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Doenças causadas por fungos

• Micoses superficiais

• Micoses cutâneas

• Micoses subcutâneas

• Micoses sistêmicas (profundas)



Micoses Superficiais

Caracterizado por um grupo de fungos cuja relação com
o hospedeiro está no limite entre o saprofitismo e
parasitismo.

Estes fungos atingem as camadas mais superficiais da
pele e do pêlo.

Algumas bactérias podem produzir lesões semelhantes e
são denominadas pseudomicoses.



Pitiríase versicolor e doenças por 
Malassezia spp

• Pitiríase versicolor também 
conhecida como tinea versicolor, é 
uma micose superficial benigna e 
crônica.

• As lesões são constituídas por placas 
hipo ou hiperpigmentadas, 
escamosas e de bordas delimitadas, 
que podem confluir, cobrindo áreas 
extensas do corpo.



• Casos de sepse ou infecção 
invasora por Malassezia não 
apresentam claramente uma 
característica particular.

Manifestações clínicas

Dermatite seborréica grave

Dermatite seborréica leve

onicomicose



Patogenia
• Alterações bioquímicas ou fisiológicas na pele ou

secreção devido a fatores genéticos ou causas externas,
pode tornar indivíduos sadios em susceptíveis.

• Outras condições descritas são:
– alterações neurológicas, estresse, secreção cutânea aumentada

de ácidos graxos, imunodepressão, doenças crônicas, níveis
séricos aumentados de andrógenos ou cortisol,
hipovitaminose, calor, umidade, uso externo de cremes
estéticos e pouca higiene pessoal.



O agente etiológico

• O agente etiológico é a Malassezia 
spp., levedura lipodependente e 
polimórfica que, em parasitismo se 
apresenta como células leveduriformes 
globosas ou ovais agrupadas e 
filamentos curtos, septados e 
irregulares.

• A levedura é considerada da 
microbiota cutânea humana, 
colonizando o hospedeiro nas 
primeiras semanas de vida.

• O fungo tem sido associado a doenças 
como dermatite seborréica, 
onicomicose e infecções sistêmicas.



Taxonomia

Kazutoshi et al., Journal of Dermatology, 2015, 42:250

detected from scale samples (not culture) using PCR-based

molecular techniques. Recently, matrix-assisted laser desorp-

tion ionization time-of-flight mass spectrometry (MALDI-

TOF-MS), mainly developed by Japanese engineers, has

become the state-of-the-art procedure in medical or biological

research. Several studies demonstrated the value of MALDI-

TOF-MS as an intensive identification system for Malassezia
isolates.13,14

Since the early 2000s, the culture-independent and PCR-

based methods described above have been employed for

analyses of the human microbiota of microorganisms including

viruses, bacteria and fungi.15–17 Moreover, these methods

enabled direct detection of the Malassezia microbiota in normal

skin as well as in lesional skin of PV, SD or AD patients.18

These analyses revealed that the DNA of the genera Malassezia
was predominantly detected (53–80% of fungi in the skin) in

core body and arm sites, including the antecubital crease,

back, external auditory canal, glabella and inguinal crease,

suggesting that Malassezia is the dominant species in the

human fungal microbiota.17,19 Akaza et al. demonstrated by

both the culture and non-culture method that among the Mala-
ssezia species M. restricta predominated on the face and

M. globosa and M. dermatis on the upper trunk in Japanese

healthy subjects.20 Consistent with these findings, the culture-

based method showed that M. restricta predominated on the

forehead and M. globosa on the chest in the Korean popula-

tion.21 Interestingly, a report from Canada demonstrated that

M. sympodialis predominated on both the face and trunk.22

Their results suggest that Malassezia microbiota may differ in

Asian and Caucasian populations. Molecular analysis showed

that the numbers of Malassezia organisms increased at puberty

and thereafter decreased gradually, and that M. restricta was

the predominant species in adolescent males and females.23 In

addition to healthy subjects, M. restricta and M. globosa can

be also obtained from AD, SD, PV and Malassezia folliculitis

(MF) patients (Table 1). While PCR-based and non-culture

methods have proven useful for analysis of Malassezia microbi-

ota, the discrepancies in the results between the culture and

the non-culture methods are probably ultimately due to the

ability of the organism to grow in each specified medium, indi-

cating the need for caution regarding analytical methods when

referencing the data.

