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IMPACTO ESPERADO DA TESE NA SOCIEDADE

Morcegos hematéfagos (Chiroptera: Mammalia, Desmodontinae) sao restritos ao Novo Mundo
e estdo amplamente distribuidos no Brasil. O crescimento da populagdo humana, bem como
das atividades antrépicas, tem reduzido drasticamente o habitat da fauna selvagem. Os
morcegos se adaptam facilmente a ambientes antropizados, tornando possivel um contato
proximo com animais domeésticos e humanos, favorecendo a disseminacdo de vetores
artropodes (ex. carrapatos, acaros, pulgas e moscas) e de patégenos com potencial
zoonotico. A investigacao de agentes transmitidos por vetores em animais selvagens que séo
encontrados em areas urbanas e periurbanas é crucial para a compreensao da epidemiologia
de doencas emergentes. O presente estudo investigou a presenca e diversidade genética de
agentes com potencial zoonético transmitidos por vetores em morcegos hematéfagos de
diferentes estados brasileiros. Foi detectada a presenca de DNA de agentes bacterianos das
familias Anaplasmataceae, Mycoplasmataceae e protozodrios da Ordem Piroplasmida nos
animais amostrados. O potencial zoono6tico dos agentes detectados ainda é desconhecido.

EXPECTED IMPACT OF THE THESIS ON SOCIETY

Blood-sucking bats (Chiroptera: Mammalia, Desmodontinae) are restricted to the New World
and are widely distributed in Brazil. The growth of the human population, as well as human
activities, has drastically reduced the habitat of wildlife. Bats adapt easily to anthropic
environments, making close contact with domestic animals and humans possible, favoring
the spread of arthropod vectors (e.g. ticks, mites, fleas and flies) and pathogens with
potential zoonotic. The investigation of vector-borne agents in wild animals that are found in
urban and peri-urban areas is crucial to understanding the epidemiology of emerging
diseases. The present study investigated the presence and genetic diversity of agents with
zoonotic potential transmitted by vectors in vampire bats from different Brazilian states. The
presence of DNA from bacterial agents from the families Anaplasmataceae,
Mycoplasmataceae and protozoa from the Order Piroplasmida was detected in the sampled
animals. The zoonotic potential of the detected agents is still unknown.
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DETECCAO E CARACTERIZACAO MOLECULAR DE  AGENTES
ANAPLASMATACEAE, HEMOPLASMAS, PIROPLASMIDEQOS,
HEMOSPORIDEOS E Coxiella burnetii EM QUIROPTEROS HEMATOFAGOS
AMOSTRADOS EM DIVERSAS REGIOES DO BRASIL

