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RESUMO 

 

Bartonelose é uma zoonose global transmitida por vetores e causada pela Bartonella, um gênero 

de bactérias Gram-negativas intracelulares. É uma doença infecciosa reemergente e 

negligenciada. Infecta mamíferos e é transmitida por vetores artrópodes, causando 

manifestações clínicas inespecíficas. Diversos genótipos de Bartonella foram identificados em 

várias espécies de mamíferos selvagens e os morcegos são um reservatório significativo para 

numerosos patógenos, incluindo Bartonella spp. Eles são um grupo de mamíferos com um papel 

crucial na origem e disseminação da bactéria Bartonella entre regiões geográficas e entre outros 

grupos de mamíferos. Nos quirópteros, são encontrados vários táxons de artrópodes que se 

alimentam de sangue, o que pode ajudar na dispersão dessa bactéria. Reconhecendo as 

limitações associadas à detecção de espécies de Bartonella principalmente por meio de um 

único gene e empregando apenas um método de detecção, implementou-se a PCR convencional 

e foi utilizada duas regiões gênicas (gltA e ITS) com alta especificidade e sensibilidade, 

permitindo uma análise confiável da diversidade de Bartonella. O presente estudo investigou a 

ocorrência e a identidade molecular em amostras de fígado (n = 124) de morcegos de 32 

espécies diferentes da região Amazônica. A amplificação da região ITS revelou a presença de 

DNA de Bartonella spp. em 6 morcegos 4,33% (6/124) as espécies foram Artibeus jamaicensis, 

Carollia brevicauda, Glossophaga soricina alopecia, Mesophylla macconnelli, Molossus 

molossus, Sturnira lilium e Uroderma bilobaton. A análise parcial do gene gltA avaliou as 

variantes genéticas de Bartonella em 1 das amostras positivas para ITS da espécie Sturnira 

lilium. Detectou-se uma taxa de prevalência de 5,64% (7/124) positivas para Bartonella sp. e 

apresentaram homologia com duas espécies do Brasil e três da Guatemala. Essa abordagem 

multifacetada teve como objetivo fornecer uma compreensão mais abrangente da prevalência 

de espécies de Bartonella entre pequenos mamíferos. Desse modo, verificou-se correlação entre 

o comportamento sinantrópico e a prevalência de Bartonella spp., sugerindo que há aumento 

do risco de transbordamento de morcegos para humanos em ambientes de várzea. 

 

Palavras-chave: Bartonelose. Chiroptera neotropical. Fígado, Amazônia. 



ABSTRACT 

 

Bartonellosis is a vector-borne global zoonosis caused by Bartonella, a genus of intracellular 

Gram-negative bacteria. It is a re-emerging and neglected infectious disease. It infects mammals 

and is transmitted by arthropod vectors, causing nonspecific clinical manifestations. Several 

Bartonella genotypes have been identified in several wild mammal species, and bats are a 

significant reservoir for numerous pathogens, including Bartonella spp. They are a group of 

mammals with a crucial role in the origin and spread of Bartonella bacteria across geographic 

regions and among other mammalian groups. In bats, several arthropod taxa are found that feed 

on blood, which can help in the dispersion of this bacterium. Recognizing the limitations 

associated with the detection of Bartonella species mainly by means of a single gene and 

employing only one detection method, conventional PCR was implemented and two gene 

regions (gltA and ITS) with high specificity and sensitivity were used, allowing a reliable 

analysis of Bartonella diversity. The present study investigated the occurrence and molecular 

identity in liver samples (n = 124) of bats of 32 different species from the Amazon region. 

Amplification of the ITS region revealed the presence of Bartonella spp. DNA in 6 bats 4.33% 

(6/124) the species were Artibeus jamaicensis, Carollia brevicauda, Glossophaga soricina 

alopecia, Mesophylla macconnelli, Molossus molossus, Sturnira lilium and Uroderma 

bilobaton. Partial analysis of the gltA gene evaluated the genetic variants of Bartonella in 1 of 

the ITS-positive samples of the species Sturnira lilium. A prevalence rate of 5.64% (7/124) 

positive for Bartonella sp. was detected and showed homology with two species from Brazil 

and three from Guatemala. This multifaceted approach aimed to provide a more comprehensive 

understanding of the prevalence of Bartonella species among small mammals. Thus, a 

correlation was found between synanthropic behavior and the prevalence of Bartonella spp., 

suggesting that there is an increased risk of spillover from bats to humans in floodplain 

environments. 

 

Keywords: Bartonellosis. Neotropical Chiroptera. Liver. Amazon 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

Os morcegos são os únicos mamíferos voadores e são membros da ordem Chiroptera, que 

contém mais de 1.432 espécies. Estes representam quase 25% de todas as espécies de 

mamíferos. Desempenham um papel importante como potenciais reservatórios de vários 

agentes infecciosos que têm causado doenças em todo o mundo. Estas doenças incluem 

nomeadamente Lissavírus da raiva e uma elevada diversidade de coronavírus, que podem causar 

síndrome respiratória aguda grave (SARS-CoV) e síndrome respiratória do Médio Oriente 

(MERS-CoV) (Poofery et al., 2022). 

Bartonella é um gênero de bactérias Gram-negativas intracelulares facultativas do grupo 

das proteobactérias alfa. Esses microrganismos apresentam tropismo por células endoteliais e 

eritrócitos, em especial em mamíferos. A Bartonella é transmitida principalmente por vetores, 

geralmente artrópodes hematófagos, como flebotomíneos, piolhos, pulgas e carrapatos, embora 

também tenha sido encontrada em formigas e abelhas. Um total de 45 espécies ou genótipos de 

Bartonella foram descritos, todos com alto grau de diversidade molecular (Oliveira et al., 2020). 

Bartonella spp. foi relatada em mais de 60 espécies de morcegos em todo o mundo. Além 

disso, a diversificação das Bartonellas em morcegos parece ter seguido a diversificação dos 

morcegos, com o agrupamento de Bartonellas restrito a famílias únicas de morcegos (Braga et 

al., 2020). 

Mais de 10 espécies de Bartonella, incluindo B. bacilo, B. quintana, B. henselae, B. 

elizabethae, B. clarridgeiae, B. koehlerae, B. vinsonii subsp. arupensis, B. vinsonii subsp. 

Berkhoffii, B. Grahamii, B. rochalimae, B. Tamiae, B. ancashensis, B. washoensis, podem 

causar doenças humanas com várias manifestações clínicas, incluindo períodos de febre 

intermitente e inflamação politecidual envolvendo o coração, fígado, linfonodos e outros 

tecidos (Juan et al., 2022). 

Até o momento, três espécies detectadas em morcegos (Bartonella tamiae, Candidatus 

Bartonella mayotimonensis e Candidatus Bartonella rousetti) foram incriminadas como 

agentes zoonóticos (Franco, 2024). Esses patógenos causam manifestações que variam desde 

doenças assintomáticas e crônicas até anemia hemolítica grave devido à capacidade de adesão 

à superfície dos eritrócitos, causando indentação ou deformação da membrana da célula-alvo. 

