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BACTERIOMA RESPIRATORIO DE LEITOES EM FASE DE CRECHE

Luiza De Campos Menetrier!; Karine Ludwig Takeuti?, Gabriela Merker Breyer 1, Larissa Calé
Zitelli t, Franciele Maboni Siqueira*!

L aboratdrio de Bacteriologia Veterinaria, Departamento de Patologia Clinica Veterinaria, Universidade
Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, RS 91540-000

2Faculdade de Veterinaria- Universidade Feevale, Campo Bom, RS

Introducdo: O bacterioma corresponde a diversidade bacteriana presente na pele e
mucosa de animais, sendo que a composicao deste serd influenciada por diversos fatores,
como ambiente, alimentacdo e contato com patdgenos. Estudos indicam que a
composicao da microbiota pode estar associada a ocorréncia, ou ndo, de doengas. 1sso se
deve a aspectos como competicdo por sitios de ligagcdo, producdo de bacteriocinas e
estimulagdo do sistema imune. Objetivo: Desta forma, este estudo objetivou a
caracterizagdo do bacterioma respiratorio de leitdes, a fim de que as interagdes entre
bactérias simbioticas, agentes oportunistas e patégenos possam ser futuramente
estudados, esclarecendo o papel do bacterioma na ocorréncia de doengas respiratorias.
Metodologia: Foram coletados suabes nasais de oito leitdes em fase de creche,
pertencentes a mesma propriedade, mas provenientes de diferentes matrizes. Estes suabes
foram processados através de kit comercial para a extracdo de DNA bacteriano total. Em
seguida, a regido V4 do DNA ribossomal 16S (rDNA) de cada amostra foi amplificada
com o uso de primers universais. O sequenciamento de cada amplicon gerado ocorreu na
plataforma Illumina MiSeq. As leituras produzidas foram filtradas por qualidade de base
utilizando o software FastQC (versdo 0.11.4) e a atribuicdo de taxonomia foi realizada
com base na base de dados silva-138-99-nb-classifier.qza. Resultados: A composicao
do bacterioma respiratério foi semelhante entre os animais pesquisados, sendo que 0s
filos mais abundantes foram Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidota e Actinobacteria,
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e 0s géneros mais identificados foram Actinobacillus, Anaerovibrio, Weissella,
Lachnospiraceae e Dialister. Conclusdo: Os resultados deste estudo revelam uma
uniformidade na composi¢do do bacterioma respiratorio entre leitdes da mesma fase de
criacdo e provenientes da mesma propriedade. Contudo, se faz necessaria uma
investigacdo mais abrangente, incluindo analise longitudinal do bacterioma, para a
obtencdo de insights mais aprofundados sobre sua composicdo e dinamica ao longo do

tempo.
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