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Bartonella henselae € um importante agente zoondético, sendo os gatos
domésticos seus principais reservatorios e fontes de infecgdo para humanos.
Este estudo investigou a ocorréncia e diversidade genética de B. henselae em
gatos domésticos do centro-oeste do Brasil, pertencentes a duas populagoes:
100 gatos provenientes de clinicas veterinarias e 100 gatos doadores de



sangue. A deteccdo molecular de Bartonella spp. foi realizada por qPCR
direcionada a regiao intergénica 16S-23S rRNA (ITS), diretamente do sangue e
apo6s enriquecimento em meio Bartonella Alpha Proteobacteria Growth Medium
(BAPGM). Além disso, foi realizada cultura solida a partir de amostras de
sangue previamente enriquecidas em BAPGM. Amostras de soro foram
coletadas de 158 gatos de ambas as populagdes e analisadas pelo teste de
imunofluorescéncia indireta (RIFl) para detecgdo de anticorpos IgG anti-B.
henselae. Anticorpos foram detectados em 60,75% dos gatos avaliados,
enquanto o DNA de Bartonella spp. foi identificado por gPCR em 32% dos gatos
provenientes de clinicas veterinarias e em 46% dos gatos doadores de sangue.
Apés enriquecimento em BAPGM, 78,2% das amostras previamente negativas
tornaram-se positivas na qPCR. A positividade simultanea em sorologia e qPCR
foi observada em 25,3% dos animais, e nenhuma amostra apresentou
positividade em todos os meétodos diagndsticos utilizados. Trés cepas de B.
henselae foram isoladas, sendo duas provenientes de gatos de clinica e uma de
um gato doador de sangue. A caracterizagdo genética foi realizada por Multi-
Locus Sequence Typing (MLST), direcionado a oito marcadores moleculares
(gltA, rpoB, ftsZ, 16S rDNA, groEL, bartR, nlpD e ribC), identificando os
sequence types ST1, ST2 e ST5. Este estudo reporta pela primeira vez a
ocorréncia de Bartonella em gatos doadores de sangue na América do Sul e a
identificacdo do ST5 nessa populagao, além do primeiro registro do ST2 em
gatos nas Américas. Os resultados destacam o potencial risco de transmisséo
zoonotica de B. henselae por transfusdo sanguinea felina e evidenciam
limitacbes dos meios diagnosticos para triagem de gatos doadores.
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