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Patógenos transmitidos por vetores representam uma grande ameaça tanto 

para humanos quanto para animais, especialmente em regiões tropicais como o 



Brasil. Embora os búfalos-d’água sejam reconhecidos por sua adaptabilidade, 

sua criação em sistemas multiespécies pode aumentar (Bubalus bubalis) o risco 

de exposição a esses patógenos. O presente estudo teve como objetivo 

investigar a ocorrência de hemopatógenos em búfalos-d’água criados na região 

Centro-Oeste de Minas Gerais, Brasil. Amostras de sangue foram coletadas de 

251 bezerros bubalinos com idade entre 0–12 meses, em 17 propriedades na 

microrregião de Bom Despacho.  A coleta de sangue foi autorizada pelo Comitê 

de Ética no Uso de Animais (CEUA) da Universidade Federal de Minas Gerais 

(UFMG), com protocolo número 123/2023. Foram realizadas PCR para 

Anaplasma spp., Ehrlichia sp., Mycoplasma hemotrópicos spp., Babesia spp., 

Theileria sp. e Trypanosoma spp. Amostras positivas para Anaplasma e 

Ehrlichia foram submetidas ao sequenciamento para identificação genética, 

sendo Anaplasma marginale (msp4) o agente mais prevalente, detectado em 

65,34% (164/251) das amostras, seguido por Anaplasma sp. (16S rRNA) em 

23,9% (60/251). Uma dessas amostras foi positiva para A. phagocytophilum 

(msp4). Ehrlichia sp. (16S rRNA) foi encontrada em 1,19% (3/251). O 

sequenciamento das amostras de Anaplasma sp. revelou identidades entre 

96,67% e 100% com A. platys, A. phagocytophilum e genótipos de Anaplasma 

previamente descritos em caprinos das Filipinas e impalas da África do Sul. As 

sequências de Ehrlichia sp. apresentaram identidade de 98,04–100% com 

genótipos de E. canis previamente detectados em carrapatos Rhipicephalus 

microplus na China. Mycoplasma hemotrópicos (16S rRNA) foram detectados 

em 25,09% (63/251) das amostras, principalmente Candidatus Mycoplasma 

haemobos (gapN, 98,41%) e Mycoplasma wenyonii (gapN, 7,94%). Dentro da 

ordem Piroplasmida, Babesia bovis (rap-1a) e Babesia bigemina (ITS1/ITS2) 

foram detectadas em 8,36% (21/251) e 3,58% (9/251), respectivamente, tendo 

alta identidade (˜99–100%) com isolados previamente descritos, incluindo B. 

bovis associada a carrapatos de Cuba e B. bigemina a bovinos da Ásia.  

Theileria sp. (MPSP) não foi detectada. Todas as amostras foram negativas 

para Trypanosoma vivax (Cathepsin L), enquanto T. evansi (VSG) foi 

encontrado em 0,79% (2/251), com uma das amostras apresentando 95,14–

95,39% de identidade com isolados da Índia e do Quênia. O estudo evidencia 

alta prevalência de hemopatógenos em búfalos da região, indicando risco 



sanitário em sistemas multiespécies pelo compartilhamento de vetores e 

transmissão entre espécies. 
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