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Resumo

No contexto de saude global, a interconexdao entre a saude humana, animal e ambiental,
estruturada pelo conceito de One Health, é uma preocupagédo central, especialmente diante do
aumento de doencas infecciosas, zoonoses e resisténcia bacteriana. A bactéria gram-negativa
Escherichia coli exemplifica essa complexidade ao atuar como comensal e patogénica em
diversos hospedeiros, o que torna a tipagem molecular essencial para a compreensao de sua
epidemiologia e dindmica de transmissdo. Com isso, o presente estudo teve como objetivo
identificar os diferentes sorotipos de cepas de E. coli, por meio de analises bioinformaticas. O
sequenciamento de genoma completo para analisar 53 isolados de E. coli provenientes de
bovinos, bufalos, cdes e humanos, coletados em diferentes localidades do estado de Minas
Gerais e Sdo Paulo, foi feito por meio da plataforma lllumina HiSeq 2500. A qualidade dos dados
foi averiguada pelo programa FASTQC, montagem gendmica via SPAdes, Unicycler e Edena,
avaliacdo da montagem via QUAST e CheckM e ordenamento via Medusa. A identificacdo de
sorotipos foi realizada com o software Ectyper. A analise revelou o compartiihamento de
sorotipos entre humanos e cées, sendo as linhagens O1:H7 e O6:H1 (ambos com 13,3% em
cées e 9,1% em humanos) e -:H9 (6,7% em cées e 9,1% em humanos). Este compartilhamento
pode estar diretamente relacionado a proximidade e ao contato frequente entre humanos e
animais de companhia, possibilitando a transmisséo bacteriana. Outros sorotipos, como O75:H5,
mostraram-se recorrentes em amostras de urina humana (54,5%), enquanto O83:H31 e O4:H5,
cada um com 13,3% das amostras, foram os mais prevalentes em caes, indicando a existéncia
de nichos epidemioldgicos especificos para diferentes linhagens. Os achados demonstram a
circulacdo de E. coli em diferentes espécies, com quadros clinicos distintos, como infec¢des do
trato urinario, piometra, mastite e diarreia. Em conclusdo, os dados fornecem evidéncias do
compartilhamento de linhagens de E. coli entre espécies, o que reforca a necessidade da
abordagem \\'One Health\\". A identificacdo de sorotipos comuns em humanos e cées serve
como um alerta para a importancia da vigilancia integrada, direcionando o monitoramento e o
controle de patégenos relevantes para a saude publica, em sua dimensdo humana e animal.
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