Os primers utilizados para a 

região COI foram JB3: 5′-TTTTTTGGGCATCCTGAGGTTTAT-3′ e COI-R trema: 5′-

CAACAAATCATGATGCAAAAGG-3′, desenvolvidos por Bowles et al. (1995) e Miura et 

al. (2005), respectivamente. As condições de PCR para esses primers foram de acordo com 

Moszczynska et al. (2009). A região do gene 28S dos digenéticos foi amplificada 

parcialmente utilizando os primers U178: 5′-GCACCCGCTGAAYTTAAG-3′ e L1642: 5′-

CCAGCGCCATCCATTTTCA-3′ (Lockyer et al. 2003). Também foi utilizado um primer 

interno para o sequenciamento do gene 28S, 1500R (R): 5′-
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GCTATCCTGAGGGAAACTTCG-3′ (Olson et al. 2003). As condições para a amplificação 

consistiram em uma desnaturação inicial a 94ºC por 5 minutos; 30 ciclos de 30 segundos a 

94ºC, 1 minuto a 54ºC, 1 minuto a 72ºC e uma extensão final a 72ºC por 5 minutos. 

Os produtos amplificados foram verificados em gel de agarose 1% e o tamanho dos 

fragmentos foi estimado com a utilização de um marcador de peso molecular conhecido 

(DNA Ladder 100 pb). Os produtos obtidos da amplificação do DNA foram purificados 

seguindo protocolo descrito por Rosenthal et al. (1993). O sequenciamento foi realizado pela 

empresa ACTGene Análises Moleculares Ltda em sequenciador automático ABI 3500 da 

Applied Biosystems® e utilizando o kit BigDye® Terminator. 

O acesso ao patrimônio genético das espécies de gastrópodes e parasitas foi autorizado 

pelo Sistema Nacional de Gestão do Patrimônio Genético e do Conhecimento Tradicional 

Associado (SisGen A38AE84). 

 

2.4 Análises dos dados 

 

Os eletroferogramas obtidos do sequenciamento foram editados manualmente 

utilizando o programa BioEdit v7 (Hall 1999) e o alinhamento das sequências foi realizado 

pelo programa MEGA7 (Kumar et al. 2016), a partir do algoritmo de alinhamentos múltiplos 

CLUSTAL W (Thompson et al. 1994). A ferramenta BLASTn (Altschul et al. 1990) foi 

utilizada para a comparação das sequências obtidas com sequências depositadas no GenBank, 

visando a obtenção de valores de similaridade genética. O programa jModelTest 2 (Darriba et 

al. 2012) foi utilizado para selecionar o melhor modelo de substituição nucleotídica e a 

distância p foi calculada com o programa MEGA7. O programa DnaSP v6 (Rozas et al. 2017) 

foi utilizado para caracterização dos haplótipos.  

Sequências disponibilizadas no GenBank foram adicionadas às análises para 

comparação com as sequências obtidas de espécimes do rio Ivaí. Para os gastrópodes, foram 

adicionadas todas as sequências disponíveis da região COI de duas espécies, Aylacostoma 

chloroticum Hylton Scott, 1954 e A. brunneum Vogler & Peso, 2014 e uma sequência de 

Doryssa sp. (JQ966087) foi incluída à análise como grupo externo. Para os parasitas, 

sequências de quatro espécies que apresentaram maior similaridade com as espécies do rio 

Ivaí de acordo com a ferramenta BLASTn foram adicionadas às análises e como grupo 

externo foi adicionada uma sequência de Australapatemon burti Miller, 1923 (KY207548 e 

JX977785). As reconstruções filogenéticas foram feitas a partir do método de máxima 

verossimilhança utilizando o programa MEGA7. 



16 
 

 

3 RESULTADOS 

 

3.1 Identificação e caracterização molecular dos gastrópodes provenientes do rio Ivaí 

 

Os gastrópodes coletados foram identificados morfologicamente como Aylacostoma 

Spix, 1827 e foram obtidas sequências com 645 pb de 21 gastrópodes parasitados utilizando o 

marcador molecular COI (Fig. 1). Com base nessas sequências e utilizando a ferramenta 

BLASTn, todos os gastrópodes apresentaram valores de similaridade variando de 99,84 a 

100% com Aylacostoma chloroticum disponível no GenBank.  

 

 

Fig. 1 Espécimes de Aylacostoma chloroticum parasitados coletados no rio Ivaí. Apenas o 

espécime o foi coletado na lagoa temporária próxima ao rio. a Gastrópode 3. b Gastrópode 6. 

c Gastrópode 16. d Gastrópode 18. e Gastrópode 26. f Gastrópode 35. g Gastrópode 37. h 

Gastrópode 38. i Gastrópode 41. j Gastrópode 44. k Gastrópode 50. l Gastrópode 51. m 

Gastrópode 56. n Gastrópode 58. o Gastrópode 60. p Gastrópode 63. q Gastrópode 65. r 

Gastrópode 68. s Gastrópode 70. t Gastrópode 72. u Gastrópode 74. 
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O alinhamento final das sequências do rio Ivaí juntamente com as sequências do banco 

de dados genético apresentou 627 pb. Foram obtidos três haplótipos distintos para as 

sequências provenientes dos gastrópodes do rio Ivaí, dentre os quais há um haplótipo 

compartilhado com as sequências do banco de dados. A composição nucleotídica foi, em 

média, T = 35,9%, C = 18,4%, A = 26,5% e G = 19,1%. 

Uma matriz contendo os valores de distância p entre as sequências está demonstrada 

no Apêndice A. As distâncias genéticas entre sequências de A. chloroticum depositadas nos 

bancos de dados e as espécies do rio Ivaí variaram de 0 a 0,3%. A distância p entre A. 

brunneum e A. chloroticum disponíveis no GenBank foi de aproximadamente 4%, assim 

como a distância entre as sequências de A. brunneum e as sequências obtidas dos gastrópodes 

provenientes do rio Ivaí. Na árvore gênica apresentada na figura 2, todos os gastrópodes do 

rio Ivaí foram agrupados em um grande clado formado por A. chloroticum. 

 

 

Fig. 2 Árvore gênica construída pelo método de máxima verossimilhança utilizando o modelo 

de substituição nucleotídica HKY + G, com 1000 reamostragens de bootstrap. a partir de 

sequências de COI obtidas neste estudo e sequências de Aylacostoma disponíveis no 

GenBank. A barra de escala indica o número substituições de nucleotídeos por sítio. As 

sequências marcadas com um círculo preenchido foram as obtidas neste estudo. Doryssa sp. 

foi utilizado como grupo externo. 
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3.2 Identificação e caracterização molecular dos digenéticos parasitas de gastrópodes do 

rio Ivaí 

 

Dos 76 gastrópodes analisados, 21 estavam parasitados por estágios larvais de rédias 

e/ou cercárias (27,63%). Os parasitas obtidos foram, a princípio, separados em 16 morfotipos. 

