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ISOLAMENTO E GENOTIPAGEM DE Bartonella henselae EM AMOSTRAS DE 

SANGUE DE GATOS (Felis catus) NO ESTADO DE GOIÁS 

RESUMO - Bartonella henselae é um patógeno zoonótico responsável por ocasionar 

a Doença da Arranhadura do Gato (DAG) e outras manifestações clínicas em 

humanos. Os gatos domésticos são os principais reservatórios dessa espécie de 

bactéria e estudos prévios sugeriram que determinados genótipos de B. henselae 

podem ser mais associados a infecções humanas. O presente estudo objetivou 

genotipar isolados de B. henselae a partir de amostras sanguíneas de gatos 

domésticos do estado de Goiás, centro-oeste do Brasil. A associação de PCR em 

tempo real quantitativa (qPCR) baseada no gene nuoG de Bartonella spp. das 

amostras sanguíneas, antes e após incubação em meio líquido de pré-enriquecimento 

(BAPGM) e isolamento em ágar chocolate, mostraram frequência de positividade de 

43% (43/100) para Bartonella spp. Doze isolados de B. henselae obtidos em ágar 

chocolate a partir de amostras sanguíneas de seis gatos (dois isolados de cada 

animal) foram caracterizados por Multi-locus Sequencing Typing (MLST) e revelaram 

pertencer às Sequence Types ST1 e ST5. Um dos gatos (1/6) apresentou as duas 

STs, demonstrando que gatos domésticos podem ser coinfectados com diferentes 

variantes da bactéria.  As STs detectadas neste estudo distribuem-se mundialmente 

e já foram detectadas em humanos com manifestações clínicas por bartonelose. O 

presente trabalho traz a primeira detecção das variantes zoonóticas ST1 e ST5 de B. 

henselae em gatos domésticos no Brasil. 

Palavras-chaves: bartonelose, Doença da Arranhadura do Gato, MLST, Sequence 

Type 
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ISOLATION AND GENOTYPING OF Bartonella henselae IN BLOOD SAMPLES 
OF CATS (Felis catus) IN THE STATE OF GOIÁS 

ABSTRACT - Bartonella henselae is a zoonotic pathogen responsible for causing 

Cat Scratch Disease (CAD) and other clinical manifestations in humans. Domestic cats 

are the main reservoir of this species of bacteria and previous studies have suggested 

that certain genotypes of B. henselae may be more associated with human infections. 

The present study aimed to genotype B. henselae isolates from blood samples from 

domestic cats in the state of Goiás, midwestern Brazil. The association of quantitative 

real-time PCR (qPCR) based on the nuoG gene from Bartonella spp. of blood samples, 

before and after incubation in pre-enrichment liquid medium (BAPGM) and isolation on 

chocolate agar, showed a positivity frequency of 43% (43/100) for Bartonella spp. 

Twelve B. henselae isolates obtained on agar chocolate from blood samples from six 

cats (two isolates from each animal) were characterized by Multi-locus Sequencing 

Typing (MLST) and revealed to belong to Sequence Types ST1 and ST5. One of the 

cats (1/6) presented both STs, demonstrating that domestic cats can be coinfected 

with different variants of the bacteria. The STs detected in this study are distributed 

worldwide and have already been detected in humans with clinical manifestations of 

bartonellosis. This is the first reporto f the zoonotic variants ST1 and ST5 of B. 

henselae in domestic cats from Brazil. 

Keywords: bartonellosis, Cat Scratch Disease, MLST, Sequence Type 
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Capítulo 1 – Considerações Gerais 

1. Introdução

O gênero Bartonella engloba -proteobactérias de distribuição mundial e que 

infectam uma ampla variedade de espécies de mamíferos (BREITSCHWERDT, 2017). 

