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DIVERSIDADE GENETICA DE Bartonellaspp. EM MOSCAS STREBLIDAE
ASSOCIADAS A MORCEGOS NO BRASIL

RESUMO

As moscas da familia Streblidae sdo ectoparasitos com distribuicdo mundial e
especializados em parasitar exclusivamente morcegos, os quais atuam como
importantes hospedeiros de Bartonella spp. Essas moscas sdo potenciais vetores
dessas bactérias emergentes com relevancia zoonética. A despeito da alta riqueza
de espécies de morcegos e moscas Streblidae no Brasil, pouco se conhece a
respeito da ocorréncia e diversidade de Bartonella spp. nestes hospedeiros,
principalmente em ambientes cavernicolas. Este estudo investigou a ocorréncia e
diversidade genética de Bartonella spp. em moscas Streblidae associadas a
morcegos em remanescentes de florestas umidas no estado de Pernambuco (558
moscas de sete diferentes espécies coletadas de 299 morcegos) e cavernas no
estado do Para (658 moscas de 11 diferentes espécies coletadas de 174 morcegos).
Amostras de DNA extraidas de moscas e positivas na PCR para gene endoégeno cox-
1 foram submetidas a qPCR para Bartonella spp. (regido intergénica 16-23S rRNA)
€ ensaios de caracterizagdo molecular baseados em cinco marcadores moleculares
(gltA, rpoB, ribC, pap-31 e ftsZ). Taxas de positividade para Bartonella spp. de 37,5%
(Pernambuco) e 25,4% (Para) foram encontradas. Apesar da detecgdo molecular, a
caracterizagdo genética sO foi possivel nas amostras de moscas de morcegos
cavernicolas da Amazdnia brasileira, que revelou grande diversidade genética de
Bartonella spp., com a identificacdo de onze gendtipos do gene gltA, seis para o gene
ftsZ e quatro do gene rpoB. Inferéncias filogenéticas baseadas nestes trés
marcadores moleculares revelaram relacbes préximas entre as sequéncias
detectadas e gendtipos encontrados previamente em morcegos e moscas
associadas em outros paises. Trata-se da primeira evidéncia molecular de Bartonella
spp. em moscas Streblidae parasitas de morcegos cavernicolas no Brasil, abrindo
fronteiras para estudos interespecificos (Bartonella-mosca-morcego) nesses
ecossistemas ainda pouco explorados. Adicionalmente, o presente trabalho traz a
primeira deteccao molecular de Bartonella spp. No estado do Para em Nycterophilia
parnelli, Trichobius galei, Mastoptera minuta e T. johnsonae.

Palavras-Chave: bartonellose; Chiroptera; Hippoboscoideae; morcegos
cavernicolas
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GENETIC DIVERSITY OF Bartonella spp. IN BAT-ASSOCIATED STREBLIDAE
FLIES FROM BRAZIL

ABSTRACT

Streblidae flies are ectoparasites with worldwide distribution, highly specialized
in parasitizing bats exclusively. Bats are considered important reservoirs of Bartonella
spp., emerging bacteria with zoonotic relevance. These flies are potential vectors of
Bartonella spp. Despite the high species richness of bats and Streblidae flies in Brazil,
little is known about the occurrence and genetic diversity of Bartonella spp. in these
hosts, especially in cave environments. This study investigated the occurrence and
genetic diversity of Bartonella spp. in bat-associated Streblidae flies in remnants of
humid forests in the state of Pernambuco (558 flies from seven different species
collected from 299 bats) and caves in the state of Para (658 flies from 11 different
species collected from 174 bats). DNA samples extracted from flies and positive for
the endogenous cox-1 gene by PCR were subjected to a qPCR targeting Bartonella
spp. (16—23S rRNA intergenic region) and molecular characterization assays based on
five genetic markers (gltA, rpoB, ribC, pap-31, and ftsZ). Positivity rates for Bartonella
spp. were 37.5% in Pernambuco and 25.4% in Para. This study revealed a high genetic
diversity of Bartonella spp. in cave-dwelling bats-associated Streblidae flies in the
Brazilian Amazon, with the identification of eleven gltA genotypes, four rpoB genotypes,
and six ftsZ genotypes. Phylogenetic inferences based on these three markers
revealed close relationships between the detected sequences and genotypes
previously identified in bats and associated flies from other countries. This is the first
molecular evidence of Bartonella spp. in Streblidae flies parasitizing cave-dwelling bats
in Brazil, opening new frontiers for interspecific studies (Bartonella-fly-bat) in these still
poorly explored ecosystems. Additionally, this study reports the first molecular
detection of Bartonella spp. in Nycterophilia parnelli, Trichobius galei, Mastoptera
minuta, and Trichobius johnsonae.

