PPGCA

PROGRAMA DE POS-GRADUACAD
EM CIENCIA ANIMAL

s

Y

=\ Uema

UNIVERSIDADE ESTADUAL

Uk &
m;& DO MARANHAD
UNIVERSIDADE ESTADUAL DO MARANHAO

Hrren
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM CIENCIA ANIMAL
MESTRADO EM CIENCIA ANIMAL

Marxo Santana Guimaraes Morais

BACTERIAS PULMONARES DE MORCEGOS DO CERRADO BRASILEIRO
DIVERSIDADE E SUSCETIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS

Caxias - MA
2026



Marxo Santana Guimaraes Morais

BACTERIAS PULMONARES DE MORCEGOS DO CERRADO BRASILEIRO:
DIVERSIDADE E SUSCETIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS

Dissertagdo apresentada ao Programa de
P6s-Graduagao em Ciéncia Animal — Curso
de Metrado da Universidade Estadual do
Maranhao (PPGCA/UEMA) como parte das
exigéncias para obtencdo do titulo de Mestre
em Ciéncia Animal.

Orientadora; Prof. Dr®. Maria Claudene
Barros

Caxias - MA
2026



Morais, Marxo Santana Guimaraes.

Bactérias pulmonares de morcegos do cerrado brasileiro: diversidade e
suscetibilidade a antimicrobianos./ Marxo Santana Guimaraes Morais. -
Sao Luis - MA, 2026.

64f.

Dissertagdo (Programa de Pos-Graduagdo em Ciéncia Animal) -
Universidade Estadual do Maranhao, Sao Luis, 2026.

Orientadora: Profa. Dra. Maria Claudene Barros.

1. Antibiograma. 2. Chiroptera. 3. Microbiota. 4. Pulmé&o. |. Titulo.

CDU: 599.4(812.1)

Elaborado por Luciana de Aratjo - CRB 13/445




Marxo Santana Guimaraes Morais

BACTERIAS PULMONARES DE MORCEGOS DO CERRADO BRASILEIRO:
DIVERSIDADE E SUSCETIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS

BANCA EXAMINADORA

Caxias/MA, 13/02 /2026

Documenta assinade digitalmente

1%;: b MARIA CLAUDENE BARROS
g . Data; 13/05/2026 16:27:51-0300

verifigue em https://validar.iti.gov.br

Profa. Dra. Maria Claudene Barros - Orientador
TTEMA . Camnus Caxias
Documentn assinade digitalmente

AL b ALCINA VIEIRA DE CARVALHO NETA
g i» Data: 24/06/2026 06:56:32-0300
Verifique em https://validar.itigov.br

Profa. Dra. Alcina Vieira de Carvalho Neta — Membro interno
UEMA, Campus Sdo Luis

Documentn assinado digitalmente

1%;: b MARIA CLEONEIDE DA SILVA
g . Data; 19/05/2026 16:21:24-0300

verifigue em https: /fvalidar. iti.gov.br

Profa. Dra. Maria Cleoneide da Silva — Membro externo
UEMA, Campus Caxias

Prof. Dr. Francisco Laurindo da Silva — Suplente externo
UEMA, Campus Caxias

Prof. Dr. Elmary da Costa Fraga — Suplente interno
UEMA, Campus Caxias



BACTERIAS PULMONARES DE MORCEGOS DO CERRADO BRASILEIRO:
DIVERSIDADE E SUSCETIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS

Os morcegos desempenham papéis ecologicos fundamentais, com ampla adaptabilidade
a diferentes ambientes, favorecendo o contato com humanos e atenuando o papel desses
animais como potenciais reservatorios de patogenos. Bactérias patogénica, ja isoladas de
morcegos como Bartonella spp., Leptospira sp., Rickettsia rickettsii e Escherichia coll,
reforcam a importancia de investigar a biologia, ecologia e relevancia sanitaria desses
animais. Estudos recentes demonstram que, ao contrario do que se acreditava, os pulmdes
ndo sdo estéreis e podem abrigar comunidades bacterianas estaveis com fungdes
importantes. Dessa forma, a presente pesquisa teve como objetivo analisar a composi¢io
da microbiota pulmonar de morcegos do cerrado brasileiro e determinar o perfil de
suscetibilidade das cepas bacterianas isoladas a antimicrobianos. Os morcegos foram
coletados, com auxilio de rede de neblina, nos municipios de Caxias/MA, Floriano/PI e
Barao de Grajau/MA, todos esses municipios pertencentes ao bioma Cerrado e foram
encaminhados ao Laboratorio de Genética/LABGEN, sediado no complexo GENBIMOL
UEMA, Campus Caxias, com subsequentes procedimentos laboratoriais para identificar
as espécies de morcegos e para obtencdo das bactérias pulmonares. As bactérias
pulmonares foram obtidas em duas abordagens: Abordagem independente de cultivo e
abordagem dependente de cultivo. Na abordagem independente de cultivo fez-se a
extracdo de DNA diretamente do tecido pulmonar dos morcegos, seguido de amplificagao
do gene rRNA16S a fim de verificar presenga ou auséncia das bactérias. Na abordagem
dependente de cultivo fez-se uso de swab junto ao 6rgdo pulmonar, cultivou-se as
bactérias em placas em agar sangue de carneiro, agar nutriente, agar eosina—azul de
metileno e 4gar Mueller—Hinton. A partir das bactérias cultivadas fez-se a extragdao de
DNA, amplificacio do gene rRNA 16S e sequenciamento deste. No Agar nutriente foi
adicionado penicilina visando selecionar bactérias resistentes a p-lactimicos e no Agar
Mueller—Hinton, pelo método de difusdao em disco (Kirby—Bauer) avaliou-se a resisténcia
a outros antibidticos. Para identificacdo e composi¢ao dos morcegos optou-se por o uso
de marcadores morfologicos, moleculares e ecoldgicos. Como resultado obteve-se nos
municipios amostrados o registro de 21 espécies de morcegos, distribuidas em cinco
familias, com predominancia da espécie Carollia perspicillata familia Phyllostomidae.
Das 21 espécies registradas 11 evidenciaram presenca bacteriana, onde pela andlise
molecular dos pulmdes confirmou-se a presengca de DNA bacteriano em oito espécies de
morcegos: Rhynophylla pumilio, Molossus molossus, Carollia perspicillata, Artibeus
cinereus, Phyllostomus hastatus, Glossophaga soricina, Sturnira lilium, Artibeus
planirostris e na analise do plaqueamento em quatro espécies a saber: Eumops glaucinus,
Mpyotis riparius, C. perspicillata e Artibeus lituratus. Para as 11 espécies de morcegos
foram isoladas apenas quatro espécies bacterianas: Bacillus subtilis, Staphylococcus
saprophyticus, Acinetobacter spp. € Gordonia spp, sendo o primeiro registro desta em
pulmdo de morcegos. Foi possivel isolar e identificar bactérias que apresentaram perfis
distintos de suscetibilidade antimicrobiana, com destaque para a resisténcia a penicilina
e a outros P-lactamicos, bem como a resposta intermedidria a polimixina B pelo
Acinetobacter spp., sugerindo a ocorréncia de mecanismos adaptativos mesmo em
ambientes nao clinicos.

Palavras-chave: Antibiograma, Chiroptera, Microbiota, Pulmao



LUNG BACTERIA OF BATS FROM THE BRAZILIAN CERRADO:
DIVERSITY AND SUSCEPTIBILITY TO ANTIMICROBIALS.

Bats play key ecological roles, with broad adaptability to different environments, favoring
contact with humans and mitigating the role of these animals as potential reservoirs of
pathogens. Pathogenic bacteria, already isolated from bats such as Bartonella spp.,
Leptospira sp., Rickettsia rickettsii, and Escherichia coli, reinforce the importance of
investigating the biology, ecology, and health relevance of these animals. Recent studies
show that, contrary to what was previously believed, lungs are not sterile and can harbor
stable bacterial communities with important functions. Thus, the present study aimed to
analyze the composition of the lung microbiota of bats from the Brazilian Cerrado and
determine the susceptibility profile of isolated bacterial strains to antimicrobials. The bats
were collected using mist nets in the municipalities of Caxias/MA, Floriano/PI, and Barao
de Grajau/MA, all of which belong to the Cerrado biome, and were sent to the Genetics
Laboratory/LABGEN, based at the GENBIMOL UEMA complex, Caxias Campus, for
subsequent laboratory procedures to identify the bat species and obtain the pulmonary
bacteria. Lung bacteria were obtained using two approaches: a culture-independent
approach and a culture-dependent approach. In the culture-independent approach, DNA
was extracted directly from the bats' lung tissue, followed by amplification of the 16S
rRNA gene to verify the presence or absence of bacteria. In the culture-dependent
approach, a swab was taken from the lung, and the bacteria were cultured on plates
containing sheep blood agar, nutrient agar, eosin-methylene blue agar, and Mueller-
Hinton agar. DNA was extracted from the cultured bacteria, and the 16S rRNA gene was
amplified and sequenced. Penicillin was added to the nutrient agar to select bacteria
resistant to B-lactams, and resistance to other antibiotics was evaluated using the disc
diffusion method (Kirby—Bauer) on Mueller—Hinton agar. Morphological, molecular, and
ecological markers were used to identify and classify the bats. As a result, 21 bat species
were recorded in the sampled municipalities, distributed across five families, with a
predominance of the species Carollia perspicillata, family Phyllostomidae. Of the 21
species recorded, 11 showed bacterial presence, where molecular analysis of the lungs
confirmed the presence of bacterial DNA in eight bat species: Rhynophylla pumilio,
Molossus molossus, Carollia perspicillata, Artibeus cinereus, Phyllostomus hastatus,
Glossophaga soricina, Sturnira lilium, Artibeus planirostris, and plaque analysis in four
species, namely: Eumops glaucinus, Myotis riparius, C. perspicillata, and Artibeus
lituratus. Only four bacterial species were isolated from the 11 bat species: Bacillus
subtilis, Staphylococcus saprophyticus, Acinetobacter spp., and Gordonia spp., the latter
being recorded for the first time in bat lungs. It was possible to isolate and identify
bacteria that presented distinct antimicrobial susceptibility profiles, with emphasis on
resistance to penicillin and other B-lactams, as well as an intermediate response to
polymyxin B by Acinetobacter spp., suggesting the occurrence of adaptive mechanisms
even in non-clinical environments.

Keyword: Antibiogram, Chiroptera, Lung, Microbiota.
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1 INTRODUCAO

Os morcegos (ordem Chiroptera) representam a segunda maior ordem em
diversidade entre os mamiferos, com 1.500 espécies descritas no mundo, sendo os tnicos
capazes de realizar o voo verdadeiro (SIMMONS; CIRRANELLO, 2025). Esses animais
desempenham importantes fungdes ecologicas, como polinizacio, dispersdo de sementes
e controle de pragas (REIS et al., 2017), além de serem reconhecidos como reservatorios
naturais de diversos patogenos com relevancia para a saude publica e veterinaria
(CALISHER et al., 2006; BROOK; DOBSON, 2015; MORATELLI; CALISHER, 2015;
NUNES; ROCHA; CORDEIRO-ESTRELA, 2017).

A ampla diversidade e adaptabilidade dos morcegos permitem sua ocupagao em
distintos ambientes, desde areas naturais até regides urbanas, favorecendo o contato com
seres humanos e a convivéncia entre diferentes espécies. Essas caracteristicas os tornam
vetores eficientes e reservatdrios naturais de diversos patdgenos, além de possuirem
elevada longevidade, taxa reprodutiva significativa e a capacidade de compartilhar
habitats com populagdes humanas (BREDT; UIEDA, 1996; DIPTYANUSA et al., 2021).

A intensificagdo do desmatamento e da urbanizagdo tem promovido a
aproximacao entre dreas naturais e centros urbanos, alterando interagdes ecoldgicas e
favorecendo o contato entre morcegos € humanos. Esse cendrio potencializa a transmissao
de patogenos e contribui para a emergéncia de doencas infecciosas, reforcando a
importancia de investigar a biologia, ecologia e relevancia sanitaria desses animais em
ambientes antropicos (MOUTINHO et al., 2020).

Bactérias patogénicas isoladas de morcegos, como Bartonella spp., Leptospira
sp., Rickettsia rickettsii ¢ Escherichia coli produtora de B-lactamases de espectro
estendido (ESBLs) ja foram relatadas (D’AURIA et al., 2010; MUHLDORFER, 2013;
BALLADOS-GONZALEZ et al., 2018; CORDUNEANU et al., 2021; FEDERICI et al.,
2022). As primeiras tentativas de caracterizacdo de bactérias em morcegos datam dos
anos 1960 e se apoiavam em métodos de cultivo convencionais, que ndo conseguiam
detectar grande parte dos micro-organismos (KLITE, 1965; HEARD et al., 1997). Com
o desenvolvimento de técnicas modernas de sequenciamento de DNA foi revelado uma
diversidade muito mais rica e inesperada de micro-organismos, inclusive em regides
como o trato respiratério inferior, antes consideradas livres de micro-organismos (HILTY
et al., 2010; ZHAO et al., 2022).