Malassezia is preferentially found in seborrheic areas, as

attested by the fact that most Malassezia spp. are lipid depen-

dent. Due to their inability to synthesize C14–C16 saturated

fatty acids, Malassezia spp. obtain the necessary lipids by

hydrolysis of sebum triglycerides using a lipase gene product

transcribed from the Malassezia genome. Malassezia is the only

free-living fungus known to lack a fatty acid synthase gene.6

The sexual form of Malassezia is still unknown but its phylo-

genetic affinity to the genus Ustilago, a group of plant patho-

gens, suggests that like the latter, Malassezia can complete

the sexual cycle. Recently, a second generation sequencer,

the so-called whole-genome shotgun sequencing, decoded the

M. globosa genome24 and identified a coding region corre-

sponding to the mating type locus encoding homeodomain

transcription factors and a candidate pheromone and phero-

mone receptor. Genes encoding proteins for meiosis were also

detected in the M. globosa genome.6

Malassezia spp., adapted to the human skin, are implicated

in skin diseases including PV, MF, SD, AD and psoriasis. Fur-

thermore, M. furfur and M. pachydermatis have been isolated

from Malassezia fungemia, a life-threatening systemic infection

Table 1. Detection rate (%) of nine human-associated Malassezia species in healthy subjects and patients with SD, AD and PV

Condition
M.
globosa

M.
restricta

M.
sympodialis

M.
furfur

M.
dermatis

M.
slooffiae

M.
obtusa

M.
japonica

M.
yamatoensis Reference

Healthy skin
(Japanese)

86.7 83.4 36.7 26.7 30 16.7 10 10 6.7 (42)
100 100 62.5 12.5 34.4 6.3 12.5 12.5 15.6 (52)

AD (mild) 100 100 61.9 28.6 42.9 23.8 23.8 19 23.8 (52)
AD (severe) 100 100 58.8 5.9 29.4 11.8 11.8 5.9 23.5 (52)
SD 93.5 74.2 25.8 6.5 35.5 32.3 9.7 12.9 9.7 (42)
Malassezia
folliculitis

69 88 55 20 5 0 0 0 0 (34)

PV 93.9 93.9 34.6 10.2 24.4 4.1 8.1 6.1 4.1 (3)
Psoriasis 82 96 64 18 27 27 18 27 14 (51)

AD, atopic dermatitis; SD, seborrheic dermatitis; PV, pityriasis versicolor.

Figure 1. Internal transcribed spacer sequence-based phylo-
genetic tree of Malassezia spp. Malassezia spp. consists of 14
species, nine species colonizing human skin and five species
(underlined) colonizing animal skin.
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Identificação laboratorial

-Exame direto:
Células esféricas ou ovaladas, 
com ou sem brotamentos, 
isoladas ou agrupadas em forma 
de cacho de uva e curtos 
fragmentos de hifas.

-Isolamento:
Meio com substâncias 
oleoginosas. As colônias são 
brancas a creme de aspecto 
mucóide e brilhante.



Tinea Nigra

• O agente desta micose é
Hortaea werneckii, considerada 
uma levedura escura 
polimórfica, que em 
parasitismo, apresenta-se 
principalmente com hifas 
demáceas, septadas e 
ramificadas.

• Fungo habita diversos 
ambientes com elevada 
concentração de sal, sendo 
isolado do mar, frutos-do-mar e 
da areia.



Aspectos clínicos
Piedra Branca

• O aspecto clínico caracteriza-se pelo
aparecimento de pequenas nodosidades,
de consistência mucilaginosa, coloração
branco-amarelada ou amarelo-
acastanhada e aspecto fusiforme.