Os morfotipos encontrados com maior frequência foram os morfotipos 3 e 4, com prevalência 

de 9,21% e 11,84%, respectivamente. Em seguida, o morfotipo 5 apresentou uma prevalência 

de 3,94%, enquanto os demais morfotipos foram encontrados em apenas um ou dois 

indivíduos. 

Com base nas análises moleculares, foi possível agrupar os 16 morfotipos em quatro 

grupos distintos (Fig. 3), visto que foram encontradas quatro espécies de maior similaridade 

com a ferramenta BLASTn. O primeiro grupo abrange os morfotipos 1 e 2 (Fig. 3a), o 

segundo grupo os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 (Fig. 3b), o terceiro grupo compreende 

apenas o morfotipo 5 (Fig. 3c) e no quarto grupo estão os morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 

(Fig. 3d-e). Para os morfotipos presentes no quarto grupo, as medidas de rédias e de uma 

cercária foram obtidas. Para os demais morfotipos foram obtidas apenas as medidas dos 

estágios de rédias, exceto para o morfotipo 5 que foram obtidas apenas as medidas de 

cercárias. As medidas médias de cada grupo são apresentadas na tabela 1. 

 

Tabela 1 Medidas médias (min-máx), em μm, de digenéticos parasitas dos gastrópodes 

provenientes do rio Ivaí. Para o estágio de cercária dos morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 há a 

medida de apenas um espécime. 

Rédias 

 
Morfotipos  

1 e 2 (n = 5) 

Morfotipos 3, 4, 8, 

9, 10, 13 e 14 (n = 5) 

Morfotipo 5 

(n = 5) 

Morfotipos 6, 7, 11, 

12, 15 e 16 (n = 7) 

Comprimento total 668 (620-710) 776 (620-1200) - 546 (450-600) 

Largura do corpo 110 (80-130) 146 (110-170) - 69 (50-120) 

Cercárias 

Comprimento total - - 119,04 (102,2-140) 513,6 

Comprimento do corpo - - 78,08 (43,2-100) 153,6 

Largura do corpo - - 62,16 (28,8-90) 84 

Comprimento da cauda - - 35,2 (28,8-40) 360 
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Fig. 3 Representantes dos diferentes morfotipos de digenéticos encontrados nos gastrópodes 

provenientes do rio Ivaí. a Rédia, representante da espécie dos morfotipos 1 e 2. b Rédia, 

representante da espécie dos morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14. c Cercária, representante da 

espécie do morfotipo 5. d Rédia, representante da espécie dos morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16. 

e Cercária, representante da espécie dos morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16. 

 

Com base no marcador mitocondrial, foram obtidas 35 sequências de 659 pb que 

apresentaram maiores valores de similaridade com as espécies: Plagiorchis sp., 

Philophthalmus sp., Lecithodendriidae gen. sp. e Haplorchis taichui (Nishigori, 1924) 

(Tabela 2). 

 

Tabela 2 Percentuais de identidade de acordo com a ferramenta BLASTn encontrados para as 

35 sequências de parasitas coletados no rio Ivaí utilizando o marcador molecular COI. 

Morfotipo Gastrópode Estágio BLASTn Per. Ident. Acesso 

1 3 Rédia Plagiorchis sp. 81,39% LC599796 

2 3 Rédia Plagiorchis sp. 81,91% LC599796 

3 6 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

3 37 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

3 44 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

3 51 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

3 68 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 



20 
 

 

3 70 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

3 74 Rédia Philophthalmus sp. 91,64% MK629695 

4 6 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 35 Rédia Philophthalmus sp. 91,33% MK629695 

4 37 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 44 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 51 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 68 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 70 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

4 72 Rédia Philophthalmus sp. 91,64% MK629695 

4 74 Rédia Philophthalmus sp. 91,64% MK629695 

5 16 Cercária Lecithodendriidae gen. sp. 87,12% LC599897 

5 16 Rédia Lecithodendriidae gen. sp. 87,12% LC599897 

5 26 Cercária Lecithodendriidae gen. sp. 87,27% LC599897 

5 58 Cercária Lecithodendriidae gen. sp. 86,95% LC599897 

6 18 Rédia Haplorchis taichui 79,41% KF214770 

7 18 Rédia Haplorchis taichui 79,41% KF214770 

8 38 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

8 65 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

9 41 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

10 41 Rédia Philophthalmus sp. 91,49% MK629695 

11 50 Rédia Haplorchis taichui 79,57% KF214770 

12 50 Rédia Haplorchis taichui 79,57% KF214770 

13 56 Cercária Philophthalmus sp. 91,64% MK629695 

14 56 Rédia Philophthalmus sp. 91,64% MK629695 

15 60 Cercária Haplorchis taichui 79,41% KF214770 

15 63 Cercária Haplorchis taichui 79,41% KF214770 

16 60 Rédia Haplorchis taichui 79,41% KF214770 

 

Os percentuais de identidade para os 16 morfotipos de digenéticos variaram de 79,41 a 

91,64% com sequências do banco de dados, sendo que o grupo mais próximo foi 

Philophthalmus sp. Para o morfotipo 5, tanto o estágio de rédia quanto de cercária 

apresentaram maior identidade com uma espécie de Lecithodendriidae Lühe, 1901. 
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O alinhamento final das sequências de COI obtidas dos parasitas desse estudo e 

sequências do GenBank apresentou 658 pb. Foram encontrados 12 haplótipos distintos entre 

as sequências dos parasitas do rio Ivaí, que apresentaram a composição nucleotídica, em 

média, T = 44,6%, C = 11,4%, A = 17,4% e G = 26,7%. Nenhum haplótipo foi compartilhado 

com as espécies de maior similaridade obtidas pela ferramenta BLASTn. 

A matriz de distância p está apresentada no Apêndice B. Os morfotipos 1 e 2 

apresentaram distância p com os demais morfotipos superior a 21% e a distância p entre esses 

dois morfotipos foi de 0,8%. As distâncias entre os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 variaram 

de 0 a 0,3%. O morfotipo 5 apresentou uma distância p dos demais morfotipos superior a 28% 

e os valores de distâncias p entre o morfotipo 5 dos diferentes hospedeiros variaram de 0 a 

1,3%. Os morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 tiveram distâncias entre si variando de 0 a 0,8%. 

Quanto as distâncias encontradas entre as espécies obtidas do GenBank e os morfotipos de 

digenéticos provenientes do rio Ivaí, estas variaram de 8,4 a 30,2%. 

Os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 formaram um agrupamento único que tem como 

grupo irmão Philophthalmus sp. O morfotipo 5, tanto os estágios de rédia quanto de cercária, 

formaram um outro grupo, irmão de Lecithodendriidae gen. sp. Por fim, os morfotipos 6, 7, 

11, 12, 15 e 16 formaram um grupo irmão do agrupamento composto pelos morfotipos 1 e 2. 