Por muito tempo os pulmdes foram considerados estéreis, portanto, pouco

explorados em estudos microbiologicos, especialmente em morcegos. No entanto,
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pesquisas em humanos demonstraram que mesmo os pulmdes saudaveis abrigam
comunidades bacterianas estaveis, com fungdes importantes na regulacdo da homeostase
e da resposta inflamatoria, evidenciando a necessidade de maior atengdo a esse O6rgao
(DICKSON; ERB-DOWNWARD; HUFFNAGLE, 2013; DICKSON et al., 2017) e
alguns estudos comecaram a explorar essa area, contribuindo para uma compreensao mais
aprofundada da microbiota associada ao trato respiratorio inferior em morcegos (PIERLE
etal., 2015; ZHAO et al., 2022; SHAH et al., 2025). Contudo, a maioria dos estudos com
morcegos ainda se concentra na microbiota intestinal, permanecendo incipiente o
conhecimento sobre a diversidade e as fungdes microbianas do trato respiratorio inferior
nesses animais (SUN et al., 2020; GUO et al., 2023).

Nesse sentido esta pesquisa objetiva analisar a composi¢do da microbiota
pulmonar de morcegos do cerrado brasileiro e determinar o perfil de suscetibilidade das cepas
bacterianas isoladas a antimicrobianos, além de estimar a riqueza e a composicdo das
espécies de morcegos, caracterizar a diversidade bacteriana de relevancia médica e

veterinaria e identificar novos registros bacteriano em pulmao de morcegos;

2 REFERENCIAL TEORICO
2.1 Morcegos: aspectos gerais

A ordem Chiroptera (do grego cheir: mao, e pteron: asa) pertence a classe
Mammalia e constitui aproximadamente 25% de todas as espécies de mamiferos
conhecidas, sendo o segundo maior grupo, atras apenas da ordem Rodentia (FENTON;
SIMMONS, 2014). Atualmente, sd3o reconhecidas 1.500 espécies de morcegos
distribuidas em todos os continentes, com exce¢do da Antartida, o que demonstra sua
ampla capacidade de adaptacdo a diferentes ambientes (GORBUNOVA; SELUANOV;
KENNEDY, 2020; SIMMONS; CIRRANELLO, 2025).

Os morcegos sdo os unicos mamiferos com capacidade de voo ativo, o que foi
possivel gragas a uma série de adaptacdes anatomicas especializadas. Entre elas
destacam-se os ossos tubulares, a musculatura peitoral robusta, os ombros fortalecidos,
as costelas achatadas e a rotagao das pernas, que posiciona os joelhos para tras, conferindo
sustentacao adicional 8 membrana alar (NOWAK, 1991).

No Brasil, sdo registradas 186 espécies de morcegos, distribuidas em nove
familias e 68 géneros, o que corresponde a cerca de 15% da diversidade mundial de
quiropteros. Destas, 13 espécies sao endémicas do pais (DELGADO-JARAMILLO et al.,
2020; GARBINO et al., 2024). Os morcegos possuem habitos noturnos e gregarios,
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utilizando uma ampla variedade de abrigos, como cavernas, copas de arvores, fendas
rochosas e edificagdes humanas. Seu ciclo de atividade geralmente se inicia ao
crepusculo, com retorno aos abrigos antes do amanhecer (FIALHO, 2009; UIEDA;
BRED, 2016; GORBUNOVA; SELUANOV; KENNEDY, 2020).

Essa diversidade também se reflete nos habitos alimentares, que abrangem
praticamente todas as guildas tréficas conhecidas para a ordem, incluindo hematofagia,
insetivoria, frugivoria, nectarivoria, piscivoria, carnivoria, polinivoria € onivoria. Essa
variedade de estratégias alimentares garante aos morcegos um papel ecologico
fundamental na manutencao dos ecossistemas tropicais, atuando como controladores de
insetos, dispersores de sementes e polinizadores (Figura 1) (FENTON; SIMMONS, 2014;
REIS et al., 2017).

Figura 1. Morcego Phyllostomus sp. consumindo fruto de Annona sp.

Fonte: Olimpio, 2021

A familia Phyllostomidae ¢ uma das mais diversas entre os quirdpteros, com
ampla distribuicdo nas regides tropicais e subtropicais do continente americano.
Conhecidos como “morcegos nariz-de-folha”, apresentam uma estrutura nasal geralmente
triangular ou lanceolada, com variag¢des nas espécies hematofagas. Reunindo mais de 160
espécies em sete subfamilias, constituem um exemplo de elevada diversidade trofica,
abrangendo frugivoros, nectarivoros, insetivoros € hematofagos, o que evidencia sua
importancia ecoldgica nos ecossistemas neotropicais (GARDNER, 2008; PEIXOTO;
BRAGA; MENDES, 2018).

Além da importancia ecoldgica, os morcegos também sao reconhecidos como
reservatorios de uma ampla gama de micro-organismos de interesse em saude publica
(GOES et al., 2013). Estima-se que cerca de 60% a 80% das doencas emergentes tenham
origem zoonoOtica e diversos virus emergentes tém sido associados a esses animais,

incluindo filovirus (Ebola e Marburg), henipavirus (virus Nipah) e coronavirus (SARS-
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CoV-2), além do cléssico exemplo do virus da raiva (Lyssavirus) (MARRA et al., 2003;
O’SHEA et al., 2014; HAN et al., 2015; FIGUEIROA et al., 2025). Também ja foram
identificadas bactérias como Leptospira spp. e Pasteurella spp., bem como fungos,
Pseudogymnoascus destructans agente da sindrome do nariz branco (CASTELO-
BRANCO et al., 2023; WALLAU et al., 2023).

Diversos fatores explicam o papel dos morcegos como reservatorios naturais. A
capacidade de voo eleva sua temperatura corporal acima de 40 °C, patamar comparavel
ao estado febril em humanos, favorecendo o controle de patdgenos, a0 mesmo tempo em
que acelera processos imunolégicos (O’SHEA et al., 2014; LUO et al., 2021). Além disso,
esses animais podem utilizar estados fisioldgicos como torpor e hibernacao que permitem
a economia de energia em condi¢des adversas e possibilitam a persisténcia viral por
longos periodos (BOUMA; CAREY; KROESE, 2010; HAYMAN et al., 2013; SERRA-
COBO; LOPEZ-ROIG, 2017).

Comportamentos como o gregarismo, as migragdes sazonais € O CO-
empoleiramento entre diferentes espécies favorecem a manutencdo e circulagao de virus
em populacdes naturais (WILLOUGHBY et al., 2017). Somam-se a esses fatores a
diversidade de habitos alimentares dos morcegos que ampliam suas interagdes com
diferentes ambientes e espécies, favorecendo o rompimento de barreiras interespecificas.
O consumo de frutos e insetos contaminados, assim como a deposi¢ao de fezes e restos
alimentares no ambiente, podem atuar como fonte de infec¢ao para outros animais e para

os seres humanos (LI et al., 2021).

2.2 Microbioma versus Microbiota

O termo microbioma, engloba ndo apenas os micro-organismos presentes em
determinado habitat, mas também suas atividades metabdlicas, elementos estruturais,
metabdlitos, componentes genéticos mdveis (como transposons) € até mesmo o DNA
residual do ambiente (BERG et al., 2020; FEDERICI et al., 2022).

A composi¢ao microbiana varia de acordo com o microambiente ocupado, visto
que as espécies respondem diferencialmente as condigdes fisico-quimicas e a
disponibilidade de nutrientes (KENNEDY; CHANG, 2020; HOU et al., 2022). Além de
sua diversidade estrutural, essas comunidades exercem funcdes de prote¢do ao
hospedeiro, suprimindo populagdes potencialmente patogé€nicas por meio de mecanismos

como competicdo por nutrientes, alteracio do pH, modificagdo da disponibilidade de
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oxigénio e produc¢do de metabolitos antimicrobianos (BELKAID; HAND, 2014;
TORTORA; FUNKE; CASE, 2017).

Trata-se, portanto, de uma comunidade funcional complexa, na qual as
interagdes microbianas e hospedeiro sdo essenciais para a homeostase. Esse equilibrio,
denominado eubiose, ¢ caracterizado por relagdes benéficas que contribuem para a
manuten¢do da saude; ja a ruptura dessas interagdes favorece a disbiose ou patobioma,
condi¢do associada ao estabelecimento e a progressao de doengas (BOSCH; MCFALL-
NGALI 2011).

Além de sua dimensdo estrutural e ecoldgica, o microbioma desempenha
fungdes metabdlicas e imunologicas fundamentais. Ele participa da digestao de
compostos ndo digeriveis, da absor¢ao de nutrientes, da biossintese de vitaminas e da
modulacdo das respostas imunes, incluindo a resisténcia a colonizagdo por patdogenos
(ROOKS; GARRETT, 2016; ZHENG; LIWINSKI; ELINAV, 2020). Evidéncias
demonstraram que tais interagdes podem determinar estados de satde ou doenga,
influenciando  tanto  fungdes imunoldgicas quanto processos metabolicos
(OGUNRINOLA et al., 2020).

A microbiota de um organismo, por sua vez corresponde ao conjunto de micror-
ganismos heterogéneos que colonizam diferentes regides do corpo, estando presente tanto
em superficies externas quanto em cavidades internas (BERG et al., 2020; HOU et al.,
2022). A comunidade é composta por bactérias, mas também inclui arqueias, virus e
eucariotos, como fungos e protozoarios (KARKMAN; LEHTIMAKI; RUOKOLAINEN,
2017; BALATO et al., 2019).

Pesquisas sobre a microbiota do pulmao de morcegos t€ém avangado, mas ainda
sdo relativamente escassas em comparagdo com os estudos voltados a microbioma
intestinal (BAZZONI et al., 2024). A limitagdo de recursos humanos especializados e a
dificuldade de coleta de espécimes no campo sdo fatores que provavelmente contribuem
para a subestimacdo da diversidade bacteriana nesses hospedeiros (DIMKIC et al., 2021).

A caracterizacao da microbiota bacteriana tem sido realizada, sobretudo, a partir
de tecidos intestinais, guano fresco ou do contetido intestinal, além de swabs retais e orais
(MUHLDORFER, 2013; CLAUDIO et al., 2018; COSTA et al., 2018). A analise de
guano de morcegos provenientes de cavernas e edificagdes tem confirmado a presencga de
diversas bactérias entéricas patogénicas de relevancia médica e veterinaria, como
Escherichia, Klebsiella, Salmonella, Shigella, Proteus, Yersinia, Staphylococcus e

Campylobacter, entre outras (SRIDHAR et al., 2006; MUHLDORFER, 2013;
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BANSKAR et al., 2016; DIMKIC et al., 2020). Também foram detectados géneros
associados a potenciais novas espécies de interesse em saude publica, como Bartonella,
Borrelia, Leptospira e Acinetobacter (LEI; OLIVAL, 2014; VEIKKOLAINEN et al.,
2014; DIMKIC et al., 2020). Essa composi¢do microbiana é influenciada por fatores
como tipo de amostra, condi¢des ambientais de coleta e diferencas fisioldgicas entre as
espécies de morcegos (NEWMAN et al., 2018).

Analises baseadas em métodos de cultivo identificaram como géneros
predominantes no guano, independentemente do tipo ou local de coleta, Staphylococcus,
Lactococcus, Enterobacter e Bacillus ( BANSKAR et al., 2016; NEWMAN et al., 2018;
GERBACOVA et al., 2020).

Dentro desses grupos, bacilos Gram-negativos (BGN) sdao os mais comuns,
incluindo isolados produtores de [-lactamases de espectro estendido (ESBLs) e
carbapenemases, com destaque para E. coli, considerada espécie-chave para monitorar
padrdes de resisténcia antimicrobiana (CABAL et al., 2015; FEDERICI et al., 2022). J&
os bacilos Gram-negativos nao fermentadores (BGNNF) distinguem-se por utilizar vias
oxidativas na metabolizagdo de carboidratos, sendo em sua maioria oxidase positivos
(KONEMAN, 2018).

Paralelamente, cocos Gram-positivos (CGP) também tém sido relatados e sua
identificacao baseia-se em testes como a catalase (para distinguir Staphylococcus de
Streptococcus), a coagulase (para diferenciar Staphylococcus coagulase-positivos e
negativos) e a analise de hemolise em agar sangue de carneiro, enquanto Enterococcus
spp. geralmente requerem métodos automatizados, como MALDI-TOF MS, para

identificacao precisa (LEBOFFE; PIERCE, 2011; GARCIA-SOLACHE; RICE, 2019).

2.3 Microbiota Pulmonar

Durante muito tempo, os pulmdes foram considerados orgaos estéreis, pois as
técnicas microbioldgicas classicas baseadas em cultivo ndo permitiam a detecgdo de
micro-organismos nesse ambiente (BECK, 2014). Esse paradigma comegou a ser
questionado com o advento de métodos moleculares, como a reagdo em cadeia da
polimerase (PCR) e o sequenciamento de nova geracao (NGS) que revelaram as presencas
de comunidades microbianas complexas mesmo em individuos saudaveis (BASSIS et al.,
2015; DICKSON; ERB-DOWNWARD; HUFFNAGLE, 2015; JOHNSON et al., 2019).

