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Caracterizacao filogenética de omp25 em Brucella canis
Lopes, C.E. & Siqueira, F. M.

Brucella canis € uma bactéria responsavel por problemas reprodutivos em
cdes, além de ser potencialmente zoonoética. No ambito de identificar caracteristicas
antigénicas e virulentas do agente, a proteina Omp25 tem sido largamente
investigada. O objetivo desse estudo foi realizar a andlise filogenética de sequéncias
do gene omp25 de isolados de B. canis. Vinte isolados previamente recuperados de
caes foram incluidos nesse estudo. A extracdo de DNA gendmico foi realizada por
lise e a amplificacdo do gene omp25 utilizando-se primers especificos. O fragmento
de PCR foi purificado e sequenciado pelo método de Sanger. Todas as sequéncias
de omp25 de B. canis disponiveis no GenBank (38 sequéncias de 17 paises e 2
sequéncias de genomas referéncia — em 31/03/2020) foram incluidas na analise. O
alinhamento das 60 sequéncias foi realizado e a arvore filogenética construida
utilizando o modelo F81+F. Através da analise filogenética, foi possivel observar o
agrupamento de omp25 em dois clados: | e Il. Investigando as sequéncias, uma
Unica mutacdo na posicao 326 pb (substituicdo de timina por citosina) foi identificada
no clado Il. Essa mutacao é responsavel pela substituicdo do aminoacido Leucina
por Prolina no cédon 109 da proteina Omp25. O clado | possui sequéncias da
América Latina (juntamente as 20 sequéncias desse estudo), América do Norte,
Europa e Asia. No clado Il agruparam sequéncias da Africa, Asia, Europa e América
do Norte. Os resultados gerados através da construcdo filogenética reforcam a
grande conservacao genética das espécies do género Brucella. Novas investigacdes
estdo sendo realizadas por nosso grupo de pesquisa a fim de identificar alteracdes
estruturais de Omp25 relacionadas a mutagcédo observada nesse estudo.