Trichosporon
• Historicamente o agente da Piedra branca tem sido designado como 

Trichosporon beigelii.
• Atualmente existem mais de 19 espécies descritas de Trichosporon, 

porém, 6 estão diretamente envolvidas em processos clínicos.
– T. cutaneum (inicialmente designada como T. beigelii)
– T. asahii
– T. mucoides
– T. ovoides
– T. asteroides
– T. Inkin
– T. pullulans
– T. loubieri



Isolamento do fungo a partir de 
material clínico

• O material será incubado a 
temperatura ambiente por 2 a 5 dias.
– As colônias apresentam uma textura 

glabrosa, com relevo variando do rugoso 
a ceribriforme. A coloração pode variar de 
creme a branco.



Aspectos clínicos
Piedra Preta

• Diferente do que 
observado com a Piedra 
branca, a piedra preta é 
fortemente aderida ao 
cabelo não sendo fácil a 
remoção por processos 
mecânicos.

• O agente causador é 
Piedraia hortae



Diagnóstico laboratorial

• Microscopia direta, utilizando-se 
potassa de 10 a 40%.

• Evidencia-se estruturas semelhantes 
a um mosaico, formadas por um 
grupamento de unidades fúngicas de 
coloração acastanhada, podendo 
estar associada ou não a filamentos 
septados similares a artroconídios.



Dermatófitos
(dermato e fitos = planta de pele)



Epidemiologia
Os dermatófitos podem ser divididos em três grandes grupos 
em relação ao habitat.

– Geofílicos
– Zoofílicos
– Antropofílicos

As espécies pertencem a 3 gêneros:
-Microsporum
- Trichophyton
- Epidermophyton



In the newly proposed taxonomy, Trichophyton contains 16 species, Epidermophyton one
species, Nannizzia 9 species, Microsporum 3 species, Lophophyton 1
species, Arthroderma 21 species and Ctenomyces 1 species, but more detailed studies
remain needed to establish species borderlines. Each species now has a single valid name.
Two new genera are introduced: Guarromyces and Paraphyton. The number of genera has
increased, but species that are relevant to routine diagnostics now belong to smaller groups,
which enhances their identification.

Toward a Novel Multilocus Phylogenetic Taxonomy
for the Dermatophytes
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Abstract Type and reference strains of members of
the onygenalean family Arthrodermataceae have been

sequenced for rDNA ITS and partial LSU, the riboso-

mal 60S protein, and fragments of b-tubulin and
translation elongation factor 3. The resulting phyloge-

netic trees showed a large degree of correspondence,

and topologies matched those of earlier published
phylogenies demonstrating that the phylogenetic rep-

resentation of dermatophytes and dermatophyte-like

fungi has reached an acceptable level of stability. All
trees showed Trichophyton to be polyphyletic. In the

present paper, Trichophyton is restricted to mainly the

derived clade, resulting in classification of nearly all

anthropophilic dermatophytes in Trichophyton and
Epidermophyton, along with some zoophilic species

that regularly infect humans.Microsporum is restricted

to some species around M. canis, while the geophilic
species and zoophilic species that are more remote

from the human sphere are divided over Arthroderma,

Lophophyton and Nannizzia. A new genus Guar-
romyces is proposed for Keratinomyces ceretanicus.

Thirteen new combinations are proposed; in an over-

view of all described species it is noted that the largest
number of novelties was introduced during the decades

1920–1940, when morphological characters were used

in addition to clinical features. Species are neo- or epi-
typified where necessary, which was the case in

Arthroderma curreyi, Epidermophyton floccosum,

Lophophyton gallinae, Trichophyton equinum, T.
mentagrophytes, T. quinckeanum, T. schoenleinii, T.
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Epidemiologia
• Quanto a distribuição geográfica, os dermatófitos são 

cosmopolitas, havendo no entanto, variações regionais.
• Muitas espécies são de distribuição mundial.