A microbiota pulmonar humana, o mais estudado, caracteriza-se por baixa

biomassa microbiana, mas elevada diversidade, sendo considerado dindmico e transitorio
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em comparac¢ao a nichos mais estaveis, como o intestino (GUARNER; MALAGELADA,
2003; COSTA et al., 2018; MATHIEU et al., 2018). Sua principal origem ¢ o trato
respiratorio superior, especialmente a orofaringe, através de microaspiragdo e inalacao
(BASSIS et al., 2015). Os géneros bacterianos mais frequentemente identificados em
pulmdes humanos sauddveis incluem Prevotella, Veillonella, Streptococcus,
Fusobacterium e Haemophilus (HUFFNAGLE; DICKSON; LUKACS, 2017;
CHOTIRMALL et al., 2017), sendo essa composi¢do continuamente modulada por
mecanismos de depuragdo, como a tosse, a agdo mucociliar, que atuam como barreiras
seletivas a colonizagao (DICKSON; ERB-DOWNWARD; HUFFNAGLE, 2014; 2015;
SAEEDI et al., 2015).

Esse avango ampliou as investigagdes em outros mamiferos, incluindo os
quirdpteros, cujo sistema respiratorio apresenta relevancia no contexto ecoldgico e
sanitario (MORATELLI; CALISHER, 2015; NUNES; ROCHA; CORDEIRO-
ESTRELA, 2017).

No estudo de ZHAO et al. (2022), o sequenciamento do gene rRNA 16S
demonstrou que os pulmdes de morcegos abrigam comunidades microbianas diversas e
polimoérficas, variando conforme a espécie e a localizagdo geografica, sendo observada
uma ampla diversidade taxondmica, com predominancia dos filos Proteobacteria,
Firmicutes, Actinobacteria, Fusobacteria ¢ Bacteroidetes. Por exemplo, morcegos
saudaveis da espécie Miniopterus fuliginosus apresentaram como géneros mais
abundantes  Lactococcus, Paeniclostridium, Lactobacillus, Faecalibacterium,
Plesiomonas, Bacteroides, Mycoplasma e Acinetobacter (ZHAOQO et al., 2022).

No caso especifico de morcegos da espécie Hipposideros pomona em estado de
gestagdo, a microbiota pulmonar observada ¢ dominada pelos géneros Bartonella,
Burkholderia e Mycoplasma, além de apresentar abundancia de Streptococcus,
Anoxybacillus, Comamonas, Devosia e Pseudoalteromonas (SHAH et al., 2025). Ja
investigacdes em areas urbanas no Brasil destacam a presenca de géneros da ordem
Enterobacterales, como Enterobacter, Klebsiella e Escherichia, além de Staphylococcus
na cavidade oral e no trato respiratorio superior (NOBRE, 2023).

As interagdes entre a microbiota pulmonar e o hospedeiro desempenham papel
essencial na regulacdo imunoldgica. Evidéncias indicam que essas comunidades
microbianas participam tanto da imunidade inata quanto da adaptativa, modulando a
tolerancia imunoldgica e a resposta inflamatéria (NEISH, 2014; LI; LI; ZHOU, 2024),

visto, periodo neonatal, em particular, ¢ critico para a colonizagdo microbiana,
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influenciando o desenvolvimento do sistema imune e a suscetibilidade a doencas
respiratorias na vida adulta (VISSING; CHAWES; BISGAARD, 2013; GENSOLLEN et
al., 2016). A reorganizagao funcional da microbiota materna durante a gravidez, apresenta
um aumento na expressdo de genes voltados para a resisténcia a antibidticos, como
mecanismos contra beta-lactamicos e antifolatos (SHAH et al., 2025).

No contexto da Satide Unica, a microbiota pulmonar dos morcegos assume
relevancia ainda maior (WHO, 2026). A urbanizacdo, a fragmentacdo de habitats e a
proximidade crescente entre humanos e morcegos aumentam o risco de eventos de
spillover de bactérias resistentes a antimicrobianos na microbiota de morcegos,
especialmente em areas urbanas e periurbanas (ACOSTA et al.; 2020). Pesquisas no
Brasil identificaram elevados indices de resisténcia a farmacos como ampicilina e
cefalotina em isolados provenientes de morcegos nao expostos diretamente a antibidticos,

sugerindo aquisicdo ambiental de genes de resisténcia (NOBRE, 2023).

2.4 Antimicrobianos: Identificacio, resisténcia, e perspectiva One Health

Os antimicrobianos sdo substancias de baixa massa molecular capazes de inibir
o crescimento (acdo bacteriostatica) ou provocar a morte (agdo bactericida) de micro-
organismos, mesmo em baixas concentracdes (KOHANSKI et al., 2010). Seu uso
extensivo exerce pressao seletiva constante sobre as populagdes bacterianas, favorecendo
a sobrevivéncia de micro-organismos resistentes. A resisténcia antimicrobiana (AMR) ¢
definida como a capacidade de micro-organismos, incluindo bactérias, fungos e virus, de
sobreviver e proliferar mesmo na presenga de agentes antimicrobianos projetados para
inibi-los ou elimina-los (WHO, 2026). Embora seja um fenomeno biologico natural e
ancestral, a AMR tornou-se uma das principais ameagas a saude publica no século XXI,
intensificada pelo uso excessivo e inadequado de antimicrobianos na medicina humana,
veterindria e na agropecudria (VENTOLA, 2015; MURRAY et al., 2022).

A identificacdo de bactérias resistentes aos antimicrobianos inicia-se pela
identificacao bacteriana prévia, por meio de coloragao de Gram, provas bioquimicas ou
métodos rapidos como MALDI-TOF MS (ALIZADEH et al., 2021). A partir disso,
procede-se a avaliacdo do perfil de sensibilidade, realizada principalmente por métodos
fenotipicos tradicionais, como a determina¢do da Concentragdo Minima Inibitoria (CIM)
e o teste de disco-difusdo (Kirby-Bauer) (CLSI, 2024; ALDEA et al., 2025).

Complementarmente, métodos moleculares e genotipicos, como PCR e sequenciamento
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gendmico, tém sido empregados para identificar diretamente genes de resisténcia e
mutagoes associadas. (DEBABZA et al., 2023; MUSTAFA, 2024)

A resisténcia antimicrobiana ndo se restringe ao ambiente hospitalar, sendo
reconhecida como fendmeno ecoldgico global (LI et al., 2024). Animais silvestres,
especialmente morcegos, tém sido apontados como reservatorios e sentinelas ambientais
de bactérias multirresistentes (NOWAKIEWICZ et al.; 2020; LI et al., 2024). Estudos
demonstram a presenca, nesses animais, de bactérias Gram-positivas e Gram-negativas
com perfis de resisténcia preocupantes, incluindo MRSA, enterobactérias produtoras de
ESBL e linhagens resistentes a colistina (DOLEJSKA; PAPAGIANNITSIS, 2018).
Géneros como Escherichia, Klebsiella, Enterobacter, Salmonella e Acinetobacter tém
sido isolados de fezes, swabs orais e guano (NOBRE, 2023).

A ocorréncia desses micro-organismos em morcegos, mesmo sem exposi¢ao
terapéutica direta, reflete a chamada “polui¢do por resisténcia antimicrobiana”, associada
a contaminagdo ambiental por residuos farmacéuticos e bactérias resistentes oriundas de
atividades humanas (SINGER et al., 2016). Sob a perspectiva da Satide Unica (One
Health), a interface humano-animal-ambiente favorece a circulagdo e manutengdo de
genes de resisténcia, refor¢ando a necessidade de vigilancia integrada (DESTOUMIEUX-
GARZON et al., 2018).

3 OBJETIVOS
3.1 Objetivo Geral

Analisar a composi¢cdo da microbiota pulmonar de morcegos do cerrado
brasileiro e determinar o perfil de suscetibilidade das cepas bacterianas isoladas a

antimicrobianos.

3.2 Objetivos Especificos

o Estimar a riqueza e a composicao das espécies de morcegos na area de estudo;
J Caracterizar a diversidade de morcegos com presenga bacteriana;
. Caracterizar a diversidade bacteriana de relevancia médica e veterindria presente

no trato respiratorio de morcegos;
o Identificar novos registros bacteriano em pulmao de morcegos;
J Estabelecer os perfis de suscetibilidade a antimicrobiano das cepas bacterianas

isoladas do pulmao de morcegos
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4 MATERIAIS E METODOS
4.1 Area de estudo e coletas

A amostragem foi realizada em trés pontos distintos (P1, P2 e P3) todos
pertencentes ao bioma Cerrado (Figura 2), a saber:

O ponto P1 esta localizado na éarea urbana do municipio de Caxias, no leste
maranhense (4° 51’ 32" S, 43° 21’ 21" O), situa-se em uma zona estratégica de transi¢ao
ambiental. O clima ¢ influenciado pela Zona de Convergéncia Intertropical, variando
entre os tipos seco a subumido e imido a subumido, com temperaturas médias superiores
a 18 °C e duas estagdes bem definidas: seca, de junho a novembro, e chuvosa, de
dezembro a maio. A vegetacao reflete o ecétono da Mata dos Cocais, reunindo elementos
do Cerrado, da Floresta Amazodnica e da Caatinga, com predominio de savana florestada,
babaguais e matas de galeria ao longo do rio Itapecuru (PEREIRA; NUNES; SOUZA,
2022).

O ponto P2 estd localizado na Area de Protecio Ambiental Municipal do
Inhamum (04° 53° 30°° S/ 43° 24’ 53” W) inserida no municipio de Caxias, Maranhao.
Esta APA foi criada pela Lei Municipal n° 1.464/2001, sendo reconhecida como
Patrimonio Municipal. Sua posi¢do geografica estd em uma area de contato entre a Mata
dos Cocais, formagdes pré-amazonicas e o bioma Cerrado o que favorece a ocorréncia de
elevada riqueza biologica, refletida na diversidade de espécies vegetais e animais
registradas na area (CAXIAS, 2001; ALBUQUERQUE, 2012; PEREIRA et al., 2021).

O ponto P3 abrange os municipios de Floriano e Bardo de Grajau. Floriano
localiza-se no sul do estado do Piaui (6° 46’ 01" S, 43° 01’ 22" O), na margem direita do
rio Parnaiba, a aproximadamente 240 km de Teresina. O clima ¢ tropical semiarido, com
precipitagdo média anual entre 850 e 959 mm, concentrada entre os meses de novembro
e abril. A vegetacdo predominante é o Cerrado, com areas de transi¢do para a Caatinga e
formagoes de cerraddo, além de matas ciliares associadas ao rio Parnaiba, onde se
destacam os carnaubais. O municipio de Bardo de Grajal estd situado na mesorregido
Leste Maranhense (6° 45" 21" S, 43° 01’ 26" O), as margens do rio Parnaiba limitando-se
ao municipio de Floriano (PI). Apresenta clima tropical subiimido, com temperaturas
médias elevadas (27-37 °C) e precipitagdo anual entre 1.200 e 1.400 mm, distribuida em
duas estagoes bem definidas: chuvosa, de novembro a abril, ¢ seca, de maio a outubro. A
vegetacdo ¢ predominantemente composta por formagdes do bioma Cerrado, com
espécies arboreas e arbustivas tipicas, além de palmaceas como carnauba, buriti e babagu

(SANTOS; FEITOSA, 2020; FLORIANO, 2021).
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Figura 2: Localizagdo geografica dos pontos de coleta de morcegos nos municipios de

Caxias e Barao de Grajau (MA) e Floriano (PI), Brasil.
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A coleta, preparagao e identificagdo do material bioldégico ocorreram como
descritas por Brasil (2018a), onde foram realizadas expedi¢des, com duragdo de trés
noites consecutivas em pontos especificos com duragdes de seis horas dirias de esforco
(das 18h00min as 00hOOmin).

