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Espécies do género Rickettsia apresentam ampla relevancia na transmisséo de
zoonoses, sendo os carrapatos importantes vetores e reservatorios desses
agentes. Este estudo investigou a ocorréncia e diversidade de Rickettsia spp.



em carrapatos de vida livre e parasitaria, provenientes de hospedeiros
silvestres, nos biomas Amazénia, Mata Atlantica e Cerrado. Foram analisados
460 carrapatos, com predominancia do género Amblyomma (99,7%),
distribuidos entre Amazénia (n = 303), Cerrado (n = 64) e Mata Atlantica (n =
93), representando elevada diversidade taxonémica. Apods identificacdo
morfolégica, os carrapatos foram submetidos a extragdo de DNA e,
posteriormente, a deteccdo molecular por reacdo em cadeia da polimerase
(PCR), direcionada aos genes gItA (triagem), htrA e ompA, seguida de
sequenciamento e andlise filogenética. A triagem revelou positividade de 7,60%
(35/460) para htrA e 7,17% (33/460) para ompA, com positividade global de
9,22%. A deteccao foi restrita aos biomas Amazénia e Mata Atlantica, ndo sendo
observada no Cerrado. Apds analise morfolégica dos carrapatos, foram
identificadas 19 espécies de Amblyomma e 1 espécie de Ixodes, das quais seis
apresentaram infeccdo por Rickettsia spp., abrangendo diferentes estagios de
desenvolvimento. Carrapatos positivos incluiram espécies dos géneros
Amblyomma e Ixodes, destacando-se Amblyomma cajennense sensu stricto,
Amblyomma sculptum, Amblyomma dubitatum, Amblyomma ovale, Amblyomma
geayi e Ixodes loricatus, evidenciando ampla diversidade de vetores. As
sequéncias obtidas apresentaram elevada similaridade genética (99-100%)
com espécies do grupo da febre maculosa, com predominancia de Rickettsia
amblyommatis, com correspondéncia a sequéncias do GenBank (DQ517291.1,
CP012420.1, FJ455414.1), além da deteccdo de Rickettsia parkeri
(MZ720759.1, CP040325.1), Rickettsia felis (GQ329880.1) e Rickettsia bellii
(AY375161.1), nao sendo identificado DNA de Rickettsia rickettsii. Observou-se
predominédncia de infecgdo em estagios imaturos, especialmente ninfas,
evidenciando o papel da transmissao vertical na manutengédo das riquétsias. A
baixa similaridade entre os biomas indica que fatores ambientais e a
disponibilidade de hospedeiros estruturam a dindmica desses agentes. Este
estudo representa uma analise comparativa entre biomas brasileiros,
demonstrando a variedade de riquétsias circulantes. Os achados indicam areas
de interesse para vigilancia epidemioldgica e potencial risco de emergéncia de
riquetsioses na interface entre ambiente, animais e humanos.
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