Animais com infecção aguda também podem apresentar anorexia, febre, icterícia e 

hipoglicemia, dependendo da espécie envolvida. Na sua maioria são consideradas como 

patógenos reemergentes e zoonóticos (Ikeda et al., 2017). Doenças como a peliose bacilar é 
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frequentemente encontrada em órgãos como fígado e baço (Rebekah et al., 2024). A doença 

caracteriza-se por lesões angioproliferativas associadas a dilatações capilares, formação de 

espaços cavernosos cheios de sangue afetando os respectivos órgãos e até a medula óssea 

(Loutit, 1997). 

Entre os mamíferos, roedores e morcegos são frequentemente grupos relacionados como 

reservatórios naturais que abrigam a maior diversidade de Bartonella spp., com uma taxa de 

infecção de 70% em todo o mundo. Bartonella sp., é o gênero bacteriano mais relatado em 

morcegos amostrados no território brasileiro (Castelo-Branco et al., 2023). Assim, investigar 

as características epidemiológicas de Bartonella em pequenos mamíferos tem implicações 

importantes para entendimento e prevenção da bartonelose humana (Juan et al., 2022). 

A transição demográfica reúne cada vez mais indivíduos em áreas densamente povoadas, 

as mudanças climáticas, a expansão da malha aérea e as desigualdades socias aumentam o risco 

de epidemias. Doenças epidemiológicas no Brasil têm o potencial de se espalhar rapidamente 

pela população. Os morcegos são reconhecidos como um grupo-chave na manutenção de 

sistemas ecológicos. Além disso, os morcegos são excelentes bioindicadores de mudanças 

ambientais (Martins et al., 2024; Pontes et al., 2024). 
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2 OBJETIVOS 

 

 

2.1 Objetivo geral 

 

 

Avaliar através de análise molecular a ocorrência de infecção por Bartonella spp. no 

fígado de quirópteros capturados na região amazônica brasileira. 

 

2.2 Objetivos específicos 

 

 

• Determinar a prevalência molecular de infecção por bactérias do gênero Bartonella no 

tecido hepático por reação em cadeia da polimerase (PCR) para amplificação parcial do 

gene citrato sintase (gltA) e espaçador transcrito interno (ITS); 

 

• Desenvolver o sequenciamento nucleotídico do gene gltA e ITS e análise filogenética do 

gene gltA para caracterizar as espécies de Bartonella detectadas nas amostras positivas; 

 

• Descrever as características ecoepidemiológicas e distribuição geográfica das espécies de 

quirópteros positivos para infecção por Bartonella spp., segundo a região de estudo. 
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3 REVISÃO DE LITERATURA 

 

3.1 Ordem Chiroptera: aspectos gerais 

 

Os morcegos pertencem ao Reino Animalia, Filo Chordata, Classe Mammalia e ordem 

Chiroptera, que significa "mãos em forma de asas" (do grego: kheir = mão + pteron = asa). São 

animais de sangue quente, ou seja, possuem pelos para a regulação de sua temperatura. A ordem 

Chiroptera se divide em duas subordens: Megachiroptera e Microchiroptera (Albuquerque et 

al., 2023). 

A classificação das espécies de morcegos se faz conforme sua morfologia e hábitos 

alimentares, eles são divididos em insetívoros (insetos), frugívoros ou fitófagos (frutas, 

sementes e folhas), nectarívoros (néctar e pólen), piscívoros (peixes), onívoros (pequenos 

animais, como roedores, répteis, aves e outros morcegos) e hematófagos (exclusivamente, 

sangue). Os morcegos participam da preservação da natureza, dispersando sementes, auxiliando 

no controle de populações de insetos nocivos e animais daninhos à saúde, à agricultura e outros 

aspectos ambientais (Albuquerque et al., 2023). 

Estudos com quirópteros exigem paciência, dedicação e persistência, pois eles têm o hábito 

de voarem apenas à noite ou no crepúsculo, formarem colônias ou agrupamentos em locais de 

difícil acesso, serem ágeis e fugirem de pessoas menos experientes e/ou por poderem usar de 

diferentes áreas no interior dos abrigos durante o dia ou sazonalmente. Frequentemente são 

subamostrados ou desconsiderados ou não focalizados em inventários de fauna. Os quirópteros 

estão distribuídos globalmente, poupando apenas regiões polares, climas desérticos extremos e 

poucas ilhas oceânicas (Moraes-Ornellas; Ornellas, 2023). 

 

3.2 Morcegos na Amazônia 

 

 

A Amazônia compreende muitos dos maiores rios do planeta e também abriga algumas das 

comunidades de morcegos mais ricas do mundo. Os rios são importantes barreiras geográficas 

para a dispersão e distribuição de diferentes táxons em todo o mundo e, particularmente, na 

região amazônica, formam as bases conceituais e empíricas para o reconhecimento das 

chamadas Áreas de Endemismo de vertebrados terrestres (Silva et al., 2022). 

A região amazônica (6,9 milhões km2) cobre mais de um terço da área total da região 

Neotropical, abrigando mais de 170 espécies de morcegos, o que representa mais de 10% da 
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diversidade mundial de morcegos, e mais de 100 espécies podem ser registradas em uma única 

localidade (Medlin et al., 2010; Burgin et al., 2018; Santos et al., 2020). 

Embora algumas espécies de morcegos sejam capazes de fazer dispersões de longa 

distância, muitas espécies neotropicais têm pequenas áreas de vida e requisitos ecológicos 

específicos, o que pode particularmente limitar suas áreas de distribuição e contribuir para a 

origem e manutenção de padrões de endemismo local (Arnone et al., 2016; Esbérard et al., 

2017). 

Apesar de contribuir com a maior parcela da diversidade de espécies, a Amazônia é uma 

enorme lacuna de conhecimento para a fauna de morcegos do Brasil. Existem registros formais 

de espécies de morcegos em menos de 24% do bioma Amazônia, contra cerca de 80% na Mata 

Atlântica, por exemplo. A maior parte das coletas e registros na Amazônia está concentrada em 

poucas áreas, geralmente de acesso rápido e de fácil logística, próximas aos maiores centros 

urbanos, como Manaus, Belém, Santarém ou Macapá, ou ao longo de alguns dos grandes rios 

da região (Bernard; Tavares; Sampaio, 2011). 

Considerando 167 espécies para o Brasil com registros de pelo menos 146 espécies a 

Amazônia Legal abriga 87% da fauna de morcegos conhecida para o País, confirmando a 

importância do bioma para a diversidade nacional, não apenas para morcegos, mas para 

mamíferos em geral. Esta porcentagem é superior quando comparada a de outros grupos de 

animais. Por exemplo, a Amazônia tem cerca de 76% das espécies de aves, 42% das espécies 

de cobras e 39% das espécies de lagartos e anfisbenídeos conhecidas no País (Marini e Garcia, 

2005; Rodrigues, 2005). 

