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Resumo

A mastite bovina é uma importante enfermidade que ocasiona inflamacédo da glandula maméria,
diminuindo o volume da producado e a qualidade do leite. O Staphylococcus aureus é um dos
principais agentes etiolégicos da mastite, e seus fatores de viruléncia propiciam a persisténcia e
a intensidade da infec¢do da glandula mamaria, podendo levar a perda da mama acometida ou o
descarte do animal infectado. Dessa forma, o objetivo deste trabalho avaliar, através de andlise
gendmica, a presenca de genes de viruléncia em 84 amostras de S. aureus isoladas de mastite
bovina, de fazendas localizadas em diferentes municipios de Minas Gerais, S&o Paulo, Rio de
Janeiro e Goias, coletadas entre os anos de 1994 e 2016, que ja foram previamente
caracterizadas. Foi feita a extracdo de DNA das 84 amostras de S. aureus e, em seguida, o
sequenciamento através da plataforma lllumina Hiseq 2500. A qualidade do sequenciamento foi
avaliada através do programa FastQC e a montagem das sequéncias foi feita utilizando o
montador Unicycler v.5.0. Para avaliacdo da qualidade de montagem e métricas foi utilizado o
programa Quast, e a presenca de contaminagdo avaliada pelo pacote CheckM. Para reduzir os
nameros de gaps presentes nas montagens foram utilizados os pacotes MeDuSa e Segkit. Apés
estas etapas, foi identificada a presenca dos genes de viruléncia utilizando o programa Abricate,
com a base de dados Virulence Factor Database -VFDB. Como resultado, verificou-se a
presenca de 76 genes de viruléncia, dos quais 18 deles estdo presentes em 100% das amostras.
Dentre esses genes, 72,2 % (13/18) estdo relacionados a hemdlise (hlb, hid, higA e higB),
adesinas (icaA, icaB, icaC e icaD) e captacao de ferro da hemoglobina (isdC, isdD, isdE, isdF e
isdG). Estes genes identificados sdo fundamentais para a patogénese do Staphylococcus
aureus, favorecendo uma infeccdo agressiva e persistente na glandula mamaria colonizada.
Dessa forma, conclui-se que a avaliacdo dos genes de viruléncia é fundamental para fornecer
informacdes relevantes como a origem e a disseminacdo de cepas mais virulentas e a sua
capacidade de compartilhar estes genes através de plasmideos. Compreender esses
mecanismos € fundamental para a compreensdo da epidemiologia da mastite estafilococica e
tracar estratégias mais eficazes de controle e prevencao.

Palavras-Chave: genbmica, patogenecidade, Staphylococci.
Instituicdo de Fomento: CNPQ, Fapemig

Link do pitch: https://youtu.be/HwvGIbhXLEY

Sessdo: 1
NUmero poster: 204 novembro de 2024
Identificador deste resumo: 4699-18-4366


https://youtu.be/HwvGlbhXLEY