– T. rubum
– E. floccosum

• Outras apresentam-se mais restritas.
– M. ferrugineum – Ásia e África
– T. megninii – Europa
– T. concentricum – América do Sul e ilhas do Pacífico
– T. tonsurans – EUA, México e Caribe

• A literatura mundial aponta T. rubrum, T. violaceum e T. 
mentagrophytes como as espécies mais isoladas.
– Não é verdade absoluta!



Patogenia e imunidade

• A colonização por dermatófitos é limitada ao extrato
córneo resultando clinicamente em um reação 
inflamatória.

• Resposta imune?
– Inibidor de queratinase
– Descamação epidermal
– Linfócitos
– Macrófagos
– Neutrófilos
– Mastócitos



• A instalação da doença inicia-se pela inoculação de
artroconídios ou fragmentos de hifas depositados sobre a
pele, favorecido por uma lesão cutânea ou escoriações.

• Filamento fúngico desenvolve-se a favor da escoriação,
penetrando na camada córnea da epiderme.

• Instalação do processo não está restrita a forças mecânicas,
mas também a ação de enzimas.
– Queratinases
– Enzimas semelhantes a quimiotripsina

Patogenia e imunidade



– O crescimento do fungo observado do infundíbulo até o 
nível do bulbo pilar é conhecido como “franja de 
Adamson”. Nesse estágio, observam-se dois movimentos:

• Crescimento fúngico que tende para a profundidade do pêlo, 
utilizando como fonte nutricional a queratina recém-formada.

• Crescimento do pêlo que tende da profundidade para a superfície.

Patogenia e imunidade
Na dermatofitose os pêlos, quando 
atacado, são secundários à evolução 
de uma lesão da pele.



• O comprometimento das unhas se faz secundariamente
à penetração do dermatófito na camada córnea do
hiponiquium, que é a porção distal do leito ungueal.
– A invasão começa preferencialmente da parte distal em

direção à parte proximal.
• Esta característica é importante na diferenciação das onicomicoses por

leveduras, que compromentem primariamente a prega ungueal
proximal.

Patogenia e imunidade



Histologia – onicomicose
T. rubrum



Fatores de Risco para onicomicose
prevalência mundial de onicomicose é 5,5 %

• Trauma
• Idade avançada
• Diabetes
• Obesidade
• Tumores
• Imunosupressão
• Tinea pedis
• Psoriasis
• Histórico familiar de onicomicose 



Tinea corporis



Tinea cruris



Tinea unguium



Tinea barbae



Tinea capitis

Trichophyton tonsurans

Trichophyton schoenleinii



Tinea capitis

Microsporum canis



Diagnóstico Laboratorial
Coleta de material clínico

- escamas de pele: 
-tratamento local com álcool etílico 70%
-raspar com bisturi as bordas da lesão cutânea

- unhas: 
-desprezar toda a hiperceratose formada na parte mais 

distal e atingir regiões mais adentro da matriz ungueal.
-pêlos e cabelos:

pêlos em regiões de alopecia, quebrados:
retirada com auxílio de pinça flambada ou estéril.



Diagnóstico e identificação das micoses

• Exame direto (a fresco)
• Cultura em meios específicos
• Identificação do fungo

– Análise macroscópica da colônia
– Análise microscópica da colônia

• Microcultivo
• Ensaios bioquímicos

• PCR/testes moleculares?



Coleta de amostras clínicas



Comparison of techniques
Currently available diagnostic techniques include

KOH with microscopy, fungal culture, histopatholo-
gy, and PCR. One or more techniques can be used to
diagnose onychomycosis, and the method(s) chosen
is dependent on patient characteristics, time to

initiate therapy, cost, sensitivity and specificity of
the technique, and expertise of the clinician. The
KOH examination is a rapid and cost-effective
method for diagnosing onychomycosis, but it is
highly expertise-dependent. Nail psoriasis may
clinically resemble or coexist with onychomycosis.

