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Ctenocephalides felis felis € reconhecida como o ectoparasito mais prevalente
em cées e

gatos, desempenhando papel relevante na manutengcédo e transmissao de
agentes zoonaoticos

de importancia para a saude publica e veterinaria. Em areas tropicais de Mata
Atlantica,

onde ha intensa interacdo entre animais domésticos, fauna silvestre e
populagdes humanas,

a compreensdo da dinamica desses patdogenos em seus vetores torna-se
fundamental para

avaliagao de riscos epidemiologicos. Este estudo teve como objetivo investigar
a ocorréncia

molecular, a diversidade genética e os padrées de coinfecgdo por Bartonella
spp., Rickettsia

spp. € Wolbachia spp. em pulgas C. felis felis coletadas de caes e gatos nas
microrregioes de

IIhéus e ltabuna, Bahia, nordeste do Brasil. Foram analisadas 1.489 pulgas,
provenientes de

82 caes (n = 1.301) e 39 gatos (n = 188). A amplificagcdo do gene enddégeno cox-
1

confirmou a qualidade do DNA obtido, com positividade de 95,77% nas pulgas
coletadas

de de caes e 97,34% nas de gatos. A detecgcédo de Bartonella spp. por gPCR
(regidao ITS



16S-23S rRNA) revelou ocorréncia significativamente maior em pulgas
associadas a gatos

(34,43%) em comparacao as de caes (8,98%), demonstrando contribuicdo dos
felinos como

reservatorios desses agentes no ambiente estudado. Por outro lado, Rickettsia
spp. foi mais

frequentemente identificada em pulgas de caes (24,80%) do que em pulgas de
gatos

(3,28%), demonstrando o papel dos cdes como amplificadores para R. felis.
Wolbachia spp.

apresentou maior frequéncia em pulgas fémeas quando comparadas as pulgas
machos

associadas a caes (p &lt; 0,05), o que pode refletir interagdes biologicas
relacionadas a

reproducdo e manutengcao do endossimbionte. Coinfecgcdes simultaneas pelos
trés
microrganismos foram detectadas em 1% (11/1.489) das pulgas, evidenciando a

Co-

circulagdo de multiplos agentes em um mesmo vetor. As analises filogenéticas
multilocus

confirmaram a presenga de Bartonella henselae, Bartonella clarridgeiae,
Rickettsia felis e

Wolbachia spp. endossimbiontes pertencente ao supergrupo F. De forma geral,
os resultados

demonstram padrdes distintos de infecgdo segundo o hospedeiro e reforgcam o
papel de C.

felis felis como elo epidemiolégico na interface animal-humano. Os achados
destacam a



importancia de estratégias de vigilancia integrada sob a abordagem Uma
Saude,

especialmente em regides tropicais favoraveis a manutencdo e circulagéo
desses patogenos.
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