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Introducéo

A diarreia pds-desmame (DPD) induzida por
Escherichia coli enterotoxigénica (ETEC) é uma doen-
ca de grande impacto econdmico na suinocultura
(Fairbrother, 2005), acometendo leitdes nas primeiras
semanas apds o desmame em decorréncia da brusca
mudanca alimentar e estresse enfrentados pelos ani-
mais neste periodo (Frese et al., 2015).

Tendo em vista que a maioria dos estudos sobre o
efeito de infec¢cdes por ETEC na microbiota intestinal
de suinos utiliza modelos de infec¢do induzida (Bin et
al., 2018; Liu et al., 2021), este trabalho visa investigar os
impactos da infecgdo por este patdgeno na microbiota
intestinal de suinos com DPD em condigdes naturais de
producéo.
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Material e métodos

Quinze leitdes com 28-42 dias de vida foram ana-
lisados, incluindo animais diarreicos (DPD; n = 6) e ndo
diarreicos (controle; n = 9). DNA total das fezes dos
animais foi extraido e empregado em rea¢des em PCR
para a confirmacdo do agente etioldgico através da de-
teccdo de marcadores moleculares de ETEC (Costa et
al., 2010). Para a caracterizagdo da microbiota intestinal,
realizou-se sequenciamento paired-end de 16S-rDNA
(regido V4) (Kozich et al., 2013) através da plataforma
lllumina MiSeq. A anélise dos dados foi realizada através
do pacote DADA2 (Callahan et al., 2016) pelo software
QIIME2 (Estaki et al., 2020), utilizando o banco de dados
Silva 138.1 (Quast et al,, 2012), e posteriormente os
dados foram processados no RStudio. A diversidade
bacteriana dos grupos controle e DPD foi comparada
pelos indices observado e Shannon através de test t (p
< 0,05), anélise de varidncia multivariada permutacio-
nal (PERMANOVA; p < 0,05) e anélise de coordenadas
principais (PCoA) por Bray Curtis. Para avaliar a compo-
sicdo bacteriana, determinou-se a abundéncia relativa,
identificaram-se taxons compartilhados e exclusivos
através de diagrama de Venn, e buscou-se por taxons
com abundancia diferencial através do teste Wilcoxon
(p < 0,05) nos dois grupos.

Resultados e discussao
A busca por marcadores permitiu a detecgdo de ETEC

apenas nas fezes dos leitdes diarreicos, confirmando a
ocorréncia de DPD induzida por ETEC, enquanto no
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grupo controle ndo foram detectados nenhum dos mar-
cadores investigados. Quanto a microbiota intestinal, ndo
houve diferenca na diversidade bacteriana entre os grupos
controle e DPD (p > 0,05). A anélise de PERMANOVA , no
entanto, indicou diferenca na composicao taxondmica dos
grupos (p < 0,001; R? = 0,1754), indicando que a infecgédo
por ETEC é capaz de modular a microbiota intestinal dos
leitdes analisados. Apesar do desmame intrinsecamente
gerar um desequilibrio da microbiota intestinal de leitdes
(Gresse et al., 2017), este resultado demonstra que a DPD
induzida por ETEC agrava a disbiose intestinal nesta fase.

Firmicutes e Bacteroidota foram os filos mais abundan-
tes nas amostras em ambos os grupos, como esperado
para fezes de suinos (Kim et al., 2015; Shao et al., 2021).
Um total de 12 téxons centrais foram compartilhados
entre os grupos, enquanto 10 foram exclusivos do grupo
DPD e 18 do grupo controle. Ademais, observou-se
abundéncia diferencial em cinco taxons: Elusimicrobium e
Victivallaceae foram mais abundantes no grupo controle
(p < 0,05), enquanto Bradymonadales, Solobacterium e
RF39 apresentaram abundéncia superior em leitdes DPD
(p < 0,05). De modo geral, estes tdxons sdo menos repre-
sentados na microbiota intestinal dos animais analisados
(abundancia relativa < 2%), sugerindo, portanto, que gru-
pos bacterianos mais abundantes ndo sédo afetados pela
ocorréncia de DPD induzida por ETEC.

Conclusdo

Os resultados obtidos neste trabalho indicam a ocor-
réncia de disbiose intestinal associada a DPD induzida
por ETEC em leitdes. Tais observagdes permitem uma
melhor compreensdo da dindmica da microbiota intestinal
de suinos em condi¢bes normais de produgdo frente a
infec¢do por ETEC.
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Introducao

Mycoplasma hyorhinis é uma bactéria que perten-
ce & classe Mollicutes. E comumente encontrado no
sistema respiratério de suinos saudaveis. Embora seja
considerada uma bactéria comensal, é um dos principais
patégenos pertencentes ao género Mycoplasma, que
afetam suinos, juntamente ao Mycoplasma hyopeneu-
moniae e Mycoplasma hyosynoviae (Maes et al., 2018,
Roos et al., 2019). M. hyorhinis é um patdégeno frequen-
temente associado a problemas respiratérios e polisse-
rosite (Wang et al., 2020). Além disso, M. hyorhinis pode
levar a uma condicdo conhecida como poliartrite. Essa
doenca é caracterizada por uma inflamacgdo simultédnea
de vérias articulagdes. Na suinocultura, diversos agentes
infecciosos sdo responsaveis pelo desenvolvimento de
artrite. Entre os agentes mais encontrados estdo M.
hyosinoviae, Streptococcus suis, Haemophilus parasuis
e Actinobacillus suis. As doencas articulares em suinos
causam sérios problemas de sadde e bem-estar animal,
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afetando a producéo e a lucratividade na industria
suina. Desse modo, o presente trabalho propde um
levantamento da ocorréncia de M. hyorhinis em suinos
com sinais clinicos de doencgas articulares.

Material e métodos

Foram analisadas 89 amostras de liquido sinovial
de suinos comerciais com sinais de doencas articulares,
provenientes do estado do Rio Grande do Sul. O DNA
gendmico dos liquidos sinoviais foi extraido com o
emprego de kit comercial. Para identificacdo de M.
hyorhinis, uma regido especifica do gene 16S-rDNA foi
amplificada pela reacdo em cadeia da polimerase (PCR)
(Stakenborg etal., 2006). Os ciclos de amplificagdo foram
conduzidos sob as seguintes condi¢des: desnaturacido
inicial a 94 °C por 5 min; 35 ciclos de 94 °C por 35 s,
57 °C por 35's, 72°C por 1 min; e extenséo final a 72°C
por 5 min. Os produtos de reagdo foram visualizados
por eletroforese em gel de agarose a 1%, em um

transiluminador com iluminagado ultravioleta.
Resultados e discussao

Dos 89 suinos com sinais de doencas articulares
investigados no estudo, 6,74% (6) foram positivos para
M. hyorhinis. Os resultados obtidos nesse trabalho se
relacionam com os descritos na literatura. Em um estudo
com pulmdes de suinos, a prevaléncia de amostras
positivas para M. hyorhinis foi de 15,7% na Europa
(Luehrs et al., 2017). Na Espanha, a prevaléncia encon-
trada em pulmdes pneuménicos foi de 47% (Assungdo
et al., 2005). Finalmente, Wang et al. (2022) observaram
diferencas na viruléncia de M. hyorhinis quanto as vias
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de inoculacdo, sugerindo que a rota de inoculacdo afeta as
consequéncias da infeccéo.

Conclusdo

O presente trabalho permitiu observar que M. hyorhinis
estd envolvido nos casos de lesdes articulares em suinos
comerciais no estado do Rio Grande do Sul. E indispen-
savel que haja maiores estudos para compreender a
patogenicidade e a prevaléncia de M. hyorhinis em suinos
com lesdes articulares no Brasil. Além disso, destaca-se a
importancia de medidas preventivas e tratamentos eficazes
contra a doenca.
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Introducao

Na suinocultura, o patotipo Escherichia coli entero-
toxigénica (ETEC) é um dos principais agentes respon-
saveis por infecgdes gastrointestinais em leitdes nas
suas fases iniciais de desenvolvimento, gerando altas
taxas de morbidade e mortalidade (Gyles, 1994). Isso
reflete em prejuizos na produgdo, como menor ganho
de peso, piora da conversdo alimentar e aumento
nos custos com tratamentos e manejo, resultando em
perdas econdmicas significativas (Frydendahl, 2002;
Chen et al.,, 2004; Nagy et al., 2005).

Os sinais clinicos de ETEC se ddo em decorréncia
da producdo de enterotoxinas, sendo importantes
marcadores moleculares deste patotipo. Em suinos, as
principais toxinas envolvidas sdo a toxina termolabil
LT e toxinas termoestéaveis STa e STb (Dubreuil, 2012).
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Sendo assim, a investigagdo por fatores de virulén-
cia marcadores de ETEC é uma ferramenta importante
para a deteccdo deste patégeno em suinos. Em vista
disso, o objetivo deste estudo foi avaliar a ocorréncia
de leitdes reservatdrio de ETEC com base na presencga
das enterotoxinas STa, STb e LT.

Material e métodos

Amostras de fezes foram coletadas de um total de
36 leitdes de 21 a 42 dias sem sinais clinicos. O DNA
gendmico total das amostras foi extraido e empregado
em reagdes de PCR convencional singleplex, tendo como
alvo as enterotoxinas STa, STb e LT (Costa et al., 2010).
As reagdes de PCR foram realizadas em um volume
total de 25 pL, contendo 1 X de tamp3ao, 0,2 mM dNTP,
2 mM MgSO4, 0,2 uM de cada primer, e 1 U de Tag DNA
Polimerase recombinante (Invitrogen). As condi¢des de
ciclagem utilizadas consistiram em: desnaturagdo inicial
a 94 °C por 5 min, 30 ciclos de 94 °C por 45 s, 50 °C
por 30 s e 72 °C por 30 s, e uma extensédo final a 72 °C
por 5 min. Os produtos de PCR foram avaliados por
eletroforese em gel de agarose 2%. Os animais foram
considerados carreadores de ETEC quando detectado
pelo menos um dos genes analisados, enquanto animais
sem deteccdo destes genesfatores analisados foram
classificados como n&o carreadores.
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Resultados e discussido

Verificou-se a presenca de marcadores de ETEC em
58% (21/36) dos animais analisados, reforcando a impor-
téncia do monitoramento microbiolégico na suinocultura
para identificar os carreadores assintomaticos deste pato-
geno. Destes positivos, 90% apresentavam apenas genes
para uma das enterotoxinas investigadas, semelhante a
estudo realizado na Africa do Sul (Mohlatlole et al., 2013),
no qual observou-se que 98% de cepas de E. coli apre-
sentavam apenas uma enterotoxina. Luppi et al. (2016),
por outro lado, observaram que somente 11% dos iso-
lados de ETEC provenientes de leitdes diarreicos no pos-
desmame apresentavam apenas um fator de viruléncia.
Como no presente trabalho foram investigados apenas
animais assintomaticos, os resultados podem ser suges-
tivos de que a presenca de mais de uma enterotoxina
pode estar associada ao surgimento de sinais clinicos.
Em detalhe, a enterotoxina STb foi detectada em 80% dos
21 animais carreadores de ETEC, sendo a mais frequente,
enquanto a frequéncia para os genes STa e LT foi de 23 e
4,7%, respectivamente. Nenhum leitdo apresentou genes
para as trés enterotoxinas investigadas (Figura 1). Estes
resultados, de forma geral, foram semelhantes aos obser-
vados em suinos na Africa do Sul (Mohlatlole et al., 2013).

STa

LT

Figura 1 - Diagrama de Venn da presenca de genes
codificadores das enterotoxinas STa, STb e LT em

Escherichia coli enterotoxigénicas em fezes de leites.

Conclusao

Este estudo demonstra a presenca de genes codifica-
dores de enterotoxinas marcadoras de ETEC em leitdes
sem sinais clinicos de diarreia, confirmando que estes ani-
mais podem agir como carreadores assintomaticos deste
patdgeno. O conhecimento da prevaléncia das enterotoxi-
nas analisadas pode ser considerado no desenvolvimento
de estratégias para a redugdo da circulagdo de ETEC e,
consequentemente, reducdo das perdas econémicas.
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Introducido

Trueperella pyogenes é uma bactéria gram-positiva
que se apresenta em bastonetes pleomérficos, néo es-
porulada, imdével, B-hemolitica e cresce em condicbes
aerdbicas. E considerado um patégeno oportunista que
acomete diversas espécies animais, destacando-se em
bovinos, ovinos, caprinos, suinos, cdes e até mesmo
animais selvagens. Com maior frequéncia é encontrado
nos tratos respiratério, urogenital ou gastrointestinal,
causando abcessos, mastites, metrite e pneumonias
(Fujimoto et al., 2023). Em humanos, ha relatos na lite-
ratura de T. pyogenes causando endocardites infeccio-
sa e resultando em acidente vascular cerebral (Deliwala
et al., 2020), porém sdo pouco frequentes; quando
ocorrem, contudo, podem causar danos destrutiveis.
Na suinocultura, T. pyogenes é uma das principais cau-
sas de grandes perdas econdmicas e da condenacdo
de carcagas nos abatedouros (Fujimoto et al., 2020).

O objetivo do presente estudo foi relatar um caso
de T. pyogenes em suinos de 70 dias com sinais clinicos
de paralisia dos membros pélvicos e determinar a
susceptibilidade antimicrobiana desta cepa.

©®

SANIDADE

Rafaela da Rosa Marques'

Maria Eduarda R. Jacques da Silva'?
Mariana Costa Torres'?

Franciele Maboni Siqueira?

Material e métodos

Foi recebida no Laboratério de Bacteriologia Veteri-
naria da Universidade Federal do Rio Grande do Sul
uma vertebra de suino, de raga comercial, macho,
de aproximadamente 70 dias, para a realizagdo de
isolamento bacteriano. Alguns animais de um lote de
100 animais apresentavam paralisia dos membros pél-
vicos, tendo um deles sido sacrificado. Na necropsia,
visualizaram-se abscessos em meio as vertebras e ma-
lacia de médula espinhal. Para o isolamento bacteriano,
realizou-se coleta do material presente nos abscessos
da vértebra com o auxilio de um swab e inoculado em
4gar base enriquecido com 5% de sangue ovino. A pla-
ca foi mantida em estufa a 37 °C por 48h em condic¢des
aerdbias. Apds o crescimento, as coldnias foram subme-
tidas a coloragdo de Gram. A confirmacéo final foi dada
através do MALDI-TOF. O perfil de suscetibilidade
aos antimicrobianos foi determinado pelo método
de disco-difusdo em agar. Foram selecionados 18 anti
bidticos testados previamente em T. pyogenes e des-
critos na literatura (Rezanejad et al. 2019; Ashrafi et
al. 2021; ), incluindo florfenicol (FLF 30upg), ceftiofur
(CTF 30pg), doxiciclina (DOX 30ug), amoxicilina (AMO
10ug), tetraciclina (TET 30pg), rifampicina (RIF 30ug),
(AMI 30pg), (CLO 30ug),
oxacilina (OXA 1pg), clindamicina (CLIN 2ug), penicilina
(PEN 10pg), ampicilina (AMP 10ug), gentamicina (GEN
10ug), azitromicina (AZI 15pg), enrofloxacina (ENO

amicacina cloranfenicol

5pg), ciprofloxacina (CIP 5ug), cefalexina (CFE 30ug) e
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estreptomicina (ET 30upg). O teste foi realizado em meio
de cultivo dgar Mueller-Hinton incluido de 5% de sangue
ovino e armazenado em estufa a 37 °C por 24h para a
realizacdo da leitura dos halos de difus3o.

Resultados e discussido

Apds 48h de cultivo, foi possivel visualizar pequenas
colénias de coloragdo acinzentada, com presenca de
hemolise total. Na coloracdo de Gram foram observados
bastonetes pleomérficos Gram-positivos. A identificagdo
da bactéria como T. pyogenes foi confirmada através
do MALDI-TOF. Quanto ao teste de suscetibilidade aos
antimicrobianos, Clindamicina e Azitromicina foram os
Unicos antibidticos aos quais a cepa foi classificada como
resistente, enquanto para os demais antibidticos testados
a bactéria foi classificada como sensivel, mostrando efi-
ciéncia para o uso de um possivel tratamento em animais

acometidos com T. pyogenes.
Conclusido

Com base nos resultados obtidos nesse estudo, pode-
se observar a importéncia do isolamento e da identificacdo
de um agente patoldgico como a T. pyogenes, a fim de
evitar e prevenir possiveis perdas em granjas ou rebanhos
de diversas espécies animais. Ainda, com os resultados
obtidos no antibiograma, pode-se observar o perfil de alta
sensibilidade da cepa, o que favorece a terapia antimicro-
biana contra este agente.
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Pneumonia necrdtica.

Introducao

Actinomyces hyovaginalis é um agente bacteriano
e Gram-positivo, que se apresenta em forma de
bastonetes. E dividido em dois grupos fenotipicos:
o grupo denominado grupo Il é isolado de secrecdes
vaginais e materiais de aborto de suinos, enquanto
o grupo lll é isolado a partir de amostras de outros
locais como figado e pulmé&o (Storms et al., 2002). As
lesbes observadas em suinos acometidos pelo grupo
[l sdo relatadas como lesdes necrdticas e disseminadas
nos pulmoes (Aalbak et al,. 2003). A identificagdo
deste agente costuma ocorrer em suinos abatidos e
inspecionados que apresentam lesdes pulmonares ne-
créticas. Cerca de 23% das condenagdes de carcagas
suinas por lesdes pulmonares em abatedouros sdo
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devido ao A. hyovaginalis (Aalbaek et al. 2003), que tem
sido relatado majoritariamente em suinos, havendo,
porém, relatos de sua identificacdo em ovinos (Foster
et al., 2012) e caprinos (Schumacher et al.,, 2009). O
objetivo deste trabalho foi descrever o caso de isola-
mento e identificacdo de A. hyovaginalis a partir de

fragmento de pulmé&o de javali (Sus scrofa).
Material e métodos

Um javali macho, jovem, de vida livre, oriundo
de caca do municipio de Bagé, foi submetido para
avaliagdo post mortem no Setor de Patologia Veterinaria
da Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS).
Durante a necropsia, fragmentos de pulméo, coragdo
e linfonodo foram coletados e fixados em formalina
tamponada neutra a 10% e posteriormente processados
e corados com hematoxi-lina e eosina para andlise
histopatolégica. Um fragmento de pulmao foi enviado
ao Laboratério de Bacteriologia Veterinaria da UFRGS
para cultura bacteriolégica. A amostra foi plagqueada
tanto em &gar sangue ovino 5% (AS) quanto em &gar
MacConkey (MC) e incubadas a 37 °C em atmosfera de
aerobiose, sendo examinadas apds 24 e 48 horas. Além
disso, empregou-se a tecnologia de Matrix-Assisted
Laser Desorption lonization - Time of Flight (MALDI-TOF)
para a identificacdo do agente bacteriano.
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Resultados e discussido

Durante a andlise post mortem, macroscopicamente
os fragmentos de pulm&o apresentavam &reas nodulares,
multifocais e coalescentes, medindo de 0,1 a 1,5 cm de
diametro, que, ao corte, eram delineadas por uma cépsula
de tecido conjuntivo fibroso com seu centro preenchido
por material caseoso de coloragdo amarelo-esverdeado.
Ndo foram observadas alteracdes macroscédpicas nos
fragmentos de coracéo e linfonodo.

Na histologia do pulméo, observaram-se &reas de
acentuada necrose caseosa em meio ao parénquima pul-
monar, contendo, em seu centro, abundante quantidade
de debris necréticos, ocasional mineralizagdo e acentuada
quantidade de agregados bacterianos cocdides basofilicos.
Além disso, circundando as &reas necrdticas, havia um
marcado infiltrado inflamatério de linfécitos, plasmécitos,
neutréfilos, macréfagos e macréfagos epitelidides, que por
vezes apresentavam-se dispostos em forma de palicada.
Havia ainda moderada proliferagdo de tecido conjuntivo
fibroso na periferia. A coloracdo histoquimica de Ziehl-
Neelsen do pulmio foi negativa para bacilos élcool-
4cidos resistentes, assim como para estruturas fungicas
na coloragdo histoquimica de Prata Metenamina de
Grocott. Nao foram observadas alteracdes histoldgicas nos
fragmentos de coracéo e linfonodo. Apds 24 e 48 horas,
foram observadas colénias grandes, tanto lactose negati-
vas, quanto lactose positivas em MC, enquanto coldnias
pequenas de cor acinzentada ndo hemoliticas classificadas
como bacilos Gram-positivos foram observadas em AS.
Através do MALDI-TOF, determinou-se a identificacdo
de Actinomyces hyovaginalis. A identificagdo do agente
bacteriano desse relato corresponde com o padrdo e o
local de lesGes associados a esse patdgeno, também
des-crito em outros estudos (Collins et al., 1993; Aalbaek
et al., 2003). Além disso, Aalbaek et al. (2003) apontam
a importéncia desse patégeno em lesdes pulmonares
disseminadas em suinos.

Conclusdo

A identificacdo de A. hyovaginalis em javalis carece de
relatos na literatura. Além disso, sua deteccado em javalis de
vida livre sugere a possibilidade e a importancia de javalis

transmitirem o patégeno para suinos comerciais.
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Introducao

A producdo de suinos tem perdas econdmicas
substanciais devido a doencas respiratérias em todo
o mundo (Antunes et al.,, 2019). O SoundTalks®, uma
tecnologia ndo invasiva com monitoramento continuo
baseado no som, fornece a métrica Respiratory Health
Status (ReHS) para documentar de forma objetiva a
clinica de doencas respiratérias (Polson et al., 2018;
Goodell etal., 2022). Além de granjas individuais, hd uma
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clara necessidade de monitoramento mais amplo de
doencas respiratdrias a nivel mundial. Para estabelecer
algumas bases essenciais para a aplicagdo mais ampla
de gerenciamento de salde, os objetivos deste estudo
foram descrever as tendéncias epidemioldgicas e
a sazonalidade do estado de saude respiratéria em
planteis monitorados por som no mundo, com foco na
América Latina, em um periodo de um ano de andlises.

Material e métodos

Este estudo descritivo retrospectivo abrangeu 115
granjas monitoradas pelo SoundTalks® durante um ano
(agosto de 2021 a julho de 2022). Os critérios de inclusdo
foram: granjas comerciais de suinos com capacidade
de pelo menos 500 animais; com mais de 120 dias de
dados monitorados previamente ao estudo; usando
préticas de manejo padréo da indUstria (granjas ndo
experimentas, por exemplo); e localizadas nas seguintes
regides: América do Norte, América do Sul, Sudeste
Asidtico, China, norte e sul da Europa. Todos os dados
especificos das granjas foram mantidos em anonimato.
O SoundTalks® mensura a saude respiratéria; sendo
assim, o ReHS gera um dado que em “100” todos os
suinos estdo saudaveis na clinica respiratdria e essa
nota vai diminuindo conforme os sinais se agravam,
sendo "60" o ponto que inicia o alerta. As granjas foram
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classificadas em quatro categorias de saide com base nos
dias com sinais clinicos respiratérios, mostrados como dias
de alarme (ReHS <60) e em dias sem alertas (ReHS =60).
Outros dados do sensor (temperatura

e umidade relativa do ar, internas e externas) foram compi-
lados e analisados usando uma média mével de sete dias
e desvio padréo.

Resultados e discussido

Todas as regides, exceto a América do Norte, possuiam
pelo menos uma granja presente na categoria de condigdo
de saude respiratéria mais baixa, enquanto apenas as
granjas da América do Norte, Europa do Norte e Asia
estavam na categoria mais saudavel. A América Latina
ndo teve granjas na categoria mais saudavel. Na Figura 1,
é possivel observar que a América Latina foi a regido com
maior niumero de dias em alerta ao longo do ano, estando
sempre acima da média global. Tal dado pode n&o ser
representativo devido ao baixo nimero de granjas que se
adequaram ao estudo em comparagdo a outras regides
(7/115). Todavia, considerando o grande desafio relatado
a campo no Brasil devido a doengas respiratérias (Piva et
al., 2022), ndo é um dado surpreendente que a América
Latina apresente um status respiratério desafiador.

Todas as regides

60
50
40
30

20

Dias em alerta (%)

Agosto  Setembro Outubro Novembro Dezembro Janeiro

Més

Fevereiro

Ao comparar as médias gerais dos dados do sensor do
ambiente, os resultados demonstraram que as granjas com
o status de saude mais baixo diferem significativamente
(p < 0,05) das granjas médias e mais saudaveis na maxima
temperatura, bem como na minima e méxima umidade. Na
América Latina é possivel observar aumentos de alertas
entre setembro e novembro e novamente em margo
(Figura 1). Em média, as granjas da América Latina passam
mais dias em alerta, o que demonstra o grande desafio com
agentes patogénicos do sistema respiratério na regigo.
Além disso, existe uma grande oscilagdo de temperatura e
umidade nas granjas dessa regido, o que esté relacionado
ao manejo e as instalagdes das granjas nas quais os equi-
pamentos foram instalados.

Conclusao

O potencial de detec¢do e gerenciamento de doencas
em larga escala do sistema baseado em som fica claro
quando a tecnologia é implementada em escala regional e
global. Esse objetivo sera atingido a medida que a adocéo
da tecnologia for ampliada. Em relagcdo a América Latina,
a posicédo de regido com maior desafio com clinica respi-
ratéria gera a preocupacdo de que medidas preventivas
devem ser buscadas.

—e— China
—e— América do Norte
—e— Norte da Europa
—e— Sul da Europa
—e— América do Sul
—o— Asia
Média
Abril Maio Julho

Marco Junho

Figura 1 - Porcentagem de dias em alerta (ReHS < 60) em cada regi&o, conforme os meses do ano.
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Introduction

In swine production, applying good handling prac-
tices, vaccination programs, and the use of feed and
water additives are important to improve productivity
and farm profitability. Besides, these preventive practices
could lead to a reduction in the need for antimicrobials,
as the use of such molecules has become a huge
concern of public health. Additives like prebiotics,
probiotics, organic acids, and phytogenic compounds
(essential oils) are proven to support animal health
and increase animal performance. Eucalyptus and mint
essential oils are able to reduce the production and
accumulation of mucus in the airways, decongest and
improve tissue oxygenation. These compounds have
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also antimicrobial activity and may stimulate the immune
responses of the animals. In addition, menthol can
provide refreshing relief, due to its capacity to interact
with specific receptors present in the mucosa (Bautista et
al., 2007). In the lactation phase, sows are physiologically
challenged and are more susceptible to stressors, which
can negatively impact litter performance. Therefore, the
aim of this study was to evaluate the effects of a blend of
essential oils and menthol crystals in the drinking water
of sows during seven days pre-partum and lactation
period on the performance of sows and their litters.

Material and methods

The experiment was carried out on a commercial
farm, in Patrocinio, MG, Brazil. Sixty sows of DanBred
genetics (average parity: 3.9) were used in this 30 days
(d) study - 7 d pre-partum plus 23 d of the lactation
period. Sows were housed in maternity pens (6.05 m?),
in an acclimatized maternity barn, and all litters received
milk replacer from 5-d old and Pre-Stater feed from 10-d
old. A completely randomized block design was used,
according to the sows' parity, with four treatments and 15
replicates per treatment: EO25 = sows received a blend
of essential oils (EO) via drinking water in the dose of 25
mL diluted in 1000 liters; EO50 = sows received 50 mL of
EO diluted in 1000 liters of drinking water; EO75 = sows
received 75 mL of EO diluted in 1000 liters of drinking
water; Control = sows did not receive EO. The sows from
groups EO25, EO50 and EO75 received via drinking
water a blend of essential oils of eucalyptus (Eucalyptus
globulus), mint (Mentha arvensis), and menthol crystals,
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5 hours during the day. Data were analyzed by Minitab
17 program and submitted for analysis of orthogonal
regression. The comparison with the control group was
performed by ANOVA and the comparison of means by
the Dunnett test (performance parameters) and Friedman
test (mortality rate). Differences between means (treated
groups vs. control) were considered statistically significant
when p < 0.05.

Results and discussion

Average daily feed intake (ADFI) during the lactation
period of the sows had a quadratic regression effect (p <

0.05) (Table 1). At 10 d-old, there was a quadratic regression
effect (p < 0.05) for the parameters of individual piglet
weight (PW), litter weight (LW) and daily weight gain of the
piglets (DWG). At this age, EO50 increased LW (p < 0.05),
and EO25 and EO50 increased DWG of the piglets (p <
0.05), compared to control group (Table 2). At 18-d old, a
quadratic regression effect (p < 0.05) was observed for LW
and DWG, and at this age, EO50 increased (p < 0.05) the
number of piglets in comparison to the control group. At
23-d old, there was a positive linear regression effect (p
< 0.05) for the number of piglets (weaned) and the EO50
group statistically differed (p < 0.05) from the control group,
weaning an average of 0.934 piglets more (Table 2).

Table 1 - Effects of the treatments on the performance of the sows in the lactation period

Treatment
SD Regression P-value
Control EO25 EO50 EO75
ADFI 6.700 7.668 7.237 6.452 1.231 Quadratic! 0.067
FCR 2.766 2.501 2.337 2.333 0.903 - 0.563

Note: ADFIl = average daily feed intake (kg); FCR = feed conversion ratio (kg of feed/kg of piglets); SD = standard deviation of the means.
Y= 6.748+0.0467X - 0.000685X2, where X represents the dosage evaluated.