Os morcegos foram acondicionados em sacos de panos e transportados ao
Laboratorio de Genética situado no complexo GENBIMOL, UEMA, Campus Caxias,
onde foram fotografados, medidos com o auxilio de paquimetro digital (300 mm-12"") e
manual, identificados, pesados, sexados, verificados quanto a condi¢ao reprodutiva. Em
seguida, os animais foram submetidos a ortotandsia mediante administracdo de
pentobarbital (Dolethal©, Vetoquinol, Lure, Franga), apds anestesia quimica com
cetamina (10 mg/kg) e xilazina (1 mg/kg), de acordo com as recomendagdes do Conselho
Nacional de Controle de Experimentacdo Animal — CONCEA (BRASIL, 2018b). As
amostras de bactérias foram coletadas assepticamente a partir dos pulmdes, utilizando um
swab estéril que foi cuidadosamente esfregado sobre o 6rgao. Em seguida o swab foi
armazenado em meio estéril apropriado para transporte. O pulmido foi retirado e
acondicionado em um tubo criogénico, e foi preservado a -80 °C até o processamento. As
coletas foram realizadas no ambito dos projetos fomentado pela FAPEMA
(002/2019UNIVERSAL) e CAPES (EDITAL 12/2018 PROCAD/AM) e licenciados pelo
ICMBIO/SISBIO (n° 68047-2; n° 74512-1). Esses projetos, por sua vez, foram
licenciados pelo Comité de Etica (n® 0011/2020 e n°® 025/2019).
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4.2 Procedimentos técnicos
4.2.1 Identificagdo e caracteriza¢do dos morcegos

Para identificagdo morfoldgica, visando destacar os caracteres diagnosticos
taxondmicos das espécies, levaram-se em consideracdo caracteres externos, que foram
plotados e analisados em uma planilha no EXCEL, a saber: colora¢do da pelagem, peso,
medidas dos antebragos direito (AD) e esquerdo (AE), trago (T), orelha (O), pé (P), Cauda
(C). As espécies foram identificadas com auxilio de bibliografia especializada
(GREGORIN; TADDEI, 2002; REIS et al., 2017), chaves restritas as familias e géneros.
Para identificagdo molecular foi extraido DNA dos morcegos usando o kit da PROMEGA
de acordo com o fabricante, foi realizado a reagao em cadeia da polimerase (PCR) para o
gene TRNA COI onde o mesmo foi sequenciado pelo método de Sanger (SANGER,
1981).

4.2.2 Coleta de material biologico por swab e armazenamento do tecido pulmonar

Com Swab estéril, de modo asséptico, foi realizado esfregago na superficie
pulmonar, apos o esfregaco o swab foi inserido em tubo contendo o meio CARY-BLAIR
(ABSORVE/ 230917) para conservar a flora bacteriana coletada até o cultivo desta flora.
Adicionalmente, os tecidos pulmonares foram, assepticamente, transferidos para
criotubos imersos em nitrogénio liquido e, em seguida, encaminhados ao Laboratorio de
Genética/LABGEN, onde foram armazenados em freezer -80 °C até a realizacdo das

analises moleculares.

4.2.3 Obtengdo das bactérias pulmonares

Para obtencao das bactérias pulmonares, foram realizadas duas abordagens
complementares: Abordagem independente de cultivo e abordagem dependente de
cultivo.

Para a abordagem independente de cultivo extraiu-se o DNA total dos pulmdes
dos morcegos, de acordo com o seguinte protocolo: cerca de 0,2 g de tecido pulmonar foi
adicionado em um tubo tipo eppendorf com 600 pL. de tampao de lise onde foram
macerados, homogeneizados e adicionados 10 pL de Proteinase K (10 mg/mL), e 10 pL
de DTT (1 M), esta mistura foi incubada a 60 °C sob agitagdo por cercade 1 houa 37 °C
overnight, até¢ completar a digestao do tecido. Apos a digestao, foram adicionados 600 puL
de fenol-cloroférmio-alcool isoamilico (25:24:1), com agitacdo por 5 min, seguida de

centrifugac¢do a 14.000 rpm por 20 min. O sobrenadante foi transferido para um novo tubo
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e submetido a uma extragao adicional com 600 pL de cloroférmio, repetindo-se a agitagao
por 5 min e a centrifugacao a 14.000 rpm por 15 min. O sobrenadante resultante foi entao
transferido para outro tubo, ao qual foram adicionados 50 pL de acetato de so6dio, 3 M e
600 pL de isopropanol 100% gelado, misturando-se suavemente para promover a
precipitagdo do DNA. A amostra foi mantida a —20 °C overnight ou a —80 °C por 1 h e,
em seguida, centrifugada a 14.000 rpm por 30 min a 4 °C. O sobrenadante foi descartado
e o pellet de DNA lavado com 500 pL de etanol 70%, seguido de centrifugacao a 14.000
rpm por 10 min a 4 °C. Apos a remogao do sobrenadante, o pellet foi seco em estufa a 37
°C, o DNA total foi ressuspendido em 100 pL 4dgua Milli-Q e mantido em temperatura
ambiente overnight para completa eluicao.

A presenga ou auséncia bacteriana foi realizada por meio da amplificagdo do gene
rRNA 16S via PCR, utilizando-se primers especificos (YU et al., 2005). A PCR foi
conduzida em um volume final de 25 pL, contendo 12,5 pLL de GoTaq® Green Master
Mix (Promega) (1X), 1,5 uL de cada primer (pmol), 0,5 uL. de DNA e 9 uL de agua livre
de nucleases. A eficiéncia das reacdes de PCR foi verificada em gel de agarose a 2%. Os
fragmentos foram separados por eletroforese em tampao TBE 0,5X (100 mM Tris-base,
50 mM 4&cido bérico, 2 mM EDTA, pH 8,0) a 85 Volts por 90 min (SAMBROOK;
FRITSCH; MANIATIS, 1989). Para determinacdo do tamanho dos produtos
amplificados, foi incluido no gel um marcador de peso molecular (DNA ladder, 250—
10.000 pb; GeneDireX) como referéncia. Apos a eletroforese, o gel foi visualizado em
transluminador com luz ultravioleta (UV) e fotografado. As amostras foram consideradas
positivas quando foi observada a presenca de bandas no tamanho esperado ~440pb (LEE
et al., 2023).

Para abordagem dependente de cultivo as amostras obtidas por swab pulmonar
foram transportadas até o Laboratério de Bactérias Entomopatogénicas e Marcadores
Moleculares (BEMMOL), UEMA, Campus Caxias. Os swabs com o material biologico
foram semeados em placas de agar sangue de carneiro e agar nutriente como meio basal.
Paralelamente, foi preparada uma condi¢do seletiva de agar nutriente, com a adi¢ao de
penicilina (100 pg-mL™"), visando selecionar bactérias resistentes a P-lactimicos. As
culturas foram incubadas a 37 °C por 24 - 72 hs em atmosfera aerobia, com
monitoramento diario para registro do crescimento. Colonias com morfologias distintas
foram isoladas em novas placas para obtencdo de culturas puras e posterior

caracterizacao.



22

4.2.4 Identificag¢do bacteriana

As culturas de bactérias, em agar sangue de carneiro, agar nutriente e agar eosina—
azul de metileno, foram incubadas durante 36 a 48 horas em estufa a 35 + 1°C de acordo
com a metodologia recomendada por Pasquarella, Pitzurra e Savino (2000). As colonias
isoladas foram inicialmente caracterizadas por morfologia (forma, tamanho, cor, borda e
elevacdo) e foram realizados os testes diferenciais simples - Gram, coagulase e
catalase/oxidase - (STROHL; ROUSE; FISHER, 2004; TORTORA; FUNKE; CASE,
2017). Esse conjunto de analises permitiu a observacao de caracteristicas macroscopicas
especificas, como padrdes de hemolise em Agar Sangue de Carneiro e fermentagio de
lactose em Agar eosina—azul de metileno. Posteriormente, a identificagdo foi confirmada
por meio da amplificagdo do gene rRNA 16S utilizando primers universais (PRK341F/
PRK806R), seguindo protocolos de referéncia (YU et al., 2005). O DNA gendmico foi
extraido a partir das colonias utilizando o kit comercial PROMEGA de acordo com as
instrucdes do fabricante. Os produtos de PCR positivos foram submetidos ao
sequenciamento em plataforma Sanger e as sequéncias obtidas foram comparadas com
bancos de dados publicos (NCBI/BLAST) para atribuicdo taxondémica, considerando

como critério > 98,7% de similaridade para identificagdo em nivel de espécie.

4.2.5 Determinagdo dos perfis de suscetibilidade bacteriana

A resisténcia antimicrobiana dos isolados bacterianos obtidos a partir do
plaqueamento foi avaliada por meio do teste de suscetibilidade a antimicrobianos
utilizando o método de difusdo em disco (Kirby—Bauer), conforme as recomendag¢des do
Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI, 2024). Colonias bacterianas puras
foram selecionadas e suspensas em solu¢do salina estéril, com a turbidez ajustada ao
padrdo 0,5 da escala de McFarland (CLSI, 2024).

As suspensoes bacterianas foram semeadas em placas contendo agar Mueller—
Hilton, utilizando swab estéril para obten¢ao de um crescimento homogéneo. Em seguida,
discos com antimicrobianos (Tabela 1), de diferentes classes foram aplicados sobre a
superficie do meio, respeitando as distancias de Scm. As placas semeadas foram
incubadas a 35 £ 2 °C por 18 a 24 hs, em atmosfera aerébia (CLSI, 2024). Ap6s o periodo
de incubagdo, os diametros dos halos de inibigao foram mensurados em milimetros e os
1solados foram classificados como sensiveis, intermediarios ou resistentes de acordo com

os pontos de corte estabelecidos pelo CLSI (CLSI, 2024).
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Tabela 1: Discos com antimicrobianos testados em bactérias isoladas a partir de tecido
pulmonar de morcegos coletados nos municipios de Caxias e Bardo de Grajau (MA) e

Floriano (PI), Brasil.

Agente antimicrobiano Codigo Poténcia dos discos pg
Moxifloxacina MFX 05
Ceftazidima CAZ 30
Cefepime CPM 30
Sulfametoxazol/Trimetoprim SUT 25 (23,75/1,25)
Doxiciclina DOX 30
Ciprofloxacina CIP 05
Polimixina B POL 300
Amicacina AMI 30
Meropenem MPM 10
Ceftriaxona CRO 30
Gentamicina GEN 10
Piperacilina/Tazobactam PIT 110 (100/10)
Levofloxacina LEV 05
Vancomicina VAN 30
Teicoplanina TEC 30
Claritromicina CLA 15
Oxacilina OXA 01
Rifampicina RIF 05
Cefoxitina CFO 30
Linezolida LNZ 30

Fonte: CLSI 2024

4.3 Analise de dados
4.3.1 Diversidade ecoldgica e composigdo das espécies dos morcegos

Para a comunidade de morcegos foram realizadas andlises com diferentes indices
ecologicos, incluindo o indice de diversidade de Shannon-Wiener (H'), que avalia a
diversidade da comunidade considerando simultaneamente a riqueza e a abundancia das
espécies. A dominancia foi estimada pelo indice de Simpson (D), que confere maior peso
as espécies mais abundantes, enquanto a uniformidade na distribui¢ao dos espécimes foi
mensurada pelo indice de equitabilidade de Pielou (J'), cujos valores refletem o grau de
equilibrio entre as espécies. Para verificar as diferengas na abundancia total e na
composicao de espécies entre os pontos de amostragem (P1, P2 e P3), aplicou-se o teste
ndo paramétrico de Kruskal-Wallis (SIEGEL, 1975), apropriado para dados que ndo
atendem aos pressupostos de normalidade. As anélises foram conduzidas no software
RStudio (versao 12.1+563; RStudio Team, 2024), utilizando a fun¢do kruskal.test
disponivel no pacote vegan (OKSANEN et al., 2024).
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4.3.2 Anadlise microbiota

Para analise microbiota verificou-se forma, tamanho, cor e borda das coldnias;
analisou-se por testes a coloragdo de Gram, coagulase e catalase/oxidase. Além disso,
verificou-se em gel de agarose a positividade da amplificacdo génica das bactérias obtidas
do tecido pulmonar e do plaqueamento. Os produtos amplificados foram posteriormente
submetidos ao sequenciamento, permitindo a confirmagao taxonoémica dos isolados por
comparacgdo das sequéncias com o banco de dados GenBank, por meio da ferramenta

BLASTn.

5 RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1 Diversidade ecolégica e composicao das espécies dos morcegos

Foram registradas neste estudo 21 espécies de morcegos distribuidas em cinco
familias:  Phyllostomidae, Molossidae, Vespertilionidae, = Emballonuridae e
Mormoopidae. As espécies identificadas foram: Carollia perspicillata (Linnaeus, 1758),
Rhynophylla pumilio (Peters, 1865), Phyllostomus discolor (Wagner, 1843),
Phyllostomus hastatus (Pallas, 1767), Trachops cirrhosus (Spix, 1823), Glossophaga
soricina (Pallas, 1766), Platyrrhinus fusciventris (Velazco, Gardner & Patterson, 2010),
Sturnira lilium (Geoffroy, 1810), Desmodus rotundus (Geoffroy, 1810) Artibeus cinereus
(Gervais, 1856), Artibeus planirostris (Spix, 1823), Artibeus lituratus (Olfers, 1818),
Chiroderma villosum (Peters, 1860), Molossus rufus (E. Geoffroy, 1805), Molossus
molossus (Pallas, 1766), Eumops glaucinus (Wagner, 1843), Myotis riparius (Handley,
1960), Saccopteryx bilineata (Temminck, 1838), Pteronotus parnellii (Gray, 1843),
Pteronotus gymnonotus (Natterer, 1843) e Micronycteris sanborni (Simmons, 1996)

(Tabela 2).

Tabela 2. Espécies de morcegos coletados nos municipios de Caxias/MA, Bardo de

Grajat/MA e Floriano/PI, com respectivos codigos de amostras e locais de coleta.