Keywords: bartonellosis; Chiroptera; Hippoboscoidea; cave-dwelling bats



CAPITULO 1 — Consideragdes gerais
1. Introdugao
O Brasil é detentor de grande diversidade de quirépteros, com 186 espécies
de morcegos distribuidas em nove familias, compreendendo 12,5% do total mundial
(n=1487) de espécies de morcegos. Tais mamiferos tém papel fundamental na
manutencao dos ecossistemas, por atuarem na dispersao de sementes, polinizagao
e controle de insetos. Por outro lado, devido a alta complexidade biologica, como
capacidade de voo, alta longevidade, formacado de colbnias populacionais, vasta
disseminagao e ampla diversidade de espécies, os quirdpteros sdo reconhecidos

como importantes reservatorios naturais para diversos agentes patogénicos.

O género Bartonella engloba alfa-proteobactérias Gram-negativas
intracelulares facultativas, agentes etioldgicos de zoonoses emergentes. Tais
agentes sao transmitidos por vetores artrépodes e tém mamiferos como principais
hospedeiros. Os quirdpteros representam o segundo principal hospedeiros de
Bartonella spp. entre os mamiferos, ficando atras apenas dos roedores. Até o
momento, quatro espécies de Bartonella detectadas em morcegos (B. tamiae, B.
rochalimae, ‘Candidatus Bartonella mayotimonensis’ e ‘Candidatus Bartonella

rousetti’) foram incriminadas como agentes zoonoticos.

As moscas da familia Streblidae (Diptera: Hippoboscoidea) constituem um
grupo de dipteros hematdfagos obrigatérios, especializados em parasitar
exclusivamente morcegos e com distribuicdo mundial. Esses insetos demonstram
notavel adaptagao ao parasitismo, tais como olhos compostos reduzidos, presenca
de ctenideo em varias espécies, redu¢cdo ou mesmo auséncia de asas, além de
viviparidade adenotréfica como estratégia reprodutiva. A associagdo com morcegos
é tao estreita que moscas Streblidae figuram entre os ectoparasitos mais comuns e
numerosos sobre nesses mamiferos, especialmente em espécies que ocupam
abrigos estaveis, como cavernas. Moscas desta familia vém sendo incriminadas

como potenciais vetores de Bartonella spp. entre morcegos.

Considerando o papel dos morcegos na disseminagao de patogenos e a
diversidade de vetores a eles associados, torna-se essencial aprofundar o
conhecimento acerca da distribuicdo geografica e diversidade de espécies de
Bartonella spp. associadas a moscas Streblidae parasitas de quirépteros. Na
perspectiva de Saude Unica, o aprofundamento do entendimento das interacdes
ecologicas entre patogenos, vetores e hospedeiros silvestres contribui para a

compreensao dos riscos de emergéncia de zoonoses, especialmente em regides de



alta biodiversidade e crescente impacto antropico, como o Brasil. O presente estudo
teve como objetivo investigar a ocorréncia e diversidade genética de Bartonella spp.
em moscas Streblidae associadas a morcegos coletadas em remanescentes de
florestas umidas no estado de Pernambuco e em cavernas no estado do Para, no

nordeste e norte do Brasil, respectivamente.
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5. Conclusao

Este estudo revelou grande diversidade genética de Bartonella spp. em moscas da
familia Streblidae associadas a morcegos cavernicolas na Amazénia brasileira, no
estado do Para, regido norte do Brasil. As analises filogenéticas baseadas em trés
marcadores moleculares revelaram relagdes proximas entre as sequéncias
detectadas e linhagens encontradas em morcegos e moscas associadas no Brasil
em outros paises, indicando um fluxo génico amplo e adaptagdes especificas a
hospedeiros e vetores. Trata-se da primeira evidéncia molecular de Bartonella spp.
em moscas Streblidae parasitas de morcegos cavernicolas no Brasil, abrindo
fronteiras para estudos interespecificos (Bartonella-mosca-morcego)
em ecossistemas ainda pouco explorados no pais. Adicionalmente, o presente
trabalho traz a primeira deteccdo molecular de Bartonella spp. em N. parnelli, T.
galei, M. minuta e T. johnsonae, ampliando a diversidade de provaveis

vetores dessas bactérias.
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