Ambos os agrupamentos ficaram próximos à H. taichui (Fig. 4). 
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Fig. 4 Árvore gênica construída pelo método de máxima verossimilhança baseado no modelo 

de substituição nucleotídica HKY + G, a partir de sequências de digenéticos, utilizando o 

marcador molecular COI. A porcentagem de árvores replicadas nas quais os taxa associados 

foram agrupados no teste de bootstrap com 1000 repetições estão representadas ao lado dos 

ramos. Todas as posições contendo gaps e dados ausentes foram desconsideradas. A barra de 

escala indica o número substituições de nucleotídeos por sítio. As sequências marcadas com 

um círculo preenchido são as obtidas neste estudo e os números entre parênteses 

correspondem aos hospedeiros. Australapatemon burti foi utilizado como grupo externo. 

 

Relacionado ao marcador 28S, foram obtidas 35 sequências de 642 pb. Segundo a 

ferramenta BLASTn, as espécies mais próximas aos morfotipos encontrados no rio Ivaí 

foram: Metagonimus suifunensis Shumenko, Tatonova & Besprozvannykh, 2017, 

Philophthalmus sp., Trematoda sp. e Pseudosellacotyla lutzi (Freitas, 1941) (Tabela 3). 



23 
 

 

Tabela 3 Valores de similaridade obtidos com a ferramenta BLASTn para as 35 sequências 

de parasitas encontrados no rio Ivaí utilizando o marcador molecular 28S. 

Morfotipo Gastrópode Estágio BLASTn Per. Ident. Acesso 

1 3 Rédia Metagonimus suifunensis 93,30% KX387460 

2 3 Rédia Metagonimus suifunensis 93,30% KX387460 

3 6 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

3 37 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

3 44 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

3 51 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

3 68 Rédia Philophthalmus sp. 99,19% LC474511 

3 70 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

3 74 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 6 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 35 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 37 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 44 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 51 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 68 Rédia Philophthalmus sp. 99,19% LC474511 

4 70 Rédia Philophthalmus sp. 99.35% LC474511 

4 72 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

4 74 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

5 16 Cercária Trematoda sp. 97,44% MH094418 

5 16 Rédia Trematoda sp. 98,08% MH094418 

5 26 Cercária Trematoda sp. 98,08% MH094418 

5 58 Cercária Trematoda sp. 97,92% MH094418 

6 18 Rédia Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

7 18 Rédia Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

8 38 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

8 65 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

9 41 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

10 41 Rédia Philophthalmus sp. 99,19% LC474511 

11 50 Rédia Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

12 50 Rédia Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 
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13 56 Cercária Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

14 56 Rédia Philophthalmus sp. 99,35% LC474511 

15 60 Cercária Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

15 63 Cercária Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

16 60 Rédia Pseudosellacotyla lutzi 99,53% MH368357 

 

 As porcentagens de identidade obtidas com base na ferramenta BLASTn para os 16 

morfotipos de digenéticos variaram de 93,30% a 99,53%, apresentando valores de 

similaridade superiores aos encontrados com o marcador COI. Diferente do encontrado com o 

marcador mitocondrial, o grupo mais próximo das espécies encontradas no rio Ivaí utilizando 

o marcador 28S foi P. lutzi. 

 O alinhamento final das sequências obtidas nesse estudo, com o marcador 28S e as 

sequências disponíveis no GenBank, apresentou 640 pb. Foram obtidos oito haplótipos 

distintos para as sequências dos parasitas encontrados no rio Ivaí, com a seguinte composição 

nucleotídica média: T = 23,9%, C = 22,8%, A = 20,2% e G = 33,2%. Assim como com o 

marcador COI, nenhum haplótipo foi compartilhado com as espécies de maior similaridade 

apresentadas pela ferramenta BLASTn. 

Uma matriz de distância p está apresentada no Apêndice C. Os morfotipos 1 e 2 

apresentaram uma distância p entre si igual a zero e com os demais morfotipos foram 

encontradas distâncias superiores a 16,3%. Os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14, os quais 

foram mais similares com base na ferramenta BLASTn com Philophthalmus sp., 

apresentaram valores de distância p variando de 0,5 a 0,7% com essa espécie e as distâncias 

entre esses morfotipos variaram de 0 a 0,3%. Os valores de distância do morfotipo 5 de 

diferentes hospedeiros variaram de 0 a 0,8% e esse morfotipo com Trematoda sp. apresentou 

uma distância p variando de 1,2 a 1,9%. Por fim, os morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16, que 

tiveram maiores valores de similaridade com P. lutzi, apresentaram uma distância p de 0,3% 

com essa espécie, sendo o menor valor de distância p encontrado quando comparado esses 

morfotipos com a espécie do GenBank. 

 Na árvore gênica, é possível observar que os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 

formaram um agrupamento único com Philophthalmus sp. O morfotipo 5 ficou como grupo 

irmão de Trematoda sp. Os morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 formaram um clado com P. lutzi, 

espécie na qual foi observado o menor valor de distância p e o maior valor de identidade 

baseado na ferramenta BLASTn. Esse grupo ficou como grupo irmão do clado formado pelos 

morfotipos 1 e 2 (Fig. 5). 
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Fig. 5 Árvore gênica construída pelo método de máxima verossimilhança utilizando o modelo 

de substituição nucleotídica GTR + G, a partir de sequências de digenéticos, utilizando o 

marcador molecular 28S. A porcentagem de árvores replicadas nas quais os taxa associados 

foram agrupados no teste de bootstrap com 1000 repetições estão representadas ao lado dos 

ramos. Todas as posições contendo gaps e dados ausentes foram desconsideradas. A barra de 

escala representa o número substituições de nucleotídeos por sítio. As sequências marcadas 

com um círculo preenchido são as obtidas neste estudo e o número entre parênteses representa 

os hospedeiros. Australapatemon burti foi utilizado como grupo externo. 

 

 Considerando as análises moleculares, os 16 morfotipos denominados inicialmente 

referem-se a quatro morfotipos distintos, visto que foram caracterizadas quatro espécies com 

base na ferramenta BLASTn. Dessa maneira, os 16 morfotipos representam diferentes 
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estágios dos quatro morfotipos de digenéticos provenientes do rio Ivaí. Os morfotipos 1 e 2 

são dois estágios de uma mesma espécie, os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 são diferentes 

estágios de Philophthalmus Looss, 1899 e os morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 são estágios 

distintos de Pseudosellacotyla Yamaguti, 1954. O morfotipo 5, como proposto, é um 

morfotipo diferente dos demais. 

 

4 DISCUSSÃO 

 

Até o momento, não há registros na literatura de ocorrência de Aylacostoma 

chloroticum na bacia do rio Ivaí. Dessa maneira, esse trabalho é pioneiro ao registrar essa 

espécie na região. Destaca-se também o fato dos diferentes estágios larvais de espécies de 

digenéticos serem encontrados pela primeira vez nesse hospedeiro intermediário no baixo 

Ivaí, uma vez que são espécies que ainda não foram relatadas na literatura disponível. 