As espécies de Bartonella são transmitidos por diferentes artrópodes hematófagos 

aos hospedeiros vertebrados (KOSOY et al., 2012). No homem, a infecção por tais 

bactérias tem sido associada a doenças emergentes e reemergentes, dentre as quais 

a Doença da Arranhadura do Gato (DAG) é a mais frequentemente reportada e 

causada por Bartonella henselae (BREITSCHWERDT, 2017). Pulgas da espécie 

Ctenocephalides felis são os principais vetores desta espécie entre os gatos 

domésticos, que atuam como principais reservatórios do referido agente (GUPTILL, 

2010). O homem se infecta pela inoculação da bactéria viável em resquícios de fezes 

de pulgas presentes nas garras ou saliva ao ser arranhado ou mordido por gatos 

infectados, embora exista um potencial risco de transmissão da bactéria durante 

transfusões sanguíneas em humanos (GUPTILL, 2010; PITASSI et al., 2015). DAG é 

a manifestação clínica benigna e autolimitante de B. henselae, porém manifestações 

atípicas podem ser fatais em indivíduos imunocomprometidos (CANNETI et al., 2019). 

  Com os avanços nas metodologias empregadas na detecção e isolamento de 

Bartonella, muitas espécies têm sido descritas e a sua ocorrência registrada em 

muitos países. No Brasil, a frequência molecular de B. henselae em gatos varia entre 

1,7% e 97%. A ocorrência molecular deste agente foi registrada no estados do 

Maranhão (BRAGA et al., 2012), Pernambuco (FONTALVO et al., 2017), Mato Grosso 

(MICELI et al., 2013; BRAGA et al., 2015), Mato Grosso do Sul (ANDRÉ et al., 2015), 

Rio Grande do Sul (STAGGEMEIER et al., 2010; STAGGEMEIER, 2014; 

MALHEIROS et al., 2016), Santa Catarina (PEDRASSANI et al., 2019), São Paulo 

(BORTOLI et al., 2012; ANDRÉ et al., 2014; DRUMMOND et al., 2018; FURQUIM et 

al., 2021), Minas Gerais (FURQUIM et al., 2021) , Rio de Janeiro (SOUZA et al., 2010; 
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CRISSIUMA et al., 2011; SOUZA et al., 2017; SILVA et al., 2019; RAIMUNDO et al., 

2019) e Bahia (CRUZ et al., 2022). 

Esforços para genotipar isolados de B. henselae, objetivando investigar a 

diversidade genética deste patógeno, revelaram a existência de variantes encontradas 

somente em gatos domésticos e que, aparentemente, são menos aptas a infectarem 

seres humanos (ARVAND et al., 2007; BOUCHOUICHA et al., 2009; GIL et al., 2013; 

LI et al., 2007). Por meio do método de tipagem “Multi-locus Sequence Typing” (MLST) 

empregado em amostras sanguíneas de gatos domésticos e amostras biológicas 

humanas, foram detectadas 37 variantes de B. henselae em 447 isolados da bactéria 

(https://pubmlst.org/organisms/Bartonella-henselae).  As variantes se distribuem pela 

Austrália, Reino Unido, Estados Unidos (EUA), Alemanha, Croácia, Espanha, Itália, 

França, China, Argélia, Argentina e Brasil (IREDELL et al., 2003; ARVAND et al., 2007; 

CHALONER et al., 2011; MIETZE et al., 2011; YUAN et al., 2011; AZZAG et al., 2012; 

GIL et al., 2013; CICUTTIN et al., 2014; STEPANIĆ et al., 2019; FURQUIM et al., 

2021).   

Embora a ocorrência molecular de Bartonella já tenha sido detectada em muitos 

estados brasileiros, até o momento não há relatos da sua ocorrência no estado de 

Goiás (Centro-Oeste brasileiro) e escassos são os dados das variantes de B. henselae 

circulantes no Brasil.  Neste sentido, Furquim et al. (2021) detectaram as Sequence 

Types 9 e 37 em amostras sanguíneas de gatos domésticos nos estados de São Paulo 

e Minas Gerais, respectivamente. O presente estudo objetivou genotipar isolados de 

B. henselae obtidos de amostras de sangue de gatos domésticos no estado de Goiás 

(Centro-Oeste brasileiro) por meio da técnica de MLST. 
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5. Conclusões

O presente estudo relatou, pela primeira vez, a ocorrência de B. henselae em gatos 

amostrados no estado de Goiás, centro-oeste do Brasil. Trata-se da primeira detecção 

das variantes zoonóticas ST1 e ST5 de B. henselae no Brasil, previamente associadas a 

infecções em humanos e felinos em outras regiões do mundo. Por fim, este trabalho 

mostra a coinfecção pelas variantes ST1 e ST5 em um gato naturalmente infectado. 
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