Resumo - A ordem Chiroptera (do grego Cheir=mao e pteron=asas) representa
0 grupo mais particular da Classe Mammalia. A capacidade de vb6o associada ao
sistema de ecolocalizacdo permitiu a colonizacdo de diversos nichos e sua ampla
distribuicdo geogréfica, vivendo em contato proximo com animais domeésticos e
humanos. A subfamilia Desmodontinae, pertencente a familia Phyllostomidae, é
composta por trés espécies de morcegos hematéfagos: Desmodus rotundus, Diphylla
ecaudata e Diaemus youngii. O presente estudo teve como objetivo investigar a
ocorréncia de agentes transmitidos por vetores (agentes Anaplasmataceae,
hemoplasmas, piroplasmideos, hemosporideos e Coxiella burnetii) em morcegos
hematé6fagos amostrados em diferentes estados brasileiros. O trabalho foi realizado
em duas partes: a primeira incluiu 198 amostras de figado de morcegos hematéfagos
pertencentes as espécies Desmodus rotundus (n = 159), Diphylla ecaudata (n = 31) e
Diaemus youngii (n = 8), provenientes de 15 diferentes estados brasileiros e
gentiimente cedidas ao nosso grupo de pesquisa pelo Laboratério de Biologia
Evolutiva e Conservacéo, Instituto de Biologia (IB), USP (Sao Paulo, SP, Brasil). Das
198 amostras de figado dos morcegos hematofagos amostrados, 1,5% mostraram-se
positivas para Neorickettsia sp. (nestedn] PCR 16S rRNA) e 6,06% para
hemoplasmas (PCR 16S rRNA). Nenhuma amostra de figado mostrou-se positiva
para piroplasmideos, hemosporideos, Anaplasma spp., Ehrlichia spp. e C. burnetii.
Andlises filogenéticas baseadas no gene 16S rRNA posicionaram as sequéncias de
hemoplasmas detectadas no presente estudo dentro do grande “grupo haemofelis”,
compartilhando um subclado com hemoplasmas previamente detectados em
morcegos hematofagos (D. rotundus, D. ecaudata) e morcegos nao-hematéfagos
(Carollia sowelli e C. perspicillata) de Belize, Peru e Brasil. Alta diversidade genotipica
foi identificada entre as sequéncias do gene 16S rRNA de micoplasmas hemotropicos
detectadas entre os morcegos analisados. Sequéncias 16S rRNA de Neorickettsia
spp. detectadas nas amostras de figado apresentaram alta identidade com
Neorickettsia sp. previamente identificada em morcegos ndo-hematéfagos do Brasil.
Este é o primeiro estudo a relatar Neorickettsia sp. em morcegos hematofagos. Na
segunda parte da tese, foram utilizadas 229 amostras de baco de morcegos
hematofagos pertencentes as espécies D. rotundus (n = 228) e D. youngii (n = 1),
gentilmente cedidas ao nosso grupo de pesquisa pelo Laboratério de Diagnostico de
Raiva do Instituto Evandro Chagas, Sao Bras, Belém, Para, coletadas entre os anos
de 2017 e 2019, nos estados do Para (206 D. rotundus e 1 D. youngii), Roraima (18
D. rotundus), Amapa (3 D. rotundus) e Amazonas (1 D. rotundus). Dentre as 229
amostras de baco testadas, 10,04% mostraram-se positivas para hemoplasmas (PCR
16S rRNA), 18,77% para piroplasmideos (nPCR 18S rRNA), 3% para Ehrlichia spp.
(PCR dsb), 5,2% para Anaplasma spp. (hPCR 16S rRNA) e 10,9% para Neorickettsia
spp. (nPCR 16S rRNA). Nenhuma amostra de baco mostrou-se positiva para
hemosporideos (NnPCR 18S rRNA) e C. burnetii (QPCR 1S1111) Analises filogenéticas
baseadas no gene 16S rRNA de hemoplasmas posicionaram as sequéncias obtidas
no presente estudo dentro do grande “grupo haemofelis”, em trés clados distintos, com



hemoplasmas previamente detectados em morcegos hematdofagos e nao-
hematofagos do Brasil, Peru, Belize, Costa Rica e Alemanha. A analise filogenética
baseada no gene 23S rRNA de hemoplasmas posicionou a sequéncia obtida no
presente trabalho proxima aquelas previamente detectadas em morcegos néao-
hematofagos do Brasil e de Belize. Alta diversidade genotipica foi verificada entre
hemoplasmas associados a morcegos hematéfagos e ndo-hematéfagos no Brasil e
no mundo. Analise filogenética baseada no gene 18S rRNA guase completo de
piroplasmideos, por sua vez, posicionou as sequéncias obtidas de trés D. rotundus
em clados distintos (Theileria sensu stricto, Tapirus terrestris e “South America
Marsupialia”), demonstrando a ocorréncia de diferentes espécies de piroplasmideos
em morcegos hematéfagos. O presente trabalho relatou, pela primeira vez, a
ocorréncia de Babesia spp. e Theileria spp. em D. rotundus. As analises filogenéticas
baseadas nos genes dsb e ftsZ de Ehrlichia e 16S rRNA de Anaplasma spp. revelaram
proximidade filogenética dos genotipos detectados em morcegos hematofagos com
agentes Anaplasmataceae associados a ruminantes domésticos, enquanto as
inferéncias filogenéticas baseadas nos genes gltA e groEL revelaram a ocorréncia de
gendtipos  potencialmente  exclusivos de quirOpteros. Neorickettsia  sp.
filogeneticamente associada a N. risticii foi detectada em morcegos hematofagos
amostrados do Norte brasileiro. Co-positividade para os diversos agentes
pesquisados foi identificada em amostras de figado e baco de morcegos hematéfagos
no Brasil, demonstrando que tais mamiferos podem albergar uma gama de agentes
transmitidos por vetores.

