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A bactéria gram-negativa Escherichia coli vive comensalmente na microbiota intestinal de
mamiferos e aves. Sua grande versatilidade levou muitas linhagens dessa espécie a divergir das
comensais, adquirindo a habilidade de causar doengas em humanos e outros animas, dependendo de
seu patotipo. As APEC (Avian pathogenic Escherichia coli) sio um dos maiores problemas para a
avicultura, pois sdo causadoras de colibaciloses avidrias, como: colissepticemia, pneumonia,
peritonite e pericardite. A fina barreira sangue-géas dos pulmdes das aves facilita a infeccdo apds
inalacdo de APEC. Matter et al., 2011 (Vet. Microbiol. 148:51) testaram a capacidade de adesdo e
invasdo em fibroblastos aviarios de nove cepas de APEC; dentre elas, a cepa MT78 apresentou
niveis de invasdo comparaveis aos da bactéria invasiva Sa/monella Typhimurium SL1344. Esse
trabalho tem por objetivo a montagem e analise do genoma dessa cepa de modo a contribuir na
elucidagdo da sua capacidade invasiva.

A partir dos dados do sequenciamento por Illumina, foram criados 118 contigs nado
ordenados contendo DNA cromossdmico e plasmidial. Cruzamentos dos dados obtidos no programa
Plasmid Finder com comparag¢des utilizando os programas BRIG e BLAST mostraram um provavel
plasmideo de 140 kbp integrado no genoma da MT78. Esse plasmideo teve uma alta identidade com
os plasmideos pMDR56 ¢ pAPEC-ColBM. Apesar de nao-patogénicos, plasmideos do tipo MDR
(Multi Drug Resistant) carregam genes de resisténcia a diversos antibioticos, sendo classificados
como plasmideos R. O plasmideo pAPEC-ColBM, além de carregar genes de resisténcia a
antibidticos como estreptomicina, canamicina e neomicina, codifica para as colicinas B e M: a
colicina B é uma proteina que despolariza a membrana citoplasmatica da célula-alvo, e a colicina M
¢ uma proteina que inibe a sintese de peptideoglicanos.

Além do plasmideo, também foram feitas diversas analises comparativas com o genoma de
outras 33 cepas de E. coli previamente selecionadas. Essas andlises revelaram uma grande
semelhanca do genoma da MT78, de sorogrupo O2, com cepas do sorogrupo O18 (e.g. PMV-1,
APEC O18, NMEC 018, RS218, NU14, entre outras). Entretanto, a maior semelhanca se deu com
outra APEC, também de sorogrupo O2, a IMT5155, que no entanto ndo apresentou capacidade
invasiva (Matter et al, 2011). Visando identificar potenciais genes responsaveis por essa diferenca
no comportamento das cepas, foi utilizado o programa RAST (Rapid Annotation using Subsystem
Technology) para anotar o genoma de ambas e separa-los em sistemas e subsistemas.

A ligacdo entre metabolismo de actcares e viruléncia em Enterobacteria tem ficado cada vez
mais evidente (Le Bouguénec e Schouler, 2011. Int. J. Med. Microbiol. 301:1-6). Sabendo disso,
nesse primeiro momento a comparagdo entre os genomas se ateve as rotas do metabolismo de
carboidratos. At¢ o momento, a analise dos genomas revelou varios genes presentes na MT78 e
ausentes na IMT5155, dentre eles, vale citar: a presenca de uma ilha viral proéxima ao sistema de
utiliza¢do de galactosamina, presenca de diversas regides com elementos transponiveis, € uma copia
a mais dos genes ampE e aroP, responsaveis pela regulagdo e transporte de P-lactamase e
aminoacidos aromaticos, respectivamente.

Até o momento ndo ¢ possivel afirmar quais genes seriam responsaveis pelo fendtipo
invasivo da MT78, mas a investigacdo de seu genoma podera contribuir na elucida¢do dessas



questdes e na compreensdo de diferentes mecanismos de invasdo de E. coli extraintestinais
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