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As riquetsioses transmitidas por carrapatos representam um desafio emergente
para a saude publica no Brasil, sendo provavel que muitos casos sejam
subestimados devido a apresentagcdo clinica inespecifica, limitagdes
diagndsticas e falta de conhecimento entre profissionais de saude. As bactérias
do género Rickettsia sdo microrganismos intracelulares obrigatérios de
importancia zoondtica, com espécies como Rickettsia rickettsii, R. parkeri, R.
amblyommatis e R. rhipicephali ja relatadas em diferentes vetores no pais.
Estudos recentes indicam que coinfecgcdes envolvendo duas ou mais espécies
de Rickettsia em um mesmo carrapato podem ocorrer com maior frequéncia do
que se supunha, ampliando a complexidade ecoldgica desses patogenos e
levantando questdes sobre possiveis interagdes competitivas ou sinérgicas que
poderiam influenciar a competéncia vetorial e a dinamica de transmissdo. O
objetivo deste estudo foi desenvolver e aplicar métodos moleculares acessiveis
e padronizados para detectar coinfeccbes em carrapatos, aliando inovagao
tecnolégica a uma perspectiva aplicada de vigilancia. As analises foram
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(BIOMOL/UFRRJ) a partir de DNA extraido de 97 amostras de carrapatos das
espécies Amblyomma longirostre, A. parkeri e A. romarioi. Foram empregados
ensaios de nested-PCR direcionados aos genes ompA e ompB, bem como
PCRs espécie-especificos desenvolvidos para R. parkeri e R. rhipicephali,
associados a ensaios de polimorfismo de fragmentos de restricdo (PCR-RFLP)
e sequenciamento confirmatoério. A padronizagao dos primers e das condi¢des
de reacdo aumentou a sensibilidade e especificidade, permitindo a detecgao de
multiplas espécies em um mesmo vetor. Os resultados mostraram coinfecgdes
em 37 amostras (38,15%), incluindo associagdes inéditas, como R.
amblyommatis e R. parkeri em A. longirostre, além da detecgdo concomitante
de R. rhipicephali com R. parkeri em A. parkeri e A. romarioi. Do ponto de vista
epidemioldgico, a deteccao de R. parkeri em A. longirostre amplia o espectro
de potenciais vetores para uma espécie considerada potencialmente
patogénica para humanos, enquanto a presenca de R. rhipicephali em
carrapatos tradicionalmente associados a R. parkeri sugere que a comunidade
microbiana presente em espécies de carrapatos brasileiros pode ser mais
diversa e dindmica do que anteriormente reconhecido. Além de gerar novos
conhecimentos sobre as riquetsioses transmitidas por carrapatos no Brasil,
este trabalho demonstra o valor da integracdo dos protocolos desenvolvidos
com a plataforma Tick-Cutter, um sistema inovador e de baixo custo para a
identificacdo padronizada de carrapatos e de espécies de Rickettsia. A
aplicagdo do Tick-Cutter ndo apenas fortalece a precisdo diagnodstica, mas
também apoia a criacdo de uma rede sustentavel de laboratérios
colaboradores, capazes de produzir dados moleculares validados e
harmonizados. Tal rede tem o potencial de democratizar o acesso a
diagndsticos moleculares avangados, expandir a capacidade de vigilancia e
aprimorar a preparacao do Brasil para enfrentar os desafios impostos por
patdogenos emergentes transmitidos por carrapatos no contexto de Saude
Unica, consolidando assim um modelo colaborativo e inovador de vigilancia
epidemioldgica.
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