Fig 15. Algorithms for diagnosis of onychomycosis. A, Suggested algorithm for the diagnosis
of suspected onychomycosis. B, Suggested algorithm for fungal culture or polymerase chain
reaction study that is positive for Candida, nondermatophyte mold, or discordant results.

Table III. Comparison of techniques used for diagnosis of onychomycosis53,87

Technique

Nail
plate

penetrance
Fungal
viability

Identification
of pathogen Sensitivity (%) Specificity (%)

Cost per
examination
(approximate)

Dependent
on expertise
of examining
physician*

Commonly
used

KOH No No No 67-93 38-78 $6-1172,73 Yes Yes
Fungal culture No Yes Yes 31-59 83-100 $14-4872z No Yes
Histopathology
with PAS

Yes No No 92 72 $29-36572,73zx No Yes

PCRy No No Yes 95 100 $30/probez No Increasing

KOH, Potassium hydroxide; PAS, periodic acideSchiff; PCR, polymerase chain reaction.
*Note that results of histopathology are dependent on the expertise of the dermatopathologist and the results of fungal culture and
polymerase chain reaction studies are dependent on the microbiology laboratory.
yIt is typical that 3 probes (dermatophyte, saprophyte, and Candida) are run initially. If negative, no further testing is performed. If the test is
positive, further testing is performed for the specific species. For example, if the sample is initially positive for dermatophytes, further testing
is performed for Trichophyton rubrum, Trichophyton mentagrophytes, Microsporum, and Epidermophyton.
zBako Pathology, personal communication, August 21, 2017.
xWeill Cornell Pathology, personal communication, March 1, 2018.
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Exame direto 

Exame direto: solução de hidróxido de potássio 10 
a 40% presença de hifas septadas hialinas



Exame direto
Microsporum canis

Trichophyton schoenleinii

Trichophyton rubrum

Trichophyton tonsurans



-MEIOS PARA ISOLAMENTO PRIMÁRIO
Ágar Sabouraud-Dextrose (ASD)

ASD com adição de cicloheximida e cloranfenicol 
(Agar Mycosel ou Mycobiotic)

- CONDIÇÕES DE CULTIVO 
30º C por 4 semanas (tempo de crescimento variável: mínimo 15 

dias).

Cultura para dermatófitos



- Características macroscópicas:

morfologia da colônia, bordos, relevo, 
textura, cor (pigmentação no anverso e 
reverso do meio) 

- Características microscópicas:

presença de hifas hialinas ou demácias

presença de hifas septadas ou não septadas

presença de artroconídios

Identificação dos dermatófitos



Técnica de Microcultivo

1 2

3 4



Trichophyton mentagrophytes

anverso reverso



Trichophyton mentagrophytes



Trichophyton rubrum

anverso reverso



Trichophyton rubrum



Microsporum canis

anverso reverso



Microsporum canis



Microsporum gypseum

anverso reverso



Microsporum gypseum



Epidermophyton floccosum

anverso reverso



Epidermophyton floccosum



Onicomicose é a infecção de unha mais freqüente entre as doenças
ungueais, constituindo aproximadamente metade de todas as
alterações. Pode ser causada por dermatófitos, leveduras
ou fungos filamentosos não dermatófitos.

Podemos destacar entre os fungos filamentosos não dermatófitos:

- Scytalidium dimidiatum
- Neocytalidium
- Alternaria alternata
- Scopulariopsis brevicaulis
- Aspergillus spp.
- Fusarium spp.
- Acremonium spp.

Fungos Filamentosos não Dermatófitos e Leveduras
30% a 40% das onicomicoses são causadas por não dermatófitos



Onicomicose por Candida spp.



Exame direto
Exame direto: peleExame direto: mucosa oral

Exame direto: vagina



Cultura – Ágar Sabouraud



Identificação laboratorial
MicrocultivoTubo germinativo +

Urease -



Auxanagrama





Idenficação laboratorial



Testes moleculares x proteômicos x automação