Espécies Codigo Local de coleta
E. glaucinus CXPROI; CXPR140
CXPRO02; CXPR56; CXPR57-58; CXPR60-
M. molossus 61; CXPR121; CXPR124; CXPR125;

CXPR136-137
CXPR59; CXPR62-72; CXPR122;
CXPR138-139
CXPRO0O4; CXPR26; CXPR90-91;
CXPR109; CXPR111

Caxias
M. rufus

A. cinereus




CXPR15; CXPR38-39; CXPR44-45;
CXPR52; CXPRS55; CXPR77; CXPR82;

R. pumilio CXPR89; CXPR94; CXPR96; CXPR101;
CXPR105-106; CXPR112; CXPR114;
CXPR119
S. lilium CXPRO8; CXPR80; CXPR8&3; CXPRS87
G. soricina CXPR28-29; CXPR40
S. bilineata CXPR41-42; CXPR79; CXPR126
P._parnelli CXPR78; CXPRS88
C. villosum CXPR73
P. fusciventris CXPR75

CXPR123; CXPR127-129; CXPR132;
JFV831; JFV840-841
CXPR3; CXPR5-6; CXPR9-12; CXPR16-
21; CXPR24-25; CXPR27; CXPR30-
CXPR34; CXPR37; CXPR46-51; CXPR54;
CXPR85-86; CXPR62-63; CXPRYS;
CXPR97-100; CXPR102; CXPR104;
CXPR108; CXPR110; CXPR113;
CXPR115-118; CXPR120; CXPR130;
JFV825; JFV833
CXPR13-14; CXPR35; JEV824
CXPR131; CXPR135; JFV847-848
CXPR23; CXPR107; JFV827
CXPRO7; CXPR22; CXPR36; CXPR43;

A. lituratus

Caxias/ Bardo de

C. perspicillata Grajal/ Floriano

T. cirrhosus
P, hastatus
A. planirostris

Caxias/ Bardo de
Grajau

F. discolor CXPR53; CXPR133-134; JEVS13
D. rotundus CXPR103; JFV842

P._gymnonotus JFV8I12 ~ .,
M. sanborni JFVR26 Baréo de Grajau

M. riparius CXPR76; CXPR81; CXPR84; JFV834-835 Caxias/Floriano
CXPR = Cédigo referente as coletas em Caxias / Area de protegdo ambiental do

Inhamum; JFV = Cdédigo referente as coletas em Bardo de Grajat / Floriano.

A figura 3 apresenta a abundancia das espécies de morcegos registradas nos trés
pontos de coleta. No ponto 1 (&rea urbana do municipio de Caxias) foram registradas 10
espécies, com destaque para M. rufus, M. molossus e C. perspicillata. Outras espécies
observadas nesse ponto incluiram E. glaucinus, A. cinereus, G. soricina, € em menor
proporgao S. lilium, P. discolor, A. planirostris, A. lituratus.

No ponto 2 (area de protegdo ambiental APA do Inhamum) observou-se a maior
riqueza e diversidade de espécies, totalizando 17 espécies distribuidas principalmente
entre representantes da familia Phyllostomidae, como C. perspicillata, R. pumilio, P.
discolor. Também foram registradas espécies de 7. cirrhosus, A. planirostris e A.

lituratus.
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No ponto 3 (area mista — zona urbana em Floriano e area rural em Bardo de
Grajau) apresentou 12 espécies registradas, com abundancia de C. perspicillata, A.
lituratus, P. discolor. As demais espécies nesse ponto ocorreram com frequéncia

reduzida.

Figura 3. Abundancia total das espécies de morcegos registradas nos trés pontos de
amostragem P1 (4rea urbana do municipio de Caxias - Maranhao), P2 (4rea de proteg¢ao
ambiental APA do Inhamum - Maranhdo) e P3 (4area mista — zona urbana em Floriano -

Piaui e area rural em Bardo de Grajau - Maranhdo).
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Molruf: M. rufus; Molmol: M. molossus; Eumgla: E. glaucinus; Artcin: A. cinereus;
Rhypum: R. pumilio; Stulil: S. lilium; Glosor: G. soricina; Sacbil: S. bilineata; Pteparn:
P. parnelli; Chivil: C. villosum; Plafus: P. fusciventris; Artlit: A. lituratus; Carper: C.
perspicillata; Tracir: T. cirrhosus; Phyhas: P. hastatus; Artpla: A. planirostris; Phydis: P.
discolor; Desrot: D. rotundus; Ptegym: P. gymnonotus; Micsan: M. sanborni; Myorip: M.
riparius.

A figura 4 apresenta a abundancia total das espécies de morcegos registradas nas
areas amostradas. C. perspicillata foi a espécie mais abundante, com 54 espécimes,

seguida por R. pumilio (18), M. rufus (16), M. molossus (11), P. discolor (9), A. lituratus
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(8), A. cinereus (6). Outras espécies com menor abundancia foram M. riparius (5) e S.
bilineata (5). As demais espécies apresentaram abundancia inferior a cinco espécimes,
incluindo G. soricina, P. hastatus, S. lilium, T. cirrhosus, A. planirostris, D rotundus, E.

glaucinus, P. gymnonotus, P. parnelli, C. villosum, M. sanborni e P. fusciventris.

Figura 4. Abundancia total das espécies de morcegos.
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Espécies
Molruf: M. rufus; Molmol: M. molossus; Eumgla: E. glaucinus; Artcin: A. cinereus;
Rhypum: R. pumilio; Stulil: S. lilium; Glosor: G. soricina; Sacbil: S. bilineata; Pteparn:
P. parnelli; Chivil: C. villosum; Plafus: P. fusciventris; Artlit: A. lituratus; Carper: C.
perspicillata; Tracir: T. cirrhosus; Phyhas: P. hastatus; Artpla: A. planirostris; Phydis: P.
discolor; Desrot: D. rotundus; Ptegym: P. gymnonotus; Micsan: M. sanborni; Myorip: M.

riparius.

A analise estatistica revelou diferenca significativa na abundancia de morcegos
entre os pontos amostrais (teste de Kruskal-Wallis: ¥*> = 7,86; p = 0,02). A andlise pos-
hoc par a par indicou que essa diferenga ocorreu exclusivamente entre os pontos P1 e P2
(p =0,01), enquanto as demais comparagdes nao apresentaram diferencgas significativas.

De forma semelhante, a riqueza de espécies também diferiu significativamente
entre os pontos amostrais (Kruskal-Wallis: ¥*> = 7,06; p = 0,03), com o teste par a par
evidenciando diferenga apenas entre P1 e P2 (p = 0,02). Ndo foram observadas diferengas

significativas entre os demais pares de pontos amostrais.
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Esses padrdes sdo observados na figura 5, que evidéncia maior abundancia e
riqueza de morcegos no ponto P2 em comparagdo ao ponto P1. O ponto P2 (APA do
Inhamum) apresentou os maiores valores médios tanto de abundancia quanto de riqueza,
enquanto o ponto P1 registrou os menores valores para ambas as métricas. O ponto P3
apresentou valores intermediarios, situando-se entre P1 e P2.

Os indices ecologicos evidenciaram variagdes espaciais na estrutura da
comunidade de morcegos entre os pontos amostrais. A riqueza observada de espécies
(Taxa_S) variou de 10 espécies em P1 a 17 espécies em P2, enquanto P3 apresentou valor
intermediario, com 12 espécies. O maior niimero de espécimes foi registrado em P2 (n =

94), seguido por P1 (n =45) e P3 (n = 23).

Figura 5: Valores médios (£ erro-padrao) da abundancia e da riqueza de espécies de
morcegos registradas nos trés pontos amostrais P1 (area urbana do municipio de Caxias -
Maranhao), P2 (area de prote¢ao ambiental APA do Inhamum - Maranhao) e P3 (area
mista — zona urbana em Floriano - Piaui e area rural em Bardo de Grajau - Maranhao).
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O indice de diversidade de Shannon—Wiener (H’) apresentou aumento
progressivo entre os pontos, variando de 1,888 em P1 para 2,131 em P2, atingindo o maior
valor em P3 (H’ = 2,557), indicando maior diversidade e distribuicdo mais equilibrada

das espécies nesse ponto, apesar da menor abundancia total. A dominancia de Simpson
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(D) foi mais elevada em P2 (D = 0,214) e P1 (D = 0,200), enquanto P3 apresentou o
menor valor (D = 0,075), refletindo menor dominancia e maior heterogeneidade da
comunidade.

A equitabilidade de Pielou (J’) refor¢ou esse padrao, com valores mais elevados
em P3 (J° =1,029), em comparagdo a P1 (J’ = 0,820) e P2 (J’ = 0,752), indicando maior
uniformidade na distribuicao dos espécimes entre as espécies. Quanto a riqueza estimada,
os indices Chao-1 variaram de 11,47 em P1 a 21,95 em P2, enquanto o estimador ACE
apresentou valores entre 17,02 (P1) e 21,02 (P2), sugerindo que a amostragem foi
representativa, especialmente em P2, que concentrou a comunidade mais rica, ao passo
que P3, embora menos abundante, apresentou maior diversidade relativa.

Os padroes de riqueza e abundancia entre os pontos amostrais evidenciam a
influéncia do tipo de ambiente na estrutura da comunidade de morcegos. O ponto P2
(Area de Prote¢io Ambiental do Inhamum) apresentou maior riqueza (17 espécies) e
abundancia (n = 94), corroborando estudos que associam habitats mais conservados e
estruturalmente heterogéneos a maiores niveis de diversidade de quirdpteros (SOUSA;
VENERE; FARIA, 2013; SALDANA-VAZQUEZ et al., 2025). Em contraste, areas
urbanas ou de uso misto tendem a sustentar comunidades menos ricas € abundantes, em
fungio da menor complexidade ambiental e disponibilidade de recursos (SALDANA-
VAZQUEZ et al., 2025).

Os indices ecoldgicos evidenciaram diferencas na estrutura das comunidades
entre os pontos amostrais. P3 apresentou maior diversidade (H” =2,557) e equitabilidade
(J> = 1,029), apesar da menor abundancia, indicando menor dominancia e distribui¢ao
mais uniforme das espécies, padrdo associado a ambientes mais equilibrados
(MAGURRAN 2004). Em contraste, os maiores valores de domindncia em Pl e P2
refletem a predominancia de espécies mais abundantes ou adaptadas, como observado em
areas submetidas a diferentes niveis de modificacao ambiental (RUSSO; ANCILLOTTO,
2015).

Os estimadores de riqueza Chao-1 (11,47-21,95) e ACE (17,02-21,02) indicam
que a amostragem capturou grande parte da diversidade presente nos pontos estudados,
especialmente em P2, onde os valores estimados foram mais proximos da riqueza
observada, corroborando a adequa¢do do esfor¢o amostral, conforme descrito em estudos
ecologicos (GOTELLI; COLWELL, 2011; GWINN et al., 2016).

Nesse sentido, a variagdo observada na abundancia e diversidade de morcegos

entre os trés pontos de coletas refletem a influéncia do gradiente de urbanizagdo sobre a
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estrutura das comunidades. No ponto urbano, a predominancia de M. molossus e M. rufus
indica a capacidade dos molossideos de se adaptarem a ambientes antropizados,
comportamento ja descrito em estudos que associam esses tdxons a areas abertas e
construidas, onde encontram abrigo e abundancia de insetos atraidos pela iluminacao
artificial (NUNES; ROCHA; CORDEIRO-ESTRELA, 2017; MELO et al., 2021).

Em contraste, o ponto localizado em area de protecdo ambiental apresentou
maior riqueza e diversidade de espécies, com predominancia de filostomideos como C.
perspicillata, R. pumilio e P. discolor, o que evidencia a dependéncia desse grupo por
habitats florestados e maior disponibilidade de recursos alimentares, como frutos e néctar
(OLIMPIO et al., 2016; CAMPOS et al., 2021).

A érea mista, composta por trechos urbanos e fragmentos florestais, apresentou
uma composicao intermedidria, com a coexisténcia de espécies generalistas como 4.
lituratus, M. riparius e C. perspicillata. Esse padrdo indica o papel das zonas de transi¢cdo
como refligios relevantes para morcegos em paisagens antropizadas. Resultados
semelhantes foram relatados por Brito et al. (2023), que observaram comunidades
dominadas por filostomideos frugivoros e nectarivoros, como S. lilium, A. lituratus, A.
fimbriatus, G. soricina e P. lineatus, que juntos representaram mais de 85% dos
espécimes coletados (n=247)

O resultado desta pesquisa revelou a familia Phyllostomidae como a mais rica e
mais abundante, representada por 119 espécimes, o que corresponde a 73,46% dos
espécimes coletados (n = 162), além de compreender 14 espécies. As demais familias
apresentaram menor riqueza, com Molossidae (3 espécies), Mormoopidae (2 espécies) e

Vespertilionidae ¢ Emballonuridae representadas por uma espécie cada (Tabela 3).

Tabela 3. Composicdo da comunidade de morcegos amostrada nos municipios de

Caxias/MA, Bardao de Graja/MA e Floriano/PI, com abundancia relativa (%).