Table 2 - Effects of the treatments on the performance of the suckling piglets

Treatment SD Regression P-value
Control EO25 EO50 EO75
No. of piglets 16.133 16.000 16.400 16.067 0.732 0.471
2 days Piglet weight, kg 1.531 1.519 1.539 1.602 0.389 0.941
Litter weight, kg 24.500 24.240 25.110 25.510 5.790 0.933
No. of piglets 15.800 15.667 16.133 15.600 0.602 0.093
Piglet weight, kg 2.681 3.069 3171 2.766 0.592 Quadratic' 0.082
10 days Litter weight, kg 42.140 48.070 51.080* 43.150 9.130 Quadratic? 0.032
DWG, kg 0.144 0.194* 0.202* 0.145 0.050 Quadratic® 0.002
Mortality, % 2.064 2.081 1.628 2.907 3.969 0.810
No. of piglets 15.400 15.467 16.200* 15.667 0.784 0.032
Piglet weight, kg 4.376 4.968 4.807 4.659 0.910 0.348
18 days Litter weight, kg 67.260 76.510 77.560 72.820 13.335 Quadratic* 0.163
DWG, kg 0.177 0.224 0.203 0.191 0.049 Quadratic® 0.081
Mortality, % 4.543 3.331 1.220 2.490 4.397 Linear® 0.116
No. of piglets 15.133 15.400 16.067* 15.600 0.810 Linear’ 0.023
23 days Piglet weight, kg 5.327 6.033 5.750 5.672 1.099 0.389
Litter weight, kg 80.860 92.510 92.120 88.140 16.250 0.197
All period DWG, kg 0.180 0.221 0.200 0.194 0.047 0.132
Mortality, % 6.198 3.750 2.030¢ 2.907 5.159 - 0.021

Note: *Means differ significantly from control group by Dunnet Test; “Means differ significantly from control group by Friedman Test (p < 0.05).
DWG = daily weight gain; SD = standard deviation of the means. 'Y= 2.670+0.02524X-0.000317X2; 2Y=41.74+0.440X-0.00555X2; 3Y=0.1425+
0.003259X-0.000043X2; 4Y=67.38+0.491X-0.00560X2; Y=0.1813+0.001852X-0.000024X2; ¢Y=5,330-0,04461X; 7Y=15,240+0,00827X. X = the

dosage evaluated.



Eucalyptus and mint extracts have been shown broad
spectrum of action, such as antibacterial, antifungal,
antiviral, anti-inflammatory, immunomodulatory, antioxidant
and expectorant (Chandorkar et al., 2021; Kehili et al.,
2022). For animals, the use of essential oils extracted
from eucalyptus and mint has demonstrated beneficial
effects on performance and health parameters. The use of
essential oils from thyme, peppermint and eucalyptus at
150 ppm in drinking water improved body weight, immune
response and microbiota in broilers (Hesabi et al., 2019).
For laying hens, the use of eucalyptus extract led to im-
proved antioxidant status and performance (Abdel-Wareth
and Lohakare, 2020) and the use of Mentha piperita extract
led to improvement of performance (Chen et al., 2018).
For swine, the literature lacks studies regarding essential
oils based on eucalyptus and mint. The use of a micro-
encapsulated eucalyptus-medium chain fatty acids into feed
improved nutrient digestibility and growth performance of
weaned pigs, compared to the control group, and led to
a similar performance level compared to groups with an
in-feed antibiotics or therapeutic levels of zinc oxide (Han
et al, 2011). In general, plant extracts have been shown
to improve the performance and health parameters of
animals, and their full mechanisms of action need yet to be
better studied for swine.

Conclusion

The use of the essential oils in the dilution of 50 mL to
1000 liters of drinking water of sows improved their feed
intake, which led to increased piglets’ performance and
weaning weight, and reduced piglets’ mortality in maternity
phase.
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Introducao

Escherichia coli enterotoxigénica (ETEC) é o micro-
organismo responsavel pela manifestagdo de diarreia
em leitdes pds-desmame, resultando em grandes
prejuizos econdmicos (Rhouma et al., 2017). Através
de transmissdo oro-fecal, ETEC é capaz de se ligar
aos receptores presentes nos enterdcitos e colonizar
o intestino (Luppi, 2017). O componente responsavel
pela capacidade de fixacdo é nomeado fimbria, sendo
considerado importante fator de viruléncia (Rydal et
al., 2023). Assim, o objetivo deste estudo foi realizar a
detec¢do molecular de genes que codificam para as
fimbrias F4 e F5 de ETEC em fezes de leitdes na fase
de creche, com e sem diarreia, e avaliar a associacdo
entre a presenca de sinais clinicos e genes para as
fimbrias.
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Material e métodos

Foram selecionados 30 suinos em fase de creche
(p6s-desmame), com 35 a 42 dias de vida, através de
amostragem por conveniéncia (Medronho et al., 2008).
Entre os animais, seis apresentavam diarreia. Amostras
de fezes foram coletadas diretamente do reto e extraiu-
se DNA metagendmico total utilizando DNeasy Power
Soil Kit. A partir de entéo, realizou-se a reagdo em cadeia
da polimerase (PCR) convencional em singleplex para a
deteccdo dos genes que codificam para as fimbrias F4
e F5 (Casey e Bosworth, 2009). Utilizou-se o teste qui-
quadrado de Pearson com corre¢do de continuidade
de Yates (Callegari-Jaques, 2003) para verificar se ha
associacdo entre diarreia e a presenca das fimbrias (p
< 0,05).

Resultados e discussao

Foram detectadas fimbrias em 11/30 (36,7%)
dos sui-nos, sendo F4 em 3/11 (27,3%) e F5 em 9/11
(81,8%), com um caso em que foram encontradas
ambas as fimbrias. Ndo constatou-se associa¢do entre
a presenca das fimbrias e diarreia (p > 0,05). Dois
estudos realizados em leitdes pds-desmame diarreicos
obtiveram resultados se-melhantes entre si, com uma
maior proporcdo de F4 (66,4 e 45,1%) e menor de F5
(0,57 € 0,6%), respectivamente (Zhang et al., 2007; Luppi
etal., 2016).

O presente estudo difere dos anteriormente
citados, apresentando uma maior propor¢cdo de F5,
possivelmente por ndo abranger apenas leitdes diar-
reicos, tendo em vista que F4 é mais relacionada ao
sinal clinico (Sun e Kim, 2017). A anélise dos fatores de
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viruléncia também em suinos ndo diarreicos se faz relevante,
jd que a transmissdo pode ocorrer a partir de animais
assintomaticos (Rhouma et al., 2017). Além disso, destaca-
se também que para a manifestacdo de sinais clinicos, é
necesséria a presenca de outros fatores de viruléncia, como
as enterotoxinas (Zhang et al., 2018), provavel motivo pelo
qual ndo houve associagdo entre diarreia e a presenca de
F4 e F5.

Conclusdo

Os genes codificadores de fimbrias foram identifica-
dos em fezes de animais com e sem diarreia. Apesar das
fimbrias F4 e F5 serem importantes na aderéncia de ETEC
no trato gastrointestinal de suinos, parece ser essencial a
presenca de outros fatores de viruléncia para o desen-

cadeamento de sinais clinicos nos animais.
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Introducao

A infeccéo pelo circovirus suino tipo 2 (PCV-2) pode
levar a diversas manifestagdes clinicas, como a sindro-
me multissistémica do definhamento (SMD). O PCV-
2 causa grandes perdas econdmicas a suinocultura
devido ao atraso no desenvolvimento dos animais ou
elevada mortalidade (Baré et al., 2015). Outro agente de
grande importéncia é o Mycoplasma hyopneumoniae
(Mhyo), que esta entre os principais patdégenos causa-
dores de pneumonias em suinos (De Conti et al,.
2021). Entre as medidas de controle destes agentes, a
vacinagdo tem se mostrado efetiva, reduzindo sinais
clinicos, minimizando perdas de desempenho e redu-
zindo a circulagéo (baixando pressdo de infeccéo) viral
e bacteriana nos animais e no ambiente (Segalés, 2014;
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Maes et al., 2018; Opriessnig et al., 2020). No entanto

algumas vacinas, principalmente formuladas com
adjuvantes oleosos, as quais apresentam reagdes adver-
sas mais severas, podem impactar diretamente o ganho
de peso diario do animal. Assim, o objetivo deste estudo
foi mensurar o ganho de peso diario e o peso por fase
em animais na creche e terminacdo, vacinados com

diferentes vacinas para PCV-2 e Mhyo.
Material e métodos

O estudo foi realizado em uma granja comercial de
2.450 matrizes produtivas, localizada no centro-oeste
brasileiro. Um total de 1.290 leitdes, igualmente dividi-
dos em machos e fémeas, provenientes de desmame
Unico, foram aleatorizados em dois tratamentos (Tabela
1). Os animais foram brincados, pesados individual-
mente, aleatorizados e vacinados no dia seguinte ao
desmame, com média de 22 dias de vida. A segunda
pesagem foi realizada na saida da creche, com média
de 64 dias de vida, e a terceira pesagem uma semana
antes do abate, com média 153 dias de vida. Anélise
estatistica de teste t foi realizada considerando um

intervalo de confianga de 90%.
Resultados e discussao

Os dados de desempenho de cada tratamento estdo
descritos na Tabela 2. O peso médio inicial (£5,8kg) foi
igual entre os tratamentos (p > 0,1). Na creche, nao foi
observada diferenca entre os tratamentos (T1 = 20,09
kgvs T2 = 20,43 kg, p > 0,1).
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Tabela 1 - Distribuicdo das vacinas por tratamento

Tratamento Vacina Dose Adjuvante Frequéncia
o Vacina A PCV2 1 ml Oleoso Dose Unica IM
T1 (645 animais)
Vacina B Mhyo 2 ml Oleoso (22 dias, creche)
o Vacina C PCV2 1 ml Aquoso Dose Unica IM
T2 (645 animais)
Vacina D Mhyo 2 ml Oleoso (22 dias, creche)

Tabela 2 - Peso médio dos leitdes no desmame, na saida de creche, na terminacdo e ganho de peso diario (GPD) de
creche e terminagdo

Tratamento Peso desmame Peso saida creche Peso terminacéo GPD creche GPD terminacao
T1 5,81 20,09 104,48 0,340 0,948
T2 5,79 20,43 106,05 0,348 0,962
Valor-p 0,87 0,25 0,07 0,17 0,08

Da mesma forma, o desempenho dos animais de LIMA, D.; LIPPKE, R. Impacto da utilizagdo de vacina frente
creche medido pelo GPD foi semelhante entre os trata- o PCV2 e Mh (reativa vs ndo reativa) no desempenho dos
mentos (T1 = 0,340 kg vs T2 = 0,348 kg, p > 0,1). J& na leitdes do desmame ao abate. XI SINSUI Avancos em
terminacéo, os animais de T2 obtiveram 1,57 kg a mais por sanidade Producéo e Reproducéo de Suinos Ill, 2018.
animal (T1 =104,48 kg vs T2 = 106,05 kg, p < 0,1) e com MAES, D, et al.; Update on Mycoplasma hyopneumoniae
desempenho de GPD superior (T1 =0,948 kg vs T2 = 0,962 infections in pigs: Knowledge gaps for improved disease
kg, p < 0,1). Esse resultado vai de encontro com outros control. Transbound Emerg Dis., v.65 (Suppl. 1), p.110-124,
estudos (Potter et al., 2012; Lima e Lippke, 2018), nos quais  2018.
demonstrou-se que vacinas oleosas causam maior reacdo  OPRIESSNIG, T. et al.; Porcine circovirus type 2a or 2b based
vacinal e que os animais perdem desempenho. Os animais  experimental vaccines provide protection against PCV2d/
vacinados com vacina de adjuvante polimero aquoso porcine parvovirus 2 co-challenge. Vaccine, v.38, p.1975-
(T2) apresentaram melhor desempenho, semelhante ao 198, 2020.
observado no estudo de Potter et al. (2012). POTTER, M. L. et al; Effects of diet source and vaccination for

porcine circovirustype 2 and Mycoplasma hyopneumoniae
Conclusiao on nursery pig performance. J. Anim. Sci., p.90, p.4063-
4071, 2012.

O desempenho dos animais vacinados a campo pode SEGALES, J. Best practice and future challenges for
ser afetado pelos diferentes tipos de vacinas usadas. Além  vaccination against porcine circovirus type 2. Expert Rev.
da eficicia e seguranca da vacina, portanto, o tipo de Vaccines Early online, p.1-15, 2014.
adjuvante pode interferir no resultado, sendo necessério SPICKLER, A.R. et al.; Adjuvants in Veterinary Vaccines:
cada vez mais selecionar adjuvantes adaptados que Modes of Action and Adverse Effects. J Vet Intern Med., v.17,
causem menor reagdo vacinal e garantam que o animal p.273-281,2003.
expresse o seu total potencial zootécnico.
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Introducao

Segundo Patterson (2005), os antibidticos iondforos
tém sido regularmente utilizados nas ra¢des de suinos
desde a década de 50, agindo na modulagdo da micro-
biota intestinal, diminuindo a incidéncia de diarreia e
melhorando substancialmente o ganho de peso e a
eficiéncia alimentar (Patterson, 2005). De acordo com
Roder (2011), quando usados adequadamente, esses
produtos sdo eficazes, porém a margem de seguranga
é pequena e o uso indevido pode causar miopatias
toxicas (Roder, 2011). Esse relato tem por objetivo des-
crever um surto de miopatia em suino de terminagdo
decorrente da intoxicagdo espontanea por narasina.

Material e métodos

Dados epidemioldgicos referentes a mortalidade
em suinos em trés granjas no oeste de Santa Catarina
foram obtidos com o técnico responsavel. Animais
doentes foram necropsiados e amostras de visceras,
SNC, coragdo e musculos esqueléticos foram coletadas,
fixadas em formol 10%, processadas rotineiramente
para exame histolégico e coradas pela hematoxilina e
eosina (HE) (Prophet et al.,, 1994). Amostras da ragdo
foram encaminhadas para anélise toxicoldgica.
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Resultados e discussido

Cinco dias apds o fornecimento de ragdo para trés
granjas terminadoras de suinos, relatos simultdneos de
animais sendo encontrados caidos ou com reluténcia
ao movimentos foram feitos por parte dos produtores.
Visita a uma das propriedades foi feita pela equipe do
Laboratério de Produgdo e Sanidade Animal (PROS
- animal). Nessa propriedade os animais estavam
com 100 dias de alojamento. A primeira alteragdo ob-
servada foi diminuicdo brusca do consumo logo apds
o fornecimento de ragdo, com estimativa de consumo
de 1,8 kg ragdo/animal, sendo que o esperado seria de
aproximadamente 3 kg. Trés dias apds o fornecimento
da racdo, iniciaram-se os sinais clinicos e cinco dias
apds foram encontrados inimeros animais caidos nas
baias. Os animais apresentavam tremores musculares
acentuados, com grunhidos continuos de dor durante
o tremor. Apresentavam dificuldade de manter-se em
estagdo, quando caminhavam apoiavam-se nas pingas
dos cascos, quando parados ficavam em posicdo de cdo
sentado ou decubito lateral e muitos deles apresentavam
dificuldade respiratdria. Em cinco dias, 79 suinos ja ti-
nham morrido ou sido eutanasiados in extremis. Quatro
animais foram necropsiados e em um deles observou-
se palidez leve de musculatura dos membros pélvicos.
Na histologia da musculatura esquelética observou-
se necrose hialina e flocular de fibras, multifocal,
variando de moderada a acentuada, por vezes com de-
saparecimento completo de citoplasma e outras com
fagocitose de fibras. As lesdes eram acompanhadas de
infiltrado de macréfagos e menor nimero de neutrdfilos,
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multifocal e moderado, compativel com miopatia toxica.
Segundo o veterinério responsével das trés propriedades,
os sinais clinicos eram semelhan-tes, porém eram mais
intensos na granja 1, seguida pelas granjas 2 e 3. Como
medida de controle, a ragdo foi substituida nas trés granjas
onde o problema ocorreu.

Na investigacdo epidemioldgica na fabrica de racdo
contatou-se que foram fabricadas duas partidas de ragéo.
A primeira partida foi produzida com um lote de premix
(premix a). A racdo foi armazenada em um silo, sendo
imediatamente expedida para a granja 1, porém parte da
racdo produzida permaneceu no silo. A segunda partida
foi feita com o outro lote de premix da mesma marca
(premix b) e armazenada sobre a tonelada restante, sendo
enviada para as granjas 2 e 3 ainda no mesmo dia. As trés
granjas que receberam a rag&o fabricada apresentaram os
mesmos sinais clinicos. Amostras da primeira e segunda
partida de ragdo e dos insumos (milho e soja) utilizados na
fabricacdo foram encaminhadas para anélise toxicoldgica,
sendo recuperada narasina nas amostras de ragdo envia-
das, nas dosagens de 79,78 mg/kg (primeira partida) e
16,98 mg (segunda partida). Assim, como a gravidade dos
sinais clinicos, a mortalidade também foi maior na granja
1 (24,4%), seguida das granjas 2 e 3 (12, 93% e 3,63%,
respectivamente), e deve-se a quantidade de narasina na
racdo e a quantidade de racédo ingerida. Os dados pro-
dutivos das granjas podem ser observados na Tabela 1.

Tabela 1 - Dados produtivos das granjas

A racdo expedida no dia seguinte, feita com o restante
premix b, ndo ocasionou problemas. Através do sistema de
rastreabilidade da fornecedora do premix, constou-se que
o lote de premix 1 era destinado a aves e que foi enviado
por engano a fabrica de racdo de suinos. Ao término do
periodo de caréncia, os animais foram encaminhados ao

abate, como forma de mitigar as perdas econémicas.
Conclusao

O diagndstico da intoxicagcdo baseou-se na epide-
miologia, no quadro clinico-patolégico e na recuperagédo
de narasina da racdo fornecida aos animais. As medidas
profilaticas de troca imediata de racdo e abate precoce dos
animais apos o periodo de caréncia foram fundamentais
para o controle do surto e para a diminuicdo das perdas
econdmicas.
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Granjas Animais alojados (n) Partida da racdo recebida Rac3o entregue (kg) Mortalidade (%)
1 525 1 17,950 24,4
2 1128 2 14,390 12,92
3 1100 2 17,890 3,63

315



Bactérias isoladas
de lesdes
pulmonares
responsaveis por
condenacgdes ou
aproveitamento
condicional de
carcacgas de suinos

Bacteria isolated from lung
lesions responsible for
condemnation or conditional

use of pig carcasses

Embrapa Suinos e Aves, Concérdia, Brasil

*Correspondéncia: marcos.mores@embrapa.br

Palavras-chave: Bactéria. Condenacdo. Pneumonia.

Introducao

As perdas relacionadas com condenagdes causam
importantes prejuizos econdmicos, pois ocorrem no
final da producgéo, contabilizando todos os custos en-
volvidos durante as diferentes fases deste processo.
As doencas respiratérias sdo as principais causas
sanitarias de condenacdes de carcagas em suinos
(Coldebella et al., 2018; Kingler et al., 2021). As lesdes
mais frequentemente associadas com estas condena-
¢des sdo os nddulos ou abscessos pulmonares, asso-
ciados ou ndo com lesdes na pleura (Morés et al., 2016).
Estas lesdes normalmente sdo causadas por infec¢es
bacterianas. A correta identificacdo das bactérias en-
volvidas nestas lesdes permite que acbes especificas

possam ser tomadas nas granjas para mitigacdo do
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problema. O objetivo deste estudo foi identificar os
agentes bacterianos envolvidos nestas lesdes.

Material e métodos

Foram analisadas 60 amostras de lesées pulmonares
oriundas de cinco abatedouros com inspecéo federal,
pertencentes a duas empresas. As amostras caracteriza-
ram-se por ndédulos de necrose pulmonar, associadas
com pleurite focal ou difusa, colhidas de carcagas des-
viadas da linha para o departamento de inspecao final
(DIF) devido a estas lesdes. Fragmentos das lesdes foram
colhidos, com tesoura e pinca estéreis, e armazenados
em sacos plésticos e transportados refrigerados para
exame bacteriolégico em formol 10% a temperatura
ambiente para exame histopatoldgico. No laboratério,
as amostras bacterioldgicas seguiram cultivo de rotina e
os isolados foram caracterizados por provas bioquimicas
(Quinn et al., 1994) e PCRs especificos para cada agente
a ser confirmado. Os exames histopatolégicos foram
processados conforme técnica de rotina.

Resultados e discussao

Na Tabela 1 estdo apresentados os resultados de
isolamento bacteriano. As quatro bactérias isoladas com
maior frequéncia pertencem a familia Pasteurelaceae,
sendo agentes com capacidade de induzir broncopneu-
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monia fibrinosa em suinos, a qual é caracterizada princi-
palmente por exsudagdo de fibrina e &reas de necrose
pulmonar que, com a evolugédo, produzem nédulos necré-
ticos e aderéncias de pleura. Outros trabalhos também
encontraram Pasteurella multocida e Actinobacillus pleurop-
neumoniae entre os principais agentes causadores de
lesdes pulmonares em suinos de abate (Morés et al,
2016). O Actinobacillus suis tem sido isolado com maior
frequéncia nos Ultimos anos (Santos et al., 2021), tanto em
lesbes observadas ao abate como em quadros clinicos de
campo (Santos et al., 2021; Kulathunga et al., 2022). Um
estudo no Canada associou cepas patogénicas de A. suis
com novas linhagens moleculares da bactéria, as quais
apresentaram aumento no numero de cépias de genes da
toxina RTX quando comparadas a uma amostra padrdo
ATCC (Kulathunga et al., 2022). No presente estudo, em
27 amostras (45%), além da lesdo necrdtica que causou o
desvio da carcaga, havia também &reas de consolidagdo
pulmonar, indicando a associacdo de outro agente,
sendo que 20 destas amostras (33,3%) foram positivas
para Mycoplasma hyopneumoniae em teste de imuno-
histoquimica, evidenciando o envolvimento deste agente

nos quadros, principalmente nas infec¢des por P multo-
cida, onde em 15 das 19 amostras (79%) havia lesdes
de associacdo de agentes. J& para A. pleuropneumoniae
(12,5%) e A. suis (37%), esta associagdo foi menor. Conti et
al. (2021) também identificaram M. hyopneumoniae como
um dos principais agentes em pneumonias de suinos ao
abate. Os agentes P. multocida e A. suis foram isolados
em pelo menos uma amostra em todos os cinco abate-
douros, enquanto A. pleuropneumoniae foi isolado em
apenas dois, sendo sete das oito amostras em um Unico
frigorifico. Estes dados demonstram que A. suis e P
multocida estdo mais disseminados nas granjas do que
A. pleuropneumoniae.

Conclusao

A. suis, P multocida tipo A e A. pleuropneumoniae
foram as bactérias mais frequentes em lesdes pulmonares
responsaveis por condenag¢des ou aproveitamento condi-
cional de carcacas no estudo realizado. Lesdes causadas
por M. hyopneumoniae foram observadas em 33% destas
amostras.

Tabela 1 - Bactérias isoladas de lesdes pulmonares responséveis por condenacdes ou aproveitamento condicional de

carcacas de suinos em cinco abatedouros

Bactéria

Ndmero de amostras (%)

Actinobacillus suis

Pateurella multocida tipo A
Actinobacillus pleuropneumoniae
Pasteurella multocida tipo D
Streptococcus suis

Sem crescimento de bactérias patogénicas

19(31,7)
19(31,7)
8(13,3)
3(5,0)
2(3,3)
9(15,0)
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Introducao

Os circovirus sdo os menores virus de DNA fita
simples de replicagdo autdnoma, ndo envelopados e
com simetria circular (Mankertz et al., 1997). Este virus
pertence a familia Circoviridae, género Circovirus
e infectam suinos causando circovirose suina, uma
importante doenca da producdo (Allan et al., 1995).
Até o momento foram identificados quatro tipos de
circovirus suinos (PCV) capazes de infectar suinos:
PCV1, PCV2 e os mais recentes descobertos PCV3 e
PCV4 (Zhai et al., 2019; Zhang et al., 2020). Destes,
apenas o PCV1 ndo causa doenga conhecida em suinos.
Atualmente o PCV2 ¢ classificado em nove gendtipos:
PCV2a - PCV2i (Franzo e Segalés, 2018; Lv et al., 2020;
Rajkhowa et al., 2021). A vacinagéo e a utilizacdo de me-
didas de controle dos fatores de risco, visando reduzir
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a disseminacgdo e severidade da doenca, sdo as agdes
mais eficientes para controlar a circovirose na espécie
suina (Segalés, 2015). H& diversas vacinas comerciais
disponiveis para o controle da circovirose, a maioria
baseada no gendtipo a do PCV2 (PCV2a) (Zanella et
al., 2016). O objetivo deste trabalho foi caracterizar
os gendtipos de PCV2, buscando padronizar o teste
convencional de PCR para trés dos nove gendtipos
circulantes atualmente; estimar a presenca de PCV2a,
PCV2b e PCV2d em casos clinicos; estimar a presenca
de coinfecgdes entre os gendtipos e qual gendtipo
esteve mais presente em coinfec¢des com PCV3.

Material e métodos

Um total de 333 amostras de diagndstico foram anali-
sadas, sendo obtidas de casos clinicos e com diagndstico
positivo para PCV2 e PCV3. As amostras incluiam 105
amostras de soro, 10 de Utero, 4 de swabs de reto, 3 de
rim, 50 de pulméo, 6 de linfonodo, 31 de intestino, 61 de
fetos (natimortos, mumificados), 2 de cérebro e 58 de
pool de érgaos (figado, rim, pulméo, baco, linfonodos,
corac¢do). O estudo utilizou amostras de casos clinicos
submetidos ao diagndstico de PCV2 em 2021 e
2022, ou seja, 65 e 268 amostras, respectivamente.
As amostras eram de suinos de idades variadas (de
reposi¢ao até animais na fase de terminag&do) e também
de rebanhos de diferentes estados do pais, mas em
maior nimero dos estados do sul do Brasil (267/333).
Com o objetivo de obter os controles positivos da
reacdo, 20 amostras foram escolhidas aleatoriamente
e submetidas ao sequenciamento gendmico. A reagdo
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de sequenciamento foi realizada com primers descritos
anteriormente por Dupont et al. (2008), buscando ampli-
ficar a regido da ORF2 do virus (capsideo viral). A padro-
nizagdo da PCR foi baseada também na regido da ORF2
do PCV2, sendo essa a que apresenta maior taxa de diver-
sidade. Cada amostra foi testada individualmente para
cada um dos trés gendtipos de PCV2 de interesse, ou seja,
PCV2a, PCV2b e PCV2d. As condi¢Bes de PCR utilizadas
foram as mesmas descritas por Kim et al. (2018). Os produ-
tos da amplificacdo da PCR foram submetidos a eletrofo-
rese em gel de agarose a 1% e visualizados em luz UV apds
colora-¢do de brometo de etidio a 2%.

Resultados e discussido

Das 333 amostras analisadas, em 266 foram amplificadas
a ORF2 de PCV2a, PCV2b ou PCV2d. Este estudo mostra
que os gendtipos de PCV2b e PCV2d foram encontrados
em todos os estados das amostras analisadas, o que se
assemelha com um estudo conduzido por Xu et al. (2022),
onde esses dois gendtipos foram encontrados em todas as
provincias da China analisadas. Este resultado corrobora
também diversos estudos no mundo, os quais demons-
tram que PCV2b e PCV2d sdo atualmente os gendtipos
mais prevalentes (Zheng et al., 2020; He et al., 2022).
Outras pesquisas mostram a importédncia do PCV2b e
PCV2d em sua disseminacdo global nos anos recentes,
sendo predominantes nas produ¢des de suinos mundiais.
O PCV2a néo foi encontrado em nenhuma amostra clinica,
o0 que também foi relatado por Eddicks et al. (2017).
Sugere-se que isso se deve ao impacto da utilizagdo das
vacinas para PCV2, uma vez que a maioria das vacinas
utilizadas sdo baseadas no gendtipo de PCV2a. Todavia
especula-se que a pressdo de vacinagdo (Franzo et al.,
2016; Silva e Castro, 2022), favorece o surgimento e selecdo
de novos gendtipos, principalmente o PCV2b e PCV2d
(Weissenbacher-Lang et al., 2020), o que ainda deve ser
investigado.

A infeccdo pelo PCV2 causa um impacto significativo
na cadeia suinicola, levando a diversos prejuizos para os
produtores e sendo de suma importéncia a doenca sub-
clinica (Opriessnig et al., 2006). Este estudo demonstrou
que PCV2b foi o mais prevalente, sendo detectado em 151
das 266 amostras analisadas. Vérios estudos indicaram
os mesmos resultados, como uma pesquisa realizada na
Austrélia em que PCV2b foi detectado em 7 de 17 amostras
analisadas (Mone et al., 2020). Em um relato retrospectivo,
de 200222017, realizado na Austria, o PCV2b foi encontrado
em todos os anos estudados e demonstrou-se maior preva-
léncia de PCV2b m (Weissenbacher-Lang et al., 2020). Em

estudo retrospectivo dos anos 2015 até 2018, na China,
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também identificou-se PCV2b em todos os anos (Zheng et
al., 2020 ). A presenca de coinfecgdes entre os gendtipos
(PCV2b e PCV2d) vem se tornando frequente, fato este que
foi observado em 27 amostras deste estudo, sendo também
encontrado por Rudova et al. (2022). Em um total de 26
amostras do presente estudo foi possivel detectar uma
coinfecgdo com PCV3. Novamente, este resultado se rela-
ciona com outros estudos pelo mundo, nos quais também
foi possivel identificar coinfeccdo entre os gendtipos de
PCV2 e PCV3 (Xu et al.,, 2022; Yang et al., 2022), porém
nenhum deles relaciona qual gendtipo de PCV2 foi o mais
prevalente em coinfecgdes com o PCV3. Com relagdo a fase
de producido, o PCV2b foi o gen-tipo mais encontrado na
fase de creche, em um total de 51 amostras. J&4 o PCV2d
foi o gendtipo mais frequente na terminacédo, totalizando
57 amostras positivas. Este resul-tado corrobora um estudo
realizado na Coreia do Sul, no qual Park e Chae (2021)
encontraram maior prevaléncia de PCV2d em linfonodos
de suinos ao abate. A terminacdo foi a fase em que mais
se obteve amostras positivas para PCV2 e que puderam
ser genotipadas. Provavelmente isso se deva a queda na
imunidade vacinal; assim, os suinos ficam mais suscetiveis
as infecgdes por PCV2 (Park e Chae, 2021).