3.3 Bartonella sp. 

 

O gênero Bartonella (Alphaproteobacteria: Bartonellaceae) são bactérias intracelulares 

facultativas Gram-negativas (Brenner et al., 1993) que foram descritas pela primeira vez em 

1909. Desde a última reclassificação em 1993, o número de espécies de Bartonella aumentou 

para 45 a partir de Okaro et al. (2017) e, recentemente, novas espécies são identificadas e tem 

como classificação taxonômica: Classe: Alphaproteobacteria; Ordem: Rhizobiales; Família: 

Bartonellaceae; Gênero: Bartonella. 

A transmissão de Bartonella entre hospedeiros é mediada principalmente por diversos 

vetores artrópodes sugadores de sangue, como pulgas, piolhos do corpo, carrapatos, 

flebotomíneos e outros. Esses patógenos têm uma ampla gama de hospedeiros mamíferos, 

incluindo, mas não se limitando a primatas, roedores, morcegos e gatos. No entanto, cada 
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espécie de Bartonella é tipicamente adaptada a um hospedeiro mamífero específico (Jin et al., 

2023). 

Nos artrópodes, o ciclo de vida da maioria das espécies de Bartonella é dividido em 

replicação no intestino médio do trato intestinal e disseminação por excreção (Figura 1). O 

patógeno é liberado nas fezes dos artrópodes na pele dos mamíferos e pode ser inoculado 

superficialmente na derme ao coçar ou morder. A Bartonella com nicho dérmico pode penetrar 

nas células endoteliais facilitadas por células dendríticas e proteínas efetoras de Bartonella 

(Beps) (Siamer; Dehio, 2015; Fromm; Dehio, 2021). 

 

Figura 1 – Modelo de ciclo de vida de Bartonella. (A) Bartonellas se replicam dentro do intestino médio de seu 

vetor artrópode e são secretadas com suas fezes. (B) Após a inoculação na derme, as bactérias colonizam o "nicho 

dérmico", que provavelmente inclui células dendríticas. Durante esse estágio de infecção, a regulação negativa da 

resposta imune mediada pela BepD pode desempenhar um papel essencial. (C) Considera-se que as células imunes 

migratórias disseminam a bactéria para o "nicho de semeadura de sangue", um processo que parece depender do 

BepE. (D) Dentro do "nicho de semeadura de sangue", as bactérias provavelmente colonizam células endoteliais, 

o que pode exigir a ação de BepC, BepF, BepG e BepA. (E) Do "nicho de semeadura de sangue", as Bartonellas 

são disseminadas na corrente sanguínea, onde invadem os eritrócitos. (F) As bactérias se replicam e (G) persistem 

até que (H) possam ser absorvidas durante a próxima refeição de sangue por outro artrópode. (I) Repertório 

representativo da proteína efetora Bartonella (Bep) do organismo modelo B. henselae. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Fromm e Dehio, 2021. 
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Posteriormente, as bactérias residentes em células endoteliais entram na corrente sanguínea, 

invadem eritrócitos, multiplicam-se dentro deles e aguardam a próxima rodada de transmissão 

quando os artrópodes picam o hospedeiro mamífero infectado novamente (Fromm e Dehio, 

2021; Jin et al., 2023). 

A bartonelose é uma das doenças bacterianas zoonóticas emergentes responsáveis por várias 

síndromes clínicas humanas que os morcegos podem transmitir. Pode se espalhar entre as 

populações de morcegos por meio de artrópodes hematófagos. Entre os ectoparasitas de 

morcegos, as moscas de morcegos (Diptera: Nycteribiidae e Streblidae) são um dos vetores 

potenciais comuns na transmissão e manutenção de Bartonella spp. em populações de morcegos 

(Peng et al., 2024). 

Os morcegos têm uma expectativa de vida muito longa em comparação com outros 

mamíferos de tamanho corporal semelhante, como os roedores. Isto pode fazer com que sirvam 

como reservatórios contribuindo para a manutenção e transmissão de Bartonella para outros 

animais e/ou humanos. Sabe-se que algumas espécies de morcegos transmitem infecções 

diretamente aos humanos. Por exemplo, o morcego vampiro comum (Desmodus rotundus) é 

reconhecido há muito tempo por transmitir o vírus da raiva aos humanos por meio de picadas 

em toda a América Latina, e são responsáveis pela etiologia de doenças locais não 

diagnosticadas em humanos e animais domésticos nos trópicos (Bay; Kosoy, 2012). 

 

3.4 Ocorrência da Bartonella spp. no Brasil 

 

 

No Brasil, apenas em 2014 a notificação da bartonelose tornou-se obrigatória no contexto 

do diagnóstico diferencial da febre maculosa, e a participação de animais domésticos, silvestres 

e humanos e a relação clínico-epidemiológica passaram a levantar uma série de questões 

ecológicas da interação entre esses grupos de hospedeiros. Neste contexto, no Estado do Rio de 

Janeiro, assim como em todo território nacional a manutenção do ciclo zoonótico em áreas 

urbanas e de reservas florestais, assim como a participação de vetores potenciais, ainda é pouco 

conhecida (Vanini; Furtado; Moratelli, 2023). 

No Brasil, a ocorrência de Bartonella em roedores silvestres só foi confirmada por PCR em 

2015, em amostras obtidas de sete espécies de roedores sigmodontíneos da região do Cerrado 

do Brasil central. Desde este estudo, Bartonella tem sido registrada em roedores silvestres de 

várias localidades brasileiras, em todos os biomas do País (Favacho et al., 2015). 

Em estudo conduzido por Oliveira et al. (2020), onze espécies de morcegos também 

testaram positivo para Bartonella por PCR, incluindo animais em áreas protegidas nos biomas 
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Amazônia e Cerrado, e na região da Mata Atlântica dos estados do Rio de Janeiro (Parque 

Estadual da Pedra Branca), Bahia (APA do Pratigi) e Santa Catarina (Parque Estadual da Serra 

do Tabuleiro). Até o momento, no entanto, nenhuma evidência de infecção por Bartonella foi 

encontrada em primatas não humanos brasileiros ou marsupiais. 

As manifestações da bartonelose em humanos podem variar de infecções assintomáticas a 

infecções subclínicas e autolimitadas a doenças graves e com risco de vida. Até o momento, 

mais de 35 espécies diferentes de Bartonella foram identificadas, e mais de 15 delas podem 

causar doenças em humanos. Uma grande variedade de animais é considerada hospedeira e 

reservatório de Bartonella. Entre os mamíferos selvagens, taxas de infecção muito altas 

(superiores a 50%) de bartonelose são comuns (Stepanić et al., 2024). 

Bartonella sp., é o gênero bacteriano mais relatado em morcegos amostrados no território 

brasileiro (Castelo-Branco et al., 2023). A ocorrência de tais patógenos já foi relatada em 

morcegos hematófagos e não hematófagos, bem como em seus ectoparasitos relacionados 

amostrados nos Estados de São Paulo, Espírito Santo, Mato Grosso do Sul, Pará, Minas Gerais, 

Mato Grosso, Paraná, Amazonas, Bahia, Tocantins, Santa Catarina, Maranhão e Rio de Janeiro 

(Pacheco et al., 2024). 

