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The genus Brucella

2.1 Mb 1.2 Mb

3500 genes

• 97% Identity
• G+C 55-58%
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Brucellosis: Importance
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10 years anniversary!!!











Years Project

2021-2023 SIA 0576-20 | "Understanding Brucella phylogeography: a road to specific diagnos@c tools" "Comprendiendo la filogeograCa de
Brucella: un camino para herramientas de diagnós@co específicas".

2020-2021 SIA 0652-19 | ”Desarrollo de herramientas hechas a la medida para el combate de la brucelosis en Costa Rica”. FEES CONARE.

2020-2022 SIA 0648-19 | ”Diversidad genómica de Salmonella enterica y genes de resistencia a los antimicrobianos en poblaciones humanas,
animales y alimentos en Costa Rica”. FEES CONARE.

2018-2019 SIA 0045-17 | “Implementación de la secuenciación de genoma completo de Brucella abortus como un modelo para el estudio de las
enfermedades infecciosas en Costa Rica”. Fondo Institucional para el Desarrollo Académico de la UNA (FIDA).

2018-2019 SIA 0607-17 | “Descifrando la especificidad de hospedero: el caso de las bacterias intracelulares del género Brucella”. FEES CONARE.

2017-2019 SIA 0260-14 | “Fortalecimiento de la Actividad Científica en la Región Latinoamericana”.

2016-2017 SIA 0545-15 | “Regulación transcripcional de la virulencia de Brucella abortus”. FEES CONARE.

2015-2017 SIA 0391-14 | “Cerrando la brecha entre el diagnóstico convencional de enfermedades infecciosas y el diagnóstico de nueva
generación”. FEES CONARE.

2014-2015 SIA 0075-14 | Epidemiología molecular a nivel genómico de un patógeno bacteriano re emergente con potencial zoonótico y de un
patógeno bacteriano emergente de importancia nosocomial. FEES-CONARE
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Main Scientific Conclusions
• Our results establish basis for future analysis of Brucella genomes
• We reported for the first time the zoonotic infection by B. neotomae
• We reported a new Brucella strain and a new species: B. nosferati
• There is greater variability among Brucella isolates from wildlife than
among B. abortus and B. canis isolates, given by the pattern and number of
SNPs, IS711 distribution and number, and by the GI / SARs order.
• The variability is associated with of geographic distribution patterns and
host preference range.
• We described how the TCS BvrR/BvrS contributes to the dynamics and
complex gene regulatory functions during host-microbe interactions



Other Important Conclusions

• Networking potentiate the power of results and the broadening of 
the research impact.
• Networking not only improves your work, but also the way you work.
• We are social beings, and ”being part” is more important than we 

might think.
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