Conclusao

Os

PCV2b continua muito presente em rebanhos suinos no

resultados deste trabalho demonstraram que

Brasil, mas também foi possivel observar um aumento da
deteccdo de PCV2d nas amostras avaliadas. E importante
observar a existéncia de coinfec¢Bes entre os gendtipos,
inclusive a coinfecdo com o PCV3. Baseado nestes dados,
deve-se atentar para a monitoria da eficacia das vacinas
e do aparecimento de circovirose clinica. Desta forma, é
importante estudar a evolugdo do PCV2 para diferentes
gendtipos e avaliar a atualizagdo das vacinas existentes no
mercado, tendo em vista a alta taxa de mutacdo apresen-
tada pelo virus. O controle da circovirose deve aliar o uso
adequado de vacinas com medidas de biosseguridade e
manejo sanitario, buscando assim a melhora da sanidade
do rebanho.
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Introducao

Na suinocultura, a utilizagdo de dgua de qualidade
como nutriente assume um papel fundamental na manu-
tencdo dos indices produtivos (Nyachoti e Kiarie, 2010).
E o nutriente mais consumido pelos animais e uma das
principais fontes de transmissdo de contaminacdo dos
lotes (Palhares e Kunz, 2011). Em paralelo, a suinocultura
gera grandes volumes de dejetos, comumente utiliza-
dos como fertirrigagcdo, podendo ser uma fonte de
poluicdo ambiental e possibilitando a eutrofizagcdo das
dguas superficiais (Nyachoti e Kiarie, 2010). Estes deje-
tos contém nitrogénio, fosforo, potéssio, calcio, sédio,
magnésio e demais componentes organicos, bem
como patégenos, que quando em contato com a dgua
podem interferir na sua composi¢do (Coelho, 2006;
Souza et al., 2009; Carboni et al., 2012; Tiecher, 2017).
Sendo assim, a avaliacdo da contaminagdo microbiana
de &guas subterréneas é imprescindivel para deter-
minar as caracteristicas do aquifero e a probabilidade
de ocorréncia de doencas (Pahl et al., 2018). Este tra-
balho teve por objetivo avaliar o perfil de qualidade
microbioldgica e fisico-quimica de trés fontes de agua
situadas em uma mesma propriedade produtora de

suinos ao longo de seis meses.
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Material e métodos

As amostras de dgua foram coletadas em trés fontes
distintas (P1, P2 e P3) situadas em uma mesma proprie-
dade rural produtora de suinos no municipio de Céu
Azul, Parand, com distanciamento entre elas de 600m.
Ocorreram coletas mensais em cada ponto durante
o pe-riodo semestral, entre agosto de 2022 e janeiro
de 2023. As seguintes andlises fisico-quimicas foram
realizadas: pH (pHmetro portétil, marca Akso), ferro
(SMWW 3500 Fe B), magnésio (SMWW 3500 Mg B),
célcio (SMWW 3500-Ca B), nitritos (SMWW 4500-NO, B),
nitratos (SMWW 4500-NO, B). Foram avaliadas, também,
Salmonella spp. (ISO 9308-1:2014), coliformes totais e
Escherichia coli (ISO 19250:2010).

Resultados e discussdo

As amostras P1 e P3 sdo oriundas de aguas de
pocos artesianos com profundidade de 250 e 230m,
respectivamente, ambos com dois anos de perfuragéo,
e a P2 origina-se de nascente. O indice pluviométrico
variou de 39,6 a 431,6 (INMET, 2023). O pH das aguas
variou de 6,3 a 10,3, mesmo sendo de fontes de agua
da mesma propriedade. Conforme a Portaria n° 888/
2021 (Brasil, 2021), permite-se no méaximo 0,3 mg/L de
ferro na dgua. Observaram-se concentracdes de ferro
acima do limite para as trés amostras de dgua no més
de novembro/2022, podendo este resultado estar atre-
lado ao indice pluviométrico expressivo (431,6 mm)
observado no més anterior (outubro/2022).
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O magnésio varioude 1,0 a 59,1 mg/L, o célcio variou de
1,0 a 69,08 mg/L e ndo ha pardmetro estipulado para estes
minerais (Brasil, 2021). A legislagdo permite até 10 mg/L de
nitrato e até 1 mg/L de nitrito, sendo os nitritos dez vezes
mais toxicos aos animais do que os nitratos, e a presenca
de ambos na dgua pode causar alteragdes na frequéncia
respiratéria, aumento de incidéncia de diarreias, abortos,
entre outras complicagdes (Nyachoti e Kiarie, 2010). De
acordo com a Tabela 1, todas as amostras apresentaram
contaminagdo por nitrato e em P3 evidenciou-se nitrito
fora do padréo. A presenca de nitratos e nitritos na agua
esta relacionada a aplicagdo de fertilizantes, degradagéo
de matérias orgédnicas ou dejetos de animais no solo
(Nyachoti e Kiarie, 2010). A contamina¢do microbioldgica
prejudica a saude dos animais, predispondo a doencas,
aumento de custos com medicacdo e comprometendo o
desempenho e bem-estar dos mesmos. A identificacdo
de coliformes totais na dgua, por sua patogenicidade, é
uma evidéncia de contaminacdo por infiltracdo de aguas
superficiais (Nyachoti e Kiarie, 2010; Padilha et al., 2013;
Pahl et al., 2018). Nenhuma das &guas avaliadas apresentou

contaminacdo por Salmonella spp. A fonte de agua P1
também ndo apresentou contaminagdo microbiolégica ao
longo do periodo de avaliagdo. Ao longo dos seis meses,
a fonte P2 apresentou contaminagcdo em cinco deles,
enquanto P3 em 3 meses.

Conclusao

Neste trabalho, comprovou-se a variabilidade fisico-
quimica e microbiolégica de &guas de fontes distintas
em uma mesma propriedade ao longo de seis meses.
Este estudo terd continuidade e serd avaliado durante
doze meses. Os resultados reforcam a necessidade de
avaliagdes com periodicidade menor das fontes de agua,
especialmente quando os animais apresentem um desafio
sanitario ou zootécnico, pois a agua é o nutriente mais
consumido pelos animais e umas das principais fontes
de propagacgdo de doencgas. Além disso, estes resultados
reforcam a necessidade de implantacdo de sistemas de
cloracdo que assegurem a potabilidade da dgua isenta de
contaminagao.

Tabela 1 - Resultados das andlises fisico-quimicas e microbioldgicas dos pontos de coleta

Més/ano Ponto IP pH Fe Mg Ca Nitritos Nitratos (4) EC
P1 10,0 0,0 1,0 <1,0 0,1 3,5 Aus Aus
Ago/2022 P2 1604 68 0,0 7,0 23,9 0.1 13,7 160 30
P3 7,8 0,0 18,0 658 1,4 3,0 50 Aus
P1 10,0 0.2 2,9 1,0 0,1 6,0 Aus Aus
Set/2022 P2 2588 68 06 22,8 31,4 0.1 58,5 260 54
P3 7.8 0,0 22,0 59,8 <0,07 12,3 Aus Aus
P1 10,0 0,0 19,8 7,1 0,2 6,2 Aus Aus
Out/2022 P2 431.6 6.6 0,0 10,8 30,2 0,2 37,8 160 26
P3 7,4 0,0 59,1 68,6 0.2 14,4 4 Aus
P1 10,1 1,2 22,2 1,0 0,2 14,7 Aus Aus
Nov/2022 P2 69.4 63 4.8 42,3 24,2 0.1 30,6 Aus Aus
P3 6.9 3,6 51,8 56,5 0.1 24,5 110 Aus
P1 10,2 0.2 3,0 3,0 02 63 Aus Aus
De2/2022 P2 39.6 6.9 0,5 9,0 16,8 0,2 10,6 80 10
P3 7,9 0,3 23,2 69,1 0,1 11,8 Aus Aus
P1 10,3 0,0 54,0 42,1 0,2 17,0 Aus Aus
Jan/2023 P2 159.6 66 0,0 20,1 12,0 0,2 8,3 210 38
P3 7,8 0,0 44,1 44,1 0,1 18,3 Aus Aus

Nota: IP = indice pluviométrico (mm), dados da estacdo meteorolégica de Marechal Candido Rondon, Parand; Fe = ferro (mg/mL); Mg = magnésio
(mg/mL); Ca = célcio (mg/mL); CT = coliformes totais (UFC/mL); EC = Escherichia coli (UFC/mL).
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Mortalidade.

Introducido

O uso intensivo de antibidticos e o rapido surgimento
de microrganismos resistentes a antimicrobianos estdo
se tornando importantes questdes de saude publica
global. Muitas solugdes para esses problemas foram
propostas, incluindo o desenvolvimento de compostos
alternativos como a cafeina (metilxantina), com ativida-
des antimicrobianas (Cowan, 199; Almeida et al., 2006),
antivirais (Seo et al., 2021), antifingicos (Singh, 2018),
contra protozodrio (Farani et al., 2022), propriedades
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antioxidantes (Lee, 2000; Krisko et al., 2005) e imunomo-
dulatério via imunidade inata e adquirida (Van Furth
et al., 1995; Labro, 1998; Horrigan et al., 2006; Kovécs
et al., 2021). Plantas como erva-mate, café e cacau sdo
comprovadamente produtoras de substéncias biologi-
camente ativas que sdo metabdlitos secundarios, entre
elas a cafeina (Ma et al., 2018). A cafeina afeta a producao
de citocinas, radicais livres e anticorpos, a concentragdo
de leucdcitos, o peso dos érgdos do sistema imune, a
quimiotaxia de leucdcitos, funcdo natural killer, libera-
¢do de histamina, produgdo de mieloperoxidase, hiper-
sensibilidade in vivo e a apoptose celular (Horrigan et al.,
2006). Resultados pioneiros sobre a farmacocinética da
cafeina em modelo clinico de cafeina administrada por
via oral mostraram niveis plasmaéticos 24 horas apds o
tratamento de 13,77 + 0,97 pg/mL (Menozzi et al., 2015).

Os objetivos desta pesquisa foram: avaliar a dose
eficaz de metilxantina aplicada em reprodutoras imedia-
tamente antes do dia previsto do parto e nos leitdes no
primeiro dia de vida no controle de diarreia em leitdes
na fase de maternidade, avaliada pela mortalidade por
diarreia; avaliar, em leitdes, o peso de leitdes na saida
da maternidade, mortalidade geral e mortalidade por
diarreia na saida da maternidade.
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Material e métodos

Para avaliar a dose eficaz de metilxantina aplicada em
reprodutoras imediatamente antes do dia previsto do
parto e nos leitdes no primeiro dia de vida no controle de
diarreia em leitdes na fase de maternidade, avaliada pela
mortalidade por diarreia, cinquenta e duas reprodutoras
oriundas de granja GRSC de Santa Catarina e seus
respectivos 396 leitdes foram divididos em trés grupos
segundo a dose de metilxantina: A(50 g), B(100 g)e C(150
g). Para cada reprodutora foi administrada a dose cafeina
correspondente ao grupo, por via oral, imediatamente antes
da data prevista do parto. Para os leitdes, foi administrada
cafeina na dose de 1,0 ml por via oral no primeiro dia
de vida. Nos leitdes foram avaliados o peso na saida da
maternidade, mortalidade geral e mortalidade por diarreia
na saida da maternidade. As 412 reprodutoras sdo oriun-
das de trés granjas GRSC que abastecem a maternidade
e 5.690 leitdes foram divididos em 5 sucessivos lotes.
Valores de referéncia de peso de leitdes ao desmame e
mortalidade geral foram respectivamente iguais a 5,6 kg e
8,1%, estimados no periodo de janeiro de 2019 a junho de

2022 na maternidade em estudo. Para cada reprodutora foi

administrada 100g de cafeina, por via oral, imediatamente
antes da data prevista do parto. Para leitdes, administrou-se

1,0 ml de cafeina por via oral no 1° dia de vida.
Resultados e discussdo

Quanto a avaliacdo da dose eficaz de cafeina em repro-
dutoras e em leitdes recém-nascidos pela mortalidade por
diarreia, observou-se mortalidade de 1,6% para o grupo
A, 1,55% para o grupo B e 1,5% para o grupo C (Tabela 1).
Uma vez que estes resultados se referem a diarreia sem
especificacdo de agente etioldgico, é licito concluir sobre o
efeito imunomodulador da metilxantina como referido por
Labro (1998).

Quanto aos leitdes oriundos de reprodutoras tratadas
com 100g de metilxantina por via oral, o peso de leitdes
na saida da maternidade, mortalidade geral e mortalidade
por diarreia na saida da maternidade estdo reunidos na
Tabela 2. Este resultado permite inferir acerca da eficacia
da metilxantina administrada em reprodutoras por via oral
na dose de 100g/animal e administrada em leitdes recém-
nascidos por via oral na dose de 1,0 ml/animal, reduzindo

significantemente a taxa de mortalidade por diarreia.

Tabela 1 - Avaliacdo da dose eficaz de metilxantina aplicada em reprodutoras e em leitdes

Grupo experimental Numero de reprodutoras

Numero de leitdes Mortalidade por diarreia (%)

A-50 g/reprodutora e 1 ml/leitdo 14
B - 100 g/reprodutora e 1 ml/leitdo 14
C - 150 g/reprodutora e 1 ml/leitdo 14
Controle (sem metilxantina) 52

186 1,6°
178 1,50
184 1,50
750 6,7°

Nota: Letras mindsculas iguais em sobrescrito sdo estatisticamente iguais e para letras diferentes tem-se a > b (a = 0,05).

Tabela 2 - Indicadores de saide e de produtividade em leitdes de maternidade oriundos de reprodutoras tratadas com

100 g de metilxantina segundo a administragdo de cafeina

Lote N° Matrizes (n) Leitdes (n) Indicadores
Peso ao desmame (kg) Mortalidade geral (%) Mortalidade por diarreia (%)

1 55 722 6,00+ 1,43 6,1¢ + 0,90 0,4* = 0,002

2 83 1137 5,94+ 1,38 8,2 + 0.81 0,12 = 0,001

3 95 1357 5,8~ +1,40 6,1% + 0.65 0,22 +0,001

4 83 1132 6,00+ 1,84 6,68+ 0,74 0,22+ 0,002

5 96 1343 6,3 +1,55 7,8 +0,73 0,12+ 0.001

Total 412 5.691 6,04+ 1,42 700,77 0,12 +0.004

Nota: Letras minusculas iguais em sobrescrito s&o estatisticamente iguais e para letras diferentes tem-se C < B < A para probabilidade de erro

igual a 0,05 (a).
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Nesse sentido, além de sua eficicia pela acdo direta
sobre o parasito, a cafeina também atua modulando a
imunidade inata e adquirida com proliferacdo de linfocitos
(Van Furth et al., 1995; Horrigan et al., 2006; Kovécs et al.,
2021) e melhorando a microcirculagdo do érgéo afetado
(Shekunov et al., 2021). Consequentemente, a administra-
¢do de cafeina por via oral em porcas no dia anterior ao
parto foi capaz de melhorar a vitalidade de leitdes recém-
nascidos (Menozzi et al., 2015) e a administragdo em leitoes
apresentou melhores resultados no fisiomatabolismo, au-
mentando ganho de peso ao desmame (Orozco-Gregorio,
2011).

Conclusido

A administragdo por via oral de metilxantina em repro-
dutoras no dia que antecede o parto e em leitdes no dia
do nascimento promoveu aumento do ganho de peso em
22% dos leitdes na fase de maternidade, reduziu a mortali-
dade geral em 14% e a mortalidade decorrente de diarreia
foi igual a 0,12%. Estes resultados permitem recomendar
o emprego de metilxantina em reprodutoras na forma de
po6 misturada a ragdo e em leitdes recém-nascidos na forma
liquida por via oral.
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Introducao

Doencas causadas pelo Streptococcus suis geram im-
pactos econdmicos, sanitarios e de bem-estar em suinos
(Hatrongjit et al., 2020). Sdo descritos 29 sorotipos de
S. suis e as cepas mais patogénicas sdo classificadas nos
sorotipos 1 a 9 (Estrada et al., 2019). No Brasil, surtos de
infecgBes por S. suis sorotipo 9 sdo descritos com sinais
clinicos que iniciam em torno de 10 dias apds o desma-
me e caracterizados por sinais nervosos e locomotores
agudos, com mortalidade de até 18% (Hammerschmitt
et al., 2020). Com o desenvolvimento de técnicas de
genotipagem, a ampla variedade genética dentro dos
sorotipos é clara (Estrada et al., 2019) e a utilizagdo de
vacinas autégenas torna-se uma ferramenta interessante
para o controle e prevencdo de surtos causados pela
cepa presente na granja. O objetivo do presente estudo,
portanto, foi avaliar a poténcia soroldgica da vacina auté-

gena contra S. suis sorotipo 9 a campo.
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Material e métodos

Foram avaliados 15 leitdes de uma granja comercial,
vacinados aos 21 (D0) e 35 dias (D14) de idade, confor-
me protocolo estabelecido pelo laboratério de vacina
autdégena. As coletas de sangue ocorreram nos dias 21
(DO), 35 (D14), 49 (D28), 63 (D42) e 77 (D56) dias de
idade. Todas as amostras foram enviadas refrigeradas
para o laboratério de anélises e submetidas a andlise
sorolégica. A detecgdo do anti-S.suis sorotipo 9 (cepa
homdloga da vacina) foi realizada por ELISA quantita-
tivo indireto in house, conforme protocolo descrito por
Guizzo (2022). O ponto de corte do ELISA foi estabe-
lecido como duas vezes o valor médio das densidades
Opticas dos controles negativos. A comparagdo estatis-
tica foi realizada por meio do teste ANOVA two-way (p
<0,05).

Resultados e discussao

Os resultados sorolégicos mostraram que no DO os
animais apresentavam média de titulo de IgG de 1:300
contra S. suis sorotipo 9. No D14, é possivel observar o
efeito da primeira dose de vacinagdo com leve aumen-
to do titulo de IgG. Os resultados do D28 demonstram
que a segunda dose da vacina autégena (reforco - apli-
cada no D14) gerou um titulo médio de IgG anti-S.suis
sorotipo 9 de 1:2300, com diferenca significativa em
relacdo ao DO (p < 0,0084) . Apds 14 dias da segunda
dose, no D42, é possivel notar que o titulo de IgG
continua elevado (p < 0,0126). Ao final do protocolo de

avaliagdo (D56), nota-se que a média de IgG anti-S. suis
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sorotipo 9 ainda se mantém em niveis satisfatérios e
protetores (Figura 1). A presenca de fatores predisponentes
contribui para a queda da imunidade e ocorréncia de
doencas, que normalmente afetam os leitdes uma semana
apds o desmame, quando a imunidade materna passiva
declina (Gottschalk e Segura, 2019). A interferéncia da
imunidade passiva pode ser um problema na vacinagdo
de leitdes muito jovens, com potencial efeito inibitério dos
anticorpos vacinais pelos anticorpos maternos (Gottschalk
e Segura, 2019). Estudos demonstram que os titulos de IgG
por imunidade passiva sdo elevados aos sete dias de idade
do animal, mas que a partir dos 18 dias de idade h& um
rapido declinio (Corsaut et al., 2021).
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Figura 1 - Titulo de IgG anti-Streptococcus suis sorotipo 9
aos 21(D0), 35(D14), 49 (D28), 63 (D42) e 77 dias de idade
(D56) com aplicagdo de vacina autégena aos 21 (DO) e 35
dias de idade (D14).
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Conclusao

No presente estudo, a vacinacdo de leitdes aos 21 e 35
dias de idade com vacinas autégenas contra S. suis soro-
tipo 9 gera niveis protetores satisfatérios para o desafio
durante o periodo de creche.
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Introducido

O uso de antimicrobianos em animais de produgédo
pode contribuir para a resisténcia antimicrobiana, re-
presentando riscos diretos a saude, bem-estar animal
e, consequentemente, a produtividade, uma vez que
podem comprometer a eficiéncia de tratamentos con-
tra infeccbes bacterianas (ABCS, 2022). Para mitigar
estes riscos, recomenda-se a solicitacdo do teste de
suscetibilidade antimicrobiana (TSA), j& que a técnica
consiste na determinagdo da eficacia in vitro de anti-
microbianos frente a uma bactéria isolada a partir da
amostra clinica do animal doente. Desta maneira, o
objetivo deste trabalho é descrever a frequéncia de
resisténcia antimicrobiana encontrada em isolados
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clinicos entéricos e respiratérios, provenientes do
Centro de Diagndstico de Sanidade Animal (CEDISA),
durante 10 anos, frente aos principais antimicrobianos
utilizados na suinocultura.

Material e métodos

Os dados sdo provenientes da rotina de diagndstico
clinico realizado pelo CEDISA. Foram compilados casos
enviados ao setor de microbiologia que apresentaram
isolamento de Actinobacillus pleuropneumoniae (App),
Glaesserella parasuis (Gps), Pasteurella multocida, Strep-
tococcus suis, Clostridium perfringens, Escherichia coli
B hemolitica e ndo hemolitica, e Salmonella enterica,
e que foram submetidos ao TSA entre os anos 2012 e
2022. Os procedimentos microbiolégicos de isolamento
e identificacdo em nivel de espécie bacteriana foram
realizados usando protocolos internos do laboratério.
O TSA foi realizado usando o método de disco-difuséo,
seguindo os do Clinical
Standards Institute (CLSI, 2018) e European Committee
on Antimicrobial Susceptibility Testing (EUCAST). A
escolha dos antimicrobianos testados ocorreu de

documentos Laboratory

acordo com a solicitagdo do médico veterinério. Os
resultados do TSA foram agrupados em trés categorias:
suscetivel, intermedidrio e resistente, usando pontos
de corte clinicos estabelecidos pelo CLSI e EUCAST,
sendo reportado neste trabalho apenas os resultados
de resisténcia.
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Resultados e discussido

Em relagdo aos agentes respiratdrios, em nove antimi-
crobianos foi encontrado = 50% de isolados resistentes
(Tabela 1). P multocida foi o agente que apresentou as
maiores frequéncias de suscetibilidade, sendo a resis-
téncia maxima observada de 22% para tetraciclina. Ja
Gps apresentou taxas maiores de resisténcias para as

fluoroquinolonas e sulfonamidas. App apresentou a maior
resisténcia ao florfenicol. Isolados de S. suis apresentaram
maiores percentuais de resisténcia perante as principais
drogas utilizadas, demonstrando a importéncia do TSA para
auxiliar na tomada de decisdo do tratamento a campo. Ja
as bactérias relacionadas com o sistema entérico apre-
sentaram frequéncias de resisténcia maiores, conforme
Tabela 2.

Tabela 1 - Frequéncia de resisténcia antimicrobiana durante 10 anos em isolados clinicos no Centro de Diagndstico de

Sanidade Animal (CEDISA) relacionados ao sistema respiratério de suinos

Classe Antimicrobiano App (%) Gps (%) P. multocida (%) S. suis (%)
Anfenicois Florfenicol 77 7 5 43
Cefalosporinas Ceftiofur 7 15 1 8
Ciprofloxacina 10 75 2 42
Enrofloxacina 16 48 4 49

Fluoroquinolonas

Norfloxacina 6 35 2 51
Marbofloxacina 9 30 1 55
Macrolideos, Tilmicosina 22 13 4 78
lincosamidas e Tulatromicina 28 22 3 89
estreptograminas Lincomicina + Espectinomicina 11 6 2 36
Ampicilina 35 17 8 22
Penicilinas Amoxicilina 34 14 10 23
Amo + Acido clavulanico 3 11 0 7
Sulfonamidas Sulfa + trimetoprim 22 58 1 33
Doxiciclina 15 5 3 31
Tetracilinas Oxitetraciclina 46 5 22 88
Tetraciclina 40 9 14 87

Nota: App = Actinobacillus pleuropneumoniae (n = 207); Gps = Glaesserella parasuis (n = 277); Pasteurella multocida (n = 514); Streptococcus

suis (n = 753).

Tabela 2 - Frequéncia de resisténcia antimicrobiana durante 10 anos em isolados clinicos no Centro de Diagndstico de

Sanidade Animal (CEDISA) relacionados ao sistema entérico de suinos

Classe Antimicrobiano C. perfringens (%) E. coli B hemolitica (%) E. colindo hemolitica (%) S. enterica (%)
. o Gentamicina Resisténcia 31 19 58
Aminoglicosideos o
Neomicina intrinseca 36 26 21
Anfenicois Florfenicol 13 80 66 77
Cefalosporinas Ceftiofur 15 7 11 5
Ciprofloxacina 73 46 36 22
. Enrofloxacina 77 57 51 36
Fluoroquinolonas
Norfloxacina 78 47 35 15
Marbofloxacina 68 51 40 24
Sulfonamidas Sulfa + trimetoprim 95 66 48 25
o Oxitetraciclina 59 84 82 91
Tetraciclinas
Tetraciclina 27 84 81 90

Nota: Clostridium perfringens (n = 832); Escherichia coli  hemolitica (n = 1725) e ndo hemolitica (n = 3166); Salmonella enterica (n = 386).



A menor taxa encontrada foi para ceftiofur, variando
entre 5 a 15%. C. perfringens e E. coli B hemolitica apre-
sentaram altas taxas de resisténcia perante as fluoroqui-
nolonas e sufonamidas. J4 para a classe de tetraciclina,
as bactérias Gram negativas apresentaram uma variagdo
de 81 a 91% de resisténcia. A resisténcia encontrada em
apenas uma molécula de uma determinada classe também
é de extrema importancia, uma vez que os medicamentos
pertencentes a mesma classe sdo quimicamente relacio-
nados e estdo sujeitos a resisténcia cruzada (Perichon et al,,
2019).

Para evitar falhas no diagndstico que possam levar ao
tratamento incorreto e uso indevido de medicamentos, é
de extrema importancia a escolha de animais representa-
tivos do quadro clinico observado (ABCS, 2022). Apesar
da resisténcia aos antimicrobianos ser um fenémeno natu-
ral, em decorréncia de eventos genéticos, como mutacgdes
ou aquisicdo de genes de resisténcia, é comprovado que
bactérias expostas ao uso de antibidticos acabam sendo
selecionadas ou sofrendo adaptagdes de forma que as
cepas mais resistentes permanecam viaveis. Por isso, o uso
de antimicrobianos na suinocultura baseado em testes,
além de promover sua saude e bem-estar, é essencial para
o controle e prevencgdo da resisténcia dos microrganismos
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aos antibiodticos. Além disso, testes complementares para
determinar se os agentes tém potencial patogénico devem
ser solicitados, e a interpretacdo destes resultados deve
ser em conjunto com o médico veterinario a campo e o
laboratério.

Conclusao

Os
resisténcia nos agentes isolados a partir de amostras

resultados apresentados demonstram que ha

clinicas de animais doentes perante as drogas que podem
ser utilizadas no tratamento, sendo importante o médico
veterinario ter cautela na escolha do tratamento e no uso
de antimicrobianos a campo.
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Introducao

Javalis (Sus scrofa scrofa) sdo considerados animais
invasores que causam importantes consequéncias eco-
l6gicas e econdémicas, de acordo com o National
Inva-sive Species Information Center (NISIC, 2023).
Segundo Fonseca et al. (2014), os javalis estdo presentes
em aproximadamente 20% do Brasil, incluindo os
estados do Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Parana,
Sdo Paulo, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas
Gerais, Rio de Janeiro, Goids e Espirito Santo. Isto
indica que esta espécie é encontrada em d&reas de
suinocultura intensiva, aumentando o risco da trans-
missdo de doencgas para os suinos domésticos. Os
suinos asselvajados sdo hospedeiros amplificadores
e reservatdrios para a introdugdo e reintroducdo de
patdgenos, o que representa um risco continuo ao
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controle e erradicacédo de algumas enfermidades (Meier
e Ryser, 2018). Um estudo realizado no Rio Grande do Sul
evidenciou a presenca de suinos asselvajados em pro-
priedades com suinos domésticos de subsisténcia, por
meio de avistamentos, rastros e/ou ataques (Medeiros,
2016). Visto que o contato entre javalis e suinos domés-
ticos é possivel, a monitoria de anticorpos contra doen-
cas de importéncia para suinocultura industrial nestes
animais é de suma importancia, pois pode evidenciar
a circulagdo de patdégenos no ambiente silvestre e sua
possivel disseminagdo para animais de producgéo.
Vérias sdo as enfermidades de importancia para
suinocultura as quais os javalis sdo suscetiveis e muitas
vezes portadores assintomaticos. Entre elas, podemos
(Mhyo) e
Senecavirus A (SVA). Mhyo é um patégeno de distri-

destacar Mpycoplasma hyopneumoniae
buicdo mundial e especifico de suinos (Sus scrofa
domesticus) e javalis (Maes et al., 2008). Eo principal
agente causador da pneumonia enzodtica suina,
doenca crénica caracterizada por broncopneumonia
que clinicamente se manifesta por tosse seca, atraso
no ganho de peso, alta morbidade e baixa mortalidade
(Maes et al., 2017), sendo endémica em rebanhos do
Brasil e do mundo. J&4 SVA esté associado a uma doenca

vesicular de notificagdo obrigatéria, que acomete
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suinos de diferentes idades. Ndo ha relatos ou deteccdo
deste agente (ou anticorpos) em suinos asselvajados até
o momento. Sua importéncia, contudo, destaca-se por ser
um virus emergente pertencente a mesma familia do virus
da febre aftosa, Picornaviridae, que causa lesbes vesicula-
res localizadas em regido de focinho, cavidade oral, patas
e banda corondria dos suinos (Joshi et al., 2016). Neste
contexto, este trabalho tem como objetivo realizar um
inquérito sorolégico de Mhyo e SVA, dois patdégenos de
importancia para a suinocultura, em javalis de vida livre do
Rio Grande do Sul.

Material e métodos

A coleta dos animais deste estudo foi realizada no
municipio de Tupanciretd, estado do Rio Grande do
Sul. O abate dos javalis foi realizado por controladores
cadastrados e autorizados pelo Instituto Brasileiro do Meio
Ambiente e dos Recursos Naturais Renovaveis (IBAMA).
Foram coletadas 50 amostras de sangue em tubo sem
anticoagulante. O soro foi separado e congelado para
posterior anélise. Os animais foram pesados e classificados
quanto a idade e sexo. Anticorpos anti-Mhyo (IgG) foram
detectados utilizando um kit comercial de ELISA indireto
(IDEXX, EUA), com 99,6% de especificidade e 89,4% de
sensibilidade. O teste e o célculo de S/P foram realizados
de acordo com as instru¢des do fabricante, sendo que as
amostras com valores de S/P acima de 0,3 foram consi-
deradas positivas. Para a deteccdo de anticorpos anti-SVA
utilizou-se o teste de soroneutralizacdo com células da
linhagem NCI-H1299 (carcinoma de pulm&o humano) e nas
diluicdes do soro de 1:4 a 1:4096 para titulagdo. O teste
exato de Fisher e a associagdo com odds ratio (OR), com
intervalo de confianga de 95%, foram utilizados para avaliar
as diferencas nas varidveis qualitativas entre os grupos
(sexo e idade). O estudo foi aprovado pela Comissdo de
Etica no Uso de Animais (CEUA/IPVDF n° 10/13).