A mudança climática afeta indiretamente a disseminação de Bartonella, perturbando a 

proliferação de artrópodes sugadores de sangue. Quando o número de artrópodes sugadores de 

sangue aumenta durante condições quentes e úmidas, como durante um El Niño, a taxa de 

infecção de Bartonella também parece aumentar de forma correspondente. Essas descobertas 

destacam o papel crítico dos artrópodes sugadores de sangue na transmissão de Bartonella (Jin 

et al., 2023). 

No Brasil poucas informações estão disponíveis sobre a diversidade de Bartonella. Até 

agora, B. henselae, B. quintana, B. clarridgeiae, B. vinsonii subsp. berkhoffii e B. vinsonii 

subsp. arupensis já foram identificadas infectando humanos e animais (Vanini; Furtado; 

Moratelli, 2023). 

 

3.5 Ocorrência da Bartonella spp. em morcegos 

 

 

As espécies de Bartonella são patógenos humanos emergentes. Os morcegos são 

conhecidos por carregar diversas espécies de Bartonella, algumas das quais são capazes de 

infectar humanos. No entanto, como o segundo maior grupo de mamíferos em várias espécies, 

o papel dos morcegos como reservatórios de espécies de Bartonella não é totalmente explorado, 

em termos de diversidade de espécies e distribuição mundial. A China, especialmente o norte 
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do país, abriga várias espécies endêmicas de morcegos insetívoros; no entanto, no país, os 

estudos sobre Bartonella em morcegos são escassos (Han et al., 2017). 

Bactérias transmitidas por vetores (Bartonella, Rickettsia, Borrelia e Neorickettsia risticii) 

foram detectadas no sangue e tecidos de órgãos de morcegos em todo o mundo. Nas espécies 

de morcegos ao Norte da Argentina e a primeira detecção em M. nigricans. Com base no 

marcador molecular gltA, foi encontrado uma alta diversidade de Bartonella nas espécies de 

morcegos estudadas, o que é consistente com relatos anteriores. Bartonella spp. encontrados na 

família Phyllostomidae foram relacionados a achados anteriores da família do Novo Mundo 

(América do Sul e Central), enquanto o Bartonella sp. de Vespertilionidae (M. nigricans) foi 

agrupado com sequências dessa família do Velho Mundo (Salvo et al., 2024). 

A presença de Bartonella spp. foi relatado em morcegos amostrados no Reino Unido, 

Quênia, Taiwan, Peru, Nigéria, Porto Rico, Finlândia, Madagáscar, Costa Rica, Guatemala, 

Guiana Francesa, Gana, Argélia, e África do Sul. No Brasil, a Bartonella genótipo detectado 

em um morcego da espécie Glossophaga. soricina amostrado no Estado do Tocantins foi 

posicionada distante das demais Bartonella genótipo detectado no Estado do Paraná. Essas 

descobertas sugerem a ocorrência de diferentes Bartonella genótipos entre morcegos no Brasil 

(Ikeda et al., 2017). 

 

3.6 Diagnóstico 

 

 

O diagnóstico da bartonelose é um desafio, pois ainda não há uma técnica que detecte a 

presença de infecção com acurácia. As técnicas mais utilizadas são ELISA, western blot, 

imunofluorescência indireta, análise molecular como a reação em cadeia de polimerase (PCR), 

imunohistoquímica, isolamento e cultura microbiológica, porém, todas apresentam limitações 

(Gonçalves et al., 2024). 

A cultura é considerada o padrão ouro para a confirmação da infecção por Bartonella, sendo 

recomendadas técnicas especializadas como meios de crescimento enriquecidos e cultivo 

celular. Porém, essa técnica requer laboratório especializado, meios de cultura específicos, 

atmosfera controlada, e o crescimento lento do microrganismo demanda maior tempo para os 

resultados. O diagnóstico laboratorial da bartonelose é, portanto, baseado principalmente em 

ensaios sorológicos e PCR realizados em tecidos infectados (Gonçalves et al., 2024). 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1 Animais utilizados 

 

As amostras utilizadas pertenciam ao banco de espécimes da Seção de Hepatologia do 

Instituto Evandro Chagas (SAHEP/IEC) e correspondem a morcegos da Amazônia brasileira. 

Os animais foram encaminhados resfriados ou congelados, até serem submetidos à necropsia 

para coleta de fragmentos de fígado, com as amostras encaminhadas à SAHEP/IEC, onde 

permaneceram armazenados à -80ºC até uso. 

Foram avaliadas amostras de fígado de 124 espécimes de quirópteros correspondentes a seis 

famílias: Emballonuridae, Molossidae, Mormoopidae, Noctilionidae, Phyllostomidae, 

Vespertilionidae com o total de 32 espécies, sexo (fêmea e macho) (Tabela 1), hábito alimentar 

(frugívoro, insetívoro, nectarívoro , hematófago e onívoro para os quirópteros que possuem 

flexibilidade alimentar e adaptação a diversos ambientes) (Tabela 2). 

Tabela 1 - Morcegos neotropicais distribuídos em famílias, espécies e sexo 
 

Família dos quirópteros Espécies de morcegos Fêmeas Machos 

Emballonuridae Peropteryx macrotis 1 - 
 Saccopteryx leptura 2 - 

Molossidae Molossus ater 1 - 
 Molossus molossus 6 2 

Mormoopidae Pteronotus parnelli 2 1 
Noctilionidae Noctilio albiventris 3 3 

Phyllostomidae  1 1 
  11 4 
  3 2 
  - 2 
  1 4 
  - 2 
  11 14 
  1 1 
    

  - 1 
  1 1 
  1 4 
  1 - 
  - 2 
  1 1 
  1 1 
  - 1 
  3 3 
  - 1 
  3 2 
  2 1 
  2 - 
  1 - 
  2 3 
  2 2 
  1 - 

Vespertilionidae Myotis riparius 1 - 

TOTAL  66 58 

Fonte: Elaborado pela autora (2025). 

Artibeus cinereus 
Artibeus jamaicensis 

Artibeus lituratus 
Artibeus obscurus 

Carollia brevicauda 

Carollia castanea 

Carollia perspicillata 

Choeroniscus minor 

Desmodus rotundus 
Glossophaga soricina 
G. soricina alopecia 

Lampronycteris brachyotis 
Lionycteris spurrelli 

Lomchophylla thomasi 
Lophostoma silvicolum 
Mesophylla macconnelli 
Phyllostomus discolor 

Phyllostomus elongatus 
Platyrrhinus helleri 

Sturnira lilium 
Trachops cirrhosus 
Trinycteris nicefori 

Uroderma bilobaton 
Vampyressa sp. 

