
MATERIAIS E MÉTODOS: 

A análise das amostras foi realizada conforme o esquema 

abaixo: 

 
 

 

INTRODUÇÃO: 

A Escherichia coli Patogênica Aviária (APEC) causa infecções extraintestinais em aves, que se manifestam na forma de infecção 

localizada (celulite) ou sistêmica (colibacilose), gerando grandes prejuízos econômicos para o setor avícola mundial. No trato 

digestivo das aves, a Escherichia coli pode ser encontrada em concentrações acima de 106 unidades formadoras de colônia 

(UFC) por grama de fezes, sendo que 10 a 20% dessas amostras são potencialmente patogênica para os animais. A biologia 

molecular auxilia no melhor entendimento dos mecanismos da patogenicidade da Escherichia coli e cada vez mais, é 

demonstrado a grande importância da interação dos diversos fatores de virulência na determinação da sua patogenicidade. O 

objetivo deste trabalho é investigar a presença ou ausência de sete genes associados a virulência em amostras de APEC 

isoladas em granjas avícolas do estado do Rio Grande do Sul. 

RESULTADOS E DISCUSSÃO: 

A prevalência total dos genes pesquisados encontram-se no 

gráfico 1. Além disso, todos os isolados apresentaram pelo 

menos um gene de adesão, crl (99,28%) ou mat (88,93%), 

sendo que 100% dos isolados de quadros respiratórios 

apresentaram a adesina crl. Dentre os sete fatores de 

virulência investigados, os isolados apresentaram no mínimo 

um e no máximo sete, com uma média de 3 fatores de 

virulência por amostra, ao mesmo tempo, as médias dos 

isolados de cama de aviário, lesões de celulite e quadros 

respiratórios foram 2, 3 e 3 respectivamente. 
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Função Gene 

Adesão crl e mat 

Invasão tia 

Aquisição de ferro ireA e fyuA 

Toxina cnf1/2 e sat 

RESULTADO E DISCUSSÃO: 

O multiplex-PCR conseguiu amplificar os 7 genes associados 

a virulência investigados, conforme a figura 1.  

M: Marcador de peso molecular. C+: controle positivo (pool de DNA 

das amostras NMEC IMT9267 e UPEC IMT1200 - amplificações: 

crlA [250 pb], ireA [384 pb], cnf1/2 [446 pb], tia [512  pb], sat [667 

pb], fyuA [774 pb] e mat [899 pb]. 1-9: amostras APEC. 

Figura 1 – Produtos de amplificação do ensaios multiplex-PCR 

 

A detecção de múltiplos genes que codificam fatores de 

virulência por multiplex-PCR é um eficiente método para 

identificação de várias características de amostras APEC e 

amostras comensais simultaneamente (1). Embora, existam 

muitos fatores associados à virulência de cepas APEC, ainda 

não foi possível definir as características desse patógeno. Os 

resultados encontrados neste estudo (prevalência dos genes e 

que cepas APEC apresentam pelo menos um fator relacionado 

à adesão) corroboram com estudos realizados por outros 

pesquisadores (2,3). 

CONCLUSÃO: 

Os resultados apresentados permitem um melhor 

conhecimento das características de virulência de amostras 

APEC isolados de granjas avícolas do Rio Grande do Sul, além 

disso, os mesmos servirão para elaboração de um modelo para 

predizer a patogenicidade de cepas APEC com utilização de 

Inteligência Artificial, em especial as Redes Neurais Artificiais. 
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Multiplex-PCR (3) Gráfico 1: Prevalência total dos genes associados a virulência  