Resultados e discussao

Dos 50 animais coletados, 29 eram machos e 21 eram
fémeas, sendo que nove destas estavam prenhas, com
ndimero de fetos variando de trés a sete. Além disso, 15
foram classificados como jovens e 35 como adultos. Quanto
ao peso, os animais tinham entre 12 e 220 kg, sendo uma
média de 77,4 kg. Em relagdo a deteccdo de anticorpos
anti-Mhyo, foi possivel observar uma frequéncia de 28%
(14 animais) soropositivos. Jad para SVA, somente um ani-
mal (macho adulto) apresentou anticorpos contra o virus,
com um titulo de 16. Quando avaliadas as caracteristicas
dos animais (sexo e idade) como possiveis fatores de risco,
observou-se relacdo significativa entre a idade (adultos) e a

presenca de anticorpos contra Mhyo (OR = 9,1; p = 0,03905).
J& em relacdo ao sexo, ndo houve diferenca significativa
entre os grupos. A deteccdo de Mhyo ou de anticorpos
contra este agente ja foi visualizada em inquéritos realizados
no Brasil e em outros paises. No Parang, detectou-se uma
soropositividade de 65,9% de javalis de vida livre (Souza et
al., 2021). Além disso, pulm&es de animais apresentando
broncopneumonia foram positivos para Mhyo, demons-
trando a presenca de lesdes associadas a deteccdo do
agente. J& em Santa Catarina, a soroprevaléncia em ani-
mais de vida livre foi menor, 19,7% (Severo et al., 2021).
Estudos realizados em outros paises também demonstra-
ram a circulagdo de anticorpos contra Mhyo em javalis, em
uma proporc¢do de 19,7% nos EUA (Baroch et al., 2015),
21% na Eslovénia (Vengust et al., 2006) e 30% na Italia
(Chiari et al., 2014).

Em suinos domésticos, Baraldi et al. (2019) e Galdeano
et al. (2019) demonstraram um aumento da soroprevalén-
cia de Mhyo ao longo das fases de producéo. Além disso,
sabe-se que os anticorpos vacinais alcancam seu pico apds
a vacinagdo (desmame) e decrescem ao longo do tempo
(Maes et al., 1999), possibilitando inferir que o aumento
de soropositivos com a idade esté relacionado a infec¢des
naturais. Diante disto, é possivel comparar este perfil
observado nas criagdes de suinos com os resultados de
maior soropositividade em javalis adultos encontrados no
presente estudo. Esta mesma associacdo com a idade foi
observada no estudo de Severo et al. (2021) em javalis de
vida livre em Santa Catarina.

Conclusao

Observou-se uma alta frequéncia de javalis soroposi-
tivos para Mhyo, evidenciando uma transmissdo ativa
deste agente no ciclo silvestre. Além disso, este trabalho
investiga de forma inovadora a presenca de anticorpos
contra SVA em javalis, demonstrando que esses animais
também podem atuar como reservatérios desse virus de
importéncia para suinocultura. Esses achados evidenciam
a exposicdo dos javalis de vida livre ao Mhyo e ao SVA,
destacando a importédncia dessa espécie animal na
disseminacdo desses agentes e na possivel contaminacéo

de animais de produgéo.
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Introducao

Surtos de doenga respiratéria aguda em suinos
causados pelo virus Influenza A (IAV) tornaram-se
frequentes no Brasil desde o surgimento do virus
pandémico HIN1T (pHT1N1) em 2009 (Schaefer et al.,
2011). Atualmente, uma grande diversidade genética
tem sido observada em IAVs de suinos dos subtipos
H1N1, HIN2 e H3N2 (Nelson et al., 2015; Tochetto et
al., 2023). A caracterizacdo genética dos |AVs é reali-
zada pelo sequenciamento dos genes que codificam
as glicoproteinas de superficie, hemaglutinina (HA) e
neuraminidase (NA). Recentemente, desenvolveu-se
uma RT-gPCR multiplex que identifica os diferentes
subtipos e linhagens dos IAVs de suinos que circulam
no Brasil (Haach et al., 2019). Este trabalho teve como
objetivo avaliar a frequéncia e distribuicdo dos subtipos
e linhagens de IAV em amostras bioldgicas colhidas de
suinos entre 2009 e 2021.
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Material e métodos

No periodo entre 2009 e 2021, o laboratério de
Virologia da Embrapa Suinos e Aves recebeu 2.665
amostras de secrecdo nasal e pulm&o ou isolados virais
de suinos de granjas comerciais localizadas em oito
estados brasileiros (Santa Catarina, Parand, Rio Grande
do Sul, Minas Gerais, Mato Grosso do Sul, Sdo Paulo,
Mato Grosso e Espirito Santo). A triagem das amostras
positivas para IAV foi realizada por RT-qPCR, que tem
como alvo o gene da matriz (Zhang e Harmon, 2020).
Em seguida, as amostras positivas por RT-gPCR foram
inoculadas em ovos SPF ou em células MDCK (Zhang
e Gauger, 2020). Os isolados virais foram avaliados por
RT-gPCR para identificacdo dos subtipos e linhagens de
IAV (Haach et al., 2019) e/ou sequenciamento dos genes
HA e NA (Junqueira et al., 2023; Tochetto et al., 2023).

Resultados e discussdo

Das amostras recebidas, 778 foram positivas para
IAV por RT-gPCR e 460 isolados virais foram obtidos. A
anélise de 353 IAVs identificou os seguintes subtipos e
linhagens virais: pH1N1 (34,8%), human-like (hu) H3N2
(21,8%), huH1N2 (21,2%) e huHTN1 (1,1%) (Figura 1).
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Em 1,1% e 5,1% das amostras foram identificados virus
que sofreram rearranjo génico, huH1pN1 (N1-pdm) e
pHI1N2 (H1-pdm), respectivamente. Infec¢cdes mistas, isto
é, com dois subtipos virais detectados na mesma amostra,
foram identificados em 2,8% dos casos a partir de 2010. Em
11,9% das amostras apenas um dos genes foi identificado
(HA ou NA). O alto nimero de amostras com subtipagem
parcial em 2020 (23 amostras HxN1 ou HxN2 e 7 amostras
H1Nx ou H3Nx) pode estar relacionado com a ocorréncia
de mutagdo nos genes HA e NA, o que sugere a necessi-
dade de atualizagdo dos primers da RT-qPCR. De 2009
a 2016, o nimero de amostras subtipadas foi menor (n
= 108) e o pH1N1 foi a linhagem viral predominante. A
partir de 2017, houve um aumento no nimero de amos-
tras recebidas das regides Centro-Oeste e Sudeste em
decorréncia da ampliagdo das colheitas realizadas nessas
regides. No mesmo periodo observou-se um aumento na
frequéncia de deteccdo das linhagens huH1N2 e huH3N2.

100
90
80
70
60
50

40

Numero de amostras

30

20

)
L[]
||
||
]

2009 2010 2011

mEpHINT mhuHIN1 mhuH1N2

2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019
huH1pN1

A distribuicdo das amostras (colhidas de suinos ou rece-
bidas de laboratérios parceiros) por estado e por ano ndo
foi homogénea, o que impede definir a prevaléncia dos
subtipos e linhagens virais (Tabela 1). Os resultados da
subtipagem foram confirmados pelo sequenciamento dos
isolados virais (Junqueira et al., 2023;Tochetto et al., 2023).

Conclusao

Foram detectados diferentes subtipos e linhagens de
IAV (pH1N1, huH1N1, huH1N2 e huH3N2) em suinos de
granjas localizadas nas regides Sul, Sudeste e Centro-
Oeste desde 2009. Apds a emergéncia do virus pHTN1,
houve um aumento da diversidade genética dos |AVs
de suinos; novas linhagens virais surgiram, bem como
comecgaram a ser detectados virus que sofreram rearranjo
génico e a ocorréncia de infecgdes mistas com identifica-
¢do de dois virus distintos na mesma amostra.

2020 2021

mpHIN2 mhuH3N2 m Mista m Parcial

Figura 1 - Subtipos e linhagens de virus influenza A detectadas em suinos no Brasil entre 2009 e 2021.

Tabela 1 - Subtipos e linhagens de virus influenza A detectadas em suinos em oito estados brasileiros entre 2009 e 2021

Estado pH1N1 huH3N2 huH1N2 pH1N2 huH1N1 huH1pN1 Parcial Mista Total
Santa Catarina 77 52 43 14 2 1 22 7 218
Parana 13 8 12 3 1 2 10 1 50
Rio Grande do Sul 25 8 5 1 1 0 2 2 44
Minas Gerais 5 4 1" 0 0 1 3 0 24
Mato Grosso do Sul 0 2 3 0 0 0 4 0

S&o Paulo 1 2 1 0 0 0 0 0 4
Mato Grosso 2 1 0 0 0 0 0 0 3

Nota: p = pandemic; hu = human-like.
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Introducéo

As doengas respiratérias dos suinos sdo cada vez
mais relevantes dentro do sistema de producdo, le-
vando a queda no desempenho zootécnico e perdas
econdmicas (Brombilla et al., 2019). Entre elas, a in-
fluenza suina possui grande relevancia, principalmente
devido ao seu carater endémico e de dificil controle.
O virus responsavel pela doencga clinica nos suinos é
o Influenza virus tipo A, onde seus subtipos virais sdo
classificados de acordo com a combinacdo de duas
glicoproteinas que compdem o envelope viral lipidico,
sendo elas a hemaglutinina (HA) e a neuraminidase
(NA), e na atualidade sdo descritas 18 HA, e 11 NA
(Rajao et al., 2019). Além disso, outro fator importante
ligado ao virus da influenza é a sua variabilidade ge-
nética, a qual ocorre pelos mecanismos conhecidos
como antigenic drift e antigenic shift, podendo assim
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gerar novas estirpes potencialmente patogénicas
(Torremorell, 2012; Rajao et al., 2019). Desse modo, o
presente trabalho teve como objetivo determinar o
perfil de anticorpos neutralizantes em relacéo aos dife-
rentes subtipos virais que circulam no Brasil (H1N1
pdm09, H3N2 e H1 delta) em suinos na fase de creche,
crescimento e terminagdo, com foco em enriquecer o
nivel de informacgdes sobre este constante desafio da

suinocultura mundial.
Material e métodos

O trabalho foi realizado durante os anos de 2021
e 2022, onde 87 granjas, de 11 diferentes sistemas de
producdo localizados nos estados de Santa Catarina e
Rio Grande do Sul, que ndo possuiam em seu protocolo
vacinal a imunizagdo contra a influenza, foram seleciona-
das aleatoriamente para a realizagdo das coletas. Um
total de 1.361 suinos foram amostrados por meio de
coleta de sangue, sendo 643 na fase de creche e 718
durante a fase de terminagdo. Apds a obtencdo do
soro das amostras por meio de centrifugagdo, elas
foram encaminhadas ao laboratério sob refrigeragdo
para realizacdo do teste sorolégico de inibicdo da
hemaglutinacédo (HI), segundo a metodologia descrita
por Who (2022), para os subtipos H1N1pdm09, H3N2
e H1 delta, sendo os soros que apresentassem titulos =
40 considerados positivos.
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Resultados e discussido

Das 87 granjas avaliadas, 86 (98,85%) apresentaram
anticorpos para ao menos um subtipo de influenza, de-
monstrando, portanto, a ampla circulagdo do virus em
diferentes planteis e diferentes fases. Em um trabalho
semelhante avaliando 50 granjas em diferentes estados
produtores de suinos no Brasil, também observou-se alta
prevaléncia de anticorpos para influenza, tendo positivi-
dade de 94% das granjas avaliadas (Fraiha et al., 2017).
Esta alta taxa de rebanhos positivos para influenza suina se
deve principalmente a uma das principais caracteristicas
da doencga, que é a alta morbidade. Allerson et al. (2013),
em um estudo americano avaliando a transmissdo do
patégeno entre suinos, observou uma taxa de transmissdo
RO de 10,4 em animais ndo imunizados, RO de 7,1 em
suinos vacinados com vacina heteréloga, e RO de 0,8 nos
vacinados com vacina homdloga, mostrando que em
rebanhos suscetiveis a influenza apresenta uma alta taxa
de transmissdo. Em relagdo a heterogeneidade de anti-
corpos de acordo com as linhagens virais pesquisadas, é
possivel observar uma grande variabilidade na ocorréncia
(Tabela 1), onde em 2021 o principal subtipo envolvido foi
o HINTpdm, sendo encontrados anticorpos somente para
este subtipo em 20,95% dos animais coletados em fase de
creche, e em conjunto com anticorpos dos subtipos H3N2
e/ou H1N1 delta em 42,74% dos animais na mesma fase.
J& na fase de terminagdo neste mesmo ano, observou-
se uma maior positividade de coinfec¢des, sendo 29,15%

positivos para o HINTpdm09 e H3N2 e 27,35% para todos
os subtipos pesquisados. No ano de 2022, observou-
se uma maior representatividade do subtipo H1 delta na
fase de creche, com uma positividade de 27,37%, e em
participacdo com os demais subtipos (47,37%). Quando
na fase de terminacdo, observou-se uma maior quantidade
de animais negativos quando comparado com o ano de
2021, destacando-se em positividade para anticorpos
novamente provenientes do subtipo H1 delta, sendo
observados anticorpos somente para este subtipo em
22,42%, e na presenga de outros subtipos, 42,02% dos
animais coletados. E valido ressaltar a presenca significa-
tiva de animais com anticorpos para mais de um subtipo
de influenza durante todo o periodo, resultado encontrado
também em Chaves et al. (2022), onde por meio de coletas
de animais provenientes do Sul e Sudeste brasileiro, a maior
prevaléncia encontrada foi de animais apresentando os
trés subtipos pesquisados: HIN1pdm09, H3N2 e H1 delta.
Outro fato relevante é a grande variabilidade de animais
positivos entre fases de produgéo e subtipos envolvidos.
Este achado pode ser explicado, principalmente, por meio
dos resultados obtidos por Lara et al. (2020), onde avaliando
leitdes desde o desmame até o abate, observou-se que o
virus influenza circula de maneira bastante facilitada entre
as fases produtivas, com alta variabilidade genética entre
granjas, além de o mesmo suino detectado positivo no
RT-PCR por quatro vezes, desde o desmame até o abate,
demonstrando que o suino pode ser suscetivel mesmo na

presenca de anticorpos.

Tabela 1 - Porcentagem de animais positivos no teste de inibi¢do da hemaglutinagdo para os diferentes subtipos de

influenza nas fases de creche, crescimento e terminacdo em 2021 e 2022

2021

2022

Subtipos virais

Creche Cresc. Terminagédo Creche Cresc. Terminagéo
H1N1pdm09 20,95% 3,14% 14,74% 11,52%
H3N2 6,42% 3,59% 7,72% 3,84%
H1 delta 9,50% 13,00% 27,37% 22,42%
H1N1pdmO09 + H3N2 18,72% 29,15% 11,93% 1,41%
H1N1 pdm09 + H1 delta 7,54% 8,52% 10,53% 6,06%
H3N2 + H1 delta 3,35% 5,38% 5,26% 6,87%
H1N1pdmO09 + H3N2 + H1 delta 16,48% 27,35% 4,21% 6,67%
Negativo 17,04% 9,87% 18,25% 41,21%
Conclusao os diferentes subtipos, e a grande presenca de animais

Os resultados obtidos nos mostram como o virus
influenza estd disseminado entre os planteis independente
da fase pesquisada, em seus diferentes subtipos virais.
Outro ponto importante é a ndo observagdo de um subtipo
predominante, e sim uma distribuicdo da positividade entre

positivos para mais de um subtipo de influenza, sugerindo
coinfec¢Bes. Sendo assim, fica clara a grande relevancia do
patdégeno na suinocultura, sendo necessério cada vez mais
um melhor entendimento de sua dindmica de infec¢do por
meio de monitorias efetivas, bem como o estudo de medi-

das preventivas e de controle.
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Introducido

Escherichia coli é o agente etiolégico da colibacilose,
infeccdo que cursa com diferentes quadros clinicos
em suinos. Em leitdes, pode causar diarreia neonatal,
diarreia pds-desmame e doenca do edema (Menin et
al., 2008). As infecgdes por E. coli representam grande
impacto econdmico para suinocultura devido a alta
taxa de morbidade, mortalidade, diminuicdo de ganho
de peso e aumento dos custos tanto com tratamentos
quanto com profilaxia (Luppi et al., 2017). A patogenici-
dade dos isolados pode ser determinada pela presenca
de fatores de viruléncia (fimbrias, adesinas e toxinas),
que permitem classificar os isolados em patotipos,
fundamentais para a compreenséo epidemioldgica da
doenca e direcionamento das medidas de controle
e prevengdo (Barros et al.,, 2023). Frequentemente,
no Brasil, o diagndstico de colibacilose em suinos
ainda é baseado apenas no isolamento de E. coli, sem
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determinar os fatores de viruléncia do isolado (Sato et
al., 2016), entretanto, essa estratégia de diagndstico
ndo permite diferenciar isolados potencialmente pato-
génicos de apatogénicos (microbiota). Variagdes na
frequéncia dos patotipos detectados, nos diferentes
estudos, sdo comuns e podem estar relacionadas com
a localizagdo plasmidial dos genes de viruléncia, o que
permite a facil transferéncia desses plasmideos entre
as cepas e, consequentemente, a flutuacdo do padrao
genotipico dos isolados ao longo do tempo (Vidotto
et al., 2009). O objetivo deste estudo foi determinar os
patotipos de E. coli associados com quadros graves de
enterite em leitdes de granjas do sul do Brasil, através da
técnica de PCR.

Material e métodos

O processamento microbiolégico e a genotipifica-
cdo pela PCR foram realizadas no VERTA Laboratérios.
Foram processadas 1.182 amostras de conteldo intes-
tinal de suinos de diferentes segmentos intestinais de
leitdes com histérico de quadros graves de enterite
(cursando com mortalidade e/ou refugagem) durante
o periodo de 2021- 2023. As amostras foram cultivadas
em &gar sangue com 5% (v/v) de sangue ovino e em
4gar MacConkey e incubadas 24 horas a 37°C. Poste-
riormente as coldénias foram caracterizadas fenotipi-
camente e bioquimicamente e encaminhadas para ge-
notipificagdo para definicdo do patotipo. A identificagdo
dos patotipos foi realizada conforme descrito por
Ngeleka et al. (2003). As amostras foram submetidas a
termo extracdo e a detecgdo dos genes de viruléncia
codificadores de fimbrias [F4 (K88), F5 (K99), F6 (987P),
F18, F41], adesinas [de aderéncia difusa (AIDA), intimina
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enteroagregativa (EAE), intimina enteroagregativa (Paa)]
e toxinas [enterotoxina A (STa) e B (STb), toxina com
agdo sistémica vasoativa (Stx ou Shiga Like toxin 1 e 2e),
enterotoxina termo-labil (LT), enterotoxina 1 termoestavel
de E. coli enteroagregativa (EAST1)]. Os amplicons foram
visualizados por eletroforese em gel de agarose 1,5%.

Resultados e discussao

Dos casos graves de enterite em leitdes, foram geno-
tipificados 1.182 isolados de E. coli, sendo 467 (39.51%)
isolados de leitdes na fase de maternidade e 715 (60.49%)
da fase de creche. Os patotipos mais frequentes foram F4
(K88): STa, STb, LT, EAST1 (30.6%; 143/467) e F4 (K88): STa,
STb, EAST1(23.1%; 108/467) na fase de maternidade e F18:
STa, STh, STx2e (26.3%; (188/715) e F4 (K88): STa, STb, LT,
EAST1 (22.7%; 162/715) na fase de creche. Os patotipos
de acordo com a combinagdo dos fatores de viruléncia
detectados através da PCR, conforme as fases de criagdo
dos suinos, estdo apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 - Patotipos de Escherichia coli isolados (Is.)
de casos graves de enterite em leitdes nas fases de
maternidade (M) e creche (C)

Fase Patotipos caracterizados % Total Is.
F4 (K88): STa, STb, LT, EAST1 30,6 143
F4 (K88): STa, STb, EAST1 231 108
F41:STa 13,3 62
M F6 (987P): STa 9.9 46
F5 (K99): STa 8,6 40
AIDA: STa 7,3 34
Outros patotipos 7,3 34
Subtotal 100 467
F18: STa, STb, STx2e 26,3 188
F4 (K88): STa, STb, LT, EAST1 22,7 162
F18: STa, STb, STx2e 18,3 131
¢ F18: AIDA: STa, STb, LT, EAST1, STx2e 13 93
F4 (K88): STb, LT, EAST1 10,5 75
Outros patotipos 9,2 66
Subtotal 100 715

Na fase de maternidade, a adesina mais prevalente foi
o fator fimbrial F4 (K88) (53,7%; 251/467), seguido por F41
(13,3%; 62/467). Os genes codificadores de toxina mais
frequentemente detectados nesta fase foram STa (92,8%;
433/467) e STb (53,75%; 251/467). Ja na fase de creche, a
fimbria mais detectada foi a F18 (57,62%; 412/715), sequida
por F4 (K88) (33,15%; 237/715). Quanto as toxinas, o gene
mais detectado foi o codificador de STb (90,77%; 649/715)
e Sta (80,28%; 574/715). O gene da toxina STx2e, ligado a
doenca do edema, ndo foi detectado em isolados oriundos
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da fase de maternidade e teve prevaléncia de 57,62%
(412/715) na fase de creche. No presente estudo, em casos
graves de enterite, ndo detectou-se nenhum isolado com
genes STX1, EAE e Paa. Em trabalho realizado por Sato et
al. (2016), com isolados do sul do Brasil, os patotipos mais
observados foram F18-STa, F4-LT-STa-STb, F4-STa. J&4 em
trabalho conduzido por Luppi et al. (2017), com isolados
europeus, o patotipo mais prevalente foi o F4, STb, LT.
Os resultados deste trabalho refletem a importéncia do
monitoramento epidemiolégico dos fatores de viruléncia
e a acuracia do diagndstico, uma vez que possibilita o
direcionamento das estratégiasimunoprofilaticas, reduzindo
assim custos com tratamento, perda de desempenho e
morte dos animais, além de favorecer a reducdo do uso de
antimicrobianos na suinocultura.

Conclusao

O presente estudo demonstrou os fatores de viruléncia
detectados em E. coli isoladas de casos graves de enterite
em leitdes nas fases de maternidade e creche. Determinar
os patotipos possui grande relevancia prética, pois permite
orientar as estratégias de profilaxia, o que impacta direta-
mente a saide do rebanho e custos produtivos. O correto
diagndstico laboratorial da colibacilose, portanto, deve
associar o isolamento e deteccdo dos fatores de viruléncia
como estratégia de controle e prevencdo de enterites
graves em leitdes.
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Introducido

O virus Influenza A (IAV) causa infeccdo em aves e
mamiferos, incluindo suinos e humanos, e representa
risco para a saude publica devido ao seu potencial para
causar pandemias (Vincent et al., 2020). Em suinos, a
infeccdo pelo IAV causa uma doenca respiratéria aguda
e os principais sinais clinicos observados sdo hiperter-
mia, tosse e anorexia, resultando em reducdo na inges-
tdo de ragdo e consequentemente reducdo do ganho
de peso. Com isso, a presenca do virus em rebanhos
suinos gera prejuizos econdmicos pelas perdas diretas
e indiretas pelo aumento dos custos com antimi-
crobianos para controlar as infec¢des bacterianas
secundarias (Rajao et al., 2014). A influenza é endémica
em suinos e linhagens de virus geneticamente distintas,
dos subtipos H1N1, HIN2 e H3N2, circulam em dife-
rentes regides geograficas (Anderson et al., 2021). A
vacinacdo é importante para o controle da doenga em
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suinos e para reduzir o risco de emergéncia de virus
com potencial pandémico. Contudo a cocirculagédo de
linhagens distintas do AV, associada a rapida evolugédo
viral, desafia o desenvolvimento de vacinas eficazes. O
uso de plataformas vacinais como os virossomas, que
sdo particulas semelhantes a virus que simulam uma
infecgdo viral, todavia sem conter material genético
viral, estimulam a inducdo de resposta imune humoral
e celular eficaz (Wilschut, 2009). Assim, avaliou-se
a imunogenicidade de uma vacina para influenza
baseada em virossoma contendo subunidades proteicas
(hemaglutinina - HA e neuraminidase - NA) dos subtipos
H1N1 pandémico (pdm), HIN2 e H3N2 isolados de
suinos.

Material e métodos

Uma vacina virossomal polivalente contendo glico-
proteinas (HA e NA) dos virus HINTpdm, HIN2 e H3N2
foi desenvolvida e avaliada previamente em camun-
dongos (Fonseca et al., 2023). No presente estudo, 43
suinos SPF com 40 dias de idade foram divididos em 2
grupos: G1 - ndo vacinados (n = 10), e G2 - vacinados
(n = 33). Os suinos do grupo G2 foram vacinados com
1 ml da vacina virossomal por via intramuscular no DO
e D14. Os suinos foram avaliados por 28 dias, sendo
que trés suinos do grupo G2 permaneceram por 90 dias
para avaliagdo da imunidade de meméria. Amostras de
sangue e secrecdo nasal foram colhidas no DO, D14 e
D28, e no D60 e D90 dos trés suinos remanescentes do
grupo G2. A necropsia foi realizada no D28 para G1 e
G2, e no D90 para os trés suinos do G2, sendo colhidos
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bagco em meio RPMI, lavado broncoalveolar (BALF), sangue
com anticoagulante e, colhidos em paraformaldeido a
4%, pulméo, linfonodo mediastinico, baco, figado e rim.
As amostras de secre¢do nasal foram avaliadas por RT-
gPCR para IAV (Zhang e Harmon, 2020), a fim de garantir
que os suinos permaneceram negativos durante o
experimento. As amostras de tecidos foram analisadas
por coloragdo de hematoxilina e eosina (H&E) e ensaio
de TUNEL, para verificar possiveis lesdes e quantificar
células apoptdticas, respectivamente. Para a avaliacdo da
imunidade humoral, as amostras de soro foram avaliadas
por inibicdo da hemaglutinagao (HI) (Kitikoon et al., 2014) e
soroneutralizacdo (SVN) (Gauger e Vincent, 2014), utilizando
como antigenos os trés virus vacinais homdlogos. O perfil
celular (mondcitos/macréfagos, granuldcitos, células natural
killer, linfécitos B e T) foi determinado por citometria de
fluxo nas amostras de sangue a partir das células mono-
nucleares do sangue periférico (PBMCs) e do BALF a
partir das células mononucleares do pulméo. Ainda, os
esplendcitos obtidos do bago foram marcados com CFSE
e estimulados in vitro com os trés virus vacinais para a
avaliagdo das populacdes de macréfagos e de linfécitos B
e T por citometria de fluxo. As diferengas entre os grupos
foram avaliadas pelo teste t de Student bilateral, utilizando
o programa SAS, e os dados foram apresentados como
fold change. Valores de p < 0,05 foram considerados

estatisticamente significativos.
Resultados e discussao

Todas as amostras de secre¢do nasal foram negativas
para AV, demonstrando que n&o houve circulagdo de
AV entre os suinos durante o experimento. Na coloracédo
de H&E, observou-se hiperplasia linfoide folicular em
71,87% dos linfonodos mediastinicos dos suinos do G2,
provavelmente devido a proliferagdo celular induzida
pela vacina. Ndo houve diferenca no nimero de células
apoptéticas nos diferentes tecidos entre os suinos do G1
e G2 no ensaio de TUNEL, demonstrando que a vacina
ndo causou citotoxicidade. Todas as amostras de soro
dos suinos ndo vacinados (G1) foram negativas para IAV
nos ensaios de Hl e SVN. Anticorpos para os trés virus
vacinais foram detectados no grupo vacinado (G2) pelo
ensaio de HI: 18,75% para HI1N1, 46,88% para HIN2 e
100% para H3N2. Anticorpos para HIN2 e H3N2 foram
detectados em um dos trés suinos vacinados amostrados
no D90. Anticorpos neutralizantes foram detectados em
todos os suinos (100%) vacinados (G2) pelo ensaio de SVN
para HIN1, HIN2 e H3N2. No D90, um dos trés suinos
do G2 apresentou anticorpos para HIN1 e H1N2 e todos
os trés suinos apresentaram anticorpos para H3N2. Os
anticorpos produzidos contra a HA estdo correlacionados
com protegdo contra a doenga clinica e sdo importantes

para bloquear a entrada do virus nas células, evitando a
infeccdo (Krammer, 2019). No ensaio de proliferacéo celular
do baco, observou-se alta contagem celular no grupo
vacinado (G2) em relagdo ao n&do vacinado (G1; p < 0,05)
nos nove subconjuntos de células avaliados: mondcitos/
macréfagos (macréfago+), linfécitos B (CD7%9a+SWC7+),
linfocitos T auxiliares (CD3e+CD4+), linfocitos T auxiliares
efetores (CD3e+CD4+CD25+), linfocitos T auxiliares de
memoria central (CD3e+CD4+CD27+), linfocitos T citotdxi-
cos (CD3e+CD8a+), linfocitos T citotdxicos efetores (CD3e
+CD8a+CD25+), linfécitos T citotdxicos de memodria cen-
tral (CD3e+CD8a+CD27+) e linfécitos T citotdxicos produ-
tores de interferon-y (CD3e+CD8a+IFNy+). Ainda, alta
proliferagdo celular foi detectada nos suinos do grupo
G2 no D90, especialmente para linfécitos B e linfocitos
T CD4+ e CD8+ de memboria central, indicando uma
rapida e duradoura resposta celular contra infeccbes
futuras de IAV. A persisténcia da resposta imune induzida
pela vacina nos suinos até os 130 dias de idade foi
extremamente relevante, com potencial de proteger os
animais da creche até o abate. Nas PBMCs detectou-se
alta contagem de mondcitos/macréfagos (macréfago+),
mondcitos/macréfagos ativos (macréfago+SLAII+), linfécitos
B totais (CD79%a+), células B convencionais (CD79a+SWC7
+CD5+ e CD79%9a+SWC7+CD5-), linféocitos T citotdxicos
(CD3e+CD8a+) e linfocitos T auxiliares de meméria central
(CD4+CD27+CD45RA-) no G2 no D28 em comparagdo ao
G1 (p < 0,05). Nas células do BALF, uma alta contagem de
macréfagos alveolares ativos (CSF1R+SLAII+), mondcitos/
macréfagos (CD14+CD16+) e células B convencionais
(CD79a+CD5+) foi observada no grupo G2 no D28 em
comparagdo ao G1 (p < 0,05), indicando uma resposta ce-
lular de mucosa, mesmo a vacina sendo administrada por
via intramuscular. A resposta imune celular contribui para
a eliminacdo do IAV das células infectadas, com as células
T CD4+ e CD8+ desempenhando um papel significativo
na protecdo. As células T CD4+ promovem a producéo de
anticorpos pelas células B e produzem citocinas antivirais
e pré-inflamatdrias. As células T CD8+ s&o cruciais para o
reconhecimento e eliminacdo de células infectadas por
virus (Thomas et al., 2006).

