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Mycobacterium bovis é o agente causador da tuberculose bovina. A doenca causa grandes perdas econdmicas na
producdo de gado e agricultura em diversos paises. Além disso, a infeccdo por M. bovis é uma zoonose. A prevengdo
da transmissdo de M. bovis é muitas vezes dificultada pela falta de dados epidemioldgicos. Com a recente descri¢ao
de ferramentas epidemiol6gicas moleculares, ha a possibilidade de respostas a questdes-chaves como a importancia e
fatores de risco na transmissao inter-bovinos e o papel de animais silvestres como reservatorios. A identificacdo de
regifes de DNA repetitivo, como MIRU-VNTR no genoma de M. tuberculosis H37Rv tém sido recentemente
explorada na tipagem de isolados, diferenciando-os devido a variagbes no ndmero de cépias em cada locus. O
objetivo deste trabalho foi avaliar o poder discriminatorio de 6 loci polimorficos em um painel de isolados de M.
bovis. A tipagem por MIRU-VNTR foi feita pela amplificagdo por PCR de 4 loci VNTR e 1 locus MIRU de um
painel de 87 isolados bovinos abatidos em 2003 provenientes do municipio de Capdo do Ledo, RS, Brasil. Os loci
analisados foram ETR-A, ERT-B, QUB 1895, QUB 3336 e MIRU 26. Os fragmentos da PCR foram analisados por
eletroforese em gel de agarose 2%. Para cada locus os tamanhos dos amplicons foram estimados por comparacéo
com marcadores de peso molecular de 100 pares de bases. Foram encontrados 11 padrfes diferentes. Cingienta
amostras (57%) foram agrupadas segundo um Unico padrdo, 3 padrdes agruparam 6 amostras cada e o restante dos
padrBes apresentaram 1 amostra cada. Este nUmero de loci permitiu apenas realizar uma triagem inicial. A préxima
etapa sera realizar um multiplex PCR associado a eletroforese capilar analisando um maior ndmero de loci.
(Fapergs).

406



