XXXVIII Congresso de Iniciacéo Cientifica da UFLA

Medicina Veterinaria

Caracterizagdo gendmica dos mecanismos de resisténcia de Escherichia coli
isolada de gado com mastite e bezerros de bufalos com diarreia.

Kaylaine Agata Cordeiro Cintra Santos - 4° modulo de Medicina Veterinaria, UFLA, bolsista
PIBIC/CNPq.

Jéssica Luana Felix Moreira - Pés-graduanda do Departamento de Medicina Veterinaria, UFLA.

Amanda Carvalho Rosado Ferreira - Pds-graduanda do Departamento de Medicina Veterinaria,
UFLA.

Dircéia Aparecida Da Costa Custddio - Pos-graduanda do Departamento de Medicina
Veterinaria, UFLA.

Maysa Serpa Goncalves - Pos-graduanda do Departamento de Medicina Veterinaria, UFLA.

Carine Rodrigues Pereira - Professora do Departamento de Medicina Veterinaria, UFLA.
Contato: carinepereira@ufla.br - Orientador(a) - Orientador(a)

Resumo

Escherichia coli € uma bactéria versatil que varia de comensal a patogénica, destaca - se por sua
notavel adaptabilidade, facilitada por elementos genéticos méveis que favorecem a aquisi¢cdo de
fatores de resisténcia antimicrobiana. Este estudo teve como objetivo caracterizar o0s
mecanismos genéticos de resisténcia em cepas de E. coli isoladas de vacas com mastite e
bafalos com diarreia e previamente caracterizadas quanto ao fendtipo de susceptibilidade a
antimicrobianos. Vinte e quatro cepas isoladas em Minas Gerais e Sdo Paulo foram avaliadas.
Sendo reativadas em agar MacConkey e o DNA foi extraido utilizando o Wizard® Genomic DNA
Purification Kit. O sequenciamento do genoma completo foi realizado na plataforma Illumina
HiSeq 2500, e os programas SPAdes, Unicycler e Edena foram utilizados para montagem, com a
gualidade avaliada pelo QUAST e CheckM. Os genes de resisténcia foram identificados com o
ABRIcate (Megares). Sessenta e oito genes de resisténcia foram identificados, incluindo o gene
cpxRA, duplicado em todas as cepas, estando associado a modulacao da resposta a estresses
ambientais e a regulacdo de genes de resisténcia, podendo contribuir para a persisténcia
bacteriana em ambientes adversos. Todos os isolados apresentaram pelo menos um gene
referente a classe dos aminoglicosideos (kdpE, APH3\\'Dprime, aphH6\\\'). Das treze cepas
resistentes aos beta-lactdmicos, todas possuiam os genes (ctx, tem, ampC, blaEC). Para
peptideos catibnicos, sete cepas tinham os genes (eptA, pmrF, ugd). No entanto, para
fluoroquinolonas, duas cepas eram resistentes, mas nao apresentavam genes especificos. Para
fenicGis, apenas duas apresentavam o gene (catA), mas seis eram resistentes. Para
sulfonamidas, cinco cepas eram resistentes, e quatro apresentavam o gene (sul-ll). Referente as
tetraciclinas, sete tinham pelo menos um gene (tetA, tetB e tetD), mas dez eram resistentes. Em
relacdo a resisténcia a multiplas drogas, foi observada a presenca de bombas de efluxo e seus
reguladores nos genes (msbA, hns e asmA), que promovem a expulsdo ativa de varios
antibioticos e podem aumentar a sobrevivéncia bacteriana em ambientes com pressao seletiva.
A auséncia de correlacdo fendtipo-genétipo em alguns casos aponta para mecanismos
alternativos ou regulacdo génica. Concluindo, o estudo gendmico das cepas de E. coli revelou
uma ampla distribuicdo de genes de resisténcia antimicrobiana, o que refor¢ca a importancia
dessas cepas como reservatérios potenciais para esse fenémeno.
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