Conclusao

Suinos que receberam duas doses da vacina virossomal
para IAV desenvolveram resposta imune humoral e celular
robusta para os virus HINTpdm, HIN2 e H3N2. A vacina
demonstrou potencial para conferir memdria imunoldgica
duradoura em suinos até a idade de abate, bem como
provou ser segura. A utilizagdo de vacinas virossomais
permite flexibilidade para atualizagdo dos antigenos vaci-
nais a fim de refletir a diversidade genética e antigénica
dos IAVs circulantes em suinos no Brasil.
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Introducao

A carne suina é a mais consumida no mundo e o
Brasil se mantém como o 4° maior produtor mundial
desta proteina, totalizando 4,98 milhdes de toneladas
produzidas em 2022 (ABPA, 2023). O aumento da
demanda de exportagdo motiva a implementacido
de sistemas de producdo cada vez mais intensivos,
caracterizada pela alta densidade de animais. Em con-
sequéncia da superpopulagdo de animais, associada
a fatores de estresse, tem-se um aumento da disse-
minacdo de afec¢des causada por micro-organismos
patogénicos (Piva et al., 2020), sendo as doencas
bacterianas as principais causas de morte ou de
eutandsia na suinocultura (Brum et al., 2013). Entre
0s microrganismos patogénicos, o Streptococcus suis
estd entre os dez principais de importancia clinica
em suinos (VanderWaal e Deen, 2018). E uma bactéria
cocobacilo, gram-positiva, hemolitica e anaerdbica
fa-cultativa, que habita o trato respiratdrio superior e
intestino de suinos e pode causar broncopneumonia,
meningite, artrite, pericardite, endocardite, poliserosite
fibrinosa, rinite, aborto e septicemia. Em humanos, pode
causar meningite e choque séptico, sendo conside-rado
um risco a saude publica (Gottschalk et al., 2001; Pagnani
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et al., 2002; Magalhdes et al., 2021). Sendo assim, o
presente trabalho tem como objetivo descrever um
caso de suino em fase de terminacdo que apresentava
lesbes compativeis com Ulcera gastrica e endocardite
bacteriana.

Material e métodos

Um suino sem raca definida, macho, em terminacéo,
representando um rebanho com ocorréncia de Ulceras
gastricas foi eutanasiado e necropsiado. Durante a
necropsia foram observadas lesdes macroscépicas em
diversos 6rgaos, incluindo lesdes de Ulceras gastricas
e endocardite, e foram coletadas amostras do coracéo,
estdmago, figado, linfonodo e outros érgdos. Os
fragmentos foram fixados em solu¢do de formalina a
10% e, posteriormente, as ldminas histolégicas foram
preparadas e coradas pela técnica de hematoxilina
e eosina (HE). A amostra de tecido cardiaco colhida
assepticamente foi encaminhada para anélise micro-
biolédgica. A amostra foi preparada e semeada por
esgotamento em agar MacConkey e em &gar sangue
ovino 5%. Os cultivos foram incubados em aerobiose,
a 37°C, por 48h. Outros testes foram realizados, como
coloracdo de Gram, teste de catalase, cultivo em
meio seletivo &gar bile esculina. Posteriormente, a
identificacdo do agente etiolégico foi confirmada por
espectrometria de massa, pelo método MALDI-TOF. O
diagnéstico foi concluido a partir das observagdes das
lesdes macroscopicas e microscépicas e identificagdo
microbiolégica.
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Resultados e discussido

No exame macroscépico, o coragdo apresentou for-
macao nodular vegetante amarelada em valva. No est6-
mago foram observadas &reas focalmente extensas de
erosdo da mucosa, em quadrildtero esofagico. Na anélise
histolégica, os tecidos valvular e miocéardio apresentaram
proliferagdo do tecido conjuntivo fibrovascular, marcado
por infiltrado de neutréfilos, deposigcdo de fibrina, hemor-
ragia, restos celulares e numerosos agregados bacteria-
nos cocoides. No quadrilatero esofagico, observou-se area
focalmente extensa de ulceracdo da mucosa, acometendo
a porgao aglandular do estémago até a submucosa, com
abundante infiltrado inflamatério composto por neutré-
filos, eosindfilos, histidcitos e debris celulares. No figado,
em regides centrolobulares, observou-se leve congestdo
multifocal. O cultivo bacteriolégico do fragmento cardiaco
evidenciou crescimento bacteriano, em &gar sangue, de
coldnias pequenas e acinzentadas, textura cremosa e nao
hemoliticas; cocos gram-negativas, catalase negativa. No
meio agar MacConkey, ndo houve crescimento. No cresci-
mento em 4&gar bile esculina, ndo houve alteracdo de
coloragdo do meio, caracterizando resultado negativo
para Streptococcus grupo D e Enterococcus. A bactéria
foi identificada como Streptococcus suis por MALDI-TOF.
As lesdes macroscopicas observadas em necropsia e
histopatologia sdo compativeis com diagndstico de endo-
cardite bacteriana e gastrite ulcerativa necrosante.

Conclusido

A realizagdo de diagndstico laboratorial para detecgdo
de doencas em animais de producdo é de grande impor-
téncia, tendo em vista que infecgdes como as causadas
por S. suis possuem potencial zoondtico, implicando em
risco a salde publica. Destaca-se que, além disso, a iden-
tificagdo do agente etioldgico possibilita eficaz controle e
prevencao a nivel de rebanho.
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Introducao

O Brasil é o quarto maior produtor de carne suina
do mundo. No ano de 2022 atingiu indice de 12% do
volume de exportagdes de carne suina, e as projegdes
sdo que este nimero cresga ainda mais em 2023 (Miele
e Martins, 2022). Neste contexto de expansdo, um dos
maiores obstaculos para suinocultura é a ocorréncia
de doencas respiratérias, que levam a grandes perdas
econdmicas (Siqueira et al., 2017). A doencga respiratéria
em suinos pode ser causada por virus e bactérias, e sua
etiologia é complexa, pois estd também relacionada a
questdes imunoldgicas, ambientais e do préprio indi-
viduo. Alguns agentes bacterianos sdo reconhecidos
como causadores desta patologia, porém espera-se
que muitos agentes ainda ndo identificados pelos
métodos convencionais estejam também envolvidos
nestes quadros (Zang et al., 2020).

Com o intuito de aumentar o entendimento sobre
a patogenia de doencas respiratérias e revelar novas
formas de prevencdo, a microbiota suina é cada vez
mais estudada. E sabido que a microbiota influencia
o sistema imune do hospedeiro, tanto de forma local
como sistémica (Sonalio et al., 2022). Além disso,
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ha evidéncias de que infecgdes respiratdrias levam
a uma modificacdo, que pode ser permanente ou
tempordéria, na diversidade e composi¢cdo da microbi-
ota respiratéria em suinos. O papel do bacterioma do
trato respiratério de suinos, bem como as influéncias
da doenca respiratéria sobre ele, ainda nao foi
estabelecido. Desta forma, o objetivo deste estudo foi
avaliar o perfil do bacterioma em pulmdes de suinos de
acordo com a presenga ou auséncia macroscopica de

lesdo pulmonar ao abate.
Material e métodos

Pulm&es de suinos com idade entre 174 e 184 dias
de vida, com presenca de lesdes macroscdpicas de
pneumonia (4 animais) e pulmdes sem lesdes visiveis
(4 animais), foram selecionados em um frigorifico de
inspecdo federal. Os fragmentos pulmonares foram
refrigerados e tiveram o DNA bacteriano total extraido
através de kit comercial (PureLink™ Genomic DNA
Mini Kit). A concentragdo e a qualidade do DNA foram
medidas através de fluorémetro Qubit 2.0 (Thermo
Fischer Scientific, Massachusetts, EUA) e Nanodrop
(Thermo Fisher Scientific, Massachusetts, EUA), respec-
tivamente. Posteriormente, a regido V4 do DNA ribos-
somal 16S (rDNA) de cada amostra foi amplificada uti-
lizando primers universais. O sequenciamento de cada
amplicon gerado foi realizado na plataforma lllumina
MiSeq. As reads geradas foram filtradas por qualidade
de base através do software FastQC (versdo 0.11.4),
sendo a profundidade do sequenciamento avaliada
usando curvas de rarefacdo no Quantitative Insights
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into Microsoftware bial Ecology v. 2 (QIIME2), enquanto a
atribuicdo de taxonomia foi realizada utilizando a base de
dados silva-138-99-nb-classifier.qza (Silva database 138 SSU).
A andlise dos dados foi realizada por meio do software R
(versdo 4.1.1). A diversidade alfa (indice de Shannon e
Observed ASVs) foi estimada pelo teste de Wilcoxon e
as diferencas multivariadas, de acordo com a presenca e
auséncia de lesdo pulmonar, foram comparadas através de
anélise de coordenadas principais (PCoA) pelo método de
Bray Curtis.

Resultados e discussao

A alfa diversidade foi mapeada por meio dos testes
de Shannon e Observed ASVs para avaliar a diversidade
e riqueza de composi¢do bacteriana em cada amostra.
Entre as amostras testadas, ndo identificou-se diferenca
significativa entre a composicdo bacteriana do grupo com
e sem lesdo pulmonar, resultado que condiz com estudos
prévios (Wang et al., 2018; Almeida et al., 2022; Rampelotto
et al., 2022). Ademais, a anélise de PCoA ndo demonstrou
segregacdo entre os grupos com e sem lesdo pulmonar,
indicando que a composicdo bacteriana ndo é influenciada
pela existéncia de lesdes macroscépicas.

Entre todas as amostras, os filos Firmicutes, Proteobac-
teria e Bacteroidota foram os mais abundantes. Em relacédo
aos géneros bacterianos, os mais predominantes em ani-
mais com lesdo no pulm&o ao abate foram: Mycoplasma,
Actinobacillus, Kingella, Prevotella e Clostridium sensu
stricto 1. Entre os animais que ndo apresentaram lesédo
pulmonar, os géneros mais predominantes foram: Actino-
bacillus, Mycoplasma, Kingella, Clostridium sensu stricto 1 e
Anaerovibrio. No entanto ndo houve diferenca significativa
entre a abundancia dos dez géneros mais identificados
em animais com e sem lesdo pulmonar. Com base nos
dados obtidos com as amostras testadas, pode-se inferir
que a microbiota pulmonar dos animais testados, estabe-
lecida durante o ciclo de vida do animal, mantém-se até o
momento do abate, mesmo que com lesdes pulmonares
aparentes.

Conclusdo

Os resultados obtidos com estas anélises indicam que
as lesdes pulmonares macroscépicas, ao abate, parecem
nao alterar a microbiota pulmonar bacteriana dos suinos
testados neste estudo. Destaca-se que os resultados po-
dem estar sendo influenciados pelo baixo nimero amostral.
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Introducao

Mycoplasma hyopneumoniae é o agente etiolégico
da pneumonia enzodtica, a qual ocasiona importantes
perdas econdmicas na suinocultura mundial (Maes et
al., 2018). Considerado um agente-chave no complexo
de doencgas respiratérias de suinos (CDRS), age pre-
dispondo e/ou potencializando a agdo de agentes
secundarios (Thacker e Minion, 2012). A disseminacéo
da bactéria ocorre principalmente através do contato
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direto entre suinos infectados e suscetiveis (Fano et al.,
2005). Nesse sentido, leitoas e matrizes de baixa ordem
de parto atuam como fonte principal de manutencdo
do agente nos rebanhos através da transmissdo para os
leitdes durante a lactacdo (Pieters et al., 2014). Portanto,
para reduzir as subpopulagdes de animais suscetiveis no
rebanho, protocolos de aclimatagdo de leitoas podem
ser realizados para minimizar a excre¢cdo do patdégeno
durante o periodo lactacional, reduzindo a possibilidade
de transmissdo para a progénie (Garza-Moreno et al,,
2019). Embora diversos estudos elucidem a dindmica de
infeccdo de M. hyopneumoniae em planteis reprodutivos
(Pieters et al., 2014; Takeuti et al., 2017a) e as perdas
em indices produtivos devido a transmissdo do agente
para a progénie (Marois et al., 2021), sdo inexistentes
as informacdes quanto ao impacto da infeccdo por M.
hyopneumoniae sobre a performance reprodutiva de
matrizes suinas. O objetivo deste trabalho, portanto, foi
verificar se a deteccdo de M. hyopneumoniae por PCR
no momento da cobertura de leitoas teria algum efeito
sobre seu desempenho reprodutivo ao primeiro parto.

Material e métodos

O estudo foi conduzido em onze granjas comer-
ciais de producdo de leitdes, distribuidas em cinco
estados brasileiros. Nestas propriedades, a reposicdo
de leitoas era realizada com animais de origem externa,
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sorologicamente negativas para M. hyopneumoniae e com
150 dias de vida no momento do alojamento. Um total
de 315 leitoas foi selecionado no momento da primeira
cobertura e suabe laringeo foi coletado para detecgdo de M.
hyopneumoniae por PCR. As amostras foram consideradas
positivas quando Ct < 38,5, seguindo a metodologia descrita
por Dubosson et al. (2004). O ndmero de nascidos totais
(NT) e nascidos vivos (NV) destas matrizes foi coletado ao
primeiro parto e para comparacdo das médias utilizou-se
o teste de Tukey-Krammer. Foram consideradas diferencas

significativas se p < 0,05. Os resultados produtivos foram

+

transcritos com exposicdo da média (LSmeans) erro

padrdo, de acordo com o tipo de cada variavel.
Resultados e discussao

Observou-se que leitoas positivas para M. hyopneu-
moniae por PCR no momento da cobertura apresentaram
reducdo de 1,2 NT e 1,0 NV ao primeiro parto (Tabela 1; p =
0,03 e 0,05, respectivamente).

Tabela 1 - Nascidos vivos e totais de fémeas detectadas
negativas ou positivas para Mycoplasma hyopneumoniae
por PCR no momento da cobertura

Detec¢éo? Valor-p®
Item’
Negativa Positiva
Fémeas, n 112 203 -
Nascidos totais, n* 15,6 + 0,41 14,4 £ 0,29 0,03
Nascidos vivos, n* 14,6 = 0,40 13,6 £0,29 0,05

Nota: 'ltem, nimero de fémeas avaliadas, nascidos totais e nascidos
vivos. 2Detecgdo, fémeas positivas ou negativas para Mycoplasma
hyopneumoniae por PCR. 3Anélise com uso de software SAS v. SAS
OnDemand for Academics, Procedimento GLIMMIX, modelo misto
com status de contaminacdo como efeito fixo e granja como efeito
aleatdrio. Distribuicdo Poisson, desconsiderou-se erro do tipo | para
valores de p < 0,05. *Erro padrdo da média de LSmeans para cada

grupo analisado.

Por ser um agente presente de forma endémica na
grande maioria das granjas brasileiras e mundiais, esse
resultado é de extrema relevéncia para a suinocultura, visto
que até o presente momento ndo haviam sido descritos os
efeitos da infeccdo por esse agente respiratdrio sobre o
desempenho reprodutivo. Perdas reprodutivas associadas
a um agente respiratério viral foram relacionadas a sinto-
matologia de febre ocasionada em fung¢do do quadro
infeccioso (Janke, 2000). Os achados reforcam ainda mais
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a importéncia de protocolos efetivos de aclimatacdo de
leitoas, devendo iniciar o mais rapido possivel apds o
alojamento, reduzindo a probabilidade de apresentar um
quadro infeccioso no momento da cobertura. Indepen-
dente da origem das leitoas, estas devem se adaptar a
microbiota da granja de destino uma vez que as variantes
de M. hyopneumoniae podem ser exclusivas de cada
granja (Takeuti et al., 2017b), ndo havendo imunidade cru-
zada entre cepas de diferentes graus de patogenicidade
(Villarreal et al., 2009). A vantagem na introducdo de
leitoas de origem negativa é a garantia de que o plantel
reprodutivo da granja de destino ndo ird se expor a alguma
variante exdtica, o que poderia desestabilizar sanitaria-
mente a granja, compro-metendo a salide e a performance

reprodutiva do plantel.
Conclusao

O presente estudo trouxe resultados significativos
quanto aos efeitos da infeccdo por M. hyopneumoniae,
uma vez que ainda ndo haviam sido descritos os impactos
negativos que poderiam ser causados pela infecgdo pelo
agente na performance reprodutiva de matrizes suinas.
Como perspectivas futuras, faz-se necessério o estudo dos
possiveis mecanismos de ac¢do do patdégeno do ponto de
vista reprodutivo.
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Introducao

Na suinocultura, aspectos relacionados a eficiéncia
reprodutiva sdo fundamentais, pois determinam o de-
sempenho econdémico trazido pelo nimero de leitdes
desmamados ao ano. Entre os fatores reprodutivos que
influenciam este indicador, destacam-se o nimero de
ovulacdes, a taxa de fecundacdo e as perdas gestacio-
nais (Gava e Wentz, 2012). As principais perdas gesta-
cionais relacionadas a mortalidade embrionéria e fetal
sdo reabsor¢do embrionéaria, mumificagdo fetal, aborto
e natimortalidade fetal pré-parto (Barcellos e Guedes,
2012). Agentes etioldgicos como parvovirus suino,
lep-tospiras patogénicas para os suinos e circovirus
suino tipo 2 e 3 tém sido frequentemente associados
a falhas reprodutivas (Kim et al., 2006; Molossi et al.,
2022b; Segalés et al., 2022). Desta forma, o objetivo
deste estudo foi diagnosticar e correlacionar as causas
infecciosas de perdas reprodutivas acompanhadas pela
equipe técnica da Hipra Saide Animal.

Material e métodos
Foram analisados 151 fetos de perdas reprodutivas

ocorridas entre julho de 2021 e abril de 2023 de 25
granjas brasileiras. O material foi inicialmente identifi-
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cado de acordo com a perda reprodutiva observada,
sendo aborto, fetos mumificados, natimortos ou leitdes
de baixa viabilidade com malformacdes caracteriza-
dos como “dumbos”. Posteriormente, foram enviados
congelados ao Setor de Patologia Veterinaria FAVET
UFRGS (Porto Alegre) e individualmente necropsiados
para andlise histopatoldgica de lesdes de circovirus
suino tipo 3. Durante a necropsia, coletou-se macerado
de érgdos abdominais posteriormente submetidos
a anélise de PCR (reacdo em cadeia polimerase) no
DIAGNOS (Porto Alegre, Brasil), sendo testados para
Leptospiras spp., parvovirus suino e circovirus suino tipo
2. Os dados foram compilados e submetidos a andlise
descritiva e de correlacéo.

Resultados e discussao

As maiores causas de perdas reprodutivas analisa-
das foram mumificacdo (54%), natimortalidade (25%),
aborto (20%) e malformacéo fetal (1%). A maior causa
diagnosticada para mumificacéo fetal foi PCV3 (38%)
associada ou ndo a PCV2 (34,5%), e apenas 2,5% dos
fetos mumificados foram positivos para parvovirus
suino. Madson e Patterson (2009) também relatam
o envolvimento de circovirus suino tipo 2 e 3 como
agentes etioldgicos relevantes para a ocorréncia de
mumificacdo fetal. Ao analisar causas de natimortali-
dade, 55% dos fetos apresentaram lesdo de PCV3
e 30% foram positivos para PCV2. Ja nas causas de
aborto, a maior prevaléncia foi associada ao PCV2
(67%), seguida por PCV3 (33%) e 3% apenas relacio-
nado a leptospirose. Brunborg e Jonassen (2007) e
Molossi et al. (2022b) associam o envolvimento de
PCV2 e PCV3 em abortamentos tardios, mumificagdo
fetal e natimortalidade.
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Todos os leitdes classificados como “Dumbo” apre-
sentaram lesdes de PCV3 e foram positivos para PCV2.
Molossi et al. (2022a) encontraram as mesmas lesdes
de PCV3 em leitdes com essas caracteristicas, os quais
apresentam mortalidade entre o 1° e 5° dia apds o parto.
Todas as amostras positivas para PCV2, independente da
perda reprodutiva, apresentavam lesdo de PCV3, e fetos
que ndo apresentavam lesdo de PCV3 também foram
negativos para PCV2. Ao analisar a prevaléncia em plantel
acometido com falhas reprodutivas, 100% das granjas
apresentavam alguma falha associada a lesées de PCV3
e 56% foram positivas para PCV2. Ao considerar a ordem
de parto, 78% das amostras positivas para PCV2 eram de
primiparas, podendo estar associado ao fato de haver
subpopulagdes de fémeas mais jovens soronegativas para
PCV2 (Togashi et al., 2011).

Conclusdo

O presente trabalho confirma o envolvimento de PCV2
e PCV3, associados ou ndo, como importantes agentes
etiolégicos de perdas reprodutivas atuais. Deste modo ¢é
importante realizar o diagnéstico e buscar medidas de
controle dessas enfermidades, posicionando-as com o
objetivo de controlar problemas reprodutivos, principal-
mente focados na preparagdo de leitoas, pois as primi-
paras foram a categoria de fémeas com maior incidéncia
de falhas reprodutivas provocadas por esses agentes.
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Introducao

Pasteurella multocida habita normalmente o trato
respiratorio de animais sadios (Furian et al., 2016); no
entanto, € um patdégeno que pode estar associado a
diversas sindromes respiratdrias que podem afetar
uma variedade de espécies de hospedeiros (Wilkie
et al., 2012). No caso de suinos, é observada a rinite
atréfica progressiva e acredita-se que exerca um papel
importante na pneumonia (Kim et a., 2019).

As cepas de P. multocida séo classificadas em cinco
sorogrupos capsulares (A, B, D, E e F), dependendo do
tipo de antigenos lipopolissacaridicos (Rhoades et al.,
1987). Os sorogrupos A, B e D tém sido identificados
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em suinos, sendo mais recorrentes os sorogrupos A e
D. A observacdo dos grupos capsulares nos isolados
é definida pela presenca de genes especificos. Além
desses genes, os isolados apresentam uma variedade
de genes de viruléncia, os quais estdo associados com
o perfil patogénico da bactéria. Esses genes podem ser
classificados em categorias de acordo com a fungdo
que exercem na patogenicidade (Ewers et al., 2006).
De modo geral, as categorias em que os genes estdo
associados sdo toxinas, modulagdo imune, aderéncia e
metabolismo. A diversidade genética molda a evolugéo
de uma nova infecgdo bacteriana (Ekroth et al., 2021).
Os genes de viruléncia estdo em constante adaptacéo
e os isolados podem apresentar variagdes qualitativas
de genes, bem como modular a sua expressao perante
os estimulos ambientais na célula do hospedeiro. Diante
do exposto, o presente trabalho avalia a distribuicdo de
genes por categoria em cepas de P. multocida isoladas
de suinos com sintomas de pasteurelose de uma fazenda
no estado de Sao Paulo.

Material e métodos

Foram avaliados sete isolados de P multocida ori-
undos de pulméo de suinos doentes processados na
empresa MicroVet, em Vicosa, MG. Esses animais foram
provenientes de uma granja no estado de S&o Paulo.
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O DNA dos isolados de P. multocida foram extraidos
por kit comercial seguindo o protocolo sugerido pelo
fabricante, com modificagdes. Apds a quantificagdo e ana-
lise da pureza, os DNAs foram sequenciados através de
tecnologia NGS para verificagdo do perfil de fatores de
viruléncia baseado no WGS dos sete isolados. As sequén-
cias dos isolados foram mapeadas e alinhadas com se-
quéncias de genes de viruléncia relevantes de P. multocida
pelo programa Minimap2. Os genes foram categorizados
para classificacdo quanto a patogenicidade e comparou-se
o perfil de viruléncia dos isolados.

Resultados e discussido

As sequéncias dos isolados de P multocida resultaram
na confirmagdo do agente e os fatores de viruléncia pu-
deram ser classificados em trés categorias principais:
modulacdo imune, aderéncia e metabolismo, ndo sendo
observados genes para a categoria toxina. As trés catego-
rias foram observadas em 100% dos isolados de P
multocida avaliados. Em 71% deles, a categoria de
modulacdo imune foi a mais representativa, seguida de
aderéncia e metabolismo (Tabela 1). Os isolados avaliados
apresentaram o mesmo numero de genes categorizados
em metabolismo, porém houve variagdgo dos genes
identificados (dados ndo mostrados). As proteinas de
metabolismo de ferro sdo importantes na patogenicidade
e apresentam alta prevaléncia em isolados de P multocida
oriundos de suinos no Brasil (Furian et al., 2016), o que foi
corroborado no presente trabalho.

Tabela 1 - Numero de genes por categoria identificados
nos isolados de Pasteurella multocida provenientes de uma
fazenda do estado de Sao Paulo

X Isolados
Categorias
Am1 Am2 Am3 Am4 Am5 Amé6 Am7
Mod. imune 7 8 9 8 6 8 9
Aderéncia 7 7 5 5 7 6 6
Metabolismo 5 5 5 5 5 5 5
Total 19 20 19 18 18 19 20

Nota: Mod. = modulagéo.

Genes relacionados a modulagdo imune foram mais
observados nos isolados Am3 e Am7, enquanto a obser-
vagdo para a categoria aderéncia foi mais observada
nos isolados Am1, Am2 e Amb55 (Tabela 1). Um dos
principais requisitos para a infecgdo bacteriana é a sua
aderéncia a célula hospedeira, sendo, portanto, essa

categoria considerada uma das principais na viruléncia
da bactéria (Vu-Khac et al., 2020). Os isolados Am2 e
Am7 de P. multocida foram os que apresentaram maior
quantidade de genes relevantes de viruléncia. A variagdo
quantitativa do total de genes entre os sete isolados foi
baixa. A identificagdo dos fatores de viruléncia entre os
sete isolados de P multocida provenientes de mesma fa-
zenda foi varidvel, o que demonstra variabilidade genética
na populagdo bacteriana. Essa variagdo quantitativa pode
refletir diferencas na adaptagdo desses isolados na célula
do hospedeiro, influenciando a patogenicidade.

Conclusao

Atecnologia de NGS é uma forte aliada na identificagdo
do perfil de viruléncia de isolados bacterianos. Através
do sequenciamento foi possivel caracterizar e diferenciar
isolados de P multocida de uma fazenda no estado de S&o
Paulo. Com a anélise, observou-se variabilidade genética
entre os isolados, em relagdo aos genes de viruléncia, o
que permite explorar as especificidades de cada cepa,
auxiliando na tomada de decisdo na selecdo da amostra
para vacinas autégenas com maior acuracia para a propri-
edade. A utilizacdo de vacinas autégenas fornece mais
eficiéncia ao tratamento e a prevencido de doencas nas
granjas.
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Introducéo

Pasteurella multocida é o agente responsavel por
muitas manifestagdes que vao desde rinite atréfica,
pneumonia e septicemia até a morte, o que representa
um risco para a producdo global de suinos (Peng
et al., 2018). Trata-se de uma bactéria patogénica
gram-negativa que apresenta variabilidade nos tipos
capsulares (Townsend et al., 2001), nos gendtipos de
lipopolissacarideos (LPS) e nos fatores de viruléncia, os
quais contribuem para sua patogénese (Harper et al.,
2015).

A anélise de tipagem de sequéncia multilocus
(MLST) tem emergido como uma ferramenta poderosa
para a genotipagem de espécies bacterianas especi-
ficas. O MLST utiliza fragmentos internos de multiplos
housekeeping genes e a combinagdo de cada alelo
define o tipo de sequéncia para cada isolado. Existe
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uma grande variacdo dentro dos housekeeping genes, o
que resulta em muitos alelos por locus, permitindo uma
infinidade de perfis alélicos distintos. Em P. multocida
sdo encontrados sete housekeeping genes: adk, aroA,
deoD, gdhA, gépd, mdh e pgi, os quais codificam
proteinas que sdo constantemente exigidas pela cé-
lula. A variacdo genética nesses genes pode influenciar
O processo de crescimento e, consequentemente,
a colonizacdo deste patdgeno perante as pressdes
sofridas no ambiente celular do hospedeiro. O gene
pgi exerce papel importante no metabolismo central
bacteriano ao transcrever a enzima phosphoglucose
isomerase, que catalisa a segunda etapa da glicdlise.
Em bactérias, a delecdo do gene pgi pode influenciar
significativamente a estrutura de sua rede metabdlica,
prejudicando o crescimento (Charusanti et al., 2010).
O estudo de diversidade pode contribuir com infor-
macdes sobre a adaptagdo da cepa na colonizagdo no
hospedeiro, como também permite a identificagido e
compreensdo de um clone especifico que estd ampla-
mente disseminado entre os organismos resistentes
a drogas ou um clone-chave que é importante para
a evolu-¢cdo do organismo (Matsumura, 2013). Diante
do exposto, propds-se a investigacdo da diversidade
do gene pgi em amostras de isolados de P. multocida
oriundos de diversas regides de Brasil.

Material e métodos
Foram isoladas 33 amostras de P. multocida no

Laboratério de Diagndstico Veterindrio da Microvet,
Vicosa, MG, a partir de pulméo de suinos doentes. As
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amostras foram provenientes de quatro regides do Brasil,
compreendendo amostras de Santa Catarina (n = 21), Rio
Grande do Sul (n = 6), Parana (n = 3), Minas gerais (n = 1) e
Mato Grosso (n = 1). DNA dos 33 isolados de P multocida
processados na empresa foi extraido por kit seguindo o
protocolo sugerido pelo fabricante, com modificaces. As
amostras de DNA foram sequenciadas através da tecnolo-
gia NGS. A selecdo do gene pgi foi baseada na diversidade
genética dessa enzima, sendo relevante no metabolismo
de P. multocida, como mostrado no estudo de Blackall et al.
(1998).