Segundo Simone (2006), há cerca de 33 espécies pertencentes à Aylacostoma no 

Brasil, apresentando ampla distribuição. É possível mencionar algumas espécies como A. 

chloroticum, A. francana (Ihering, 1909), A. tenuilabris (Reeve, 1860), A. brasiliensis 

(Moricand, 1939), A. ci Simone, 2001 e A. pulcher (Reeve, 1860) (Simone 2001; França et al. 

2007; Paschoal et al. 2013; Birckolz et al. 2016). No entanto, não são encontrados muitos 

estudos envolvendo essas espécies, principalmente utilizando técnicas moleculares, o que 

dificulta a obtenção de dados a respeito desse gênero. Embora a morfologia da concha seja 

um dos critérios mais tradicionais para a identificação desses gastrópodes, apenas esse 

carácter acaba não sendo suficiente, visto que morfologicamente espécies de Aylacostoma são 

muito semelhantes a Melanoides tuberculata (Müller, 1774), espécie invasora no Brasil e a 

espécies de Doryssa H. Adams & A. Adams, 1854 (Fernandez et al. 2012). 

O gastrópode A. chloroticum é uma espécie dulcícola endêmica de regiões 

neotropicais. Há registros de ocorrência dessa espécie na região do alto rio Paraná entre o 

Paraguai e Argentina (Hylton Scott 1954; Vogler 2012; Vogler et al. 2014), assim como na 

planície de inundação do alto rio Paraná no Mato Grosso do Sul (Onaca et al. 2019). A 

maioria dos aspectos genéticos e moleculares de A. chloroticum ainda são desconhecidos, 

com poucos estudos publicados a respeito. No entanto, um estudo molecular realizado por 

Vogler et al. (2010) envolveu o sequenciamento da região barcode desses gastrópodes 

encontrados na Argentina e algumas sequências obtidas foram utilizadas como comparativo 

para as sequências obtidas dos espécimes do rio Ivaí. Nesse mesmo estudo, não foi encontrada 

variabilidade genética entre os espécimes analisados, diferente do ocorrido com os espécimes 
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analisados do rio Ivaí, os quais apresentaram mais de um haplótipo, indicando a presença de 

polimorfismos. 

Dessa maneira, com base no marcador do gene COI, os 21 gastrópodes parasitados 

coletados no rio Ivaí pertencem a A. chloroticum, visto que os valores de distância p 

encontrados entre esses gastrópodes e as sequências disponíveis no GenBank são inferiores a 

3% como sugere Hebert et al. (2003). O percentual de similaridade obtido pela ferramenta 

BLASTn e posicionamento filogenético contribuírem também para essa confirmação. 

Referente as relações de parasitismo, A. chloroticum foi descrito como hospedeiro 

intermediário de alguns digenéticos, tais como Stephanoprora aylacostoma Ostrowski de 

Núñez & Quintana, 2008 (Núñez e Quintana 2008), Paralecithodendrium parvouterus 

(Bhalerao, 1926) (Onaca et al. 2019), Pseudosellacotyla lutzi (Quintana e Núñez 2014; Onaca 

et al. 2019) e mais recentemente Philophthalmus aylacostoma Pulido-Murillo, Tkach & Pinto, 

2022 (Pulido-Murillo et al. 2022). Esse estudo amplia o conjunto de parasitas identificados 

em A. chloroticum, acrescentando novas espécies de Philophthalmus e Pseudosellacotyla. 

A ferramenta BLASTn auxiliou na identificação de taxa próximos dos 16 morfotipos 

de parasitas encontrados no rio Ivaí, apresentando os maiores valores de similaridade genética 

com Plagiorchis sp., Philophthalmus sp., Lecithodendriidae gen. sp. e Haplorchis taichui 

para o marcador mitocondrial e Metagonimus suifunensis, Philophthalmus sp., Trematoda sp. 

e P. lutzi para o marcador ribossômico 28S. Diferentes morfotipos foram identificados como 

mesmas espécies devido ao fato de compartilharem o mesmo haplótipo ou terem sequências 

muito próximas. Também é importante considerar que foram encontrados 16 morfotipos 

distintos, com base na morfologia, em função dos diferentes estágios de desenvolvimento 

encontrados para as rédias e cercárias. 

Com base nas informações genéticas obtidas pelo marcador COI, não foi possível 

confirmar a identidade à nível de espécie de nenhum morfotipo, visto que todos os valores de 

distância p encontrados foram superiores a 3%, valor sugerido por Hebert et al. (2003) para 

espécies distintas. Ademais, os percentuais de identidade fornecidos pela ferramenta 

BLASTn, assim como o posicionamento dos espécimes na reconstrução filogenética 

confirmam que não se trata das mesmas espécies disponíveis nos bancos de dados. Há 

registros de Philophthalmus utilizando A. chloroticum como hospedeiro intermediário na 

planície de inundação do alto rio Paraná (Onaca et al. 2019), no entanto, a similaridade com 

as sequências COI obtidas nesse estudo foi relativamente baixa, inferindo ser uma espécie do 

mesmo gênero, mas não a mesma encontrada por Onaca et al. (2019). 
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Em trabalhos realizados por Literák et al. (2013) e Onaca et al. (2019) utilizando o 

marcador mitocondrial, foram encontrados valores de distância p de 13,8 a 15,4% para 

espécies diferentes dentro de um mesmo gênero, em ambos os casos referindo-se a 

Philophthalmus. Considerando que os valores de distância p encontrados no atual estudo 

foram inferiores aos encontrados pelos autores mencionados, variando de 8,4 a 8,6%, é 

possível afirmar que o marcador COI foi útil para identificar esse gênero, corroborando com 

os resultados encontrados com o marcador 28S. 

O marcador 28S se mostrou mais eficaz na identificação dos parasitas quando 

comparado ao marcador mitocondrial, visto que possibilitou a identificação de dois gêneros 

diferentes. O marcador ribossômico apresentou maiores percentuais de identidade e 

consequentemente menores valores de distância p entre as espécies próximas disponíveis no 

banco de dados, o que era esperado devido ao fato da região ribossômica 28S ser mais 

conservada e sofrer menos variações quando comparada ao gene mitocondrial (Brown et al. 

1979; Solferini e Selivon 2012; Segatto et al. 2017). No entanto, também não foi possível 

afirmar quais são as espécies encontradas no rio Ivaí.  

Em um trabalho realizado por Pinto et al. (2015), os autores consideraram valores de 

distância maiores que 0,1% para o marcador 28S suficientes para representar espécies 

diferentes, porém tratando-se de espécies congêneres e levando em consideração no presente 

estudo, todas as espécies próximas obtidas pela ferramenta BLASTn apresentaram valores de 

distância p superiores ao sugerido. Embora não se tenha chegado em uma classificação à nível 

de espécie, pode-se afirmar que os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 pertencem a uma espécie 

de Philophthalmus, confirmando o encontrado para o marcador mitocondrial e os morfotipos 

6, 7, 11, 12, 15 e 16 enquadram-se em Pseudosellacotyla, considerando que os valores de 

distância p variaram de 0,3 a 0,7% e esses morfotipos ficaram agrupados na árvore gênica 

juntamente com os gêneros mencionados, o que não foi observado para o marcador COI. 