Palavras-chave: Morcegos hematofagos, hemoplasmas, Babesia spp., Theileria spp.,
Anaplasma spp., Ehrlichia spp., Neorickettsia spp., Haemosporida, Febre Q



DETECTION AND MOLECULAR CHARACTERIZATION OF
ANAPLASMATACEAE, HEMOPLASMAS, PYROPLASMIDS, HAEMOSPORIDIANS
AND Coxiella burnetii AGENTS IN VAMPIRE BATS SAMPLED IN DIFFERENT
REGIONS OF BRAZIL

Abstract — The order Chiroptera (from the Greek Cheir = hand and pteron = wings)
represents the most particular group of the Class Mammalia. The flight capacity
associated with the echolocation system allowed the colonization of different niches
and its wide geographic distribution, living in close contact with domestic animals and
humans. The subfamily Desmodontinae, belonging to the family Phyllostomidae,
comprises three species of vampire bats: Desmodus rotundus, Diphylla ecaudata and
Diaemus youngii. The present study aimed to investigate the occurrence of vector-
borne  agents (Anaplasmataceae agents, hemoplasmas, piroplasmids,
hemosporidians and Coxiella burnetii) in vampire bats sampled in different Brazilian
states.This work was carried out in two parts: the first included 198 liver samples from
vampire bats belonging to the species Desmodus rotundus (n = 159), Diphylla
ecaudata (n = 31) and Diaemus youngii (n = 8), from 15 different states Brazilians and
kindly provided to our research group by the Laboratory of Evolutionary Biology and
Conservation, Institute of Biology (IB), USP (Séao Paulo, SP, Brazil). Of the 198 liver
samples from vampire bats sampled, 1.5% were positive for Neorickettsia sp.
(nested[n] PCR 16S rRNA gene) and 6.06% for hemoplasmas (PCR 16S rRNA gene).
No liver samples were positive for piroplasmids, haemosporidians, Ehrlichia spp.,
Anaplasma spp., and C. burnetii. Phylogenetic analyzes based on the 16S rRNA gene
positioned the hemoplasma sequences detected in the present study within the large
“haemofelis group”, sharing a subclade with hemoplasmas previously detected in
vampire bats (D. rotundus, D. ecaudata) and non-hematophagous bats (Carollia
sowelli, C. perspicillata) from Belize, Peru and Brazil. High genotypic diversity was
identified among the 16S rRNA gene sequences of haemotropic mycoplasmas
detected among the bats analyzed. The Neorickettsia 16S rRNA sequences detected
in liver samples showed high identity with Neorickettsia sp. previously identified in non-
hematophagous bats from Brazil. This is the first study to report Neorickettsia sp. in
vampire bats. In the second part of the thesis, 229 spleen samples from vampire bats
belonging to the species D. rotundus (n = 228) and D. youngii (n = 1), kindly provided
to our research group by the Rabies Diagnostic Laboratory from the Evandro Chagas
Institute, S&o Brés, Belém, Para, were collected between 2017 and 2019, in the states
of Para (206 D. rotundus and 1 D. youngii), Roraima (18 D. rotundus), Amapa (3 D.
rotundus) and Amazonas (1 D. rotundus). Among the 229 spleen samples tested,
10.04% were positive for hemoplasmas (PCR 16S rRNA), 18.77% for piroplasmids
(nPCR 18S rRNA), 3% for Ehrlichia spp. (PCR dsb), 5.2% for Anaplasma spp. (nPCR
16S rRNA) and 10.9% for Neorickettsia spp. (hnPCR 16S rRNA). No spleen samples
were positive for haemosporidians (nPCR 18S rRNA) and C. burnetii (QPCR 1S1111).
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Phylogenetic analyzes based on the 16S rRNA gene of hemoplasmas positioned the
sequences obtained in the present study within the large “haemofelis group”, in three
distinct clades, with hemoplasmas previously detected in hematophagous and non-
hematophagous bats from Brazil, Peru, Belize, Costa Rica and Germany. Phylogenetic
analysis based on the hemoplasma 23S rRNA gene positioned the sequence obtained
in the present work close to those previously detected in non-hematophagous bats
from Brazil and Belize. Furthermore, high genotypic diversity was observed between
hemoplasmas associated with hematophagous and non-hematophagous bats in Brazil
and around the world. Phylogenetic analysis based on the near-complete 18S rRNA
gene of Piroplasmida positioned the sequences obtained from three D. rotundus into
distinct clades (Theileria sensu stricto, Tapirus terrestris and “South America
Marsupialia”), demonstrating the occurrence of different species of piroplasmids in
vampire bats. The present work reported, for the first time, the occurrence of Babesia
sp. and Theileria sp. in D. rotundus. Phylogenetic analyzes based on the dsb and ftsZ
genes of Ehrlichia and 16S rRNA of Anaplasma spp. revealed phylogenetic proximity
of the genotypes detected in vampire bats to those associated with domestic
ruminants, while phylogenetic inferences based on the gltA and groEL genes revealed
the occurrence of genotypes potentially exclusive to bats. Neorickettsia sp.
phylogenetically associated with N. risticii was detected in vampire bats sampled from
northern Brazil. Co-positivity for the various agents studied was identified in liver and
spleen samples from vampire bats in Brazil, demonstrating that such mammals can
harbor a range of vector-transmitted agents.