Qutras 27 sequéncias, obtidas da base de dados online
do PubMLST, foram incluidas na anélise, totalizando 60 iso-
lados. As sequéncias dos 33 isolados foram mapeadas e
alinhadas com as 27 sequéncias de pgi obtidas do banco
de dados do PubMLST pelo programa Minimap2 e MEGA,
respectivamente. Para definir a rede haplotipica, as sequén-
cias do gene pgi foram agrupadas em hapldtipos, utilizando
o software DNAsp v6 (Rosas et al., 2017). A partir disso, a rede
haplotipica foi construida pelo software Network 4.6.1.0,
utilizando o algoritmo median joining algorithm (Bandelt et
al., 1999). A construcdo do dendrograma foi realizada pelo

método neighbour joining com o auxilio do software MEGA.
Resultados e discussao

A anélise da diversidade genética do gene pgi nos 60
isolados de P. multocida de diferentes regides do Brasil
revelou a formagdo de mutagdes entre as sequéncias,
resultando em 36 haplétipos (Figura 1) com diversidade
haplotipica (Hd) de 0,8913. O alto valor de diversidade
observado demonstra que esse gene apresenta uma alta
taxa de mutagdo que pode refletir na alta variabilidade
genotipica dos isolados de P multocida.

(O Santa Catarina

@ Mato Grosso

@ Parand

@ Rio Grande do Sul
@ Minas Gerais

L H_36
H_10 ee @ H4
H18 H.7 H5 H 3.
O
(O O e H8
H_320 H_39 O @ H15 H27
O H_13 Ow_19
g X
H 22 o Oh 20
O w2
- O
H21 H_34
H_12

Figura 1 - Rede haplotipica do gene pgi de Pasteurella
multocida isolada do trato respiratério de suinos doentes
dos estados de SC, PR, RS, MT e MG, Brasil.

A maioria dos isolados do Mato Grosso, oriundos do
banco PubMLST, foram agrupados em dois haplétipos
(H_1 e H_2). O isolado de mesma regido obtido por
sequenciamento e outros dois isolados do PubMLST
formaram haplotipos diferentes (H_27 e H_3; H_4,
respectivamente), porém, existe uma relacdo genética
mais proxima entre eles (Figura 1). J& em relacdo aos
isolados prove-nientes de Santa Catarina e Rio Grande do
Sul, houve alta variabilidade do gene pgi, como pode ser
observada a disténcia entre os haplétipos formados. Os
isolados oriundos do Parand também apresentaram alta
variabilidade e mostraram-se mais proximos do isolado de
Minas Gerais.

A regido Sul lidera o abate de suinos no Brasil (IBGE,
2022) e essa elevada concentragdo de animais exige um
maior aporte de antibidticos para controle sanitario. Diante
disso, observou-se uma variabilidade genética acentuada
dos isolados nessa regido, que pode estar relacionada
a pressdo seletiva induzida pelo uso de farmacos. A
pressdo seletiva induz mutagdes que geram variabilidade,
contribuindo para a evolugdo do patégeno. Nos isolados
do Mato Grosso, observou-se maior similaridade entre as
sequéncias, o que pode estar relacionada ao fato de os
isolados do PubMLST serem de um mesmo depositério e

de um Unico ano.
Conclusao

O gene pgi de P multocida apresentou alta variabili-
dade genética em amostras de trato respiratério de ani-
mais doentes oriundos dos estados de Santa Catarina,
Rio Grande do Sul e Parand. A variabilidade no gene pgi
pode afetar o crescimento de P multocida, o que impacta
diretamente na sanidade do rebanho. A alta variabilidade
observada no gene pgi pode estar associada ao emprego
de antibidticos, e uma alternativa para a diminui¢do do
uso de antibidticos na producdo animal e prevencdo de
doencas ¢ a utilizacdo de vacinas autdégenas.
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Introducido

Muitos patdgenos bacterianos associados a doen-
cas humanas e animais evoluiram para formas multirre-
sistentes apds o uso de antibidticos. Essas formas multir-
resistentes induzem a maior morbidade e mortalidade
devido a multiplas mutagdes que conferem altos niveis
de resisténcia as classes de antibidticos. Em alguns
casos, a resisténcia adquirida promove viruléncia e
maior transmissibilidade (Davies e Davies, 2010).

Na cadeia produtiva de carne suina, especialmente
em regimes de producgdo intensiva em larga escala, o
uso ndo racional de antimicrobianos tornou-se parte in-
tegrante do sistema de producdo, sendo usados para
tratamento de animais clinicamente doentes, como
também no gerenciamento de rotina para profilaxia e
até promocgdo do crescimento (Aarestrup et al., 2008;
Bosman et al., 2022).
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Muitas cepas de Salmonella tém baixa patogenici-
dade em suinos e sdo mais importantes como uma
preocupacgdo em transmissdes zoondticas. No entanto,
S. enterica Choleraesuis é altamente patogénica em
suinos e estd associada a surtos agudos de diarreia,
septicemia e morte, especialmente em suinos de
creche e terminagdo. S. enterica Typhimurium pode
causar diarreia, perda de peso, septicemia e morte,
com incidéncia aumentada em coinfec¢es virais. A
suscetibilidade antimicrobiana entre Salmonella spp.
é intensamente pesquisada devido a importancia
zoondtica desta bactéria (Aarestrup et al., 2008;
Machado et al.,, 2016).

Diante desse fato, o presente trabalho objetivou
avaliar o sequenciamento de genoma completo (WGS)
como uma ferramenta para a vigilancia da resisténcia
antimicrobiana Avaliou-se a presenca de genes de
resisténcia em cepas de S. enterica Choleraesuis e S.
enterica Typhimurium isoladas de amostras de animais
clinicamente doentes e confrontados com dados de
antibiograma.

XX CONGRESSO NACIONAL ABRAVES
Rev Acad Cienc Anim. 2023;21(Sup.2):360-362



Material e métodos

Amostras de S. enterica Choleraesuis e Typhimurium
foram isoladas de suinos doentes submetidos ao Labora-
tério de Diagndstico Veterinario da Microvet, onde também
foi realizada a caracterizagdo das cepas. As amostras foram
submetidas ao ensaio de antibiograma para verificagéo
de resisténcia as seguintes drogas: (i) sulfa/trimetoprim
(antagonista da via do folato); (ii) tilmicosina (macrolideo);
(iii) enrofloxacina e ciprofloxacina (quinolona); (iv) ceftiofur
(cefalosporina de terceira geragdo); (v) gentamicina e
neomicina (aminoglicosideo); (vi) doxiciclina e tetraciclina
(tetraciclina); (vii) penicilina, ampicilina e amoxicilina (beta-
(viii) (ix)

(lincosamida); (x) norfloxacino e marbofloxacina (fluoroqui-

lactdmico); florfenicol (anfenicol); lincomicina
nolona). Ao total, 10 isolados compreendendo amostra
(AM) 1 a 6 de S. enterica Choleraesuis e AM 7 a 10 de S.
enterica Typhimurium tiveram o seu DNA extraido e foram
sequenciados através de tecnologia NGS, verificando o
perfil de resisténcia baseado no WGS. As sequéncias dos
dez isolados foram confrontadas com o banco de dados
ResFinder 4.1, que captura genes de resisténcia antimicro-
biana de conjuntos de dados de genomas completos
depositados no BLAST. Os resultados do ResFinder foram
comparados com os resultados dos testes fenotipicos de
suscetibilidade antimicrobiana usando valores de corte

epidemiologicos EUCAST.
Resultados e discussido

No perfil genotipico dos isolados de S. enterica
pdde -se observar que todos os isolados sequenciados
apresentaram genes de resisténcia a diferentes classes
de antimicrobianos. Houve variagdo no ndmero de genes
de

apresentaram cobertura e identidade acima de 98%,

resisténcia encontrados na mesma amostra que
quando comparados as sequéncias génicas depositadas
no BLAST. Entre as amostras do sorovar Choleraesuis, a
AM1 apresentou gene de resisténcia para beta-lactdmicos,
porém ndo se mostrou sensivel para duas drogas desta
classe, indicando que nao pode ser observada a expressdo
do gene apesar de sua presenca. Para as demais drogas
testadas no antibiograma foram observados fendtipos de
resisténcia para esta amostra, porém os genes ndo foram
encontrados nas andlises in silico. Estes achados podem
estar associados a cobertura do genoma que ndo foi
alcancada para esta amostra, podendo néo ter encontrado
os genes relacionados. A AM2 apresentou gendtipo
resistente as classes antagonista da via do folato (AVF),
aminoglicosideo e tetraciclina, com dados fenotipicos cor-
roborando os achados genotipicos. A AM3 apresentou
genes de resisténcia para AVF e resultados do antibiograma
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com resisténcia para drogas relacionadas a outras classes.
A AM4 mostrou resisténcia para genes relacionados a AVF
e anfenicol. Fenotipicamente foi resistente a anfenicol,
beta-lactdmicos e tetraciclina. J&4 os genes encontrados
para AM5 e AM6 ndo foram relacionados aos antibidticos
testados no antibiograma. A AM7, de sorovar Typhimurium,
apresentou genes de resisténcia relacionados a drogas
das classes AVF e aminoglicosideo, onde também foi
encontrada resisténcia parcial no antibiograma. A AM8
apresentou achados genéticos relacionados a resisténcia
para antibidticos das classes AVF, quinolona, aminogli-
cosideo, tetraciclina, beta-lactdmico e anfenicol. Os dados
do antibiograma corroboraram parcialmente os dados
genotipicos desta amostra. A AM9 apresentou genes de
resisténcia para beta-lactdmicos, sem encontrar resisténcia
para as drogas dessa classe no ensaio de antibiograma.
Finalmente, a AM10 apresentou resisténcia apenas no
ensaio de antibiograma para as drogas das classes AVF,
tetraciclina e aminoglicosideo.

Em testes de sensibilidade a antimicrobianos, a resis-
téncia a 3 ou mais classes sdo requisitos para considerar
formas multirresistentes, segundo critérios do National
Antimicrobial Resistance Monitoring System (FDA, 2013).
A frequéncia elevada de resisténcia a tetraciclina, seguida
por ampicilina em suinos de producéo, tem sido relatada
na literatura (Hur et al., 2012), corroborando os dados ob-
servados no ensaio de antibiograma do presente estudo.
Dos isolados de S. enterica Choleraesuis avaliados, 100%
apresentaram resisténcia a ampicilina, 83% apresentaram
resisténcia a tetraciclina e 66% a penicilina, enquanto
que 50% dos isolados apresentaram resisténcia aos

trés antimicrobianos citados. Em isolados de sorovar
Typhimurium, observou-se 100% de sensibilidade a ampi-
cilina e 75% a tetraciclina. Para penicilina foi registrada
resisténcia em 75% dos isolados. Uma preocupagdo
relatada é o surgimento de resisténcia a antimicrobianos
de espectro estendido, como Ceftiofur. Para os sorovares
Typhimurium e Choleraesuis foram observadas resistén-
cias variaveis de 75% e 33%, respectivamente.

Os principais sorovares de Salmonella isolados em
suinos de produgdo apresentam perfil de multirresisténcia,
ou seja, contém genes de resisténcia que participam de
mecanismos de inativagdo a diversas classes de farmacos
(Hur et al., 2012). Os isolados de S. enterica Choleraesuis
e S. enterica Typhimurium avaliados no presente trabalho

apresentaram um perfil similar ao relatado na literatura.
Conclusao
A resisténcia antimicrobiana baseada em WGS fornece

antibiogramas in silico e no presente estudo corroborou
parcialmente os dados obtidos por testes fenotipicos



nos isolados de grande relevéancia para a sadde publica.
Evidéncias acumuladas sugerem que o uso indevido e
excessivo de antibidticos em animais de produgdo sdo os
principais contribuintes para a resisténcia antimicrobiana.
Vacinas autégenas sdo fortes fontes alternativas aos
antimicrobianos e se tornam estratégia primordial para a

promocao da indUstria de criagdo animal.
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Introducido

A pasteurelose é uma das doengas economica-
mente mais importantes dos suinos, causada por
Pasteurella multocida tipos capsulares A e D. Esses
organismos sao comensais e patdgenos oportunistas
do trato respiratério superior dos suinos, no entanto,
ja é comprovada a capacidade de P. multocida atuar
como agente primério e ocasionar pleuropneumonia
grave a partir de cepas virulentas (Pegu et al., 2022).
Em virtude de sua variabilidade genética e patogénica,
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P multocida estad associada a quadros de pleurites e
também é descrita como causadora de rinite atrdfica,
pneumonias e septicemia (Kliger et al., 2022). Tendo
em vista a severidade da presenca do agente bacte-
riano no rebanho, a utilizacdo de medidas profiléticas
preventivas e métodos de controle eficientes como o
uso de vacinacdo devem ser adotados. A anélise epide-
mioldgica do organismo, baseada na sorotipagem e
tipagem de padrdes de genes de viruléncia, permite
a identificacdo de cepas associadas a predilecdo ou
doenca do hospedeiro e selecdo de potenciais cepas
vacinais. Assim, o objetivo deste trabalho foi fazer a
caracterizagcdo das lesBes patoldgicas em suinos e a
associagdo com o padrdo de tipagem de genes de
viruléncia presentes em cepas de P multocida isoladas
no Brasil no ano de 2023.

Material e métodos

Foram selecionadas 319 cepas de P multocida
isoladas de abscesso, pleurisia e pulmdo de animais
doentes ndo imunossuprimidos, enviados ao labora-
tério de diagndstico da Microvet no primeiro semestre
de 2023. As cepas foram oriundas de seis estados
brasileiros e foram submetidas a sorotipagem capsular
por PCR multiplex. As amostras de pulmao dos
animais foram coletadas para realizacdo de exames
histopatoldgicos e caracterizagdo das lesdes. Sete ce-
pas isoladas de animais com lesdes intensas causadas
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por P multocida foram selecionadas para estudo de asso-
ciagdo com os genes de viruléncia pfhA e ompA utilizando
a técnica de qPCR. A extracdo de DNA foi realizada usando
o kit de extragdo DNA Wizard® Genomic DNA Purification
(Promega) e para o ensaio de qPCR foi utilizado SYBR™
Green PCR Master Mix (Applied Biosystems™), ambos
de acordo com as instrucdes do fabricanteValores de Ct
(cycle threshold) menores que 40 foram utilizados como
referéncia para considerar as amostras portadoras dos
genes avaliados.

Resultados e discussao

Os resultados demonstraram

nante de P multocida tipo A (66,1%), no entanto, tipo A

isolamento predomi-

e D foram encontrados em amostras de pulmao (58%)
e pleurisia (29,8%) predominantemente em animais na
fase de terminacdo do sistema de produgdo de suinos

(86,5%). As lesdes microscopicas foram semelhantes

A

nas sete amostras selecionadas e consistiu em infiltrado
inflamatdério neutrofilico com oat cells e areas de seques-
tro no parénquima pulmonar multifocal intenso (bronco-
pneumonia necropurulenta com oat cells - Figura 1A) e
infiltrado inflamatdrio neutrofilico associado a exsudacdo
fibrinosa e hemorragia na superficie pleural intensa
(pleurite fibrinopurulenta e hemorragica - Figura 1B). Os
aspectos patoldgicos (macro e microscépicos) sdo seme-
lhantes aos observados em infec¢cdes por bactérias do
género Actinobacillus, principalmente A. pleuropneumo-
niae, por isso a lesdo é chamada de APP-like (Oliveira Filho
etal., 2018) e, mais recentemente, tem-se observado lesdes
semelhantes em animais de recria e terminagdo causada
também pelo A. suis (Santos et al., 2021).0 gene ompA foi
detectado nas sete amostras analisadas (Cts variando entre
20 e 34) (Figura 2A). O gene pfhA sé n&o foi identificado
na amostra 5. Para todas as outras amostras consideradas
positivas, o Ct encontrado para este alvo variou entre 29 e
40 (Figura 2B).

B

Figura 1 - (A) Pulm3o: infiltrado inflamatério neutrofilico com pidcitos, oat cells (seta) e drea de sequestro. Barra de escala

- 100pm. (B) Pulm3o: infiltrado inflamatério neutrofilico com pidcitos associado a exsudagéo fibrinosa, caracterizando

pleurite fibrinopurulenta (barra vertical). Barra de escala - 100pum.
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Figura 2 - Curva de amplificacdo (fluorescéncia, em escala logaritmica, versus ciclos) dos genes ompA (A) e pfhA (B).

Todas as amostras amplificaram com Cts < 40 para o gene ompA e para o gene pfhA; apenas a amostra 5 (flecha) nao

apresentou amplificacdo nas condigdes testadas.



Conclusido

O gene pfhA, relacionado a presenca de hemaglutinina
filamentosa, € um importante fator de adesao bacteriana no
trato respiratério, bem como o gene ompA tem um papel
significativo na estabilizacdo da estrutura do envelope
celular, fornecendo uma ligagéo fisica entre a membrana
externa e a célula do hospedeiro, o que torna as cepas de
P multocida mais invasivas. As lesGes intensas descritas nas
avaliagdes histopatoldgicas das amostras de pulméao, de
onde foram isoladas as cepas de P multocida portadoras
dos genes de viruléncia pfhA e ompA, demonstram que
esses genes podem ser considerados marcadores caracte-
risticos de cepas de P multocida altamente patogénicas. No
entanto a avaliagdo de um maior nimero de amostras se faz
necessaria para validacdo. Assim, conclui-se que a avaliagdo
genética do organismo se torna importante para entender
melhor sua epidemiologia e direcionar o manejo profilatico

e selecdo de cepas vacinais.
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Introducao

A sindrome conhecida como complexo de doen-
ca respiratéria suina (PRDC) é o principal desafio rela-
cionado a salde enfrentado pela indUstria suina em
todo o mundo (Hansen et al.,, 2010). Embora o PRDC
possa variar muito em termos dos agentes infecciosos
envolvidos, sua patogénese permanece bem definida:
um patdgeno primario inicia a doenca e afeta as defe-
sas respiratérias do animal, facilitando a colonizagdo do
trato respiratério superior por patégenos secundarios
oportunistas e subsequente exacerbacdo do estado da
doenca. Estudos analisando a frequéncia de patdégenos
que contribuem para infec¢des do PRDC apontaram
Pasteurella multocida como o patégeno mais comu-
mente detectado (Truswell et al., 2023). P multocida é
um cocobacilo gram-negativo que constitui parte da
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flora normal do trato respiratério superior em suinos,
com capacidade de contribuir para doencas graves.
Esse agente é capaz de produzir pleurite fibrinosa e
broncopneumonia supurativa, assim como pericardite
e até septicemia (Oliveira Filho et al., 2015), levando a
prejuizos econdmicos consideraveis para o produtor.
A classificacdo com base nos antigenos capsulares
(polissacarideos) de P. multocida é dividida em 5 soro-
grupos (A, B, D, E e F) e com base no antigeno O do
lipopolissacarideo (LPS), em 16 sorotipos (Townsend et
al., 2001). Em suinos os quadros respiratérios sdo mais
frequentemente associados aos tipos capsulares A e D.

Em virtude de sua variabilidade genética, a patoge-
nicidade das cepas de P multocida estd associada a
fatores de viruléncia, que incluem toxina dermonecré-
tica, fimbrias, adesinas, proteinas de aquisicdo de ferro
e proteinas de membrana externa (OMP) (Vu-Khac et
al., 2020). A avaliagdo genética do organismo se torna
importante para entender melhor sua epidemiologia e
direcionar o manejo profilatico. Este estudo, portanto,
teve como obijetivo avaliar a prevaléncia de genes rela-
cionados a fatores de viruléncia e genes que conferem
resisténcia a antimicrobianos em cepas suinas de P
multocida isoladas no Brasil.

Material e métodos
O estudo utilizou uma amostragem de 1.059 isolados

suinos de P. multocida que foram obtidos durante
o periodo de janeiro de 2022 a junho de 2023 pela
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Microvet, em seu laboratério de diagndstico e sadde animal.
Os isolados originaram-se de nove estados brasileiros e
foram predominantemente derivados do trato respira-
tério inferior de porcos doentes em exames post mortem.
Todos os isolados foram submetidos a sorotipagem cap-
sular por PCR multiplex. Desses, 120 isolados oriundos de
animais na fase de terminagdo e n&do imunossuprimidos
foram selecionados para anélise de identificacdo de genes
relacionados a 10 fatores de viruléncia e genes de resis-
téncia aos antibidticos florfenicol (floR) e tetraciclina (tetB
e tetH) e caracterizagdo fenotipica de resisténcia antimi-
crobiana. A extracdo de DNA foi realizada utilizando o kit
de extracdo Wizard® Genomic DNA Purification (Promega),
seguindo o protocolo do fabricante.

Resultados e discussao

Os resultados demonstraram isolamento predomi-
nante de P. multocida em animais na fase de terminagéo
(79,7%) do sistema de criagdo de suinos e predominéancia
de P. multocida tipo A (68,6%) provenientes de amostras
de abscesso (12,9%), pericardite (10%), pleurisia (22,9%) e
pulmao (54,2%) (Tabela 1).

Seis genes relacionados a fatores de viruléncia (ompA,
ompH, oma 87, exbB, exbD e ptfA) estavam presentes
em 100% das amostras e o gene toxA nao foi encontrado
em nenhuma das amostras avaliadas. O gene pfhA foi
identificado em apenas 9,2% das amostras, conforme
apresentado na Tabela 2.

Tabela 1 - Numero de amostras por faixa etéria, sorotipo e local de isolamento

Faixa etaria Agente Abscesso Pericardite Pleurisia Pulméao Total geral %

Maternidade P.multocida tipo A 14 2 7 22 45 14,6
(0 - 21 dias) P.multocida tipo D 3 1 3 8 15

Creche P.multocida tipo A 2 21 30 66 119 57
(22 - 70 dias) P.multocida tipo D 1 7 10 18 36

Terminagao P.multocida tipo A 60 56 118 328 562 797
(71 -180 dias) P.multocida tipo D 57 19 74 132 282

Total geral - 137 106 242 574 1059

% - 12,9 10 22,9 54,2 100 -

Tabela 2 - Numero de amostras positivas para os genes
relacionados aos fatores de viruléncia e resisténcia

antimicrobiana

Gene Funcao N° amostras positivas
ompA Protectina 100% (120/120)
ompH Protectina 100% (120/120)
oma87 Protectina 100% (120/120)
exbB Aquisi¢ao de ferro 100% (120/120)
exbD Aquisi¢ao de ferro 100% (120/120)
fimA Adesina 97,5% (117/120)
pfhA Adesina 9,2% (11/120)
ptfA Adesina 100% (120/120)
pmHAS Hialuronidase 80,8% (97/120)
toxA Toxina 0% (0/120)
floR Resisténcia a florfenicol 97,5% (117/120)
tetB Resisténcia a tetraciclina 21,7% (26/120)
tetH Resisténcia a tetraciclina 87,5% (105/120)

Os dados de suscetibilidade antimicrobiana dos ensa-
ios fenotipicos identificou 92,5% das amostras sensiveis ao
antimicrobiano florfenicol e 79,2% sensiveis a tetraciclina.
Embora ndo congruente ao alto grau de sensibilidade

antimicrobiana fenotipica, 97,5% das amostras foram
portadoras do gene floR, 21,7% do gene tetB e 87,5% do
gene tetH (Tabela 2).

Conclusao

Apesar da variedade de fatores de viruléncia detectados
com alta frequéncia entre os isolados neste estudo, avalia-
¢des mais aprofundadas devem ser exploradas para anélises
de cepas suinas de P multocida a fim de reduzir o impacto
na industria suina. Broncopneumonia purulenta e pleurite
fibrinosa foram descritas nas avaliagdes histopatoldgicas
das amostras de pulméo de todas as cepas de P multocida
portadoras do gene de viruléncia pfhA, o que leva a crer que
ele possa ser considerado um bom marcador caracteristico
de cepas de P multocida patogénicas. A baixa taxa de
deteccdo de resisténcia aos antimicrobianos florfenicol
e tetraciclina nos ensaios fenotipicos significa que eles
ainda continuam sendo opg¢des vidveis para o tratamento
de infecgdes por P multocida em suinos. No entanto, a alta
prevaléncia dos genes flor, tetB e teH demonstra uma forte
pressdo de selecdo e transferéncia horizontal destes genes

entre as cepas circulantes, o que podera levar ao surgimen-to
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de cepas multirresistentes de P multocida em suinos e a
associagdo dessas cepas com doengas graves. Desta forma,
o uso prudente de antimicrobianos e de medidas preventivas
como o uso de vacinas autégenas devem ser considerados.
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Introducido

Na suinocultura, as infec¢des do trato urinario (ITU)
se destacam pela alta frequéncia e pelos prejuizos
financeiros associados. O prejuizo é consequente do
impacto negativo nos indices zootécnicos, acréscimo
nos gastos com medicagdes e mortalidade de animais.
Além disso, a ITU na matriz esté entre as principais causas
de quedas nos indices reprodutivos, comprometendo o
estado de saude das fémeas e levando ao aumento no
indice de reposicdo do plantel, sendo apontada como
uma das doengas que mais geram perda econémica no
rebanho (Sobestiansky, 2007). Portanto o status sanitario
do trato urinério das fémeas suinas interfere diretamente
nos seus resultados de prolificidade, o que influencia o
desempenho reprodutivo do plantel.

As ITU, na maioria das vezes, apresentam-se na forma
subclinica e os produtores ndo fazem a conexao entre
o aparecimento dessa enfermidade com complica¢Ges
reprodutivas do rebanho (Meister et al., 2006). Sabe-se
que para cada porca diagnosticada como positiva para
infecgdo urinaria, existem de 2 a 4 que apresentam a
enfermidade e néo sdo diagnosticadas (Sobestiansky et
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al., 1999). O presente estudo teve por objetivos isolar e
identificar os agentes microbianos presentes em bexiga
de fémeas suinas e avaliar os tecidos por meio do exame

anatomopatoldgico.
Material e métodos

Foram avaliadas amostras de trato urindrio de
92 fémeas suinas provenientes de uma propriedade
com rebanho de 18.000 matrizes, em ciclo completo,
localizada no centro-oeste brasileiro. As amostras de
swab de bexiga foram coletadas na necropsia, de
forma asséptica. Apds a coleta, os swabs foram acon-
dicionados em meio de transporte Stuart e mantidos
sob refrigeracdo até a chegada ao Laboratério de
Sanidade Suina da FMVZ/USP. Foram coletados tam-
bém fragmentos da bexiga para posterior anélise
histopatolégica. Os swabs foram semeados em &gar
MacConkey, Chromagar Orientation®, dgar Sabouraud
dextrose com cloranfenicol e &gar Brucella suplemen-
tado com 5% sangue de carneiro, hemina e vitamina
K (Difco-BBL). As placas foram incubadas a 37 °C por
24 a 48 horas no caso dos agentes bacterianos, e por
até 5 dias para os agentes fungicos. As placas de agar
Brucella foram semeadas em duplicata e incubadas
em aerobiose e anaerobiose. As colénias microbianas
isoladas foram identificadas pela espectrometria de
massa MALDI-TOF (Matrix Associated Laser Desorption-
lonization - Time of Flight).
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Para a identificagdo microbiana pela técnica de MALDI-
TOF MS, foi realizada a extragcdo de proteina ribossomal
seguindo o protocolo descrito por Hijazin et al. (2012).
Utilizou-se espectrofotémetro de massa Microflex™ (Bruker
Daltonik) e matriz polimérica a-cyano-4-hydroxy-cinnamic
acid para a captura dos espectros proteicos. Para a iden-
tificagcdo microbiana, utilizou-se o programa BioTyper™ 3.0
(Bruker Daltonik). Pela comparagdo de presenca/auséncia
de picos especificos obteve-se um valor de escore (log
(score) value). Seguindo as recomendacdes do fabricante,
os escores = 2,0 foram aceitos para atribuicdo de espécie
e escores = 1,7 e < 2,0 foram utilizados para confirmacéo
de género.

Para a avaliacdo anatomopatoldgica, os fragmentos
representativos de bexiga foram colhidos e fixados em for-
mol a 10%, por 24 horas. Em seguida, os espécimes foram
desidratados em solugdes alcodlicas de concentragdes
crescentes, diafanizados em xilol e incluidos em parafina.
Foram realizados cortes de 5 p, posterirormente corados
pelo método de hematoxilina-eosina (H.E.).

Resultados e discussido

Dentre as 92 fémeas coletadas, 78,3% (72/92) foram
positivas para isolamento bacteriano e 23,9% (22/92) para
isolamento fungico na bexiga. Ao todo, foram identificados
26 géneros bacterianos, compreendendo 56 espécies. Dos
26 géneros, 14 (53,8%) sdo de bactérias Gram-positivas e
12 (46,2%) séo de bactérias Gram-negativas. Foram detecta-
das nove espécies fungicas, distribuidas em seis géneros.
Destes, o género Candida compreendeu 44,4% (4/9) das
espécies isoladas.

Entre os géneros bacterianos isolados, destaca-se Es-
cherichia, que apresentou crescimento em 46,7%. Outros
géneros que apareceram em grande frequéncia foram
Enterococcus (19,6%), Staphylococcus (16,3%), Providencia
(12,0%), Acinetobacter (8,7%) e Bacillus (8,7%). Das espé-
cies bacterianas encontradas, as que apresentaram maior
frequéncia de isolamento nas fémeas foram E. coli (46,7%),
P rettgeri (7,6%), S. saprophyticus (6,5%), Klebsiella
pneumonieae (6,5%) e E. faecium (6,5%) (Tabela 1). Entre
os géneros fungicos de maior frequéncia destacam-se:
Rhodotorula (13/92 - 14,1%) e Candida (6/92 - 6,5%). Das
espécies encontradas, merecem destaque R. mucilaginosa
(14,1%), C. lusitaniae (2,2%), C. rugosa (2,2%) e Geotrichum
candidum (2,2%).

Em relagdo a avaliacdo anatomopatoldgica, 77,2% das
amostras de bexigas estavam livres de alteracdes histolé-
gicas, 16,3% apresentaram lesdes sugestivas de cistite cro-
nica e 6,5% foram diagnosticadas com quadro sugestivo
de cistite aguda. Analisando as espécies identificadas em
bexiga com e sem lesdo microscdpica, observa-se que de
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um total de 64 espécies identificadas, 17,2% (11/64) foram
isoladas somente em bexigas com leséo, 48,4% (31/64) em
bexigas sem lesdo e 34,4% (22/64) em ambos os grupos.