Vampyrodes caraccioli 
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Tabela 2 – Morcegos neotropicais distribuídos em famílias, espécies e hábito alimentar 
 

Família dos quirópteros Espécies de morcegos Hábito Alimentar 

Emballonuridae 

Molossidae 

Mormoopidae 
Noctilionidae 

Phyllostomidae 

Peropteryx macrotis 
Saccopteryx leptura 

Molossus ater 
Molossus molossus 
Pteronotus parnelli 
Noctilio albiventris 

Insentívoro 
Insentívoro 
Insentívoro 
Insentívoro 
Insentívoro 
Insentívoro 
Frugívero 

Frugívoro e Insentívoro 
Frugívoro e Insentívoro 

Frugívero 
Frugívoro e Insentívoro 
Frugívoro e Insentívoro 
Frugívoro e Insentívoro 
Frugívoro e Insentívoro 

Hematógafo 
Nectatívora 
Nectatívora 

Onívoro 
Onívoro 

Frugívero e Nectatívoro 
Frugívero e Nectatívoro 

Frugívero 
Onívoro 
Onívoro 

Frugívero e Insentívoro 
Frugívoro 
Onívoro 
Insentívoro 

Frugívoro e Nectívoro 
Frugívoros 
Frugívoros 

Vespertilionidae Myotis riparius Insentívoro e Frugívero 
 

Fonte: Elaborado pela autora (2025). 

 

 

As amostras também foram classificadas pela faixa etária (filhote, jovem e adulto). Obteve- 

se 68 amostras de morcegos adultos, 5 jovens e 51 amostras não possuíam informação sobre a 

faixa etária no biobanco do IEC/SAHEP das amostras do município de Pauini – Amazonas dos 

anos de 2004, 2005, 2006). 

A identificação das espécies destes mamíferos foi realizada com o auxílio de chaves 

taxonômicas específicas baseados em caracteres morfométricos e o formato dos dentes 

conforme classificação de Reis et al. (2007) e Reis (2010). 

Os tecidos hepáticos foram provenientes da Amazônia brasileira (Pauini - Amazonas) e do 

município de Belém do Pará (Canaã dos Carajás, Ilha do Combu e Ilha de Marajó), recebidos 

nos anos de 2004, 2005, 2006, 2015, 2016 e 2023 (ANEXO I). 

 

4.2 Testes Moleculares 

Artibeus cinereus 
Artibeus jamaicensis 

Artibeus lituratus 

Artibeus obscurus 

Carollia brevicauda 

Carollia castanea 

Carollia perspicillata 

Choeroniscus minor 

Desmodus rotundus 
Glossophaga soricina 
G. soricina alopecia 

Lampronycteris brachyotis 
Lionycteris spurrelli 

Lomchophylla thomasi 
Lophostoma silvicolum 
Mesophylla macconnelli 
Phyllostomus discolor 

Phyllostomus elongatus 
Platyrrhinus helleri 

Sturnira lilium 
Trachops cirrhosus 
Trinycteris nicefori 

Uroderma bilobaton 
Vampyressa sp. 

Vampyrodes caraccioli 
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4.2.1 Extração do DNA 

 

 

A extração de DNA total das amostras de fígado foi executada com a utilização do kit 

DNeasy Blood & Tissue (QIAGEN) de acordo com as orientações do fabricante no Laboratório 

de Hepatologia do Instituto Evandro Chagas. Assim, os tecidos foram fragmentados incubados 

em 180 µl de tampão ATL (tampão de lise de tecido) acrescidos de 20 µl de proteinase K, 

homogeneizados em vórtex, e incubados overnight no termobloco na temperatura de 56 °C para 

digestão enzimática. 

Posteriormente, 200 µl de tampão AL (tampão de lise) e 200 µl de etanol puro foram 

acrescidos ao lisado, homogeneizado em vórtex e o volume total do lisado foi acrescido em 

colunas com membrana de sílica, seguida por centrifugações spin e lavagens com 500 µl do 

tampão AW1 (1 minuto a 8000 rpm) e 500 µl de tampão AW2 (3 minutos a 14000 rpm), sendo 

retirado o excesso de álcool em centrifugação a velocidade máxima por 1 minuto. O DNA total 

de cada amostra foi eluído em 200 µl do Buffer AE (8000 rpm). O DNA extraído foi armazenado 

no ultrafreezer a -80 °C para posterior análise molecular. 

 

4.2.2 Amplificação da gltA 

 

Os ensaios de PCR foram desenvolvidos segundo condições previamente descritas (Birtles; 

Raoult, 1996) para amplificação parcial do gene gltA do gênero Bartonella spp. (350 bp). 

Ressalta-se que a caracterização molecular parcial do gene gltA é viável e recomendada para 

identificação molecular de isolados de Bartonella (Birtles; Raoult, 1996; Gutiérrez et al., 2017). 

O mix de reação de PCR, por amostra, continha 5µl de tampão (5x Colorless GoTaq® 

Buffer), 1µl dNTPs (10Mm), 1 µl MgCl2 (25 Mm), 1 µl dos primers (20pmol/ul) CSH1f (5'- 

GCGAATGAAGCGTGCCTAAA - 3’) (Birtles; Raoult, 1996) e o BhCS.l137n (5’ - 

AATGCAAAAAGAACAGTAAACA - 3’) (Norman et al., 1995), 0,3 µl de GoTaq® HotStart 

Polymerase (5U/µl), acrescido de 3µL de DNA total de cada amostra, ajustando-se o volume 

final a 25 µl com água ultrapura. 

O programa de termociclagem de amplificação consiste em 35 ciclos, sendo cada ciclo 

constituído por ciclo inicial de desnaturação a 95°C durante 5 minutos, seguido por ciclos de 

desnaturação a 95°C durante 30 segundos, anelamento à 30°C durante 50 segundos e extensão 

72°C durante 30 segundos, e extensão final à 72°C por 10 minutos, utilizando o termociclador 

SimpliAmp Thermal Cycler (ThermoFisher). 
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4.2.3 Amplificação de ITS 

 

O ITS foi amplificado usando os primers 16SF e 23S1, conforme descrito por Roux e 

Raoult (1995). A amplificação por PCR foi realizada com 7 μl de DNA extraído em uma mistura 

de reação de 17,5 μl contendo uma concentração de 12,5 pM de cada primer, uma concentração 

de 5 nM de cada trifosfato de desoxinucleosídeo, 15 nM dUTP (Life Technologies), 0,75 U de 

EuroblueTaq DNA polimerase (Eurobio), 0,8 μl de uma solução de 25 mM de MgCl2 (Perkin- 

Elmer) e 2,5 μl de tampão de reação de 10×. 

O programa de termociclagem de amplificação consiste em 35 ciclos, sendo cada ciclo 

constituído por ciclo inicial de desnaturação a 95°C durante 5 minutos, seguido por ciclos de 

desnaturação a 95°C durante 30 segundos, anelamento à 30°C durante 50 segundos e extensão 

72°C durante 30 segundos, e extensão final à 72°C por 10 minutos, utilizando o termociclador 

SimpliAmp Thermal Cycler (ThermoFisher). 

 

4.3.4 Análise dos produtos amplificados 

 

 

A detecção dos produtos de amplificação foi desenvolvida por eletroforese em gel de 

agarose 1% corados com SYBR® safe DNA gel stain (ThermoFisher Scientific). Dez 

microlitros de cada reação acrescidos de 2 µl de Bluejuice gel loading buffer (ThermoFisher 

Scientific) foram aplicados no gel de agarose, submetidos à eletroforese e, posteriormente, 

visualizados sob luz ultra-violeta em transiluminador UV. Amostras com produtos de 

amplificação com tamanho aproximado a 250 pb foram consideradas como positivas. O 

tamanho dos fragmentos amplificados foi estimado comparando-se com os marcadores de peso 

molecular com escala de 50 pb (50 bp DNA ladder, ThermoFisher Scientific). 