Familia Espécie Abun. (n) Abun. Relat. (%) Riqueza

C. perspicillata 54 33,33

R. pumilio 18 11,11

P. discolor 9 5,56

P. hastatus 4 2,47

Phyllostomidae T. cirrhosus 4 2,47 14

D. rotundus 2 1,23

S. lilium 4 2,47

A. cinereus 6 3,70

A. planirostris 3 1,85




31

A. lituratus 8 4,94
C. villosum 1 0,62
M. sanborni 1 0,62
P. fusciventris 1 0,62
G.soricina 4 2,47
M. molossus 11 6,79
Molossidae M. rufus 16 9,88 3
E. glaucinus 2 1,23
Vespertilionidae M. riparius 5 3,09 1
Emballonuridae S. bilineata 5 3,09 1
. P. parnellii 2 1,23
Mormoopidae P. gymnonotus 2 1,23 2
Total 162 100,00 21 espécies

Dentre as espécies coletadas, C. perspicillata foi a mais abundante,
correspondendo a 33,33%. Essa espécie apresentou pelagem predominantemente
marrom-acinzentada, com nuances mais claras na regido ventral e, em alguns espécimes,
uma faixa mediana dorsal mais palida, conforme descrito em Reis et al. (2017). A
dominancia de C. perspicillata reflete um padrao amplamente documentado na literatura,
pois trata-se de uma espécie frugivora adaptada a ambientes com diferentes graus de
perturbacdo antropica (TORRES; ANJOS; FERREIRA, 2018; LEAL et al., 2019).
Segundo Passos et al. (2003), essa espécie € oportunista quanto a dieta, consumindo uma
ampla variedade de frutos, o que contribui para seu sucesso em ambientes fragmentados.

De acordo com Pianka (1982), existe um ajuste entre 0s organismos € seu
ambiente, determinado pelo grau de integracdo de cada espécie em diferentes dimensdes
ecoldgicas, como espago, tempo e disponibilidade de recursos. Espécies com maior
plasticidade ecoldgica tendem a apresentar ampla distribuicdo e elevada abundancia,
refletindo maior potencial adaptativo. No presente estudo, esse padrao ¢ evidente em C.
perspicillata, que apresentou alta abundancia especialmente em P2, além de estar
presente nos trés pontos amostrais, bem como R. pumilio em P2 e M. molossus em P1.

Em menor abundancia, destacaram-se as espécies C. villosum, P. fusciventris,
M. sanborni, E. glaucinus, P. parnellii, M. riparius, S. bilineata, cujas valores variaram
entre 0,62% e 3,09%. A presenca dessas espécies, pertencentes a diferentes familias —
como Phyllostomidae, Molossidae, Mormoopidae, Vespertilionidae e Emballonuridae —
evidencia a diversidade de nichos ecoldgicos explorados pela quiropterofauna local,
abrangendo multiplos habitos alimentares e estratégias de forrageamento o que esta de

acordo com Reis et al. (2017) e Simmons e Cirranello (2025).
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Estudos semelhantes realizados em ambientes de Cerrado, como o de Campos et
al. (2021) também evidenciam a predominancia de frugivoros da familia Phyllostomidae,
especialmente Carollia e Sturnira, adaptadas a areas com interferéncia humana. A
presenga de espécies como P. parnellii e S. bilineata, tipicas de bordas de mata e
formacdes florestais mais conservadas, indica a heterogeneidade ambiental.

O presente estudo registrou uma riqueza total de 21 espécies de morcegos, com
predominancia de representantes da familia Phyllostomidae. Esse padrdo de riqueza ¢
compativel com o observado em inventarios faunisticos realizados em diferentes areas do
bioma Cerrado, os quais geralmente registram valores variando entre 11 e 37 espécies,
evidenciando que a composicao observada neste estudo se insere dentro do intervalo
esperado para a regido (FERREIRA; FISCHER; PULCHERIO-LEITE, 2010; SOUSA;
VENERE; FARIA, 2013; CAMPOS et al., 2021).

Entre as espécies amostradas, C. perspicillata apresentou elevada abundancia
relativa, correspondendo a 33,33% dos espécimes capturados. Assim como nos trabalhos
de Sousa; Venere; Faria (2013) e Olimpio et al. (2016) o que refor¢ga a ampla
adaptabilidade ecologica da espécie a diferentes graus de alteragdo ambiental (PAROLIN;
MIKICH; BIANCONI, 2012). Além disso, esses resultados ressaltam a importancia de
esfor¢os continuados e abordagens metodoldgicas multiplas para a compreensdo da

diversidade de morcegos locais (GONCALVES; GREGORIN, 2004).

5.2 Composicao bacteriana do pulmio de morcegos

O importante papel dos morcegos como hospedeiros de diferentes micro-
organismos, incluindo bactérias potencialmente associadas a infec¢cdes zoondticas, ¢€
amplamente reconhecido. Contudo, no estado do Maranhdo, embora haja grande
diversidade de espécies de morcegos e ampla distribui¢ao de habitats favoraveis, hd uma
lacuna significativa no conhecimento acerca da diversidade bacteriana associada ao
ambiente pulmonar desses animais. Neste estudo, foram analisadas 21 espécies de
morcegos, sendo constatada a presenga de bactérias em 11 destas. Dentre essas, em oito
espécies R. pumilio, M. molossus, C. perspicillata, A. cinereus, P. hastatus, G. soricina,
S. lilium, A. planirostris a deteccdo foi a partir de amplificacdo génica pela abordagem,
independente de cultivo, isto ¢ direto do tecido pulmonar e em quatro E. glaucinus, A.
lituratus, C. perspicillata, M. riparius a deteccdo ocorreu por meio de abordagem

dependente de cultivo, sendo as bactérias identificadas como Bacillus subtilis,
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Staphylococcus saprophyticus, Acinetobacter spp. e Gordonia spp. nesses morcegos

(Tabela 4).

Tabela 4. Espécies bacterianas isoladas do pulmao de diferentes espécies de morcegos

coletados nos municipios de Caxias/MA, Bardo de Grajau/MA e Floriano/PI,

Familias/morcegos Codigo Espécies/morcegos Espécies/bactérias
Molossidae CXPR140 E. glaucinus B. subtilis
JFV841 i Gordonia spp
) A. lituratus ;
Phyllostomidae JFV831; JFV840 Acinetobacter spp
JFV833 C. perspicillata Acinetobacter ssp
Vespertilionidae JFV835 M. riparius S. saprophyticus

A coloragdo de Gram permitiu caracterizar morfologicamente e diferenciar os
isolados bacterianos obtidos (Figura 6). B. subtilis (Figura 6A) apresentou-se como
bastonetes Gram-positivos, corados em roxo e dispostos isoladamente, aos pares ou em
pequenas cadeias, aspecto tipico do género Bacillus (KOCH, 1995). O isolado
identificado como Acinetobacter spp. (Figura 6B) mostrou cocos ou cocobacilos Gram-
negativos, corados em roseo e distribuidos de forma irregular pelo campo microscopico,
em conformidade com a morfologia descrita para o género (BAZZI; AL-TAWFIQ;
RABAAN, 2017). Ja S. saprophyticus (Figura 6C) exibiu cocos Gram-positivos
agrupados em cachos irregulares, com intensa coloragdo purpura, padrdo caracteristico
do género Staphylococcus (FOSTER, 1996). Adicionalmente, em Gordonia spp. (Figura
6D) foi evidenciado bastonetes curtos, predominantemente Gram-positivos, distribuidos

de forma irregular no campo microscopico (TSUKAMURA, 1971).

Figura 6. Visualizacdo em microscopio Optico em aumento 1000x de bactérias isoladas
de pulmdao de morcegos submetidas a coloracdo de Gram. (A) B. subtilis (B)

Acinetobacter spp (C) S. saprophyticus (D) Gordonia spp

Fonte: Autor, 2025
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O cultivo em Agar Sangue de Carneiro permitiu observar diferengas
morfologicas importantes entre os isolados bacterianos. S. saprophyticus apresentou
crescimento caracterizado por colonias de coloragdo amarelada, aspecto convexo e
superficie lisa, sem ocorréncia de hemolise (Figura 7A). Ja o isolado identificado como
Acinetobacter spp. formou colonias opacas, acinzentadas e sem ocorréncia de hemolise
(Figura 7B). A auséncia de halo hemolitico ao redor das colonias em ambos os casos
sugere comportamento nao hemolitico, o que indica menor potencial patogénico frente a
cepas hemoliticas (NOGUEIRA; MIGUEL, 2009).

No meio seletivo e diferencial 4gar eosina-azul de metileno (LAL;
CHEEPTHAM, 2007) utilizado para a triagem de enterobacter hemoliticas (Figura 7C),
foi observado que o isolado nao ¢ fermentador de lactose (ASHRAF et al., 2024). Esse
resultado confirma o perfil metabolico compativel com Acinetobacter spp., género de
bactérias Gram-negativas ndo fermentadoras, frequentemente resistentes a antibidticos [3-
lactamicos, incluindo penicilina (ASHRAF et al., 2024). O agar eosina—azul de metileno
inibe o crescimento de Gram-positivos e permite diferenciar enterobactérias
fermentadoras de lactose, como E. coli, que apresentaria colonias de coloracdo metalica,
de ndo fermentadoras, como o Acinetobacter spp., que ndo produz alteragdo de cor no

meio (LAL; CHEEPTHAM, 2007).

Figura 7. Cultivo bacteriano em meios de cultura diferenciais: Agar Sangue de Carneiro
(A) S. saprophyticus; e (B) Acinetobacter spp.; Agar Eosina Azul de Metileno (C)

Acinetobacter spp.

Fonte: Autor, 2025

O isolado identificado como Gordonia spp. apresentou crescimento em Agar

Nutriente com colonias fortemente pigmentadas em tonalidade laranja intensa (Figura 8).
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As coldnias mostraram-se opacas, elevadas, com superficie predominantemente lisa a
levemente rugosa e aspecto brilhante em alguns pontos, sugerindo consisténcia
discretamente mucoide. A pigmentagdo observada ¢ compativel com a produgdo de
carotenoides descrita para algumas espécies do género Gordonia, caracteristica
frequentemente associada a colonias que variam do laranja ao laranja-avermelhado. O
conjunto dessas caracteristicas morfoldgicas € consistente com o perfil fenotipico descrito
para actinobactérias do género Gordonia, refor¢ando a identificacdo do isolado

(ANDALIBI; FATAHI-BAFGHI, 2017).

Figura 8: Cultivo bacteriano em Agar Nutriente do género Gordonia.

Fonte: Autor, 2025

Assim, os resultados obtidos em Agar Sangue de Carneiro, Agar EMB ¢ Agar
Nutriente reforcam a identificagdo fenotipica dos isolados, evidenciando o
comportamento ndo hemolitico e nao fermentador de lactose de Acinetobacter spp., perfil
classicamente descrito para bacilos Gram-negativos ndo fermentadores (KONEMAN et
al., 2018; CLSI, 2024). De modo semelhante, o perfil Gram-positivo ¢ ndo hemolitico
observado para Staphylococcus saprophyticus estd em consonancia com as descri¢des
taxonomicas do género (FOSTER, 1996).

Subsequentemente, confirmou-se via molecular a presenga de DNA bacteriano
nos tecidos pulmonares e nos isolados obtidos, com a amplificacdo do gene rRNA 168,
no qual de acordo com Church et al. (2020), ¢ um gene altamente conservado entre
bactérias, mas contém regides varidveis que permitem a distingdo entre géneros e
espécies. A amplificagdo foi confirmada a partir do DNA gendmico extraido dos pulmdes

e dos isolados bacterianos (Figura 9).
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Figura 9. Eletroforese em gel de agarose 2% mostrando a positividade da PCR do gene
rRNA 16S de DNA genomico a partir dos pulmoes e de isolados bacterianos. 1= PM

(ladder) e 2 - 7 = amostras amplificadas.

Fonte: Autor, 2025

Adicionalmente, os produtos amplificados do gene rRNA 16S dos isolados
identificados como Gordonia spp. e B. subtilis foram submetidos ao sequenciamento,
permitindo a confirmagdo taxonomica em nivel molecular. As sequéncias obtidas
apresentaram 470 pares de bases e foram de elevada similaridade quando plotadas no
GenBank por meio da ferramenta BLASTn. O isolado de B. subtilis exibiu 100% de
identidade com sequéncias de referéncia dessa espécie, enquanto o isolado de Gordonia
spp. apresentou 98% de similaridade com sequéncias pertencentes ao género Gordonia,
corroborando a identificagdo previamente baseada em caracteristicas fenotipicas e
bioquimicas. Esses resultados confirmam a acuréacia da amplificagdo do gene 16S rRNA
e reforcam a confiabilidade da identificagdo dos isolados bacterianos obtidos a partir do

tecido pulmonar dos morcegos.

