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Embora roedores e quirdpteros atuem como os principais reservatorios de
Bartonella spp., a ocorréncia e diversidade destes agentes ainda permanece



subestimada no Brasil. O presente estudo teve como objetivo investigar a
ocorréncia e caracterizar molecularmente Bartonella spp. em roedores e
morcegos amostrados em areas de Cerrado no estado de Sao Paulo. As
capturas foram realizadas nos meses de setembro e dezembro de 2023 e abril
de 2024 em municipios do interior paulista, incluindo Gastao Vidigal, Taiuva e
Cravinhos. No total, foram amostradas 6 espécies de roedores (17 Akodon
montensis, 3 Mus musculus, 12 Necromys lasiurus, 4 Rattus rattus (e 2
espécies de morcegos (1 Eumops perotis e 12 Molossus rufus). As amostras de
baco de roedores e morcegos foram submetidas a extragcdo de DNA com kit
comercial e triagem por qPCR direcionada ao gene nuoG de Bartonella spp.,
seguida de ensaios de PCR convencional para amplificacdo dos genes gltA
(767 pb), gltA (380 pb), ftsZ, groEL, nuoG, pap-31, rpoB e ribC para
caracterizagdo molecular. A triagem molecular para Bartonella spp. em roedores
revelou positividade de 8,3% (3/36) para o gene nuoG, enquanto nenhuma
amostra de morcegos apresentou resultado positivo. Dentre as amostras
positivas, observou-se amplificagdo de 100% (3/3) para os genes groEL, gltA
(767 pb) e ftsZ, e de 66,7% (2/3) para rpoB e gltA (380 pb). As sequéncias
obtidas de roedores (Akodon montensis e Necromys lasiurus) para os genes
ftsZ e gItA mostraram alta similaridade (797,7% a 100%) com Bartonella
machadoae e gendtipos de Bartonella spp. previamente descritos no Brasil,
especialmente com aquelas previamente detectados em roedores dos estados
do Ceara e Rio de Janeiro, indicando a circulacéo de linhagens geneticamente
proximas entre diferentes regides e hospedeiros. As analises filogenéticas
baseadas nos genes ftsZ e gltA mostraram que as sequéncias de Bartonella
spp. detectadas em roedores agruparam-se com genotipos previamente
descritos em roedores neotropicais, incluindo B. machadoae, porém formando
subclados distintos, sugerindo variantes geneticamente relacionadas com
possivel estruturagdo regional. Os resultados demonstram a circulagdo de
Bartonella spp. em roedores em areas de Cerrado no Sudeste do Brasil,
confirmando seu papel como importantes reservatérios. A alta similaridade com
gendtipos previamente descritos, associada a formagao de subclados distintos,
sugere a presencga de variantes regionais possivelmente adaptadas a diferentes
hospedeiros. Esses achados reforgam a importancia da vigilancia molecular em



animais silvestres para ampliar o conhecimento sobre a diversidade genética e
o potencial zoondtico dessas bactérias.
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