Como controle positivo foi utilizado em cada reação uma amostra previamente identificada 

como positiva para o agente etiológico, e como controle negativo foi utilizado água bidestilada 

estéril. 

4.3.5 Sequenciamento nucleotídico e análise filogenética 

 

 

Os amplicons das amostras positivas foram purificados enzimaticamente (ExoSAP-It, GE 

Healthcare) e sequenciados nos sentidos senso e consenso em sequenciador automático AB3500 

Genetic analyzer (ThermoFisher Scientific) com o uso dos kits BigDye® Terminator v3.1 Cycle 

Sequencing Kit (ThermoFisher Scientific) e BigDye XTerminator® Purification Kit 

(ThermoFisher Scientific), utilizados segundo as orientações dos fabricantes (Água de 1 µl, 



24 
 

 

 

 

 

BigDye Termination Reaction Mix 2 µl, BigDye Sequecing Buffer 1µl, Primer 1,6 pmol/ul e 

DNA 3µl). 

As sequências senso e antisenso foram alinhadas no software Geneious v8.1.3. para 

obtenção de sequências consenso, posteriormente submetidas à BLASTn 

(www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi) para confirmação de positividade. As sequências 

consenso das amostras positivas foram depositadas na plataforma Genbank 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) e alinhadas com um banco de dados contendo 167 

sequências nucleotídicas representativas do gênero Bartonella disponíveis no banco de dados 

do Genbankpara análise filogenética pelo método de Maximum-Likelihood (GTR+G+I) no 

software MEGA v7.0 (bootstrap, 1000 replicatas) e identificação taxonômica dos isolados. A 

distância nucleotídica foi calculada utilizando-se o software Geneious v8.1.3. 

 

4.4 Análise estatística 

 

 

Os resultados de prevalência serão apresentados no formato de estatística descritiva, 

descritos em valores absolutos e relativos. 

 

4.5 Considerações bioéticas 

A presente pesquisa foi apreciada e aprovada pela Comissão de Ética no Uso de Animais 

(CEUA) da Universidade Federal Rural da Amazônia (UFRA) e está de acordo com os preceitos 

da Lei 11.794 de 8 de outubro de 2008, com o Decreto 6.899 de 15 de julho de 2009, bem como 

com as normas editadas pelo Conselho Nacional de Controle da Experimentação Animal 

(CONCEA), foi aprovado com o número de protocolo: n° 9457280324 (ANEXO 02). 

As pesquisas realizadas em unidade de conservação de uma área de Proteção Ambiental da 

Ilha do Combu foi aprovado com o número de autorização n° 006/2023 pelo Instituto de 

Desenvolvimento Florestal e da Biodiversidade do Estado do Pará (IDEFLOR-Bio), (ANEXO 

03). 

Além disso, está pesquisa contou com a autorização para atividades com finalidade de 

captura e coleta de espécies de morcegos da Área de Proteção Ambiental da Ilha do Combu. 

Belém, Estado do Pará científica do Instituto Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade 

(ICMBio) e foi aprovado com o número de protocolo nº: 84021-1 (ANEXO 04). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank)
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5 RESULTADO 

 

 

O estudo verificou que entre as 124 amostras de tecido hepático de morcegos, obteve-se 

positividade para o gênero Bartonella spp. em 7 (sete) amostras (5,64%), provenientes de 

morcegos das espécies Uroderma bilobaton, Mesophylla macconnelli, Carollia brevicauda e 

Glossophaga soricina alopecia localizados na Ilha do Combu (Belém - Pará) e três amostras 

positivas para as espécies Artibeus jamaicensis, Sturnira lilium e Molossus molossus 

provenientes de Pauini - Amazonas. 

As amostras positivas foram caracterizadas por família, espécie, sexo, faixa etária, local e 

data onde foi realizada a captura e coleta desses espécimes (Tabela 3). Através da região gltA 

verificou-se prevalência de 0,80 (1/124) com uma amostra positiva e para região do ITS com 6 

amostras positivas 4,33% (6/124) para Bartonella sp. 

 
Tabela 3 - Morcegos neotropicais positivos para Bartonella sp. 

 

Família quirópteros Espécie Sexo Faixa etária Localidade 

Phyllostomidae Artibeus jamaicensis Fêmea Não informado Estrada do Maguti (Pauini - AM) 

Phyllostomidae Sturnira lilium Macho Não informado Entorno Aeroporto (Pauini - AM) 

Molossidae Molossus molossus Fêmea Não informado Bairro Fortaleza (Pauini - AM) 

Phyllostomidae Uroderma bilobaton Fêmea Adulta Ilha do Combu (Belém - PA) 

Phyllostomidae Mesophylla macconnelli Macho Adulto Ilha do Combu (Belém - PA) 

Phyllostomidae Carollia brevicauda Fêmea Adulta Ilha do Combu (Belém - PA) 

Phyllostomidae Glossophaga soricina 

alopecia 

Fêmea Adulta Ilha do Combu (Belém - PA) 

Fonte: Elaborado pela autora (2025). 

 

A árvore filogenética inferida pela análise baseada em sequências do gene Bartonella 

ITS formou dois clusters distintos. A sequência de Bartonella (número de acesso HM597193 e 

HM 597193 do GenBank) detectada em duas espécimes de Pteronotus davyi, está intimamente 

relacionada aos genótipos de Bartonella previamente detectados em morcegos da Guatemala 

(América Central), com 100% de suporte de ramos. Além disso, tais sequências foram 

posicionadas em um clado maior relacionado às sequências de Bartonella detectadas em 

quirópteros, ruminantes e felinos em amostras da América do Norte, Sul e Europa (Figura 2). 

Na sequência a análise BLASTn (número de acesso HM 5972204) detectada em uma 

espécie Phyllostomus discolor, é verossímil aos genótipos de Bartonella previamente 

detectados em morcegos da Guatemala, com 92% de suporte de ramos (Figura 2). 
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Sequência do gene Bartonella (número de acesso HM 597207) detectada em uma 

espécie Micronycteris microtis, apresenta similaridade aos genótipos de Bartonella 

previamente detectados em morcegos da Guatemala, com 92% de suporte de ramos (Figura 2). 

A sequência de Bartonella (número de acesso MG878887 e MG78888 do GenBank) 

detectada em duas espécimes de Glossophaga soricina com homologia para os genótipos de 

Bartonella previamente detectados em morcegos do Brasil com 100% de suporte de ramos 

(Figura 2). 