Na literatura não há valores de distância genética para comparação relacionado a 

Lecithodendriidae com o marcador COI. Entretanto, considerando que para espécies 

diferentes pertencentes a um mesmo gênero são encontrados os valores de 13,8 a 15,4% como 

descritos acima, é provável que o morfotipo 5 refere-se a uma espécie dessa família, pois os 

valores de distância encontrados são menores que os encontrados para espécies do mesmo 

gênero. Com base na morfologia externa, esse morfotipo se assemelha ao digenético 

encontrado por Lopes et al. (2021), onde os autores identificaram como sendo pertence a essa 

mesma família. Também é preciso considerar que a falta de informações nos bancos de dados 
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genéticos sobre a identificação correta desses parasitas limita a identificação desse morfotipo 

a um nível mais específico. 

A respeito das espécies mais similares encontradas para os espécimes do rio Ivaí, 

espécies de Philophthalmus utiliza também gastrópodes pertencentes a M. tuberculata como 

primeiro hospedeiro intermediário assim como ocorre com A. chloroticum (Pinto e Melo 

2010; Onaca et al. 2019). É importante considerar que a maioria dos trematódeos pertencentes 

à Philophthalmidae Looss, 1899 são encontrados nos olhos de aves e mamíferos no estágio 

adulto, inclusive com relatos de parasitismo em seres humanos (Freitas 1955; Muniz-Pereira e 

Amato 1993; Kanev et al. 1993; Nollen e Kanev 1995; Pinto et al. 2005; Verocai et al. 2009; 

Pinto e Melo 2010). Espécies pertencentes à Lecithodendriidae geralmente possuem como 

hospedeiros definitivos os morcegos e há apenas um relato na literatura de uma espécie de 

cercária encontrada no Brasil (Lopes et al. 2021). O digenético P. lutzi foi registrado 

utilizando A. chloroticum como hospedeiro intermediário em seu ciclo de vida, assim como o 

ocorrido com os gastrópodes do rio Ivaí (Quintana e Núñez 2014; Onaca et al. 2019). Incluído 

atualmente na família Cryptogonimidae Ward, 1917 devido a estudos realizado por Quintana 

e Núñez (2014) com base na morfologia e ciclo de vida e Pantoja et al. (2018) por meio de 

técnicas filogenéticas, P. lutzi é encontrado como parasita de Hoplias malabaricus (Bloch, 

1794) no Brasil, Argentina e Colômbia (Kohn e Fernandes 1987; Kohn et al. 2011; Quintana 

e Núñez 2014; Pantoja et al. 2018). 

É importante salientar que embora as espécies do presente estudo tenham apresentado 

similaridade com as espécies descritas anteriormente, a reconstrução filogenética e os valores 

de distância p confirmam novamente que não são as mesmas espécies, mas possivelmente 

espécies próximas filogeneticamente. Ademais, o fato de ter sequências depositadas nos 

bancos de dados genéticos utilizando o marcador molecular COI e não ter a sequência das 

mesmas espécies com o marcador 28S acaba limitando a identificação mais precisa desses 

organismos, sendo o contrário também válido, visto que foi possível observar essa situação ao 

analisar as espécies do atual estudo. Por esse motivo é importante a utilização de pelo menos 

dois marcadores moleculares e preferivelmente combinando marcadores mitocondriais, como 

COI e marcadores ribossomais, como o 28S (Blasco-Costa et al. 2016). 

Também é importante considerar os impactos sociais que o estudo apresenta. 

Considerando que os trematódeos digenéticos são causadores de doenças em animais e em 

seres humanos (Neves 2004), a identificação dos estágios larvais é essencial para que sejam 

tomadas medidas profiláticas contra essas doenças. Os gastrópodes são hospedeiros 

intermediários desses parasitas e realizando estudos como este torna-se possível compreender 
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o ciclo de vida dos digenéticos e inferir sobre quais espécies são encontradas no rio Ivaí. A 

utilização de ferramentas moleculares contribui para uma identificação mais precisa das 

espécies encontradas em estágios larvais, apresentando importância também para a saúde 

pública, visto que a população possui contato direto com o rio, seja de forma recreativa ou 

alimentando-se dos peixes. Portanto, este trabalho contribuiu para a identificação de dois 

gêneros de digenéticos presentes no rio Ivaí, sendo o pioneiro a respeito da fauna parasitária 

encontrada em gastrópodes que atuam como hospedeiros intermediários. 

Embora seja fato que há um problema relacionado a saúde pública devido as doenças 

causadas por parasitas, é preciso reconhecer a importância ecológica desses organismos. De 

um modo geral, os parasitas são responsáveis pela regulação das populações hospedeiras, 

estão relacionados a estabilidade da cadeia alimentar e realizam a organização dos 

ecossistemas (Hudson et al. 2006; Goater et al. 2014). Também desempenham papéis de 

extrema importância nos ecossistemas, como promover a biodiversidade, sendo que uma alta 

diversidade de parasitas pode ser associada a ecossistemas mais saudáveis (Hudson et al. 

2006). 

 

5 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

 Pode-se concluir que o marcador mitocondrial COI foi eficaz na identificação de 

Aylacostoma. Todos os 21 gastrópodes parasitados pertencem à Aylacostoma chloroticum. 

Quanto aos digenéticos provenientes do rio Ivaí, o marcador 28S se mostrou mais eficaz 

quando comparado ao marcador COI, visto que possibilitou a identificação de dois taxa 

distintos. Com base no marcador ribossômico, os morfotipos 3, 4, 8, 9, 10, 13 e 14 referem-se 

a uma espécie de Philophthalmus, também identificado com o marcador mitocondrial e os 

morfotipos 6, 7, 11, 12, 15 e 16 correspondem à uma espécie de Pseudosellacotyla. Para os 

demais morfotipos, não foi possível chegar a uma identificação específica, uma vez que as 

informações genéticas obtidas não foram suficientes. 
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APÊNDICE A – Matriz de distância p entre sequências de gastrópodes coletados no rio Ivaí e sequências disponíveis nos bancos de dados 

utilizando o marcador molecular COI. 

