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A anaplasmose bovina, causada por Anaplasma marginale, constitui uma das
principais enfermidades transmitidas por carrapatos em regides tropicais e
subtropicais, ocasionando impactos sanitarios e econémicos significativos na
pecuaria. Embora Rhipicephalus microplus seja reconhecido como o principal
vetor biolégico desse agente, a alta infestagdo de bovinos leiteiros por moscas



hematofagas, associada aos seus habitos alimentares, favorece a exposicéo
frequente ao sangue infectado, tornando relevante investigar a participagao
desses insetos na epidemiologia da doencga. Nesse contexto, este estudo teve
como objetivo detectar A. marginale por métodos moleculares e avaliar sua
diversidade genética em artropodes associados a bovinos leiteiros no estado do
Rio de Janeiro, Brasil. As coletas de artropodes foram realizadas entre 2023 e
2024 nos municipios de Seropédica e Paracambi. Espécimes de R. microplus,
Haematobia irritans e Stomoxys calcitrans foram coletados, identificados
morfologicamente e dissecados para obtencdo de glandulas salivares e
proboscides. O DNA extraido foi submetido a nested PCR direcionada ao gene
msp5, seguida de sequenciamento Sanger, analises filogenéticas e construgao
de rede de hapldtipos. Foram analisados 164 artropodes, incluindo R. microplus
(n =96), S. calcitrans (n = 39) e H. irritans (n = 29). Frequéncias de positividade
para A. marginale foram observadas em probdcides de H. irritans em Paracambi
(33,33%; 5/15) e Seropédica (14,28%; 2/14), em S. calcitrans em Seropédica
(25,64%; 10/39) e em glandulas salivares de R. microplus (45%; 43/96). Ao
todo, 14 fragmentos génicos foram obtidos, quatro de R. microplus, quatro de S.
calcitrans e seis de H. irritans, os quais apresentaram similaridade nucleotidica
variando entre 98,1% e 100% com isolados de Anaplasma marginale
disponiveis no GenBank. As analises filogenéticas demonstraram agrupamento
de todas as sequéncias génicas obtidas no clado de A. marginale, sem
agrupamentos associados as espécies de artrépodes. A diversidade genética
revelou baixa diversidade nucleotidica (p = 0,01423) e diversidade haplotipica
moderada (Hd = 0,706), com haplétipos intimamente relacionados. Os
resultados evidenciam a circulagdo de A. marginale entre diferentes artrépodes
hematofagos presentes nas propriedades avaliadas e reforgam a relevancia
epidemiologica de moscas hematéfagas em ambientes de produgéo leiteira. A
detecgdo do agente em probdscides de H. irritans e S. calcitrans destaca a
necessidade de ampliar investigacdes sobre a participagdo desses dipteros na
dindmica de transmissao de A. marginale, especialmente em areas com elevada
infestagao e intenso contato entre animais suscetiveis.
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