 

 
Figura 2 – Árvore filogenética do gênero Bartonella inferida pelo método de Máxima verossimilhança, 

baseada em sequências nucleotídicas parciais (350 pb) do gene ITS. As sequências estão identificadas 

pelo código de acesso Genbank, identificação das espécies/isolados, hospedeiros e procedência 

geográficas. Uma sequência de Brucella abortus (NC006932) foi utilizada como grupo externo. Valores 

de boostrap > 70 estão expressos nos nós 
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6 DISCUSSÃO 

 

 

Os quirópteros são mamíferos voadores conhecidos por albergar agentes etiológicos de 

características zoonóticas, proporcionando o transporte de microrganismos por longas 

distâncias geográficas (Hassell et al., 2017), dentre eles a Bartonella sp. como os sete morcegos 

positivos no presente trabalho, que apresentavam como distribuição geográfica as áreas da Ilha 

do Combu no Pará e município de Pauini no Amazonas. Dando ênfase nestes resultados tem-se 

descrito em trabalhos como o de Irving et al. (2021) e Poofery et al. (2022) que morcegos são 

reservatórios de bactérias que são responsáveis por aproximadamente 70% das doenças 

zoonóticas, dentre estas a bartonelose. 

Além disso, acredita-se que os morcegos sejam os hospedeiros ancestrais de todos os 

mamíferos associados a Bartonella sp., e podem ter auxiliado na expansão geográfica inicial do 

gênero (McKee et al., 2021). 

Com base em pesquisas epidemiológicas moleculares e observações clínicas, os 

pesquisadores implicaram muitos artrópodes hematófagos nos ciclos de transmissão de 

Bartonella spp. - mosquitos que picam, percevejos triatomíneos, ácaros e moscas - adicionando 

à lista daqueles já identificados como vetores competentes (pulgas, piolhos, flebotomíneos, 

carrapatos) (Lee et al., 2024). 

Arantes et al. (2025), determinaram a ocorrência e a identidade molecular de Bartonella 

spp. em 345 espécimes de Culicoides Latreille da Amazônia brasileira. Os espécimes foram 

coletados no Parque Nacional da Amazônia, Estado do Pará, Brasil, onde 86,7% (299/345) 

foram positivos usando uma PCR quantitativa em tempo real direcionada à região do espaçador 

transcrito interno (ITS). 

França et al. (2025) realizaram pesquisa com amostras de baço e fígado que foram coletadas 

de 102 morcegos de áreas urbanas no Estado de São Paulo, Brasil e que foram avaliadas por 

PCR em tempo real. As amostras positivas foram submetidas à PCR convencional e posterior 

sequenciamento para identificação das espécies. No total, 3,9% dos morcegos foram positivos 

para Bartonella spp. na PCR em tempo real e 2,9% foram sequenciados. Dos morcegos 

positivos, dois eram Artibeus lituratus e dois eram Myotis nigricans. Esses dados são próximos 

aos verificados no presente estudo, onde 5,64% das amostras foram positivas, provenientes de 

morcegos das espécies Uroderma bilobaton, Mesophylla macconnelli, Carollia brevicauda, 

Glossophaga soricina alopecia, Artibeus jamaicensis, Sturnira lilium e Molossus molossus. 
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Nesse estudo, obteve-se amostra positiva para a espécie Artibeus jamaicensis, no entanto, 

no Brasil sua prevalência variável para Bartonella spp. e tem maior taxa registrada em Porto 

Rico (~18%), (Judson; Frank; Hadly, 2015). 

Os dados destas pesquisas reforçam ainda mais a necessidade de investigações adicionais 

sobre o papel potencial dos vetores na transmissão de Bartonella spp. para pacientes humanos 

e animais doentes. Pesquisas futuras com foco específico em quirópteros são de particular 

importância para a descrição epidemiológica da Bartonella sp. no Brasil, porque a espécie é o 

principal vetor para Bartonella sp. e está amplamente distribuída no Brasil e em toda a América 

Central e do Sul (Lee et al., 2024). 

Recentemente, Alcantara et al. (2020) encontraram evidências moleculares de DNA de 

Bartonella sp. em gambás capturados de áreas periurbanas de Mata Atlântica do Rio de Janeiro, 

com uma taxa de infecção de 40-46%, um dado que ainda necessita da caracterização da espécie 

de Bartonella sp. encontrada. Diante do exposto, fica claro que é essencial continuar o 

monitoramento de possíveis infecções por Bartonella nesse grupo, a fim de determinar se esses 

mamíferos são resistentes à Bartonella ou se são, de fato, vulneráveis à infecção por essa 

bactéria. 

Os morcegos têm o hábito de viver em colônias, apresentando movimentação entre abrigos 

e algumas espécies já são registradas em ambientes peri-domiciliares e domiciliares, 

justificando sua aproximação com gatos, e o homem que são hospedeiros conhecidos para a 

bartonelose (Poofery et al., 2022). Na Ilha de Combu, foram encontrados quatro morcegos 

positivos, está área se caracteriza por ser a quarta maior ilha de Belém, com ecossistema de 

várzea, ilhotas biológicas com uma população em torno de 1.500 habitantes (Ideflor-Bio, 2025). 

Além disso, três amostras positivas para Bartonella sp. oriundas de Pauini no Amazonas 

próximos aos ambientes do centro urbano. Está realidade pode propiciar a manutenção do ciclo 

da infecção por Bartonella sp. 

Dentre esse contexto e diante da proximidade com a capital e a presença de recursos 

naturais, a ilha do Combu tornou-se atrativa para visitas e, consequentemente, atraiu interesses 

econômicos que apoiam a indústria turística (presença de serviços de alimentos e bebidas, 

acomodação, transporte, etc.). Em decorrência disso, o turismo vem se intensificando na ilha 

de forma não planejada, originando um aumento no número de visitas, o que fragiliza a região, 

os recursos naturais e a população inserida (Neiva; Nóbrega, 2024), podendo facilitar a 

propagação desta Bartonellaceae. 

Puga (2015) demonstrou que fêmeas em fase reprodutiva apresentam maior suscetibilidade 

à infestação por moscas ectoparasitas e indivíduos reprodutivos de Artibeus planirostris 
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formam haréns, com um macho e múltiplas fêmeas habitando um abrigo. Nesse aspecto, 

Durante a gravidez e lactação, as fêmeas apresentam fidelidade ao local de abrigo (Alberdi et 

al., 2015), assim como o macho do harém, enquanto machos solteiros e fêmeas não reprodutivas 

podem alternar entre diferentes locais e abrigarem-se em grupos menores ou solitariamente. 

Portanto, podemos inferir que a infestação por moscas ectoparasitas seja mais frequente entre 

as fêmeas grávidas e lactantes. 

Marshall (1982) propõe ainda que fêmeas seriam hospedeiros preferidos pelos ectoparasitas 

por serem mais longevas que os machos, e que inicialmente os ectoparasitas infestam 

igualmente hospedeiros de ambos os sexos e posteriormente divergem e predominam no sexo 

feminino, esse estudo corrobora com a presente pesquisa uma vez que 85,71% (6/7) das 

amostras positivas foram procedentes de fêmeas. 