 

 1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19 20  21  22  23  

1. Aylacostoma sp. 03                        

2. Aylacostoma sp. 06 0,000                                             

3. Aylacostoma sp. 16 0,003 0,003                                           

4. Aylacostoma sp. 18 0,002 0,002 0,002                                         

5. Aylacostoma sp. 26 0,002 0,002 0,002 0,000                                       

6. Aylacostoma sp. 35 0,003 0,003 0,000 0,002 0,002                                     

7. Aylacostoma sp. 37 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002                                   

8. Aylacostoma sp. 38 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000                                 

9. Aylacostoma sp. 41 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000                               

10. Aylacostoma sp. 44 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000                             

11. Aylacostoma sp. 50 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000                           

12. Aylacostoma sp. 51 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                         

13. Aylacostoma sp. 56 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                       

14. Aylacostoma sp. 58 0,003 0,003 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002                     

15. Aylacostoma sp. 60 0,003 0,003 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000                   

16. Aylacostoma sp. 63 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002                 

17. Aylacostoma sp. 65 0,003 0,003 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002               

18. Aylacostoma sp. 68 0,003 0,003 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000             

19. Aylacostoma sp. 70 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002           

20. Aylacostoma sp. 72 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000         

21. Aylacostoma sp. 74 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000       

22. Aylacostoma brunneum 

(JQ236700) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040     

23. Aylacostoma brunneum 

(JQ236701) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040 0,000   

24. Aylacostoma brunneum 

(JQ236702) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 
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25. Aylacostoma brunneum 

(JQ236703) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 

26. Aylacostoma brunneum 

(JQ236704) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 

27. Aylacostoma brunneum 

(JQ236705) 0,038 0,038 0,041 0,040 0,040 0,041 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,040 0,041 0,041 0,040 0,041 0,041 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 

28. Aylacostoma chloroticum 

(JF346878) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

29. Aylacostoma chloroticum 

(JF346879) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

30. Aylacostoma chloroticum 

(JF346880) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

31. Aylacostoma chloroticum 

(JF346881) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

32. Aylacostoma chloroticum 

(JF346882) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

33. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236681) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

34. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236682) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

35. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236683) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

36. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236684) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

37. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236685) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

38. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236686) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

39. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236687) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

40. Aylacostoma_chloroticum 

(JQ236688) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 
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41. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236689) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

42. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236690) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

43. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236691) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

44. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236692) 0,003 0,003 0,003 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,003 0,002 0,003 0,003 0,002 0,002 0,002 0,041 0,041 

45. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236693) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

46. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236694) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

47. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236695) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

48. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236696) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

49. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236697) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

50. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236698) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

51. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236699) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

52. Aylacostoma chloroticum 

(JX203217) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

53. Aylacostoma chloroticum 

(JX203218) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

54. Aylacostoma chloroticum 

(JX203219) 0,003 0,003 0,003 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,003 0,002 0,003 0,003 0,002 0,002 0,002 0,041 0,041 

55. Aylacostoma chloroticum 

(JX203220) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

56. Aylacostoma chloroticum 

(JX203221) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 
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57. Aylacostoma chloroticum 

(JX203222) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

58. Aylacostoma chloroticum 

(JX203223) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

59. Aylacostoma chloroticum 

(JX203224) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

60. Aylacostoma chloroticum 

(JX203225) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

61. Aylacostoma chloroticum 

(JX203226) 0,003 0,003 0,003 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,003 0,002 0,003 0,003 0,002 0,002 0,002 0,041 0,041 

62. Aylacostoma chloroticum 

(JX244270) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

63. Aylacostoma chloroticum 

(JX244271) 0,003 0,003 0,003 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,003 0,002 0,003 0,003 0,002 0,002 0,002 0,041 0,041 

64. Aylacostoma chloroticum 

(JX244272) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

65. Aylacostoma chloroticum 

(KX171227) 0,002 0,002 0,002 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,000 0,000 0,000 0,040 0,040 

66. Doryssa sp. 

(JQ966087) 0,180 0,180 0,180 0,182 0,182 0,180 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,180 0,180 0,182 0,180 0,180 0,182 0,182 0,182 0,180 0,180 

 

Continuação 

 24  25  26  27  28  29  30  31  32  33  34  35  36  37  38  39  40  41  42  43  44  45  46  

25. Aylacostoma brunneum 
(JQ236703) 0,000                                             

26. Aylacostoma brunneum 
(JQ236704) 0,000 0,000                                           

27. Aylacostoma brunneum 
(JQ236705) 0,000 0,000 0,000                                         

28. Aylacostoma chloroticum 
(JF346878) 0,040 0,040 0,040 0,040                                       
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29. Aylacostoma chloroticum 
(JF346879) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000                                     

30. Aylacostoma chloroticum 
(JF346880) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000                                   

31. Aylacostoma chloroticum 
(JF346881) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000                                 

32. Aylacostoma chloroticum 
(JF346882) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000                               

33. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236681) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                             

34. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236682) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                           

35. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236683) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                         

36. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236684) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                       

37. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236685) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                     

38. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236686) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                   

39. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236687) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                 

40. Aylacostoma_chloroticum 
(JQ236688) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000               

41. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236689) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000             

42. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236690) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000           

43. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236691) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000         

44. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236692) 0,041 0,041 0,041 0,041 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002       

45. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236693) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002     

46. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236694) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000   

 



43 
 

 

Continuação 

47. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236695) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

48. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236696) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

49. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236697) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

50. Aylacostoma chloroticum 
(JQ236698) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

51. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236699) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

52. Aylacostoma chloroticum 

(JX203217) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

53. Aylacostoma chloroticum 

(JX203218) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

54. Aylacostoma chloroticum 

(JX203219) 0,041 0,041 0,041 0,041 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 

55. Aylacostoma chloroticum 
(JX203220) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

56. Aylacostoma chloroticum 
(JX203221) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

57. Aylacostoma chloroticum 
(JX203222) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

58. Aylacostoma chloroticum 
(JX203223) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

59. Aylacostoma chloroticum 

(JX203224) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

60. Aylacostoma chloroticum 

(JX203225) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

61. Aylacostoma chloroticum 

(JX203226) 0,041 0,041 0,041 0,041 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 

62. Aylacostoma chloroticum 

(JX244270) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

63. Aylacostoma chloroticum 

(JX244271) 0,041 0,041 0,041 0,041 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 

64. Aylacostoma chloroticum 
(JX244272) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 
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65. Aylacostoma chloroticum 
(KX171227) 0,040 0,040 0,040 0,040 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 

66. Doryssa sp. 
(JQ966087) 0,180 0,180 0,180 0,180 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,180 0,182 0,182 

 

Continuação 

 47  48  49  50  51  52  53  54  55  56 57  58  59  60  61  62 63 64 65 

48. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236696) 0,000                                     

   

49. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236697) 0,000 0,000                                   

   

50. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236698) 0,000 0,000 0,000                                 

   

51. Aylacostoma chloroticum 

(JQ236699) 0,000 0,000 0,000 0,000                               

   

52. Aylacostoma chloroticum 
(JX203217) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                             

   

53. Aylacostoma chloroticum 
(JX203218) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000                           

   

54. Aylacostoma chloroticum 
(JX203219) 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002                         

   

55. Aylacostoma chloroticum 
(JX203220) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002                       

   

56. Aylacostoma chloroticum 
(JX203221) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000                     

   

57. Aylacostoma chloroticum 

(JX203222) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000                   

   

58. Aylacostoma chloroticum 

(JX203223) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000                 

   

59. Aylacostoma chloroticum 

(JX203224) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000               

   

60. Aylacostoma chloroticum 

(JX203225) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000             

   

61. Aylacostoma chloroticum 
(JX203226) 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002           
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62. Aylacostoma chloroticum 
(JX244270) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002         

   

63. Aylacostoma chloroticum 
(JX244271) 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002    

64. Aylacostoma chloroticum 
(JX244272) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002   

65. Aylacostoma chloroticum 
(KX171227) 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000  

66. Doryssa sp. 

(JQ966087) 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,180 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,182 0,180 0,182 0,180 0,182 0,182 
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APÊNDICE B – Matriz de distância p, utilizando o marcador molecular COI, entre parasitas de gastrópodes coletados no rio Ivaí e espécies 

próximas depositadas no GenBank. 