5.3 Suscetibilidade antimicrobiana

A avaliagdo do crescimento bacteriano na presenca de antibidtico permitiu
inferir aspectos funcionais relacionados a suscetibilidade antimicrobiana. As coldnias de
Acinetobacter spp. € B subtilis apresentaram crescimento semelhante tanto nas placas-

controle quanto nas placas suplementadas com penicilina, indicando auséncia de inibi¢ao
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visivel e sugerindo resisténcia ou baixa sensibilidade ao antibidtico (Figura 10). Esse
resultado ¢ compativel com o perfil de resisténcia descrito para o género Acinetobacter,
que inclui espécies amplamente reconhecidas por sua capacidade de sobrevivéncia em
ambientes adversos e pela propensdo a desenvolver multirresisténcia antimicrobiana

(LUPO; HAENNI; MADEC, 2018).

Figura 10 Analise comparativo do crescimento entre cepas de Acinetobacter spp. (A - D)
e B. subtilis (E e F). Acinetobacter spp. em meio sem penicilina (A e C) e em meio com

penicilina (B e D). B. subtilis em meio sem penicilina (E) e em meio com penicilina (F)

Fonte: Autor, 2025

No caso de B. subtilis, a resisténcia observada ¢ coerente com o perfil descrito
em estudos recentes envolvendo isolados ambientais e de alimentos. Na pesquisa
realizada por Zhai et al. (2023), cepas de Bacillus isoladas de leite pasteurizado
apresentaram resisténcia intrinseca a penicilina, sendo que, entre 114 isolados analisados,
aproximadamente 86% demonstraram resisténcia a esse antibidtico.

O S. saprophyticus (Figura 11 A e B) apresentou crescimento na placa-controle,
e de maneira reduzida na placa suplementada com penicilina, indicando resisténcia ou
baixa sensibilidade a esse antibidtico. Esse resultado ¢ consistente com achados recentes
que evidenciam um perfil variavel de resisténcia entre cepas dessa espécie. No estudo de
Gaeta et al. (2023), com trés cepas de S. saprophyticus isoladas da pele de morcegos

apenas uma demonstrou resisténcia a penicilina. No estudo de Santos, Damasceno e Souto
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(2019) foi relatado frequéncias de 50% de resisténcia a penicilina em cepas isoladas de
S. saprophyticus provenientes de infeccao do trato urindrio humano.

No isolado identificado como Gordonia spp., observou-se crescimento evidente
na placa-controle e de maneira reduzina na placa suplementada com penicilina, indicando
baixa sensibilidade ou sensibilidade a esse antibidtico (Figura 11 C e D). Esse resultado
¢ consistente com o relatado por Blaschke et al. (2007), onde evidenciaram antibidticos
como ampicilina, trimetoprim-sulfametoxazol, claritromicina e penicilina com baixa
atividade, com muitos isolados exibindo concentragdes inibitorias minimas (CIM)
elevadas para esses farmacos. Embora tradicionalmente consideradas bactérias
ambientais, espécies do género Gordonia, sao patdogenos oportunistas, que causam
doencas no pulmdo e na pele humana, e em varios casos levando a bacteremia

(BARTHEL et al., 2023).

Figura 11 Crescimento de S. saprophyticus (A e B) e de Gordonia spp (C e D). Em meio

sem penicilina (A e C) e em meio com penicilina (B e D).

Fonte: Autor, 2025

Embora a resisténcia a penicilina tenha sido um achado consistente entre os
isolados bacterianos deste estudo, a ampliacdo dos testes de sensibilidade a outros
antimicrobianos permitiu uma caracterizagdo mais detalhada do perfil fenotipico de

resisténcia. Esses dados adicionais possibilitam avaliar se a resisténcia observada se
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restringe aos B-lactdmicos ou se se estende a multiplas classes de antibidticos, aspecto
relevante para compreender os mecanismos adaptativos e o potencial epidemiologico das
bactérias associadas ao ambiente pulmonar dos morcegos (ALLEN et al., 2010; DAVIES;
DAVIES, 2010).

Os testes de sensibilidade ampliados indicaram que alguns isolados
apresentaram resisténcia ou reducao de sensibilidade a outras classes de antimicrobianos
além da penicilina, sugerindo um perfil fenotipico de resisténcia mais complexo. Esse
padrdo reforga a hipdtese de que o ambiente pulmonar dos morcegos pode atuar como um
nicho seletivo, favorecendo a manutencdo de bactérias com multiplas estratégias
adaptativas frente a pressdo antimicrobiana, mesmo na auséncia de exposi¢do clinica

direta a antibioticos (Figura 12).

Figura 12. Perfil de suscetibilidade pelo método de disco-difusdo para avaliar a

sensibilidade antimicrobiana, B. subtilis. Presenca (A), e auséncia (B), de halo de inibi¢ao

Fonte: Autor, 2025

Os testes de suscetibilidade antimicrobiana realizados pelo método de disco-
difusdo demonstraram que os isolados de Acinetobacter spp. (JFV831, JFV833 e JFV840)
apresentaram, de modo geral, amplo perfil de sensibilidade aos antimicrobianos avaliados
(Tabela 5). Observou-se sensibilidade consistente as cefalosporinas de terceira e quarta

geragdes (ceftazidima, cefepime e ceftriaxona), as fluoroquinolonas (ciprofloxacina), aos
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aminoglicosideos (amicacina e gentamicina), ao sulfametoxazol/trimetoprim e ao

carbapenémico meropenem.

Tabela 5: Perfil de resisténcia e suscetibilidade antimicrobiana de isolados de
Acinetobacter spp., S. saprophyticus, B. subtilis e Gordonia spp. determinado pelo

método de disco-difusdo.

Isolados bacterianos / Codigos

Antimicrobianos Acinetobacter spp S. saprophyticus ~ B. subtilis Goz;lcf(};ma
JFV831 JFV833 JFV&840 JFV835 CXPR140 JFV841
MFX S S S NT NT NT
CAZ S S R NT NT NT
CPM S S S NT NT NT
SUT S S S NT NT NT
DOX S R S NT NT NT
CIP S S S NT NT NT
POL I I I NT NT NT
AMI S S S NT NT NT
CRO S S S NT NT NT
MPM S S S S : S
PIT S S S ; = S
LEV NT NT NT S S S
VAN NT __ NT___ NT S I S
TEC NT NT NT S R S
CLA NT _ NT___ NT S 3 S
VAN NT NT NT S I S
OXA NT _ NT __ NT R R S
RIF NT NT NT S R N
CFO NT  NT__ NT S R S
LNZ NT NT  NT S S S

NT: Nao testado; R: Resistente; I: Intermediario; S: Sensivel; MFX: Moxifloxacina;
CAZ: Ceftazidima; CPM: Cefepime; SUT: Sulfametoxazol/Trimetoprim; DOX:
Doxiciclina; CIP: Ciprofloxacina; POL: Polimixina B; AMI: Amicacina; MPM:
Meropenem; CRO: Ceftriaxona; GEN: Gentamicina; PIT: Piperacilina/Tazobactam,;
GEN: Gentamicina; LEV: Levofloxacina; VAN: Vancomicina; TEC: Teicoplanina;
CLA: Claritromicina; VAN: Vancomicina; OXA: Oxacilina; RIF: Rifampicina; CFO:
Cefoxitina; LNZ: Linezolida.

Foi detectada variabilidade fenotipica entre os isolados para alguns
antimicrobianos especificos, como a resisténcia a ceftazidima e a doxiciclina em um dos
isolados, além de resposta intermediaria a polimixina B observada de forma consistente

entre os trés isolados de Acinetobacter spp. Esses resultados indicam um perfil
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predominantemente  sensivel, com variagdes pontuais, refletindo possivel
heterogeneidade intraespecifica entre os isolados ambientais associados ao tecido
pulmonar dos morcegos.

O isolado de S. saprophyticus apresentou resisténcia a oxacilina, além de
resposta intermediaria a piperacilina/tazobactam. Por outro lado, demonstrou
sensibilidade a antimicrobianos de diferentes classes, incluindo gentamicina,
levofloxacina, vancomicina, teicoplanina, claritromicina, rifampicina, cefoxitina e
linezolida. Esses resultados indicam um perfil fenotipico caracterizado por resisténcia
seletiva a B-lactdmicos especificos, com manutencdo da sensibilidade a glicopeptideos e
oxazolidinonas.

Para o isolado de B. subtilis, o teste de suscetibilidade revelou resisténcia a
oxacilina, rifampicina e cefoxitina. Em contrapartida, observou-se sensibilidade a
gentamicina, levofloxacina, meropenem e linezolida. Esse perfil evidencia resisténcia
dirigida principalmente a determinados [-lactimicos, mantendo sensibilidade a
antimicrobianos de outras classes amplamente utilizadas.

O isolado identificado como Gordonia spp. apresentou sensibilidade a todos os
antimicrobianos testados no ensaio de disco-difusdo. Foram observadas respostas
sensiveis ao meropenem, gentamicina, piperacilina/tazobactam, levofloxacina,
vancomicina, teicoplanina, claritromicina, rifampicina, cefoxitina e linezolida. Nao foram
detectados perfis de resisténcia ou resposta intermedidria para esse género no painel
avaliado.

A presenca de comunidades microbianas nos pulmdes de diversos mamiferos
tem sido amplamente reconhecida, incluindo primatas, bovinos, ovinos e morcegos,
desafiando a antiga concep¢do de que o trato respiratorio inferior seria estéril em
individuos saudaveis (BECK; YOUNG; HUFFNAGLEL, 2012; NICOLA et al., 2017,
FACIOLI et al., 2020). Em morcegos, estudos demonstram uma microbiota pulmonar
diversificada, composta principalmente pelos géneros Lactococcus (12%),
Paeniclostridium (7%), Lactobacillus (7%), Faecalibacterium (3%), Clostridiales nao
identificados (3%), Plesiomonas (3%), Bacteroides (3%), Mycoplasma (2%),
Acinetobacter (2%) e Agathobacter (1%) (ZHAO et al., 2022). Essa composi¢ao reflete
um ecossistema equilibrado, no qual micro-organismos comensais € potenciais patdgenos
coexistem, desempenhando papel importante na homeostase pulmonar. Nesta pesquisa,
apesar de incipiente foi encontrado os seguintes géneros: Bacillus, Staphylococcus,

Acinetobacter e Gordonia o que corrobora com uma microbiota pulmonar diversificada.
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Ao ser comparado com o encontrado em outros mamiferos, observa-se que a
microbiota pulmonar dos morcegos apresenta semelhangas notaveis com a dos primatas,
cuja composi¢do inclui principalmente as familias Neisseriaceae (34,45%),
Pasteurellaceae (12,41%), Family XI (8,55%), Aerococcaceae (6,52%), Paenibacillaceae
(2,94%), Streptococcaceae (1,77%), Bacillaceae (1,64%), Helicobacteraceae (1,49%),
Ruminococcaceae (1,38%), Lactobacillales ndo classificadas (1,33%), Alcaligenaceae
(1,17%) e Moraxellaceae (1,08%) (FACIOLI et al., 2020). Para os morcegos amostrados
nesta pesquisa observou-se as familias Bacillaceae, Staphylococcaceae, Moraxellaceae e
Gordoniaceae.

Tais semelhancas sugerem a existéncia de um nucleo funcional conservado entre
mamiferos, associado a homeostase imunoldgica e a protecdo da mucosa respiratoria
(LEMON et al., 2012; DICKSON; HUFFNAGLE, 2015). No entanto, diferencas
ecoldgicas e fisioldgicas, como o héabito de voo e o metabolismo elevado dos morcegos,
podem resultar em comunidades bacterianas mais variaveis e adaptadas ao estresse
oxidativo e a hipoxia (SHEN et al., 2010; PEREIRA et al., 2023). Além disso, a detec¢ao
de géneros com potencial patogénico, como Staphylococcus ¢ Acinetobacter, nesta
pesquisa, corrobora com achados de estudos anteriores que também identificaram
bactérias potencialmente patogénicas - incluindo Acinetobacter, Streptococcus e
Neisseria - na microbiota respiratoria de morcegos assintomaticos (ZHAO et al., 2022).
Esses resultados reforgam a hipotese de que os morcegos podem atuar como reservatorios
naturais de patdgenos respiratorios, desempenhando um papel relevante na dindmica
ecoldgica e epidemioldgica desses micro-organismos (CALISHER et al., 2006; BROOK;
DOBSON, 2015; ZHAO et al., 2022).

Nesta pesquisa igualmente a Nobre (2023) foi encontrado a partir do ambiente
pulmonar a Acinetobacter spp. que ¢ Gram-negativa. Entre os Gram-positivos 0s géneros
Staphylococcus e Bacillus, com predominancia da B. subtilis. Adicionalmente, a
identificagdo de Gordonia spp., um género raramente reportado nesse nicho, diferencia o
presente estudo e sugere que condigdes ecoldgicas locais, aliadas ao habito insetivoro e
ao uso de abrigos especificos, podem favorecer a colonizagdo pulmonar por
actinobactérias ambientais, ampliando o conhecimento sobre a diversidade microbiana
associada a morcegos.