Key-Words: Vampire bats, hemoplasmas, Babesia spp., Theileria spp., Anaplasma
spp., Ehrlichia spp., Neorickettsia spp., Haemosporida, Q fever



vii

Campus de Jaboticabal

AVA
"Qx#' UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA @ [
u nesp “JULIO DE MESQUITA FILHO" .7

abolicabal

CEUA - COMISSAO DE ETICA NO USO DE ANIMAIS
CERTIFICADO
Certificamos que o projeto intitulado “Detecgdo e caracterizagdo molecular de
agentes Anaplasmataceae, hemoplasmas, hemosporideos, piroplasmideos e
Coxiella burnetii em quirépteros hematéfagos amostrados em diversas regioes
do Brasil”, protocolo n°: 003892/23, sob a responsabilidade do Prof. Dr. MARCOS
ROGERIO ANDRE, que envolve a produgao, manutengao e/ou utilizagao de animais
pertencentes ao Filo Chordata, subfilo Vertebrata (exceto o homem), para fins de
pesquisa cientifica (ou ensino) - encontra-se de acordo com os preceitos da lei n°
11.794, de 08 de outubro de 2008, no decreto 6.899, de 15 de julho de 2009, e com
as normas editadas pelo Conselho Nacional de Controle de Experimentagdo Animal
(CONCEA), e foi aprovado pela COMISSAO DE ETICA NO USO DE ANIMAIS
(CEUA), da FACULDADE DE CIENCIAS AGRARIAS E VETERINARIAS, UNESP -

CAMPUS DE JABOTICABAL-SP.

Vigéncia do Projeto 10/08/2023 a 10/08/2026
Amostras de bago/figado de mamiferos pertencentes a Ordem

Espécie / Linhagem Chiroptera: Desmodus rotundus (n=387) e Diaemus youngii (n=9) e
Diphylla ecaudata (n=31)

N° de animais 427

Peso / Idade N&o se aplica

Sexo N&o se aplica
Regibes urbanas e periurbanas dos estados do Para, Roraima, Amap3,

Origem Tocantis, Minas Gergis. Bahia: Mato Grossp. Mato Grosso do Sul, Séo
Paulo, Santa Catarina, Espirito Santo, Rio Grande do Sul, Parana,
Maranh&o, Piaui e Amazonas

Jaboticabal, 16 de maio de 2023.

Profa. Dra. P ola Castro Moraes
Vice-coordenadoraem exercicio — CEUA FCAV

Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias
Via de Acesso Prof. Paulo Donato Castellane, s/n CEP 14884-900 - Jaboticabal - SP - i
Tel. 16 32097100 - www fcav.unesp.br —



CONSELHO DE GESTAO DO PATRIMONIO GENETICO
SISTEMA NACIONAL DE GESTAQ DO PATRIMONIO GENETICO E DO CONHECIMENTO TRADICIONAL ASSQCIADO

A atividade de acesso ao Patrimdnio Genético, nos termos abaixo resumida, foi cadastrada no SisGen,

Ministério do Meio Ambiente

Comprovante

de Cadastro de Acesso

Cadastro n? A434E64

em atendimento ao previsto na Lei n® 13.123/2015 e seus regulamentos.