 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1. Plagiorchis sp. 
(LC599796)                     

2. Philophthalmus sp. 
(MK629695) 0,231                    

3. Lecithodendriidae sp. 
(LC599897) 0,233 0,286                   

4. Haplorchis taichui 

(KF214770) 0,277 0,272 0,283                  

5. Morfotipo 1 C3 (01) 0,239 0,286 0,284 0,230                 

6. Morfotipo 2 C3 (03) 0,233 0,280 0,280 0,223 0,008                

7. Morfotipo 3 C6 (05) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294               

8. Morfotipo 3 C37 (06) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000              

9. Morfotipo 3 C44 (07) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000             

10. Morfotipo 3 C51 (08) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000            

11. Morfotipo 3 C68 (09) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000           

12. Morfotipo 3 C70 (10) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000          

13. Morfotipo 3 C74 (12) 0,234 0,084 0,270 0,253 0,298 0,292 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002         

14. Morfotipo 4 C6 (13) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002        

15. Morfotipo 4 C35 (14) 0,234 0,088 0,273 0,256 0,302 0,295 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,002       

16. Morfotipo 4 C37 (15) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002      

17. Morfotipo 4 C44 (16) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000     

18. Morfotipo 4 C51 (17) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000    

19. Morfotipo 4 C68 (18) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000   

20. Morfotipo 4 C70 (19) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000  

21. Morfotipo 4 C72 (20) 0,236 0,084 0,270 0,256 0,298 0,292 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 

22. Morfotipo 4 C74 (21) 0,234 0,084 0,270 0,253 0,298 0,292 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 

23. Morfotipo 5 C16 (22) 0,259 0,280 0,130 0,300 0,306 0,303 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,288 0,289 0,288 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 

24. Morfotipo 5 C16 (23) 0,259 0,280 0,130 0,300 0,306 0,303 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,288 0,289 0,288 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 
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25. Morfotipo 5 C26 (24) 0,259 0,280 0,128 0,302 0,308 0,305 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,288 0,289 0,288 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 

26. Morfotipo 5 C58 (25) 0,258 0,277 0,130 0,297 0,303 0,300 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 0,288 0,289 0,288 0,289 0,289 0,289 0,289 0,289 

27. Morfotipo 6 C18 (26) 0,261 0,297 0,298 0,220 0,217 0,214 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,280 0,281 0,283 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 

28. Morfotipo 7 C18 (29) 0,261 0,297 0,298 0,220 0,217 0,214 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,280 0,281 0,283 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 

29. Morfotipo 8 C38 (30) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

30. Morfotipo 8 C65 (31) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

31. Morfotipo 9 C41 (33) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

32. Morfotipo 10 C41 (35) 0,236 0,086 0,272 0,255 0,300 0,294 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 

33. Morfotipo 11 C50 (37) 0,259 0,294 0,297 0,219 0,216 0,213 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 0,277 0,278 0,280 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 

34. Morfotipo 12 C50 (41) 0,259 0,294 0,297 0,219 0,216 0,213 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 0,277 0,278 0,280 0,278 0,278 0,278 0,278 0,278 

35. Morfotipo 13 C56 (43) 0,234 0,084 0,270 0,253 0,298 0,292 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 

36. Morfotipo 14 C56 (45) 0,234 0,084 0,270 0,253 0,298 0,292 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 

37. Morfotipo 15 C60 (47) 0,261 0,297 0,298 0,220 0,217 0,214 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,280 0,281 0,283 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 

38. Morfotipo 15 C63 (48) 0,259 0,295 0,297 0,220 0,216 0,213 0,280 0,280 0,280 0,280 0,280 0,280 0,278 0,280 0,281 0,280 0,280 0,280 0,280 0,280 

39. Morfotipo 16 C60 (50) 0,261 0,297 0,298 0,220 0,217 0,214 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 0,280 0,281 0,283 0,281 0,281 0,281 0,281 0,281 

40. Australapatemon burti 
(KY207548) 0,577 0,608 0,580 0,580 0,573 0,572 0,591 0,591 0,591 0,591 0,591 0,591 0,589 0,591 0,589 0,591 0,591 0,591 0,591 0,591 

 

Continuação 

 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 

22. Morfotipo 4 C74 (21) 0,003                   

23. Morfotipo 5 C16 (22) 0,288 0,288                  

24. Morfotipo 5 C16 (23) 0,288 0,288 0,000                 

25. Morfotipo 5 C26 (24) 0,288 0,288 0,003 0,003                

26. Morfotipo 5 C58 (25) 0,288 0,288 0,009 0,009 0,013               

27. Morfotipo 6 C18 (26) 0,281 0,280 0,317 0,317 0,317 0,316              

28. Morfotipo 7 C18 (29) 0,281 0,280 0,317 0,317 0,317 0,316 0,000             

29. Morfotipo 8 C38 (30) 0,002 0,002 0,289 0,289 0,289 0,289 0,281 0,281            

30. Morfotipo 8 C65 (31) 0,002 0,002 0,289 0,289 0,289 0,289 0,281 0,281 0,000           

31. Morfotipo 9 C41 (33) 0,002 0,002 0,289 0,289 0,289 0,289 0,281 0,281 0,000 0,000          
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32. Morfotipo 10 C41 (35) 0,002 0,002 0,289 0,289 0,289 0,289 0,281 0,281 0,000 0,000 0,000         

33. Morfotipo 11 C50 (37) 0,278 0,277 0,316 0,316 0,316 0,314 0,008 0,008 0,278 0,278 0,278 0,278        

34. Morfotipo 12 C50 (41) 0,278 0,277 0,316 0,316 0,316 0,314 0,008 0,008 0,278 0,278 0,278 0,278 0,000       

35. Morfotipo 13 C56 (43) 0,003 0,000 0,288 0,288 0,288 0,288 0,280 0,280 0,002 0,002 0,002 0,002 0,277 0,277      

36. Morfotipo 14 C56 (45) 0,003 0,000 0,288 0,288 0,288 0,288 0,280 0,280 0,002 0,002 0,002 0,002 0,277 0,277 0,000     

37. Morfotipo 15 C60 (47) 0,281 0,280 0,317 0,317 0,317 0,316 0,000 0,000 0,281 0,281 0,281 0,281 0,008 0,008 0,280 0,280    