E necessario salientar que trés dos quatro géneros isolados nesta pesquisa,
Acinetobacter, Staphylococcus e Bacillus foram resistentes ao antibiotico penicilina o que

sugere o ambiente pulmonar atuando como um importante reservatorio de micro-
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organismos com potencial de resisténcia antimicrobiana, esses achados estdo em
concordancia com Nobre (2023). O isolado identificado como Acinetobacter spp.
apresentou crescimento nas placas suplementadas com penicilina, evidenciando
resisténcia ao antibidtico. Resultados semelhantes foram relatados por Huang et al.
(2022a) e Devnath et al. (2022), que identificaram Acinetobacter resistentes em morcegos
na China e no Iraque, reforgando o papel desses mamiferos como possiveis reservatorios
naturais de bactérias resistentes.

Além disso, foi observada para o isolado Acinetobacter spp. sensibilidade
predominante & maioria dos antimicrobianos testados, incluindo cefalosporinas de
terceira e quarta geragoes, fluoroquinolonas, aminoglicosideos,
sulfametoxazol/trimetoprim e meropenem, com resposta intermediaria consistente a
polimixina B. Entretanto, de acordo com a tabela 5, observou-se variabilidade
intraespecifica, com a detec¢do pontual de resisténcia a ceftazidima e a doxiciclina em
um dos isolados avaliados, enquanto os demais mantiveram perfis de sensibilidade a esses
antimicrobianos.

Em contraste, no estudo de Sohail et al. (2016) com isolados clinicos
provenientes de amostras respiratorias humanas tém demonstrado elevadas taxas de
resisténcia a cefalosporinas, aminoglicosideos e carbapenémicos, com sensibilidade
preservada apenas para antimicrobianos de ultima linha, como tigeciclina, colistina e
polimixina B. Essa discrepancia reforca que o perfil observado neste estudo reflete a
origem nao clinica do isolado, embora a resposta intermediaria a polimixina B indique a
possibilidade de mecanismos iniciais de adaptagdo, mesmo em ambientes naturais
(GOMES et al., 2016), entretanto, comparagdes entre isolados clinicos € ambientais de
Acinetobacter tém evidenciado que mecanismos adaptativos como a formacao de
biofilme podem ocorrer em ambos, reforgando a importancia de vigilancia de resisténcia
mesmo em ambientes nao clinicos (BOULESNAM et al., 2023).

Ainda assim, a resposta intermedidria a polimixina B merece atenc¢do, uma vez
que as polimixinas constituem uma das poucas classes de antimicrobianos que
demonstram atividade contra a maioria dos bacilos Gram-negativos multirresistentes,
incluindo Acinetobacter spp., sendo, portanto, consideradas terapias de ultima linha no
tratamento dessas infecc¢des, sugerindo a presenca de mecanismos iniciais de adaptacao
mesmo em ambientes nao clinicos (DIEKEMA et al., 2019).

O isolado B. subtilis apresentou resisténcia a penicilina, essa caracteristica esta

relacionada, principalmente, a presenca de f-lactamases e a baixa afinidade das proteinas
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ligadoras de penicilina (PBPs), que reduzem a eficdcia desses antimicrobianos (LUO;
HELMANN, 2012; CAULIER et al., 2019; HAQUE et al., 2024; LIU; YU, 2025).
Embora B. subtilis seja amplamente reconhecido como um micro-organismo ambiental e
geralmente considerado ndo patogénico, sua resisténcia natural a penicilina reflete uma
adaptagdo ecoldgica importante, associada a exposicdo constante a compostos
antimicrobianos produzidos por outros micro-organismos no solo € em substratos
organicos (SCHALLMEY; SINGH; WARD, 2004; SU et al., 2020). Sua presen¢a em
diversos ecossistemas reflete tanto sua resiliéncia ambiental quanto sua capacidade de
adaptacdo a diferentes hospedeiros e substratos organicos (SU et al., 2020; JAMIL et al.,
2023).

De forma consistente, o perfil de suscetibilidade revelou que o isolado de B.
subtilis apresentou resisténcia a oxacilina, rifampicina e cefoxitina, com sensibilidade
preservada a aminoglicosideos, fluoroquinolonas, carbapenémicos e linezolida. Esse
padrao ¢ consistente com estudos que demonstram resisténcia intrinseca ou adquirida de
espécies do género Bacillus a determinados [-lactamicos, especialmente aqueles
associados a acdo de B-lactamases ou a alteragdes na permeabilidade da parede celular,
enquanto mantém sensibilidade a antimicrobianos de amplo espectro utilizados em
infeccoes sistémicas (LOGAN; VOS, 2015; AHN et al., 2025).

Do ponto de vista ecoldgico, B. subtilis ¢ uma bactéria amplamente distribuida
no ambiente. A presenga de fendtipos de resisténcia em isolados de origem silvestre
indica que pressdes seletivas naturais, como competicdo microbiana e antibioticos no
ambiente, podem desempenhar papel relevante na sele¢do desses perfis, refor¢cando o
potencial do ambiente como reservatério de resisténcia antimicrobiana (ALLEN et al.,
2010; BERIC et al., 2018).

No tocante ao isolado de S. saprophyticus, que também apresentou resisténcia
ao antibiotico penicilina, corrobora os resultados de Gaeta et al. (2023), que relataram a
resisténcia dessa espécie a P-lactdmicos em morcegos frugivoros da Regido
Metropolitana de Sao Paulo, sugerindo que a resisténcia observada em um morcego
insetivoro neste trabalho pode refletir diferencas ambientais e seletivas entre populagdes.
De outro modo, estudos anteriores t€ém identificado S. saprophyticus em diferentes
espécies e habitats de morcegos, incluindo Myotis myotis, Miniopterus schreibersii e
Rhinolophus hipposideros, geralmente como componente ndo patogénico da microbiota

(FEDERICI et al., 2022; FOTI et al., 2022).
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Com a ampliacdo dos testes de suscetibilidade, permitiu-se neste estudo detalhar
o perfil do isolado de S. saprophyticus revelando presenca de resisténcia a oxacilina e
resposta intermedidria a piperacilina/tazobactam, mantendo sensibilidade a
glicopeptideos, fluoroquinolonas, macrolideos e linezolida. Em um estudo abrangente
com 61 cepas de S. saprophyticus, isolados de humanos e animais, a resisténcia a
oxacilina foi observada em 42,62% dos isolados, figurando entre os antimicrobianos com
maiores taxas de resisténcia, além de antimicrobianos como linezolida, tigeciclina e
trimetoprim/sulfametoxazol apresentarem, taxas muito baixas ou auséncia de resisténcia,
corroborando a sensibilidade observada no presente estudo (PROROK et al., 2025).

Portanto, o perfil de sensibilidade do isolado de S. saprophyticus observado
coincide com os relatos em isolados provenientes de morcegos frugivoros, igualmente
com resisténcia a oxacilina. Contudo, diferentemente, o presente isolado foi obtido de um
morcego insetivoro, indicando que diferentes guildas troficas podem abrigar bactérias
com perfis de resisténcia semelhantes, reforcando o papel dos morcegos como
reservatorios ambientais de micro-organismos com potencial resisténcia antimicrobiana,
independentemente do héabito alimentar (UDDIN et al., 2025).

O isolado identificado como Gordonia spp. apresentou baixa sensibilidade a
penicilina e sensibilidade a todos os antimicrobianos testados, incluindo carbapenémicos,
aminoglicosideos, fluoroquinolonas, glicopeptideos, macrolideos e linezolida. No estudo
de Moser et al. (2012) de suscetibilidade envolvendo isolados clinicos demonstraram
elevada sensibilidade de G. polyisoprenivorans a antimicrobianos como amicacina,
ceftriaxona, imipenem, ciprofloxacina, vancomicina e linezolida, corroborando o padrao
observado no presente estudo. Em contrapartida uma pesquisa envolvendo vacas com
mastite, indicam que Gordonia pode atuar como patdégeno oportunista, apresentando
perfis variaveis de resisténcia, especialmente a trimetoprim/sulfametoxazol, embora
mantenha sensibilidade a maioria dos B-lactamicos, aminoglicosideos e fluoroquinolonas
(BZDIL et al., 2022).

A presenga do género Gordonia em morcegos ja foi documentada em estudos
taxondmicos realizados no sul da China, nos quais cepas foram isoladas a partir de fezes
e descritas como actinobactérias aerdbias ambientais associadas a hospedeiros silvestres
(HUANG et al., 2022b). No entanto, até o presente momento, ndo ha relatos na literatura
da deteccao de Gordonia em tecido pulmonar de morcegos. Dessa forma, o achado

descrito neste estudo representa o primeiro registro desse género no pulmao de morcegos,
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ampliando o conhecimento sobre a diversidade bacteriana associada ao trato respiratorio
desses mamiferos.

A diversidade microbiana observada nos morcegos ¢ possivelmente modulada
por uma série de fatores ecoldgicos, dentre os quais a dieta se destaca como um dos
principais determinantes. Como ¢ evidenciado, no estudo Corduneanu et al. (2023)
mesmo com habitos alimentares semelhantes, a estruturagdo (ou composi¢do) das
comunidades microbianas pode diferir entre espécies de morcegos. Essas variagdes
tornam-se evidentes quando se comparam as espécies amostradas neste estudo, por
exemplo E. glaucinus e M. riparius representam dietas insetivoros (REIS et al., 2017),
com distintas estratégias ecologicas (ALURRALDE; DIAZ, 2021; NOVAES; SOUZA;
MORATELLI, 2017). E. glaucinus ¢ um Molossideo com registros apontando uma dieta
dominada por lepidopteros (ALURRALDE; DIAZ, 2021). M. riparius é Vespertilionideo
e se alimenta principalmente de artropodes (NOVAES; SOUZA; MORATELLI, 2017).
Ambas as espécies de morcegos apresentaram espécies distintas de bactérias, B. subtilis
(E. glaucinus) e S. saprophyticus (M. riparius).

As espécies A. lituratus ¢ C. perspicillata sdo frugivoros, ambos da familia
Phylostomidae, sendo esta tltima mais generalista (REIS et al., 2017). 4. lituratus tem
preferéncia por frutas das familias Cecropiaceae e Moraceae (PEREIRA et al., 2019), ja
C. perspicillata por frutos do género Piper, € pode complementar sua dieta com néctar
ou polen (DE OLIVEIRA MOURA; DA SILVA; GUEDES, 2024). Ambas as espécies
apresentaram as bactérias, B. subtilis (A. lituratus) e Acinetobacter ssp. (C. perspicillata).

Os resultados desta pesquisa revelam maior riqueza da bacterias em morcegos
com habitos alimentares frugivoros (4. lituratus, C. perspicillata, R. pumilio, S. lilium),
seguidos dos insetivoros (E. glaucinus, M. molossus, M. riparius) e nectarivoros (G.
soricina) diferindo de Carrillo-Araujo et al. (2015) e Mena et al. (2024).

E importante observar que espécies diferentes de morcegos (4. lituratus e C.
perspicillata) que compartilhavam de ambientes antropizados apresentaram micro-
organismos compartilhados como Acinetobacter spp. em ambas as espécies, portanto,
micro-organismos semelhantes entre espécies distintas. Por outro lado, espécies
diferentes (E. glaucinus e M. riparius) em habitats diferentes, mas ambas insetivoras
apresentaram micoorganismos diferentes (B. subtilis e S. saprophyticus respectivamente).
Essas variagdes indicam que a diversidade microbiana pode diferir de acordo com as

espécies, condi¢des ecologicas e amplitude da dieta.
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6 CONCLUSAO

Foram registradas 21 espécies de morcegos, com predominancia de Carollia
perspicillata, evidenciando a representatividade da familia Phyllostomidae nas areas de
estudo. A andlise microbioldgica revelou a presenca de bactérias no tecido pulmonar de
11 dessas 21 espécies de morcegos, a saber: R. pumilio, M. molossus, C. perspicillata, A.
cinereus, P. hastatus, G. soricina, S. lilium, A. planirostris, E. glaucinus, A. lituratus, M.
riparius com identificagdo para quatro espécies de bactérias: Bacillus subtilis,
Staphylococcus saprophyticus, Acinetobacter spp. e Gordonia spp.

Staphylococcus saprophyticus e Acinetobacter spp. sdo evidenciadas como as
bactérias de maior relevancia médica e veterinaria em relacdo a Bacillus subtilis e
Gordonia spp;

O registro de Gordonia spp. no pulmao de morcegos constitui o primeiro relato
desse género nesse nicho anatdomico, ampliando o conhecimento sobre a diversidade
microbiana associada ao sistema respiratorio desses mamiferos silvestres.

O estudo apresenta dados inéditos sobre a diversidade bacteriana pulmonar de
morcegos do Cerrado com bactérias que apresentam perfis distintos de suscetibilidade
antimicrobiana, com Bacillus subtilis, Staphylococcus saprophyticus, Acinetobacter spp.
resistentes a penicilina e a outros antimicrobianos e Acinetobacter spp. com resposta
intermediaria a polimixina B, sugerindo a ocorréncia de mecanismos adaptativos mesmo
em ambientes nao clinicos.

Esses resultados indicam que morcegos podem atuar como reservatdrios de
bactérias ambientais e oportunistas portadoras de fendtipos de resisténcia antimicrobiana,

refletindo a influéncia das condigdes ecoldgicas locais e da pressao antrdpica.
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