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Introducéo

A diarreia pds-desmame (DPD) induzida por
Escherichia coli enterotoxigénica (ETEC) é uma doen-
ca de grande impacto econdmico na suinocultura
(Fairbrother, 2005), acometendo leitdes nas primeiras
semanas apds o desmame em decorréncia da brusca
mudanca alimentar e estresse enfrentados pelos ani-
mais neste periodo (Frese et al., 2015).

Tendo em vista que a maioria dos estudos sobre o
efeito de infec¢cdes por ETEC na microbiota intestinal
de suinos utiliza modelos de infec¢do induzida (Bin et
al., 2018; Liu et al., 2021), este trabalho visa investigar os
impactos da infecgdo por este patdgeno na microbiota
intestinal de suinos com DPD em condi¢des naturais de
producéo.

©®

SANIDADE

Gabriela Merker Breyer”
Franciele Maboni Siqueira

Material e métodos

Quinze leitdes com 28-42 dias de vida foram ana-
lisados, incluindo animais diarreicos (DPD; n = 6) e ndo
diarreicos (controle; n = 9). DNA total das fezes dos
animais foi extraido e empregado em reacdes em PCR
para a confirmacdo do agente etioldgico através da de-
teccdo de marcadores moleculares de ETEC (Costa et
al., 2010). Para a caracterizagdo da microbiota intestinal,
realizou-se sequenciamento paired-end de 16S-rDNA
(regido V4) (Kozich et al., 2013) através da plataforma
lllumina MiSeq. A anélise dos dados foi realizada através
do pacote DADA2 (Callahan et al., 2016) pelo software
QIIME2 (Estaki et al., 2020), utilizando o banco de dados
Silva 138.1 (Quast et al., 2012), e posteriormente os
dados foram processados no RStudio. A diversidade
bacteriana dos grupos controle e DPD foi comparada
pelos indices observado e Shannon através de test t (p
< 0,05), anélise de varidncia multivariada permutacio-
nal (PERMANOVA; p < 0,05) e anélise de coordenadas
principais (PCoA) por Bray Curtis. Para avaliar a compo-
sicdo bacteriana, determinou-se a abundéancia relativa,
identificaram-se tdxons compartilhados e exclusivos
através de diagrama de Venn, e buscou-se por taxons
com abundancia diferencial através do teste Wilcoxon
(p < 0,05) nos dois grupos.

Resultados e discussao
A busca por marcadores permitiu a detecgdo de ETEC

apenas nas fezes dos leitdes diarreicos, confirmando a
ocorréncia de DPD induzida por ETEC, enquanto no
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grupo controle ndo foram detectados nenhum dos mar-
cadores investigados. Quanto a microbiota intestinal, ndo
houve diferenca na diversidade bacteriana entre os grupos
controle e DPD (p > 0,05). A anélise de PERMANOVA , no
entanto, indicou diferenca na composicao taxondmica dos
grupos (p < 0,001; R? = 0,1754), indicando que a infecgédo
por ETEC é capaz de modular a microbiota intestinal dos
leitdes analisados. Apesar do desmame intrinsecamente
gerar um desequilibrio da microbiota intestinal de leitdes
(Gresse et al., 2017), este resultado demonstra que a DPD
induzida por ETEC agrava a disbiose intestinal nesta fase.

Firmicutes e Bacteroidota foram os filos mais abundan-
tes nas amostras em ambos os grupos, como esperado
para fezes de suinos (Kim et al., 2015; Shao et al., 2021).
Um total de 12 téxons centrais foram compartilhados
entre os grupos, enquanto 10 foram exclusivos do grupo
DPD e 18 do grupo controle. Ademais, observou-se
abundéncia diferencial em cinco taxons: Elusimicrobium e
Victivallaceae foram mais abundantes no grupo controle
(p < 0,05), enquanto Bradymonadales, Solobacterium e
RF39 apresentaram abundéncia superior em leitées DPD
(p < 0,05). De modo geral, estes tdxons sdo menos repre-
sentados na microbiota intestinal dos animais analisados
(abundancia relativa < 2%), sugerindo, portanto, que gru-
pos bacterianos mais abundantes ndo sédo afetados pela
ocorréncia de DPD induzida por ETEC.

Conclusdo

Os resultados obtidos neste trabalho indicam a ocor-
réncia de disbiose intestinal associada a DPD induzida
por ETEC em leitdes. Tais observagdes permitem uma
melhor compreensdo da dindmica da microbiota intestinal
de suinos em condi¢bes normais de produgdo frente a
infecgdo por ETEC.
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