Segundo os estudos e análises estatística de Arantes et al. (2025) há correlação entre o 

comportamento sinantrópico e a prevalência de Bartonella spp., sugerindo que há aumento do 

risco de transbordamento de morcegos para humanos em ambientes de várzea. A presença de 

Bartonella spp. em morcegos sugere que em cavernas há uma prevalência de colonização por 

quirópteros da família Phyllostomidae e pode haver um risco aumentado de exposição a esse 

patógeno e ao vetor que o transmite aos turistas e aos moradores dessa região. 

A amplificação parcial do gene citrato sintase (gltA) e do espaçador transcrito interno (ITS) 

são abordagens moleculares distintas, cada uma com aplicações específicas na identificação e 

diferenciação de microrganismos, especialmente bactérias como as do gênero Bartonella sp. 

(Diddi et al., 2013). 

As regiões gênicas pesquisadas no presente trabalho possuem diferenças significativas em 

suas características moleculares e aplicações, para análises filogenéticas e diferenciação precisa 

entre espécies próximas, a gltA está descrito por apresentar uma alta especificidade, já para 

detecção sensível de organismos em amostras com pouca bacteremia ou com baixa 

concentração de DNA, a região descrita pelo ITS, é a de escolha por apresentar maior 

sensibilidade como propostas em trabalhos de Parola et al. (2001). Na pesquisa, Buhler et al. 

(2022), verificou-se que a combinação de ambas as regiões gênicas pode proporcionar uma 

abordagem mais robusta e confiável para a identificação e classificação deste microrganismo. 

O gene gltA tem como função codificar a enzima citrato sintase, essencial no ciclo do ácido 

cítrico, ciclo de Krebs, fundamental para o metabolismo energético celular. É um gene que 

codifica a região altamente conservada entre diferentes espécies bacterianas, o que permite 

comparações evolutivas, é utilizado em análises filogenéticas, especialmente para diferenciar 

espécies próximas, como no gênero Bartonella sp. (Norman et al., 1995; Birtles; Raoult, 1996). 
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Estudos mostram que a similaridade entre espécies diferentes varia de 83,8% a 93,5%, 

enquanto entre cepas da mesma espécie é superior a 99,8%, ou seja, alta especificidade e boa 

capacidade discriminatória entre espécies próximas (Birtles; Raoult, 1996). 

A região ITS, embora as referências encontradas não abordem especificamente, o ITS, em 

detalhes comparáveis ao gltA, estudos destacam que a sensibilidade na detecção de Bartonella 

por PCR baseada em ITS é superior à baseada em gltA, pois ITS possui múltiplas cópias e 

variabilidade maior, melhorando o desempenho em amostras com baixa carga bacteriana 

(Vornhagen et al., 2019). 

Após as amostras serem submetidas ao sequenciamento e análise filogenética, compreende- 

se que há homologia acima de 90% na sequência de DNA para Bartonella sp., essa similaridade 

foi descrita e depositada anteriormente no GenBank. No presente estudo, verificou-se na árvore 

filogenética, quirópteros na Guatemala com positividade para cinco amostras e duas amostras 

com verossimilhança para espécies de morcegos identificadas no Brasil. 

A Guatemala está localizada na América Central e faz fronteira com o México ao norte. O 

pais possui diversos biomas, incluindo florestas tropicais úmidas assim como o Brasil, em 

especial a Amazônia com a maior floresta tropical do mundo com rica biodiversidade e clima 

quente e úmido. Patógenos transmitidos por vetores que são transmitidos por artrópodes e que 

se alimentam de sangue para animais e pessoas, são comuns em regiões tropicais onde, 

combinados com fatores econômicos, podem causar encargos significativos para a saúde 

pública. Bartonella spp., Ehrlichia spp. e Anaplasma spp. são bactérias gram-negativas que 

foram relatadas em regiões da Guatemala. As infecções por Bartonella spp. são prevalentes em 

bovinos, morcegos e gatos (Scorza et al., 2025). 

Acredita-se que os hábitos alimentares dos flebotomíneos e a alta prevalência de infecção 

por Bartonella em muitos hospedeiros de mamíferos reservatórios indicam um potencial relação 

e envolvimento dos flebotomíneos nos ciclos epidemiológicos e propagação dessas bactérias 

(Lee et al., 2024). 

Ressalta-se que o presente estudo gerou dados sobre a prevalência de patógenos 

transmitidos por vetores na região Amazônica em especial em quirópteros, seguidos por 

campanhas de conscientização e outras intervenções de saúde pública para diminuir o risco de 

exposição de humanos e animais a patógenos com capacidade de infecções endêmicas como é 

o caso da bartonelose. 
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7 CONCLUSÃO 

 

Pelos resultados obtidos no presente estudo, conclui-se que a técnica de biologia 

molecular, é imprescindível para a detecção do gênero Bartonella sp. e deve-se priorizar o 

estudo de no mínimo duas regiões genética para maior acurácia dos resultados. 

Verificou-se nesta pesquisa que a inferência filogenética de maior positividade para o 

gênero Bartonella foi a ITS. A baixa identidade das sequências com outras descritas 

anteriormente no GenBank de gltA permite sugerir que os genótipos encontrados de Bartonella 

em morcegos, roedores, ruminantes e demais espécies de mamíferos podem ser superiores 

quando analisada apenas uma região gênica. 

Os resultados das literaturas citadas nesta pesquisa revelaram uma notável diversidade de 

Bartonella spp. entre morcegos nas Américas. Essas descobertas expandem o conhecimento 

sobre a variabilidade genética da infecção por Bartonella nesses mamíferos e fornecem novos 

estudos sobre a ecologia das espécies de Bartonella transmitidas por morcegos. 

Ademais, pode-se inferir que fêmeas são mais suscetíveis a infecções pelo seu estado 

imunológico (prenhez), o hábito alimentar da relação vetor-hospedeiro influencia na 

propagação de patógenos quando o bioma natural facilita a disseminação na coinfecção. 

Diante disso, algumas espécies de morcegos servem de hospedeiros para uma variedade 

de espécie de Bartonella, e algumas espécies da família Phyllostomidae têm uma relação 

próxima com humanos e animais domésticos. Portanto, é necessário monitorar a relação vetor- 

hospedeiro e principalmente devido à Bartonella ter implicações significativas para a saúde 

única. 
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ANEXO I 

Anexo 1 - Procedência geográfica de morcegos neotropicais da Amazônia brasileira e em 

Belém do Pará utilizados para pesquisa molecular de Bartonella spp., segundo o número de 

espécies por cidades. 

 

 

Cidade/Estado Localidade Número de morcegos 

Belém – Pará Canaã dos Carajás 40 

Belém – Pará Centro Nacional de Primatas 1 

Belém – Pará Ilha do Combu 33 

Belém – Pará Marajó 12 

Pauini – Amazonas Bairro Fortaleza 1 

Pauini – Amazonas Estrada do Maguti 9 

Pauini – Amazonas Fazenda Anajás Boca do Acre 3 

Pauini – Amazonas Fazenda do Sr Albano 4 

Pauini – Amazonas Cachoeira 9 

Pauini – Amazonas Pauini 7 

Pauini – Amazonas Prox. Pista Aeroporto 5 

 TOTAL 124 
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