A alta frequéncia de isolamento microbiano observada
em amostras de trato urinario de fémeas suinas corrobora
os resultados de Wentz (1986) e Bach et al. (2021), que
descreveram mais de 85% de positividade de isolamento
microbiano em amostras de urina de matrizes. De forma
semelhante, o predominio de E. coli também foi ante-
riormente descrito por Venancio et al. (2017). Lazzaretti et
al. (2021) também demonstraram a presenca de micror-
ganismos de origem fecal ocasionando ITU em matrizes,
apoiando a deteccdo dos géneros Escherichia, Enterococ-
cus e Providencia nas amostras estudadas.

Histologicamente, a cistite foi encontrada em 22,8%
das fémeas avaliadas, dado que diferiu dos achados ma-
croscopicos de necropsia que apontavam lesbes tipicas
ITU em 57,6% das fémeas. Esses achados sdo similares aos
descritos por Cernat et al. (2021), que relatam que as lesdes
macroscépicas em bexigas urinérias de fémeas com quadro
de cistite foram 5,6 vezes maiores quando comparadas
as lesdes histoldgicas. Esses autores também detectaram
E. coli como a principal bactéria isolada em fémeas com
lesdo histolégica de cistite, corroborando os resultados do
presente estudo.

Conclusao

O amplo crescimento bacteriano das amostras, mesmo
com os cuidados adotados durante a coleta e até mesmo de
fémeas saudéveis, demonstra que o trato urinério da fémea
suina ¢ intensamente colonizado por diferentes espécies.
O exame histolégico pode ser um método diagndstico
atil quando utilizado em conjunto com a identificacdo de
agentes microbianos, porém deve-se atentar as limitagdes
quanto a dificuldade de encontrar areas colonizadas. Varias
espécies bacterianas apresentaram frequéncia de isolamen-
to semelhante em fémeas com les&o histoldgica e sem leséo
histoldgica; no entanto, espécies de reconhecido potencial
de viruléncia como Trueperella abortisuis e Streptococcus
suis foram isoladas exclusivamente nas fémeas com lesdo
histolégica em bexiga urinéria.
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Introducao

A salmonelose em suinos, causada principalmente
pelos sorovares Salmonella Choleraesuis (SC) e S.
Typhimurium (ST) variante monofésica, provoca prejui-
zos zootécnicos e financeiros. A salmonelose é endé-
mica em granjas no Brasil e estd associada a casos
de enterocolites e septicémicos (Griffith et al., 2019;
Meneguzzi et al., 2021). Entre as principais formas de
prevencao dessa doenga, destaca-se a vacinagdo. Ha no
mercado uma vacina viva para Salmonella aplicada por
via oral, com S. Typhimurium e S. Choleraesuis. Neste
sentido, o uso de antimicrobianos durante a janela de
vacinagdo (3 dias antes da vacinagdo, no dia e 3 dias
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depois) requer alguns cuidados (indicagdo do fabricante
- bula da vacina). Desta forma, o objetivo deste estudo
foi identificar a sensibilidade da S. Choleraesuis e
S. Typhimurium desta vacina viva para os principais

antimicrobianos usados a campo.
Material e métodos

O isolamento das cepas vacinais (vacina viva com
ST e SC, cultura viva avirulenta, Boehringer Ingelheim
Vetmedica, Inc) de ST e SC foi realizado conforme Quinn
et al. (2011), através das etapas de pré-enriquecimento,
enriquecimento seletivo, selecdo de coldnias sugestivas
e caracterizac¢do fenobioquimica. A férmula antigénica foi
determinada por soroaglutinacdo em lamina de acordo
com o esquema White-Kauffmann-Le Minor (Grimont et
al., 2007) e confirmado através de PCR em tempo real
(in house). O teste de suscetibilidade a antimicrobianos
foi realizado através do método de disco-difusdo (CLSI,
2023) para 43 antimicrobianos (Oxoid, Hampshire, UK):
4cido nalidixico (30 mcg); amicacina (30 mcg); amoxicilina
(20 mcg) + clavulanato (10 mcg); amoxicilina (10 mcg);
ampicilina (10 mcg); ampicilina + colistina (25/15 mcg);
azitromicina (10 mcg); bacitracina (0,04 ui); cefalexina
(30 mcg); cefalotina (30 mcg); cefovecina (30 mcg);
ceftiofur (30 mcg); ceftriaxona (30 mcg); ciprofloxacina
(5 mcg); clindamicina (2 mcg); cloranfenicol (30 mcg);
colistina (10 mcg); doxiciclina (30 mcg); enrofloxacina (5
mcg); eritromicina (15 mcg); espectinomicina (100 mcg);
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estreptomicina (10 mcg); florfenicol (30 mcg); fosfomicina
(200 mcg); gamitromicina (15 mcg); gentamicina (10 mcg);
lincomicina (2 mcg); marbofloxacina (5 mcg); neomicina
(30 mcg); nitrofurantoina (300 mcg); norfloxacina (10 mcg);
novobiocina (30 mcg); oxacilina (1 mcg); oxitetraciclina
(15 mcg); penicilina (10 mcg); rifampicina (5 mcg); sulfa
+ trimetoprima (25 mcg); tetraciclina (30 mcg); tiamulina
(30 mcg); tilmicosina (15 mcg); trimetoprima (5 mcg) e
tulatromicina (30 mcg).

Resultados e discussao

Os resultados mostraram que a ST da vacina foi resis-
tente a penicilina, oxacilina, eritromicina, lincomicina, rifam-
picina, bacitracina, clindamicina, tilmicosina, tiamulina,
novobiocina. Esta apresentou sensibilidade intermediaria
as moléculas de cefalexina, gamitromicina, azitromicina,
tulatromicina. A mesma apresentou-se sensivel as demais
moléculas testadas. J& a SC apresentou resisténcia aos
antimicrobianos estreptomicina, tetraciclina, doxiciclina,
oxitetraciclina, amoxicilina, penicilina, ampicilina, oxacilina,
eritrimicina, lincomicina, rifampicina, bacitracina, clinda-
micina, tilmicosina, tiamulina, novobiocina. Sensibilidade
intermediaria foi identificada nas moléculas de gamitro-

Vacina
Salmonella Typhimurium

Salmonella Choleraesuis

micina, azitromicina, tulatromicina e mostrou-se sensivel
aos outros antimicrobianos testados. Para fins de uso dos
antimicrobianos durante a janela de vacinagdo com esta
vacina, deve-se levar em consideracdo as moléculas as
quais ambas as salmonelas sdo resistentes, evitando-se
assim a morte destas e garantindo a eficacia do produto.
A partir dos dados encontrados no estudo, os antimicro-
bianos que podem ser usados no periodo de aplicagdo
da vacina, quando necessério, sdo penicilina, oxacilina,
eritromicina, lincomicina, rifampicina, bacitracina, clinda-

micina, tilmicosina, tiamulina e novobiocina (Figura 1).
Conclusao

A vacinagdo é uma ferramenta eficaz na prevencdo
da salmonelose em suinos. O uso de vacina viva, aplicada
por via oral, traz beneficios pela praticidade de aplicacéo e
respeito ao bem-estar. Para evitar a perda da eficacia, deve-
se ter cautela no uso de alguns antimicrobianos apenas
durante a janela de vacinagdo (3 dias antes, no dia da
vacinacdo e 3 dias depois), optando-se quando necessario
por um principio ativo contemplado na lista daqueles aos
quais a S. Choleraesuis e a S. Typhimurium do produto sdo
resistentes.

~
Penicilina, Oxacilina,
Eritromicina, Lincomicina,
Rifampicina, Bacitracina,
Clindamicina, Tilmicosina,
Tiamulina, Novobiocina.

%

Figura 1 - Antimicrobianos aos quais ambas as Salmonellas da vacina (S. Choleraesuis e S. Typhimurium) s&o resistentes.
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Introducao

Actinobacillus suis é um patdégeno oportunista que
coloniza o trato respiratério superior de suinos. A bac-
téria tem sido relatada como agente causador de septi-
cemia e doenca respiratdria em suinos de diferentes
idades, estando normalmente associado com granjas
de elevado status sanitédrio e condi¢bes de estresse
como desmame e transporte (Gottschalk e Broes, 2019;
Kulathunga et al., 2022).

Os leitdes lactentes e desmamados normalmente
apresentam morte subita, decorrente de septicemia ful-
minante, enquanto leitdes de crescimento apresentam
sinais clinicos respiratérios devido a pleuropneumonia.
J& em animais reprodutores de elevado status sanitério,
relata-se associagcdo com septicemia aguda, aborto e
lesdes semelhantes a erisipela na pele (Kulathunga et
al., 2022). O diagnéstico de A. suis é predominante-
mente realizado por isolamento bacteriano e confir-
macdo a partir de testes bioquimicos (Carreon et al.,
2010).
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Esse trabalho tem por objetivo relatar a prevaléncia
de A. suis em amostras enviadas ao laboratério Cedisa,
bem como o perfil de sensibilidade a antimicrobianos
destes isolados e sua caracterizagdo histopatoldgica.

Material e métodos

No periodo de janeiro de 2021 a junho de 2023,
foram avaliadas 130 amostras em que houve o isolamen-
to e identificacdo de A. suis através de caracteristicas
fenotipicas (Quinn et al., 2011). O perfil de sensibilidade
a antimicrobianos foi realizado pela técnica de difusédo
em disco e os critérios de interpretagdo conforme CLSI
(2018) e a caracterizagdo histopatoldgica das lesdes
observadas nestes casos.

Resultados e discussao

Na avaliacdo do banco de dados do laboratério,
verificou-se que dos 130 isolados, 20 foram de animais
em fase de maternidade, 3 em fase de creche, 105 de
terminacéo e 2 matrizes. A. suis foi encontrado predo-
minantemente em suinos em fase de terminagdo, pois
nessa fase estd associado a quadros respiratérios e,
portanto, coincidindo com o envio frequente de amos-
tras para isolamento bacteriano. Santos et al. (2021),
encontraram resultados semelhantes em uma avaliagcdo
de 2017 a 2019 com animais em fase de crescimento e
terminagdo, onde 60% dos animais positivos pertenciam
a essa fase de producdo. Ainda, em um estudo cana-
dense, Maclness et al. (2008) evidenciaram que possi-
velmente até 94% dos rebanhos avaliados estavam
infectados com A. suis, ainda que nem sempre estives-
sem associados a sinais clinicos.
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As amostras analisadas possuem origem de sete esta-
dos brasileiros, predominando a regido Sul, maior regido
produtora de suinos, sendo 53 isolados do Parang, 35 de
Santa Catarina, 21 do Rio Grande do Sul, 6 de Minas Gerais,
6 do Mato Grosso do Sul, 7 de Goiads e 2 de Séo Paulo.
Em relagdo ao perfil de suscetibilidade a antimicrobianos,
observa-se que até o momento o A. suis apresenta ainda
bastante sensibilidade frente aos dezoito principios ativos
testados nesse periodo (Figura 1). A menor sensibilidade
apresentada foi a penicilina.

As
semelhantes entre os casos avaliados ao longo desse

lesbes histopatoldgicas observadas sdo muito

periodo. Nos quadros septicémicos, observam-se focos de
necrose em multiplos érgdos, com presenca de bactérias.
J& nos quadros respiratérios, identifica-se exsudacgao fibri-
nosa associada a necrose e hemorragia com presenca de
bactérias intralesionais, quadro semelhante ao causado
por Actinobacillus pleuropneumoniae. O diagndstico histo-
patolégico é confirmado com a associagdo do isolamento
bacteriano.

Suscetibilidade de isolados de Actinobacillus suis

%
w
o

Principio ativo

Figura 1 - Perfil de suscetibilidade a antimicrobianos de isolados de Actinobacillus suis, no periodo de janeiro de 2021 a

junho de 2023.

Conclusdo

O ndmero de casos de actinobacilose causada por A.
suis, associada a enfermidades septicémicas e respiratd-
rias, aumentou nos Ultimos anos. Maior sensibilidade foi
encontrada para os antimicrobianos tilmicosina, fosfomicina,
amoxicilina + acido clavulanico, doxiciclina e norfloxacina.
No exame histopatoldgico as lesdes caracterizam-se por
focos de necrose e de pleuropneumonia.
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Introducao

A estreptococose, doenca ocasionada por Strepto-
coccus suis, pode se apresentar em diferentes formas
clinicas em suinos, incluindo meningite, poliartrite,
endocardite, pneumonia, septicemia e polisserosite
(Gottschalk e Segura, 2019). Atualmente, 29 sorotipos
de S. suis sdo conhecidos, todos potencialmente ca-
pazes de desencadear quadros clinicos (Segura et
al., 2020). Na ocorréncia da estreptococose, o uso de
antimicrobianos é comum como forma de tratamento,
porém tem-se observado resisténcia a cepas de S. suis,
além de diferentes padrées de resisténcia antimicro-
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biana de acordo com a localizagdo geogréfica (Goyette-
Desjardins et al., 2014). O objetivo do presente trabalho
foi investigar o perfil de resisténcia a antimicrobianos
de sorotipos de S. suis isolados de diferentes quadros
clinicos em suinos no Brasil.

Material e métodos

Ao total, 327 isolados de S. suis obtidos de dife-
rentes quadros clinicos de infecgdo em suinos foram
utilizados como objeto deste estudo. Amostras prove-
nientes de swabs e/ou de fragmentos de d&rgdos
coletados de amostras clinicas foram submetidos ao
isolamento bacteriano em &gar sangue com 5% de
sangue desfibrilado ovino, a 37 °C, por 24/48 horas, em
aerobiose, caracterizado fenobioquimicamente (Quinn
et. al, 2011) e confirmado através da reacdo da cadeia
da polimerase (PCR) (Kerdsin et al., 2014). A tipificacdo
de S. suis foi realizada através da PCR, como descrito
por Kerdsin et al. (2014). Extragdo de DNA foi realizada
a partir das colénias isoladas com kit comercial (Mag
MAX™ CORE Nucleic Acid Purifications, Thermo Fisher
Scientific) seguindo as recomendacgdes do fabricante. O
teste de suscetibilidade a antimicrobianos foi realizado
através do método de disco-difusdo (CLSI, 2023).

Resultados e discussédo
Os isolados foram obtidos de amostras clinicas de

casos de pneumonia, meningite, artrite e septicemia,
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respectivamente, em ordem decrescente de frequéncia,
conforme Tabela 1. Os sorotipos identificados em cada
quadro clinico estdo discriminados na mesma tabela.
Na Tabela 2, apresenta-se o perfil de resisténcia aos
antimicrobianos testados, segundo a sensibilidade para
cada droga. Nos 327 isolados de diferentes sorotipos
de S. suis provenientes de amostras clinicas, observou-
se alta resisténcia a vérias drogas. Multirresisténcia a
antimicrobianos também foi apresentada em outros estu-
dos conduzidos com isolados de S. suis (Soares et al.,
2014; Hernandez-Garcia et al., 2017; Arndt et al.,, 2019;
Matajira et al., 2019; Werinder et al., 2020). Chama ateng&o
neste trabalho a alta resisténcia a penicilina, comumente
utilizada em granjas do Brasil em casos de estreptococose.
Em estudos anteriores, apesar de detectada resisténcia a
penicilina, normalmente havia sensibilidade das cepas de
S. suis a esta droga (Varela et al. 2013; Hernandez-Garcia
et al., 2017; Matajira et al., 2019). Aumento da resisténcia
a penicilina vem sendo reportado também em pesquisas
recentes na Suécia, assim como para tetraciclina (Werinder

et al., 2020), esta Gltima com resisténcia muito semelhante
a observada no presente estudo. Trabalhos conduzidos
no Brasil também vém demonstrando alta resisténcia de
S. suis a tetraciclina e a alguns macrolideos, com maior
sensibilidade a beta-lactdmicos e florfenicol (Matajira et
al., 2019), a semelhanca do observado neste estudo (alta
sensibilidade a amoxicilina, principalmente associada ao
clavulanato, e ao florfenicol).

Além disso, dados de tipificacdo de S. suis no Brasil sdo
escassos (Segura, 2020; Santos et al., 2022). Recentemente,
Matajira et al. (2019), em estudo retrospectivo de isolados
de S. suis no Brasil entre 2001 e 2016, encontraram maior
prevaléncia dos sorotipos 2, 1/2, 3 e 7 e ndo encontraram
o sorotipo 9, por exemplo, que foi encontrado nas
diferentes apresentacdes clinicas da presente pesquisa.
Esse aumento da variabilidade de sorotipos identificados
no Brasil e maior ocorréncia de surtos de estreptococose
recentes (Hammerschmitt et al., 2022) também podem estar
associados ao maior uso de antimicrobianos e subsequente
aumento da resisténcia bacteriana.

Tabela 1 - Principais sorotipos de Streptococcus suis associados a diferentes quadros clinicos em suinos

Forma clinica Porcentagem Nudmero de casos Principais sorotipos envolvidos
Pneumonia 38,8 127 1,2;7,9;11,14; 16
Meningite 31,2 102 1;3,7;9,14;,16

Artrite 21,7 71 7,916

Septicemia 8,3 27 7;9

Total 100 327 e

Tabela 2 - Perfil de resisténcia a antibidticos de 327 isolados de Streptococcus suis de diferentes quadros clinicos

Antibiético testado Sensibilidade (%)

Amoxicilina+ clavulanato 98,5
Amoxicilina 97,0
Florfenicol 95,5
Fosfomicina 90,9
Ceftiofur 89,8
Doxiciclina 89,8
Ampicilina 87,5
Cefalotina 85,7
Eritromicina 84,6
Marbofloxacina 75,0
Lincomicina+ espectinom. 68,8
Oxacilina 60,0

Antibiético Sensibilidade (%)
Norfloxacina 59,0
Espectinomicina 54,5
Ciprofloxacina 51,6
Enrofloxacina 47,7
Gentamicina 46,4
Sulfa + Trimetoprima 46,2
Estreptomicina 45,8
Penicilina 43,9
Neomicina 29,4
Lincomicina 25,0
Tetraciclina 11,8
Cefalexina 1,1
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Conclusido

Amostras clinicas de infecgdo por S. suis foram obtidas
de quadros de pneumonia, meningite, artrite e septicemia.
Observou-se perfil de multirresisténcia para varios anti-
bidticos testados, nos diferentes sorotipos de S. suis
identificados, com elevada resisténcia a penicilina. Maior
sensibilidade antimicrobiana foi observada a amoxicilina +
clavulanato, amoxicilina e florfenicol. O isolamento bacte-
riano, seguido do teste antimicrobiano, é fundamental para
evitar o aumento da resisténcia bacterina e auxiliar nas

estratégias de controles.
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Introduction

Glaesserella (Haemophilus) parasuis is a Gram-
negative bacterium, known by causing the Glasser's
disease (GD), characterized by polyserositis, polyarthri-
tis and meningitis. For an accurate diagnosis, pleural,
peritoneum, joints, and meninges fluids sampling are
preferred (Blanco-Fuertes et al., 2022). A total of 15 G.
parasuis serotypes were identified and serotypes 4 and
5 are the most frequently identified in Brazil (Silva et
al., 2022). However, the association of non-pathogenic
serotypes, such as 7, with GD outbreaks has been in-
creasing in the past few years (Dazzi et al., 2020). This
current scenario may be caused by the emergence
of different strains associated with the misconduct of
antibiotic therapy, which promotes antibiotic-resistant
strains, in association with management conditions
used. In outbreaks, antibiotic treatments are essential
to decrease clinical symptoms and mortality losses.
However, due to the increasingly frequent outbreaks
associated with different serotypes in addition to the
antibiotic resistance found, immunoprophylaxis is the
most assertive prevention of GD. But, due to multi
serotypes outbreaks plus antibiotic resistance, focus
on immunoprophylaxis is the most assertive prevention
for GD. Vaccination can ensure an adequate level of
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antibodies in, controlling the circulation and excretion
of G. parasuis (Blanco-Fuertes et al., 2022). The aim of
this study was to evaluate the effect on the performance
and mortality of piglets in the nursery and finishing
stages under field conditions with a vaccine containing
G. parasuis serotype SV1 and SV-6 of vaccination against
GD.

Material and methods

The trial was performed in a swine farm in Parana state.
A total of 22,271 piglets were studied and divided into
2 groups with 25 replicates each. Group 1 (control) (n =
11,136), piglets and their mothers were not vaccinated.
Group 2 (n = 11,135), piglets were vaccinated at 3 days
of age and at weaning, and their mothers were vaccinated
6 weeks prior to farrowing and 21 days later. The vaccine
used was against Glasser's disease (2 ml intramuscular
per shot) composed of the G. parasuis serotype SV1
(SV-1 = 2 x 10%) and SV-6 (SV-6 = 2 x 107). During the
nursery and finished periods, average daily gain (ADG),
feed conversion ratio (FCR), days to reach slaughter
weight, total mortality, and mortality from symptoms
suggestive of Glasser's disease (neurological symptoms,
arthritis, and sudden death), and antibiotic treatments
were recorded, and the cost per pig produced was calcu-
lated. Animals dead by symptoms suggestive of GD were
necropsied and material was collected (polyserositis,
coordination and brain), by transfer, to carry out research
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on G. parasuis by PCR. Positive selections for G. parasuis
were serotyped. Statistical analyses were performed with
the software R.

Results and discussion

The evaluated data are compiled in Table1. The total
mortality rate for G1 and G2 was 7.13% and 1.93%,
respectively, and the mortality preceded by symptoms
suggestive of GD was 6.17% and 0.8% in non-vaccinated
and vaccinated piglets. The mortality fattening pigs
demonstrates that G. parasuis can cause the DG until this
period of production, since for the nursery period the DG
is already well elucidated. In addition, no samples (0/16)
of vaccinated piglets which died during this study were
positive for G. parasuis. All samples (16/16) of dead piglets
of non-vaccinated group were positive for G. parasuis. Of
these positive samples, serotypes 5 (68%; 11/16), SV-2
(31%; 5/16) and SV-13 (25%; 4/16) were detected and 12%
(2/16) were non-serotypeable.

From weaning to slaughter, non-vaccinated piglets
consumed medicated feed for 107 days, while vaccinated

piglets consumed it for 72 days. Furthermore, the amount

of mg of antibiotic consumed per kg of pig in the
vaccinated group was 317, below the Brazilian average,
which is 350 mg (Dutra et al., 2021), against 428 mg in the
non-vaccinated group. Vaccinated animals showed better
FCR and ADG in the nursery and fattening phases (449
g and 975 g, respectively) when compared to the non-
vaccinated group (399 g and 970 g), which reduced by
4 days the time for the animals to vaccinated reached
slaughter weight. These results demonstrate that the circu-
lation of more than one serotype in the same farm may be
enabled to cause more GD clinical cases and increase the
mortality and the use of antibiotic. Also, highlighted about
the possibility of more serotypes circulating and causing
GD on Brazilian herds, once, few serotypes, such as 4 and
5, are associated with GD in Brazil by reported literature
(Silva et al., 2022) and 7 (Dazzi et al., 2020).

Conclusion

The results obtained in this study demonstrate the
importance of vaccination against Glasser's Disease to
control the disease and to reduce antibiotic therapy in pig
farming.

Table 1 - Key performance index of vaccinated and non-vaccinated groups for Glasser's disease (GD)

Non-vaccinated Vaccinated
Average gain in nursery (g/day) 3990 449°
Average gain in fattening (g/day) 9702 9752
Feed conversion ratio 2.342 2.19°
Days to reach slaughter weight 164 160

Mortality suggestive of GD in nursery (%)
Mortality suggestive of GD in fattening (%)
mg of antibiotic per kg of pig produced
Cost per pig produced (BRL)

Antibiotic consumption (days)

3.56% (363/10173)
2.61%(257/9810)

0.65% (69/10455)°
0.15% (16/10386)°

4282 317°
243.45 238.23
107° 720

Note: Superscripts indicate statistically significant differences within the main effect (p < 0.005).
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Introducao

Actinobacillus suis é o agente etiolégico da actino-
bacilose em suinos, doenca infectocontagiosa carac-
terizada por quadros de pneumonia, artrite, septicemia
e morte subita, que ocorre geralmente na forma de
surtos (Ojha et al., 2010). A. suis pode fazer parte da
microbiota de animais saudéveis e ser isolado de naso-
faringe, tonsilas palatinas e mucosa do sistema repro-
dutor, o que permite que o agente possa desencadear
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quadros infecciosos graves mesmo em rebanhos com
alto status sanitario (Zimmerman et al., 2019). A infec-
¢do pode acometer animais das diferentes fases de
criagdo e se apresentar primariamente através da forma
septicémica, que cursa com morte subita, ou forma
pneumdnica. Neste contexto, o diagndstico laboratorial
é de extrema importéncia para o diagnéstico diferencial
de actinobacilose nos quadros clinicos que cursam com
pneumonia e septicemia ou morte subita.

O objetivo deste trabalho foi descrever os diferentes
quadros clinico-patoldgicos associados a infeccdo por
A. suis e amostras clinicas de preferéncia para isolamento
do agente.

Material e métodos

Foram realizadas 36 necropsias em cinco granjas de
terminagdo no sul do Brasil. Diferentes lotes apresen-
tavam quadros clinico-patolégicos de pneumonia e
morte sUbita. Por ocasido da necropsia, em animais que
apresentavam quadro respiratério, observou-se conso-
lidacdo pulmonar multifocal associada a extensas
dreas de hemorragia, com deposicdo de fibrina sobre
a pleura, caracterizando quadro de pleuropneumonia.
Nos casos de morte subita, os animais apresentavam
intensa congestdo em multiplos érgdos, além de edema
e hemorragia pulmonares severos. Foram coletadas, de
forma asséptica, amostras clinicas de diferentes 6rgdos/
tecidos (articulagdo, bago, cérebro, figado, pericardio,
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pulmdo, tonsilas e sangue) para cultura e isolamento
bacteriano. O processamento microbioldgico foi realizado no
VERTA Laboratérios. As amostras foram cultivadas em agar
sangue com 5% (v/v) de sangue ovino e incubadas 24 horas
a 37 °C. Posteriormente, as coldnias foram caracterizadas
fenotipicamente e bioquimicamente (Quinn et al. 2011)
e o diagnéstico confirmado através do ensaio de PCR em
tempo real (QPCR) (Kulathunga et al., 2022).

Resultados e discussido

Com base nos achados clinico-patoldgicos e micro-
bioldgicos foi possivel caracterizar duas formas clinicas de
actinobacilose: septicémica (38,89%; 14/36) e pleurop-
neumonia (61,11%; 22/36), conforme Tabela 1. O ndmero
de isolados de A. suis de acordo com o quadro clinico e
amostras clinicas para ensaio microbiolégico, de acordo
com o sitio de coleta, também sdo apresentados. Em
relacdo as amostras clinicas visando o isolamento do A.
suis, observou-se que o pulmao e as tonsilas permitiram
maior frequéncia de isolamento (88,89%; 32/36 e 86,11%;
31/36). Esse patdégeno, entretanto, é comensal do trato
respiratério superior dos suinos, podendo se apresentar
como um agente oportunista sob condi¢des de estresse.
Com isso, seu isolamento deve ser sempre relacionado com
achados clinico-patolégicos. Nos quadros de septicemia,
melhores resultados de isolamento foram observados em

amostras de sangue (100%; 14/14), figado e bago (92,86%;
13/14) e cérebro (85,71%; 12/14). J&4 nos quadros de pleu-
ropneumonia, em que as lesdes predominantes foram de
pleuropneumonia necrohemorragica, as melhores amos-
tras clinicas foram pulmao (100%; 22/22) e tonsilas (86,36%,;
19/22). Os achados remetem a necessidade de orientar
a coleta da amostra de acordo com a forma clinica para
garantir o diagndstico diferencial tanto para etiologias
associadas a quadros de pneumonia quanto para septice-
mia ou morte subita. A emergéncia e/ou reemergéncia de
agentes como A. suis deve ser considerada nas estraté-
gias de diagndstico, monitoramento e estabelecimento de
medidas preventivas de controle e prevencdo devido ao
alto potencial de impacto econdmico do agente nos
rebanhos nas diferentes fases ou idades (Ojha et al., 2010;
Kulathunga et al., 2022).

Conclusao

A anélise clinica e anatomopatoldgica permite caracte-
rizar de forma eficiente os quadros de pleuropneumonia
necrohemorragica e septicemia, apresentacdes tipicas da
actinobacilose suina. Além disso, permite orientar de forma
definitiva a coleta das amostras clinicas para maior eficién-
cia do isolamento ou deteccdo do agente no diagndstico
diferencial, fundamental para direcionar os protocolos de

tratamento e prevencgao.

Tabela 1 - Quadros clinico-patoldgicos e amostras clinicas destinadas ao isolamento de Actinobacillus suis em suinos

Quadro Nede Amostra clinica

clinico-patolégico casos Articulagdo Bago Cérebro Figado Pericardio Pulmao Tonsila Sangue
Septicemia 14 2 13 12 13 4 10 1 14
Pleuropneumonia 22 0 2 0 3 5 22 19 4
Total isolados 36 2 15 12 16 9 32 31 18
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Introducido

A suinocultura moderna emprega um elevado nivel
tecnoldgico para a expressdo da produtividade, porém
as perdas reprodutivas em mumificados e natimortos
sdo relevantes, onde a média nacional aponta 2,21%
e 5,98%, respectivamente, somando a importancia de
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8,19% (Herdt et al., 2019; Agriness, 2022). As causas
podem ser de origens ndo infecciosas, relacionadas
a limitagdo de espaco intrauterino, capacidade de irri-
gacdo placentaria, micotoxinas e estresses diversos,
porém existem as causas de origens infecciosas, oca-
sionadas pelo circovirus suino tipo 2 (PCV-2) e tipo
3 (PCV-3), parvovirus suino (PVV), Leptospira spp. e
Erysipelothrix rhusiopathiae, culminando em mortali-
dade fetal (Barcellos e Guedes, 2022). Desta forma, o
presente estudo tem por objetivo verificar a prevaléncia
dos agentes infecciosos e genotipar as amostras posi-
tivas de PCV-2 de fetos mumificados e natimortos, ori-
undos de granjas comerciais de Santa Catarina e Rio
Grande do Sul, no ano de 2023.

