Genotipificag¢do de Actinobacillus pleuropneumoniae ¢ Haemophilus parasuis através de métodos moleculares.

A pleuropneumonia suina, causada pela bactéria Actinobacillus pleuropneumoniae (APP), e a doenca de
Glédsser, causada pela bactéria Haemophilus parasuis (HPS), sdo enfermidades amplamente distribuidas no
rebanho suino mundial, de ocorréncia frequente, causadoras de prejuizos econdmicos significativos. Cada um
destes agentes possui 15 sorotipos, que podem apresentar reagdes cruzadas em testes diagnosticos, numa mesma
espécie, dificultando a sorotipificagdo. A determinag@o do sorotipo de ocorréncia em um dado surto e/ou regiao é
fundamental na promogao da profilaxia. Sendo assim, sdo necessarias novas técnicas para sorotipificagdo destes
agentes. O objetivo deste trabalho ¢ o de padronizar técnicas de biologia molecular que visam genotipificar o
APP e o HPS.

A primeira técnica utilizada foi o RAPD (random amplified polymorphic DNA). Inicialmente, foram
utilizados os primers OPG-10 e OPG-19 (Operon Technologies). Entretanto, durante a padronizagdo da técnica,
foi concluido que ha baixissima reprodutibilidade.

O segundo método que estd sendo padronizado utiliza o ERIC-PCR (REP-PCR), que ¢ baseado na
amplificagdo de sequéncias de consenso presentes em elementos palindromicos repetitivos (REP-repetitive
extragenic palindromic). Essas sequéncias s@o altamente conservadas e especificas para os diferentes sorotipos.
Os experimentos inciais indicam que o método tem reprodutibilidade e a padronizagdo esta sendo concluida para
ambos agentes.

Na continuidade, o padrio de amplificagdio do DNA dos diferentes sorotipos padrdo testados
(genotipificagdo) serd usada para a caracterizagdo de amostras de campo ndo sorotipificadas. A conclusio da

pesquisa mostra grande utilidade para a implantagdo de protocolos de profilaxia e controle das doengas.



