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Mycoplasma hyopneumoniae € o agente etiologico da pneumonia enzodética suina
(PES), uma doenga que causa grandes perdas econdmicas para a suinocultura
brasileira e mundial. Neste contexto, estudos funcionais para caracterizacdo de
fatores de viruléncia de M. hyopneumoniae s&o necessarios para o desenvolvimento
de novas estratégias de controle e prevencdo da PES. Entretanto, a baixa
disponibilidade de ferramentas moleculares para manipulagdo génica de
micoplasmas tem dificultado a realizagao destes estudos funcionais. Sendo assim, o
objetivo da presente pesquisa € desenvolver ferramentas moleculares compativeis
com M. hyopneumoniae para identificagdo e caracterizagcao de fatores de viruléncia.
Para isso, foram construidos plasmideos contendo o sistema de mini-transposon do
tipo mariner (Himar1), o que potencialmente permite a insercdo de genes de
interesse e/ou mutagdes no genoma de M. hyopneumoniae. Inicialmente, o gene
codificador da enzima cloranfenicol-acetil-transferase (cat) foi utilizado como
marcador por conferir resisténcia a cloranfenicol. O vetor plasmidial resultante
(pUCS57_Himar1_CmR) foi utilizado para padronizar as condigbes de transformagéao
de M. hyopneumoniae. Apos 7 dias, colénias de M. hyopneumoniae transformantes
foram recuperadas e a inser¢gdo do gene cat no genoma foi confirmada por PCR.
Dessa forma, €& possivel afirmar que o sistema de mini-transposon Himar1 é
compativel com a M. hyopneumoniae. As proximas etapas do estudo poderao utilizar
esse sistema como base para outras construcbes para estudos funcionais
envolvendo a geragdo de mutantes, ensaios de interferéncia por CRISPR,
genes-reporter etc. Espera-se com isso caracterizar funcionalmente fatores de
viruléncia de M. hyopneumoniae, identificando novos alvos para o controle da PES.



