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Morcegos se destacam como importantes reservatérios de diversos agentes
infecciosos, incluindo bactérias do género Bartonella. Evidéncias recentes
indicam a emergéncia de espécies como Bartonella mayotimonensis e
Bartonella rousetti associada a infeccdo humana, reforcando o papel desses
mamiferos na dindmica de transmissdo e a necessidade de monitoramento
continuo. O presente estudo teve como objetivo investigar a ocorréncia e
diversidade genética de Bartonella spp. em quirdpteros cavernicolas do



Nordeste do Brasil nos estados do Ceara, Pernambuco, Rio Grande do Norte e
Sergipe. No total, foram amostrados 200 quirdpteros pertencentes a oito
espécies: 11 Anoura geoffroyi, 19 Carollia perspicillata, 29 Desmodus rotundus,
1 Lonchorhina aurita, 104 Pteronotus gymnonotus, 20 Pteronotus personatus, 9
Glossophaga soricina e 7 Pteronotus rubiginosus-alitonus . Para o isolamento
bacteriano, amostras de sangue de morcegos foram submetidas a cultivo em
meio liquido de pré-enriquecimento (BAPGM), suplementado com sangue
desfibrinado de ovino, seguido de plaqueamento em agar chocolate apds sete
dias. Das 200 amostras analisadas, foram obtidas 14 colbnias bacterianas (7%),
todas confirmadas como Bartonella spp. por gPCR direcionada ao gene nuoG.
Na caracterizagdo molecular, observou-se maior frequéncia de amplificagao
para os genes gltA curto e nuoG (57,14% cada), seguidos por gItA longo
(28,57%), enquanto ftsZ, rpoB, groEL e pap-31 apresentaram positividade de
21,42%. Os isolados foram provenientes de Pteronotus gymnonotus (8),
Desmodus rotundus (3), Pteronotus personatus (2) e Pteronotus rubiginosus (1),
indicando a circulagdo de Bartonella spp. nesses hospedeiros e variagbes no
perfil de deteccao entre marcadores moleculares. As analises de similaridade
por BLASTn demonstraram alta identidade ("91-100%) com sequéncias
depositadas no GenBank, principalmente associadas a morcegos de diferentes
regides, como Brasil, México, Guatemala, Peru e Zambia. As analises
filogenéticas baseadas nos genes gItA e nuoG revelaram que as sequéncias
obtidas se distribuem em multiplos agrupamentos dentro do clado associado a
quirdpteros, evidenciando elevada diversidade genética. Alguns isolados
agruparam-se com genotipos previamente descritos nas mesmas espécies de
hospedeiros, enquanto outros se associaram a linhagens de morcegos
neotropicais distintos. Apesar disso, a formacdo de subclados especificos
sugere a circulacado de variantes geneticamente relacionadas, possivelmente
adaptadas a determinados hospedeiros e regides. Esses resultados ampliam o
conhecimento sobre a diversidade e distribuicdo de Bartonella spp. em
morcegos no Brasil, destacando sua relevancia epidemiolégica.
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