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ANALISE GENOTIPICA DO PERFIL DE GENES MARCADORES DE
VIRULENCIA EM ISOLADOS DE Staphylococcus pseudintermedius
RESISTENTES E SENSIVEIS A METICILINA EM CAES

Maria eduarda rocha jacques da silval?; Franciele maboni siqueiral?

!Programa de Pds-graduagdo em Ciéncias Veterinarias, Universidade Federal do Rio Grande do Sul;
2| aboratério de Bacteriologia Veterinaria, Departamento de Patologia Veterinaria, Universidade Federal
do Rio Grande do Sul;

Introducéo: Staphylococcus pseudintermedius desempenha um papel significativo na
inducdo de diversas doencas infecciosas em cdes. Apesar de sua relevancia, a
compreensdo aprofundada de seus mecanismos de viruléncia ainda representa um
desafio. Este patgeno, ao colonizar uma variedade de sitios de infeccdo em cées e outras
espécies, € associado a condices como piodermatite, cistite, sepse e otite. Essa
diversidade de manifestagdes clinicas ressalta a amplitude do impacto patoldgico causado
por S. pseudintermedius. Objetivo: O presente estudo tem como objetivo investigar e
comparar a presenca de genes marcadores de viruléncia em dois grupos distintos: um
composto por 15 isolados de S. pseudintermedius resistentes a meticilina (MRSP) e o
outro por 13 isolados de S. pseudintermedius sensiveis a meticilina (MSSP), analisando
0s aspectos genotipicos desses isolados. Metodologia: Os isolados foram submetidos a
sequenciamento de Nova Geragdo (NGS) pela plataforma Illumina HiSeq, e 0s genomas
foram montados utilizando o software Edena v.3. Para avaliagdo da qualidade dos
genomas, empregou-se o software Quast v.5.2. A identificacdo dos genes de viruléncia
foi conduzida utilizando o Virulence Factor Database e do banco de dados Victors,
acessados através da plataforma Patric. Resultados: Foi observada a presenga de um
maior numero de genes marcadores de viruléncia no grupo MSSP, com 14 genes
exclusivos a esse grupo, relacionados a expressao de enterotoxinas, exotoxinas e

formagdo de biofilme. No grupo MRSP, foram identificados apenas dois genes
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exclusivos, relacionados a codificacdo de atividade da N-acetilneuraminato liase e
metiltransferase, Conclusdo: Este estudo revelou notaveis disparidades genotipicas entre
os isolados MRSP e MSSP, destacando uma diversidade significativa na composigéo
genética. O grupo MSSP exibiu um maior nimero de genes marcadores de viruléncia,
incluindo genes exclusivos que podem apontar para caracteristicas patogénicas distintas
desses isolados. Essas diferencas contribuem para uma compreensdo mais profunda da

variabilidade bioldgica em isolados de S. pseudintermedius.

Palavras-chaves: gendmica; caninos; patogenicidade
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