Numero do cadastro:
Usuario:

CPF/CNPJ:

Objeto do Acesso:
Finalidade do Acesso:
Espécie

Desmodus rotundus
Diaemus youngii
Diphylla ecaudata

Titulo da Atividade:

Equipe

Marcos Rogério André

Victoria Valente Califre de Mello
Eliz Oliveira Franco

Laryssa Borges De QOliveira
Ana Julia Vidal Placa

Parceiras Nacionais

AA434E64

Marcos Rogério And
302.435.148-59
Patriménio Genético

Pesquisa

Deteccéo e caracterizagao molecular de agentes Anaplasmataceae,
Hemoplasmas, Piroplasmideos, Hemosporideos e Coxiella burnetii em
quirdpteros hematéfagos amostrados em diversas regides do Brasil

ré

Campus de Jaboticabal

Universidade Estadual Paulista - UNESP / FCAY Campus
Universidade Estadual Paulista - UNESP / FCAV Campus

Universidade Federal do Parana

Universidade Estadual Paulista "Julio de Mesquita Filho"

viii



CAPITULO 1 - ConsideragBes gerais

1. Ordem Chiroptera

A ordem Chiroptera (do grego Cheir=mé&o e pteron=asas) representa 0 grupo mais
particular da Classe Mammalia. Ao longo de milhdes de anos de evolucéo, acredita-
se que 0s morcegos evoluiram a partir de pequenos mamiferos insetivoros nao-
voadores que viviam na copa das arvores, os quais desenvolveram adaptacdes que
0os permitiram voar (Perachi et al., 2011; Laurindo e Novaes, 2015). Dentre as
adaptacdes adquiridas, observa-se o alongamento 0sseo e a presenca de uma
membrana elastica, denominada patagio, nos membros anteriores, modificados em
asas. Além disso, na extremidade do braco e antebraco, encontra-se a membrana
propatagio e, em muitas espécies, 0 uropatagio, uma membrana localizada entre os
membros posteriores, que se estende ou hao ao longo da cauda (Perachi et al., 2011).
A capacidade de vbo associada ao sistema de ecolocalizag&o permitiu a colonizagéo
de diversos nichos e sua ampla distribuicdo geogréfica (Simmons e Conway, 2003).
Altamente diversificado, compreende o segundo maior grupo de mamiferos no mundo,
com mais de 1400 espécies distribuidas em todos os continentes, com excec¢ao de
regibes muito frias como as calotas polares, algumas ilhas do Pacifico ou regides de
altitude extrema (Hill & Smith 1988; Schipper et al., 2008; Muhldorfer, 2013; Laurindo
e Novaes, 2015). No Brasil, 181 espécies de morcegos estéo oficialmente registradas
e distribuidas em 68 géneros e 9 familias (Garbino et al., 2020). O bioma amazdnico
€ 0 bioma que abriga a maior parte desta riqueza de espécies, e o estado do Para
apresenta o maior numero de espécies registradas (Bernard, Aguiar e Machado,
2011).

Sé&o animais com grande complexidade bioldgica, importancia ecoldgica e
diferentes hébitos alimentares que compreendem hematofagia, polinivoria,
nectarivoria, piscivoria, onivoria, insetivoria, frugivoria e carnivoria, sendo animais de
grande relevancia, principalmente quando se trata da dispersdo de sementes,

polinizacdo e controle de insetos (Peracchi et al, 2006; Reis et al., 2007, 2017).



Caracteristicas como capacidade de vbéo, exclusiva dentre os mamiferos, alta
longevidade, formacdo de grandes colbnias populacionais, alta dispersdo e
colonizacdo de diversos nichos, combinados com a capacidade de atuar como
hospedeiros de diferentes patdgenos zoondticos (Muhldorfer, 2013), destacam a
importancia de compreender a epidemiologia de patégenos transmitidos por vetores

nestes animais.

A subfamilia Desmodontinae, pertencente a familia Phyllostomidae, €
composta por trés espécies de morcegos hematéfagos: Desmodus rotundus, Diphylla
ecaudata e Diaemus youngii, as quais estao restritas ao Novo Mundo. Apenas essas
trés espécies sdo capazes de utilizar sangue como fonte Unica de alimento, visto que
a hematofagia € a dieta mais especializada e requer diversas adaptacdes fisiologicas,
morfologicas e comportamentais para o consumo de sangue (Coen, 2002). Apesar de
demonstrar preferéncia para sangue de aves, D. youngii, assim como Desmodus
rotundus, apresentam uma alimentacdo mais flexivel (alimentando-se de bovinos,
suinos, equinos, aves e humanos), enquanto Diphylla ecaudata, mostra-se como uma
espécie-especialista, alimentando-se quase que exclusivamente de sangue de aves
(Stoner-Duncan et al., 2014), exceto em condi¢cdes ambientais degradadas, onde ja
demonstraram ingestdo de sangue humano (Ito et al., 2016). Desmodus rotundus
apresenta habitos gregarios e tendem a coexistir com outras espécies em arvores
ocas, cavernas e minas abandonadas (Sampedro et al., 2008). O crescimento da
populacdo humana associado a expansdo de atividades antropicas, como
desmatamento e mineragéo, tem reduzido drasticamente o habitat da fauna selvagem,
trazendo como consequéncia a aproximacgado mais intima entre animais domésticos,
selvagens e humanos, favorecendo a disseminagdo de vetores e patdgenos e

