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A anaplasmose, causada pela bactéria intracelular obrigatéria Anaplasma
marginale, provoca impactos sanitarios e econb6micos significativos na
bovinocultura mundial. O gene de superficie msp1a é amplamente utilizado



como marcador de variabilidade genética por apresentar regides hipervariaveis
compostas por repeticoes em tandem, permitindo a diferenciagdo entre
isolados. Este estudo teve como objetivo investigar a diversidade genética de A.
marginale em bovinos naturalmente infectados no estado do Rio de Janeiro.
Foram coletadas amostras de sangue de bovinos de oito propriedades entre
2023 e 2025. Apds o processamento, realizou-se PCR (Reagdao em Cadeia da
Polimerase) para o gene msp1a, e uma amostra positiva por propriedade foi
selecionada aleatoriamente para sequenciamento. Para a analise filogenética,
utilizaram-se sequéncias obtidas neste estudo e disponiveis no GenBank
(NCBI), incluindo dados do Brasil, Américas e outros continentes. Foram
mantidas apenas sequéncias entre 400 e 800 nucleotideos para garantir
comparabilidade. O alinhamento foi realizado no MEGA 11 com o algoritmo
MUSCLE, e as relagdes filogenéticas foram inferidas pelo método de Maxima
Verossimilhanga, utilizando o modelo Kimura 2 parametros, com suporte de
bootstrap de 1000 repeti¢cdes. A diversidade genética foi estimada no DnaSP v.6
por meio do numero de hapldtipos, diversidade haplotipica e numero médio de
diferengas nucleotidicas. Testes de neutralidade (Tajima e Fu e Li) foram
aplicados para avaliar possiveis efeitos de selecdo ou eventos demograficos. A
diferenciagado genética entre grupos foi analisada por comparag¢des pareadas,
com teste do qui-quadrado e calculo de Fst e Dxy. A analise filogenética
identificou duas linhagens principais (H1 e H2). Trés amostras agruparam-se no
clado H1, juntamente com sequéncias do Brasil, México e Japao, enquanto
cinco amostras foram incluidas no clado H2, associadas a isolados de
diferentes paises. Esses resultados indicam a co-circulagdo de linhagens
distintas no Rio de Janeiro, evidenciando diversidade local e conexdes globais.
A diversidade haplotipica foi elevada (Hd entre 0,96 e 0,99), enquanto o numero
de diferengas nucleotidicas variou entre os grupos. Os testes de neutralidade
nao foram significativos, sugerindo evolugdo neutra. Os valores de Fst foram
baixos entre isolados brasileiros e maiores em relacdo a sequéncias globais,
indicando proximidade regional, mas contribuigdo para a diversidade global.
Esses achados reforcam a importancia do monitoramento molecular de A.
marginale para o entendimento epidemioldégico e controle da anaplasmose
bovina.
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