38. Morfotipo 15 C63 (48) 0,280 0,278 0,316 0,316 0,316 0,314 0,003 0,003 0,280 0,280 0,280 0,280 0,008 0,008 0,278 0,278 0,003   

39. Morfotipo 16 C60 (50) 0,281 0,280 0,317 0,317 0,317 0,316 0,000 0,000 0,281 0,281 0,281 0,281 0,008 0,008 0,280 0,280 0,000 0,003  
40. Australapatemon burti 

(KY207548) 0,589 0,589 0,594 0,594 0,595 0,594 0,578 0,578 0,591 0,591 0,591 0,591 0,573 0,573 0,589 0,589 0,578 0,577 0,578 
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APÊNDICE C - Matriz de distância p entre sequências de parasitas provenientes do rio Ivaí e sequências de espécies próximas disponíveis no 

GenBank utilizando o marcador molecular 28S. 

 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 

1. Metagonimus suifunensis 

(KX387460)                     

2. Pseudosellacotyla lutzi 

(MH368357) 0,065                                    

3. Philophthalmus sp. 

(LC474511) 0,149 0,158                                   

4. Trematoda sp. 

(MH094418) 0,153 0,163 0,200                                  

5. Morfotipo 1 C3 (01) 0,071 0,063 0,166 0,171                                 

6. Morfotipo 2 C3 (03) 0,071 0,063 0,166 0,171 0,000                               

7. Morfotipo 3 C6 (05) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163                             

8. Morfotipo 3 C37 (06) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000                           

9. Morfotipo 3 C44 (07) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000                         

10. Morfotipo 3 C51 (08) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000                       

11. Morfotipo 3 C68 (09) 0,146 0,156 0,007 0,200 0,165 0,165 0,002 0,002 0,002 0,002                     

12. Morfotipo 3 C70 (10) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002                   

13. Morfotipo 3 C74 (12) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000                 

14. Morfotipo 4 C6 (13) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000               

15. Morfotipo 4 C35 (14) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000             

16. Morfotipo 4 C37 (15) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000           

17. Morfotipo 4 C44 (16) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000         

18. Morfotipo 4 C51 (17) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000       

19. Morfotipo 4 C68 (18) 0,146 0,156 0,007 0,200 0,165 0,165 0,002 0,002 0,002 0,002 0,000 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002     

20. Morfotipo 4 C70 (19) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002   

21. Morfotipo 4 C72 (20) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

22. Morfotipo 4 C74 (21) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

23. Morfotipo 5 C16 (22) 0,161 0,168 0,209 0,019 0,177 0,177 0,207 0,207 0,207 0,207 0,209 0,207 0,207 0,207 0,207 0,207 0,207 0,207 0,209 0,207 

24. Morfotipo 5 C16 (23) 0,156 0,163 0,204 0,012 0,171 0,171 0,202 0,202 0,202 0,202 0,204 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,204 0,202 
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25. Morfotipo 5 C26 (24) 0,156 0,163 0,204 0,012 0,171 0,171 0,202 0,202 0,202 0,202 0,204 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,202 0,204 0,202 

26. Morfotipo 5 C58 (25) 0,158 0,165 0,205 0,014 0,170 0,170 0,204 0,204 0,204 0,204 0,205 0,204 0,204 0,204 0,204 0,204 0,204 0,204 0,205 0,204 

27. Morfotipo 6 C18 (26) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

28. Morfotipo 7 C18 (29) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

29. Morfotipo 8 C38 (30) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

30. Morfotipo 8 C65 (31) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

31. Morfotipo 9 C41 (33) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

32. Morfotipo 10 C41 (35) 0,146 0,156 0,007 0,200 0,165 0,165 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,002 

33. Morfotipo 11 C50 (37) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

34. Morfotipo 12 C50 (41) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

35. Morfotipo 13 C56 (43) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

36. Morfotipo 14 C56 (45) 0,144 0,154 0,005 0,199 0,163 0,163 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,002 0,000 

37. Morfotipo 15 C60 (47) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

38. Morfotipo 15 C63 (48) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

39. Morfotipo 16 C60 (50) 0,061 0,003 0,154 0,160 0,059 0,059 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,151 0,153 0,151 

40. Australapatemon burti 
(JX977785) 0,557 0,537 0,537 0,569 0,560 0,560 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 0,533 

 

Continuação 

 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 

22. Morfotipo 4 C74 (21) 0,000                                     

23. Morfotipo 5 C16 (22) 0,207 0,207                                   

24. Morfotipo 5 C16 (23) 0,202 0,202 0,007                                 

25. Morfotipo 5 C26 (24) 0,202 0,202 0,007 0,000                               

26. Morfotipo 5 C58 (25) 0,204 0,204 0,008 0,002 0,002                             

27. Morfotipo 6 C18 (26) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161                           

28. Morfotipo 7 C18 (29) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000                         

29. Morfotipo 8 C38 (30) 0,000 0,000 0,207 0,202 0,202 0,204 0,151 0,151                       

30. Morfotipo 8 C65 (31) 0,000 0,000 0,207 0,202 0,202 0,204 0,151 0,151 0,000                     
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31. Morfotipo 9 C41 (33) 0,000 0,000 0,207 0,202 0,202 0,204 0,151 0,151 0,000 0,000                   

32. Morfotipo 10 C41 (35) 0,002 0,002 0,209 0,204 0,204 0,205 0,153 0,153 0,002 0,002 0,002                 

33. Morfotipo 11 C50 (37) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000 0,000 0,151 0,151 0,151 0,153               

34. Morfotipo 12 C50 (41) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000 0,000 0,151 0,151 0,151 0,153 0,000             

35. Morfotipo 13 C56 (43) 0,000 0,000 0,207 0,202 0,202 0,204 0,151 0,151 0,000 0,000 0,000 0,002 0,151 0,151           

36. Morfotipo 14 C56 (45) 0,000 0,000 0,207 0,202 0,202 0,204 0,151 0,151 0,000 0,000 0,000 0,002 0,151 0,151 0,000         

37. Morfotipo 15 C60 (47) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000 0,000 0,151 0,151 0,151 0,153 0,000 0,000 0,151 0,151       

38. Morfotipo 15 C63 (48) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000 0,000 0,151 0,151 0,151 0,153 0,000 0,000 0,151 0,151 0,000     

39. Morfotipo 16 C60 (50) 0,151 0,151 0,165 0,160 0,160 0,161 0,000 0,000 0,151 0,151 0,151 0,153 0,000 0,000 0,151 0,151 0,000 0,000   

40. Australapatemon burti 

(JX977785) 0,533 0,533 0,565 0,564 0,564 0,565 0,538 0,538 0,533 0,533 0,533 0,535 0,538 0,538 0,533 0,533 0,538 0,538 0,538 

 