contribuindo para o ressurgimento de zoonoses (Schneider et al., 2005).

A expansdo humana e da pecuaria para locais outrora dominados pela vida
selvagem, coloca os seres humanos e animais de criagcdo em risco. Neste sentido,
criadores de gado afirmam que quirépteros da espécie D. rotundus preferem se
alimentar de sangue de bovinos devido ao seu facil acesso quando comparado a
outros animais, levando a prejuizos econémicos. Como resposta, 0s proprietarios
recorrem a medidas drasticas como envenenamento, destruicdo de seus locais de

abrigo e até mesmo a exploséo de cavernas, colocando em risco toda a populacéo de



morcegos. Assim, outras espécies de morcegos sofrem consequéncias severas, tais
como aqueles da familia Molossidae, a qual engloba morcegos insetivoros; da familia
Stenodermatinae, cujos representantes estdo envolvidos na dispersdo de sementes;
e da familia Glossophaginae, com morcegos polinizadores de plantas, extremamente
importantes para o equilibrio e a diversidade ecolégica (Mayen, 2003).

Morcegos ndo sao cegos e orientam-se principalmente por ondas sonoras de
alta frequéncia, inaudiveis aos seres humanos, por meio da ecolocalizagdo, que
auxilia na obtencdo de alimento, permitindo até mesmo encontrar insetos muito
pequenos (Laurindo e Novaes, 2015). Além disso, 0s morcegos-vampiros-comuns
apresentam em sua cavidade bucal sensores de calor que tornam possivel localizar
vasos sanguineos superficiais em suas presas (Scheffer et al. 2015). A mordida
indolor, devido aos dentes adaptados, permite um tempo de succdo de 10 a 40
minutos na presa, possibilitando a ingestdo de aproximadamente 20 mL de sangue.
Sua saliva contém substancias anticoagulantes, como a draculina e a desmodontina,

gue auxiliam na alimentacao (Fernandez et al., 1998).

Dentre os mamiferos, os morcegos sdo 0s animais que mais albergam virus
zoondticos (Olival et al., 2017), principalmente o virus da raiva e o SARS-Cov-2, 0
gual instaurou a pandemia iniciada em 2019. Além dos patdgenos virais, observa-se
também uma infinidade de patdgenos que incluem bactérias, fungos e parasitos
(Muhldorfer, 2013). Contudo, ha uma lacuna significativa sobre a incidéncia de outros
agentes patogénicos, além dos virus, neste grupo de animais (Pacheco et al., 2010).
Dessa forma, ressalta-se a importancia de reunir mais informacdes epidemioldgicas
sobre potenciais patdégenos zoonoticos circulantes em quirépteros hematéfagos, que
representam uma ampla e diversificada parcela da fauna brasileira. Considerando-se
a relevancia dos agentes investigados na saude publica e animal, hd um interesse em
aprofundar a compreensdao sobre a presenca e variedade dos patdgenos circulantes

em morcegos hematéfagos no pais.
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5. Conclusion

The present work revealed, by molecular methods, for the first time, Anaplasma
sp. and different Ehrlichia genotypes in vampire bats from Brazil. While phylogenetic
analyzes based on the dsb and ftsZ genes of Ehrlichia and 16S rRNA of Anaplasma
spp. revealed phylogenetic proximity of the genotypes detected in vampire bats with

Anaplasmataceae agents associated with domestic ruminants, phylogenetic
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inferences based on the glItA and groEL genes evidenced the occurrence of genotypes
apparently exclusive to bats. Neorickettsia sp. phylogenetically associated with N.

risticii occurs in vampire bats sampled from northern Brazil.
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