Material e métodos

Em 2023, 103 fetos mumificados e natimortos foram
amostrados de 17 unidades produtivas, distribuidas
nos estados de Santa Catarina e Rio Grande do Sul.
As amostras foram destinadas para o Laboratério de
Sanidade Suina (FMVZ-USP). Para fins de anélise, foi re-
alizada a coleta de pool de érgéos (pulméo, rim, figado
e bago) e conteldo gastrico de cada feto. O DNA total
das amostras foi extraido usando kit DNeasy® Blood
& Tissue (QIAGEN), seguindo as recomendagdes do
fabricante. A concentragéo final e a qualidade do DNA
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foram aferidas no equipamento NanoDrop® 2000, antes
de serem utilizadas para amplificacdo. A deteccdo de
PCV-2, PCV-3, PVV, Leptospira spp. e E. rhusiopathiae foi
realizada pela técnica de PCR. As 26 amostras positivas
para PCV-2 foram submetidas na Universidade Federal de
Minas Gerais a tipagem para identificagdo dos genétipos
PCV2a, PCV2b e PCV2d, sendo que seis foram caracteri-
zadas por PCR convencional com primers especificos que
amplificam parte do gene que codifica a ORF2, de acor-
do com Kwon et al. (2017). Outras 20 amostras foram
analisadas por gPCR (Kylt - SAN Group Biotech, Alemanha),
no Laboratério de Sanidade Suina (FMVZ-USP).

Resultados e discussido

Do total de 103 fetos avaliados, 27,2% (28/103) das
amostras foram positivas para PCV-2, 15,2% (10/103) para
PCV-3, 0,97% (1/103) para PVV e nenhuma amostra foi
positiva para Leptospira spp. e E. rhusiopathiae, conforme
Figura 1. J&4 a genotipagem de PCV2 indicou que 15%

27,18%

15,15%

PCV-2 PCV-3

(4/26) das amostras positivas apresentaram o gendtipo
PCV-2a, 100% (26/26) dos fetos possuiam o gendtipo PCV-
2b e 12% (3/26) foram positivas para PCV-2d, sendo que
19% possuiam coinfeccdo entre gendtipos de PCV-2
(Figura 2). Os resultados acima citados corroboram de-
mais trabalhos que descrevem a reducdo de casos de
E. rhusiopathiae e Leptospira spp. no campo, seguidos de
PVV, sendo PCV-2 mais prevalente (Rocha et al., 2010;
Herdt et al., 2019; Fidza et al., 2022), enquanto observa-
se redugdo na ocorréncia de PCV-3 com o passar dos
anos, quando comparado com estudos anteriores (Martins,
2020; Fiuza et al., 2022). Os achados de genotipagem
corroboram os demais estudos que indicam que no Brasil
o gendtipo PCV-2b é o mais frequente e que coinfecgdes
sdo comumente observadas (Franz et al., 2023; Lippke et
al., 2023). A identificacdo do gendtipo PCV-2a ¢ digna
de nota, visto que demais trabalhos ndo detectaram
este gendtipo desde 2018 no Brasil (Souza et al., 2020;
Nascimento et al., 2021; Franz et al., 2023; Lippke et al.,
2023, Panzardi, 2023).

0,97%

0,00% 0,00%

Leptospirose Erisipelose

Figura 1 - Prevaléncia de agentes infecciosos em amostras de fetos.

BPCV-2A
WPCV-2B
WPCV-2D

Figura 2 - Prevaléncia de gendtipos de PCV-2 em amostras
de fetos.

Conclusao

Dos agentes infeciosos pesquisados, PCV-2 apresentou
a maior ocorréncia, com 27,18% de positividade nos fetos,
sendo identificados os genétipos PCV-2a, PCV-2b e PCV-2d
nas amostras fetais. Desta forma, a ampliacdo da cobertura
imunoldgica para esse agente pode ser uma importante
estratégia no controle da infec¢do e das falhas reprodutivas.
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Introducao

Mycoplasma hyopneumoniae, o principal agente
causador da pneumonia enzodtica suina (PES), é
amplamente disseminado na suinocultura, causando
perdas significativas. Embora as vacinas comerciais
minimizem as lesdes pulmonares e os sinais clinicos,
elas ndo conseguem impedir a colonizagdo e a excre-
cédo do patdégeno (Maes et al., 2021). Neste estudo,
desenvolveu-se uma vacina parenteral intramuscular de
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dose Unica contra M. hyopneumoniae, utilizando a silica
SBA-15 como adjuvante e proteinas celulares da cepa
232 de M. hyopneumoniae.

Material e métodos

Aos 21 dias de vida, 39 leitdes livres de M. hyopneu-
moniae foram alojados no Laboratério de Medicina
de Suinos (FCAV/Unesp), receberam agua ad libitum
e racdo de acordo com o indicado para a fase. Apds
aclimatagéo, aos 24 dias de vida (D0), foram divididos
em trés grupos (n = 13) com diferentes tratamentos: G1
(vacina comercial de dose Unica de 2 ml), G2 (vacina
preparada com SBA-15 e antigeno em dose Unica de 2
ml) e G3 (solugao fisioldgica estéril, servindo como grupo
controle semimunizagéo).Em D21, todos os leitdes foram
desafiados com 5 ml de inéculo contendo 104 CCU/ml
de M. hyopneumoniae (232) por via endotraqueal. No
dia DO, os animais foram vacinados de acordo com o
protocolo de cada grupo. De D1 a D3, foram realizadas
avaliacdes de febre e dor no local da aplicagdo. Sema-
nalmente, entre D7 e D56, foram colhidas amostras de
soro sanguineo para detec¢do de anticorpos anti-M. hyo

XX CONGRESSO NACIONAL ABRAVES
Rev Acad Cienc Anim. 2023;21(Sup.2):386-388



usando kit comercial e swabs laringeos para quantificacdo
da excre¢do de M. hyopneumoniae por gPCR, conforme
descrito por Almeida et al. (2020). Foram feitas bservacoes
diarias para a avaliacdo do grau de tosse, utilizando uma
pontuacdo de doenca respiratéria (RDS) de 0 a 6 (Halbur
et al., 1996). Aos 80 dias de vida (D56), os animais foram
eutanasiados para a avaliagdo macroscépica do conjunto
pulmao-traqueia-coracdo e colheita de fragmentos de
pulmédo para qPCR e anélise histopatolégica conforme
proposto por Hansen et al. (2010). Varidveis continuas
com distribuicdo normal foram analisadas por meio de
andlise de variadncia de medidas repetidas (RM-ANOVA),
seguida por Dunnet, e ANOVA, seguida pelo teste de
Tukey, para detectar possiveis variagdes ao longo do tem-
po e entre grupos, respectivamente. Os escores de lesdes
microscépicas, doenga respiratéria e outras varidveis ndo
paramétricas foram analisadas por teste de Kruskal-Wallis,
seguido por Dunn, para comparacdo entre grupos, e por
teste de Friedman, seguido por Dunn, para comparagdes
temporais.

Resultados e discussido

As medianas dos escores das lesdes pulmonares ma-
croscopicas observadas no momento da eutanésia, foram:
7.1% (G1), 10,08% (G2) e 23,37% (G3). Além disso, foram
observadas diferencas na area total de lesées pulmonares
compativeis a infeccdo por M. hyopneumoniae quando
comparadas a porcentagem obtida em G3 (G1 vs G3:
p =001, G2 vs G3: p = 0,01). A andlise histopatoldgica

mostrou que todos os grupos apresentaram escores his-
tolégicos de lesdes em BALT (tecido linfoide associado a
brénquios) variando de 0 a 4, caracterizadas como lesGes
especificas da PES. Foram encontradas diferencas signifi-
cativas entre G1 e G3 (p = 0,01) e entre G2 e G3 (p = 0,04).

Em relacdo ao exame clinico dos animais (Tabela 1), os
grupos imunizados apresentaram aumento da tempera-
tura retal apds 12 horas da vacinagdo, com médias de
39,58 °C (G1) e 39,05°C (G2) (p < 0,05), indicando breve
resposta inflamatdria pela vacinagdo, similar a estudo
conduzido por Matthijs et al. (2019). Em D1, D2 e D3, ndo
houve elevagdo da temperatura retal em G1 e G2. Em
D25, apenas G3 apresentou febre (p = 0,01), indicando pos-
sivel infeccdo mais grave (Almeida et al., 2020). N3o foram
observadas diferencas na avaliagcdo do local de aplicacdo
entre os grupos (p > 0,05). Todos os grupos imunizados
apresentaram resposta de IgG anti-M.hyo sérica em D14,
enquanto o grupo controle se tornou positivo somente em
D49. E conhecido que os anticorpos IgG desempenham um
papel secundério na prote¢do contra M. hyopneumoniae
(Maes et al., 2021). Uma vez que G1 e G2 apresentaram
lesGes de consolidagdo pulmonar significativamente redu-
zidas em comparagdo ao G3, é provavel que os anticorpos
IgA de mucosa participem da protecéo e contra aderéncia
de M. hyopneumoniae, corroborando estudos anteriores
(Martelli et al., 2021; Mechler-Dreibi et al., 2021). Quanto
aos resultados de gPCR, a média de quantificacdo em
swab laringeo e tecido pulmonar foi menor nos grupos
que receberam a vacina comercial e a vacina preparada
com SBA-15 (Tabela 1).

Tabela 1 - Resultado dos exames clinicos dos animais analisados

Parametro Dia G1 G2 G3 Valor-p
Lesdes macroscopicas (%) D56 7,102 (+5,63) 10,082 (£4,45) 23,37°(+11,55) > 0,01
Lesdes microscopicas” D56 1,22 (x0,25) 1,42 (x0,27) 2,5°(x0,22) > 0,03
D29-D35 0,24 (0,36) 0,08 (0,22) 0,24 (0,07) NA
RDS (0-6) D36-D42 0,54 (0,7) 0,39(0,6) 0,7(1,6) NA
D43-D49 0,46 (1,2) 0,31(0,7) 0,62 (2) NA
Temperatura retal (°C) D0-12h 39,42(1) 38,92(09,5) 39,1°(0,35) > 0,02
D25 38,82(0,3) 38,6 (0,65) 39,10(0,45) > 0,03
D14 7,69 (1/13) 7,69 (1/13) 0(0/13) NA
ELISA (qualitativo, %) D35 76,9 (10/13) 61,5(8/13) 0(0/13) NA
D56 92,3(12/13) 84,5(11/13) 69,21 (9/13) NA
D28 1,4410% (£4,9410%) 4,3¥10% (£1,5%10%) 1,008 (£2,3*10%) NA
GPCR (cépias/ul)” D35 9,1%102 (x2,9x103) 0,0<10° (+0,0*10°) 2,0¢104 (+5,3%10%) NA
D49 0,0%10° (x0,0*10°) 0,0¢10° (+0,0*10°) 1,1%10% (£2,7%10%) NA
D56 3,3*10% (x1,5%10%) 2,6510% (£7,1x10%) 1,610° (£3,9%10%) NA

Nota: "Valores expressos como mediana (intervalo interquartil).”Resultados expressos como média = desvio padrdo. Resultados estatisticos foram

considerados significativos quando p < 0,05. NA = n&o aplicével.
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Conclusido

A vacina parenteral desenvolvida nesta pesquisa de-
monstrou seguranca e eficacia na redugéo tanto das lesdes
pulmonares macroscdpicas quanto microscopicas em sui-
nos desafiados com cepa homdloga de M. hyopneumoniae.
Além disso, a vacina induziu uma resposta imune humoral
sérica e minimizou a apresenta¢do de sinais clinicos, bem
como a quantidade média de excregdo da bactéria.

Agradecimentos

A FAPESP, pelo financiamento (#21/11914-0; #19/08582-
5; #19/07007-7) e pela bolsa concedida durante o dou-
torado de FA.M.P. (#21/14515-9), e ao CNPq, pela bolsa
de produtividade concedida a L.G.O. (Processo CNPq n°
316447/2021-8).

Referéncias

ALMEIDA, H.M.S. et al. Cytokine expression and M.
hyopneumoniae burden in the development of lung lesions
in experimentally inoculated pigs. Vet. Microbiol. 2020.
HALBUR, P.G. et al. Comparative pathogenicity of nine
US porcine reproductive and respiratory syndrome virus
(PRRSV) isolates in a five-week-old cesarean-derived,
colostrum-deprived pig model. J Vet Diagn Investig, 8:11-
20, 1996.

HANSEN, M.S. et al. An investigation of the pathology and
pathogens associated with porcine respiratory disease
complex in Denmark. J of Comp Path. 143, 120-131, 2010.
MAES, D. et al. Perspectives for improvement of My-
coplasma hyopneumoniae vaccines in pigs. Vet res vol. 52,1
67.

MARTELLI, P. et al. Immune B cell responsiveness to single-
dose intradermal vaccination against M. hyopneumoniae.
Res Vet Sci. 141:66-75, 2021.

MATTHIJS, AM.F. et al. Systems immunology characteri-
zation of novel formulations for M. hyopneumoniae
bacterins. Front Immunol. 2019.

MECHLER-DREIBI, M.L. et al. Oral vaccination of piglets
against M. hyopneumoniae using silica SBA-15. Sci Rep. 11,
22377,2021.



Surtos de
polioencefalomielite
por Teschovirus

em suinos no Rio
Grande do Sul

Outbreaks of
polioencephalomyelitis
by Teschovirus in pigs in
Rio Grande do Sul

! Setor de Patologia Veterinéria, Faculdade de Veterinaria, Univer-
sidade Federal do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, Brasil

2 Laboratério de Microbiologia Molecular, Universidade Feevale,
Novo Hamburgo, Brasil

3 Médica veterinaria autdbnoma, Harmonia, Brasil

*Correspondéncia: anderson_gris@hotmail.com.br

Palavras-chave: Ganglioneurite. Patologia suina. Teschovirose.

Introducéo

Polioencefalomielite ndo supurativa em suinos
pode ser causada por diversos virus. Os principais
agentes associados sdo Teschovirus suino tipo A (PTV),
Sapelovirus suino tipo A (PSV) e Astrovirus suino tipo 3
(PoAsV) (Arruda et al., 2017a,b; Hammerschmitt et al.,
2021). Anteriormente, o PTV e o PSV eram classificados
como enterovirus, mas agora sdo classificados como
parte da familia Picornaviridae. Devido a semelhanga
entre as doencgas causadas pelo PTV, PSV e PoAsV,
torna-se necessaria a diferenciagdo molecular para de-
terminar a etiologia das lesées (Krumbholz et al., 2002;
Hammerschmitt et al., 2021). Entre os virus, destaca-se o
PTV, que inicialmente foi identificado em 1929 na cida-
de de Teschen, na antiga Tchecoslovaquia, e atualmente
tem distribuicdo mundial (Cantile e Youssef 2016; Roehe
et al., 2022; ). No Brasil, os primeiros relatos ocorreram
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através da detecgdo viral em fezes de suinos no ano de
2014, entretanto, a sua associagdo com doenga clinica
e lesdes patoldgicas foi realizada somente no ano de
2021 (Donin et al.,, 2014; Hammerschmitt et al., 2021).
Desde entdo, casos esporadicos da doenga vém sendo
diagnosticados quando a infec¢do se da por uma
cepa de baixa viruléncia, principalmente em suinos de
creche; contudo, quando a infecgdo ocorre por cepas
virulentas, ocorrem surtos (Roehe et al.,, 2022). Desse
modo, o objetivo deste trabalho é relatar dois surtos de
polioencefalomielite em suinos associados a infecgdo
pelo PTV no Rio Grande do Sul, Brasil.

Material e métodos

Foram realizadas duas visitas técnicas a duas cre-
ches distintas localizadas no RS, sob queixa de doenca
neurolégica. Nas propriedades foram obtidos dados
clinicos, epidemiolégicos e realizada necropsia de 12
suinos. Nas necropsias, foram coletados fragmentos dos
principais 6rgdos, os quais foram fixados em solugédo
de formalina 10%, processados rotineiramente para
histologia e corados com Hematoxilina e Eosina, para
posterior exame microscopico. Adicionalmente, liquido
cefalorraquidiano (liquor), fezes e fragmentos de tronco
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e medula espinhal foram submetidos a extragdo de RNA
com o kit comercial MagMax®Total Nucleic Acid Isolation Kit
(Thermo Fisher), conforme instrucdes do fabricante; sintese
de cDNA com a enzima GoScriptTM (Promega), de acordo
com o fabricante; e subsequente teste de reacdo em cadeia
da polimerase nested (nested RT-PCR) para a deteccéo de
PTV, como descrito por Donin et al. (2015).

Resultados e discussido

Os crechérios eram produg¢des comerciais localizadas
no Rio Grande do Sul (creche A e B). As granjas possuiam
2.342 e 2.074 suinos alojados em dois galpdes cada, e
idade de alojamento de 22 e 21 dias de vida, respecti-
vamente. Em ambas, na segunda semana de alojamento,
apds o manejo de vacinagdo, alguns suinos comegaram
a apresentar os sinais clinicos. No dia da visita, os suinos
estavam com 50 e 52 dias de vida, respectivamente.
Do total de animais alojados, 3% (aproximadamente 60
suinos/granja) apresentavam sinais clinicos de dificuldade
locomotora, caracterizada, principalmente, por paresia
de membros pélvicos ou torécicos, ou ainda tetraparesia.
Além disso, com a evolucédo clinica, alguns suinos apresen-
tavam sinais neuroldgicos centrais, como convulsdo, movi-
mentos de pedalagem, opistétono e nistagmo.

Nos dias das visitas foi relatado que a taxa de morta-
lidade estava em 3%, sendo a maioria composta por suinos
eutanasiados devido ao quadro neurolégico avangado e
auséncia de melhora clinica. Foram realizadas oito necro-
psias na creche A e quatro na creche B, nas quais néo
foram observadas lesées macroscopicas (12/12). No exame
microscépico, a medula espinhal e o tronco encefélico
foram as regides do sistema nervoso central mais afeta-
das (12/12), seguidas pelos ganglios paravertebrais (4/12),
cerebelo (2/12) e cértex telencefélico (1/12). As lesdes
consistiam em infiltrado inflamatdrio de linfécitos e plas-
mocitos em regides perivasculares (manguitos perivas-
culares) (12/12) e em leptomeninges (4/12), associado
a neurdnios hipereosinofilicos, com substancia de Nissl
periférica (cromatdlise central) e, por vezes, com picnose
nuclear (necrose) associada a neuronofagia (7/12) e gliose
(6/12). Por vezes, em génglios paravertebrais, observou-se
infiltrado inflamatério semelhante (ganglioneurite) (4/12)
associado a necrose neuronal e neuronofagia (1/12). Do
total de animais necropsiados, oito foram submetidos ao
exame de nested RT-PCR para PTV, sendo positivos em
fezes (8/8), tronco encefélico (6/8), medula espinhal (6/8) e
liquor (3/7).

O diagndstico de polioencefalomielite associada ao
PTV foi realizado através da associagdo dos sinais clinicos,

lesdes microscopicas e exame molecular com detecgédo
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viral diretamente das leses em sistema nervoso central.
Este agente viral é geralmente associado a quadros clinicos
que afetam suinos de creche, principalmente devido a
queda da imunidade passiva materna e a mistura de lotes.
N&o existe imunidade cruzada entre os sorotipos de PTV,
o que favorece que o virus se dissemine pelo organismo
e cause a doenga clinica. Apesar de ser observado com
frequéncia em suinos de creche, este pode infectar animais
de qualquer faixa etéria (Roehe et al., 2022).

A maioria dos animais sdo assintomaticos e a rota de
infeccdo é fecal oral, com o agente sendo excretado via
fezes. Desta forma, para o diagndstico de animais com
sinais clinicos de manifestacdo neurolégica e suspeita de
infeccdo pelo PTV, a deteccdo viral nas fezes ndo permite
a confirmacgédo diagndstica, necessitando a associagdo com
lesdes microscopicas e a detecgdo viral em sitios com lesdo
(Alexandersen et al., 2019).

Macroscopicamente, pode-se observar aumento de vo-
lume de ganglios e nervos paravertebrais, principalmente
em regido cervical e sacral (Hammerschmitt et al., 2021).
Entretanto tal lesdo n&o foi observada neste estudo. Por
outro lado, as lesdes microscopicas caracterizadas por
infiltrado inflamatdério de linfocitos e plasmécitos, gliose,
necrose neuronal e neuronofagia foram observadas neste
estudo, principalmente na medula espinhal e tronco
encefilico (Hammerschmitt et al., 2021). Assim, ressalta-se
a importancia da colheita completa do sistema nervoso
central, composto por encéfalo (cérebro, cerebelo e tron-
co encefélico) e medula espinhal, para o diagndstico con-
clusivo, através da histopatologia e exames moleculares.

Ndo h& vacinas para PTV disponiveis para suinos.
Desta forma, como o virus ndo é envelopado e estavel no
ambiente, é necessaria a realizacdo de desinfec¢do com
produtos a base de hipoclorito de sédio para reduzir a
carga viral ambiental (Roehe et al., 2022).

Conclusao

Os surtos relatados afetaram animais de creche,
com idade em torno de 50 dias de vida, com indices de
mortalidade de 3%, levando a eutanéasia dos suinos com
sinais clinicos por auséncia de melhora clinica. Lesbes
macroscopicas neste estudo ndo foram observadas,
entretanto, as lesdes microscopicas foram acentuadas e
localizadas, principalmente, em tronco encefdlico e me-
dula espinhal, ressaltando a importéncia da coleta dessas
regides para o correto diagndstico.

Ainda, é imprescindivel a detec¢do viral por RT-PCR
diretamente das leses para confirmagdo do diagndstico
e diferenciacdo de outros agentes virais que cursam com
lesdes semelhantes.
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Introducao

As elevadas taxas de mortalidade de matrizes
observadas na suinocultura moderna representam
um grande impacto econdmico e estdo diretamente
associadas a diminui¢do da produtividade, levando a
diminuicdo da longevidade das fémeas nos planteis,
além de falhas no manejo de bem-estar animal.
(Supakorn et al 2019). Todavia, apesar da relevéancia
do tema, o diagndstico das principais causa de morte
é frequentemente negligenciado na maioria das
granjas. Este deve se basear nas informagdes clinicas
e epidemioldgicas, além da realizacdo de necropsias e
avaliacdo anatomopatoldgica (Mores, 2007). O objetivo
desse estudo é descrever as principais causas de morte
de matrizes suinas em duas granjas no estado do Mato

Grosso do Sul.
Material e métodos

O estudo foi realizado em duas granjas comerciais
de suinos localizadas no estado do Mato Grosso do
Sul entre os meses de janeiro de 2021 e maio de 2022.
A granja 1 possuia um plantel com 1.800 matrizes e a
granja 2 com 10 mil fémeas. Durante o estudo foram
realizadas necropsias e coleta de amostras de todas as
fémeas que morreram no periodo, assim como foram
anotadas em fichas necropsias especificas de dados
clinicos, epidemioldgicos e descricdes das principais
lesdes observadas no exame necroscépico. Avaliou-se,
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ainda, o histérico das fémeas através de fichas obtidas

do programa de gerenciamento de dados.
Resultados e discussao

Os principais parametros analisados durante o estu-
do foram: ordem de parto (OP), escore corporal visual
(ECV), fase reprodutiva (gestacdo, periparto, lactagdo
e vazia), tipo de morte (natural ou eutanasia) e idade.
Na granja 1 realizaram-se 41 necropsias de matrizes
suinas, das quais 17 (41,46%) morreram naturalmente e
24 (58,53% ) foram submetidas a eutanéasia. As matrizes
que morreram pertenciam a diferentes OPs, sendo
que 17 (41,46%) estavam entre OP 1-2 e 24 (58,53%)
estavam entre OP 3-4. Isso significa que 1/3 das fémeas
que morreram ndo haviam chegado ao terceiro parto;
ou seja, ndo haviam produzido o suficiente para pagar
o seu custo de reposicdo, sendo esse um dos grandes
problemas da suinocultura atual. Todas as fémeas
submetidas a eutanésia apresentavam problemas loco-
motores, umas das principais causas de descarte de
fémeas em granjas com instalagdes ruins. O escore
corporal da maioria das matrizes - 28 (68,29) - estava
entre 2-3, o que é considerado satisfatério. A maioria
das fémeas que morreu estava na fase de gestacdo (27;
66%), lactacdo (7; 17%), gestacdo (6; 15%) e vazia (1; 2%).
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As fases de lactacdo e periparto normalmente sdo
as mais criticas. Nessa granja muitas matrizes foram
descartadas na fase de gestagdo devido a problemas loco-
motores. As principais lesdes observadas acometiam os
diferentes sistemas orgénicos. Lesdes do sistema digestdrio
foram observadas em 21 fémeas (51,21%), sendo a Ulcera
gastrica a principal lesdo observada (18/85; 71%), seguida
do prolapso de reto (2/9; 52%) e tor¢do de estébmago (1/4;
76%). No sistema hepatobilar havia lesdes em 14 (34,14),
animais sendo a tor¢do de bago (10/83; 33%) e a tor¢do de
lobo hepético (2/16; 66%) as mais observadas. No sistema
cardiovascular havia lesdes em 7 (17,7%) das matrizes e
a epicardite foi a principal lesdo observada (3; 42,85%),
seguida por endocardite (2/28; 57%), miocardite (1;14,28%)
e cho-que 1 (14,28%). O sistema respiratério foi acometido
em 6 (14,34%) matrizes, sendo a pneumonia embdlica
(4, 66,66%) e broncopneumonia (2; 33,33%) as mais
observadas. No sistema genitourinario foram observadas
lesdes em 13 (31,70) fémeas, com a cistite sendo a principal
lesdes diagnosticada com 8 (61,53%) casos, seguida de
célculos (3; 23,07%) e metrite (2; 15,38%). No sistema
locomotor, observou-se principalmente lesdes em 17
(41,46%) fémeas que foram descartadas, especialmente
lesdes em articulagdes como artrite purulenta (12; 70,58%),
fratura de fémur (3; 17,64%), flegmao (3; 17,64%) e
Ulcera de casco (1; 5,88%). As lesdes nos demais siste-
mas representaram 8 (9,52%) dos casos.

Na granja 2 foram realizadas 30 necropsias, sendo que
23 (76,7%) matrizes morreram naturalmente e 7 (23,3%)
foram submetidas a eutanésia. Todas as matrizes estavam
entre as ordens de parto 0-3, sendo 13 OP1 (43,33%), 13
OP2 (43,33%), 3 OP0 (10%) e 1 OP3 (3,33%). A totalidade
das fémeas se encontrava com escore corporal entre 2-3.
As fémeas morreram principalmente na fase periparto (12;
40%), vazias (6; 20%), descarte (20%), intervalo desmame
estro (2; 6,66%) e gestagao (6,66%). Os principais sistemas
acometidos foram o genitourinario, com 22 (73,33%) das
fémeas acometidas, sendo as principais lesGes observadas:
prolapso de Gtero (5; 22,72%), cistite (5; 22,72%), cistite/
metrite (4; 18,18%), metrite (3; 13,63%), retencao de leitdo
(2; 9,09 %), caculo bexiga (2; 9,09%), prolapso de vagina (1;
4,54%). O sistema digestdrio foi acometido em 20 (66,66%)
fémeas, sendo a Ulcera gastrica a principal lesdo observada
(16; 80%), seguida da tor¢do de bacgo (3; 15%) e tor¢do de
lobo hepético (5%). Lesdes no sistema respiratério repre-
sentaram 16,66%, com a pneumonia embdlica (3; 60%)
e broncopneumonia (2; 40%). Havia ainda lesdes no sis-
tema locomotor de 5 (16,66%) matrizes, que apresentaram
fratura de fémur (2; 40%), fratura de isquio (2; 40%) e
aumento de digitos (20%). O grande nimero de fémeas
morrendo na fase de periparto e vazias evidencia graves
problemas de manejo periparto e reprodutivo.
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Conclusao

As principais lesdes observadas acometeram o sistema
digestdrio, sendo a Ulcera géstrica a principal lesdo obser-
vada. Na granja 1, grande parte das fémeas morreu na fase
de gestagdo, por lesdes no sistema locomotor, enquanto
na granja 2 as matrizes morreram principalmente na fase
de periparto, devido a lesdes no sistema genitourinario/
reprodutivo.
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Introducao

Salmonella enterica sorovar Typhimurium infecta
uma ampla gama de hospedeiros e é o sorovar mais
frequentemente isolado de animais e alimentos de
produgdo intensiva em todo o mundo. Além de possuir
varias linhagens, S. Typhimurium (1,4,[5],12:i:1,2) tam-
bém possui variantes flagelares monofésicas e aféasicas.
No Brasil, S. Typhimurium era o sorovar mais frequen-
temente isolado em fontes ndo humanas (suinos,
frangos de corte, poedeiras e alimentos derivados de
aves) antes da década de 1990 (Taunay et al.,1996).
Atualmente, é o sorovar mais comum isolado de huma-
nos, mas também continua sendo frequentemente iso-
lado de animais de producdo, principalmente suinos.
Além disso, as variantes monofasicas (principalmente
1,4,5,12:i:-) também tém sido detectadas em amostras
humanas, animais e de alimentos neste mesmo periodo
(Fernandes et al., 2006). Apesar de suinos serem relata-
dos como reservatérios, S. Typhimurium também é
frequentemente detectada em carne e ovos de aves
(Neto et al., 2021; Kipper et al., 2022).
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Desde a década de 1990, isolados de S. Typhimurium
resistentes aos farmacos antimicrobianos tém sido
cres-centemente observados (Wang et al., 2019). No
Brasil, resisténcia aos aminoglicosideos, ampicilinas,
aztreonam, cefepima, ceftriaxona, cloranfenicol, cipro-
floxacina, colistina, doxiciclina, fluoroquinolona, genta-
micina, dcido nalidixico, estreptomicina, sulfametoxazol,
sulfonamida, tetraciclina e trimetoprima, tem sido de-
tectada. Estudo genéticos demonstram a ocorréncia de
genes de resisténcia como aac(3)-lla, aac(3)-Ild, aadA1,
aadA2, aph(6)-Id, blaCTX-M-2, blaTEM-1B, dfrA1, floR,
mrc-1, strA, strB, sull, sul2, tet(A) e tet(B), e replicons
de plasmideos como ColpVC, IncFIA, IncFIB, IncFIB(S),
IncFII(S), IncHI2, IncHI2A, IncX4 e po111 (Kipper et al.,
2022). O objetivo do presente estudo foi realizar uma
andlise filogendmica de isolados de S. Typhimurium do
Brasil.

Material e métodos

Um total de 58 isolados de S. Typhimurium proveni-
entes de suinos (n = 27), aves (n = 15), humanos (n = 13),
alimentos (n = 2) e bovinos (n = 1) foram obtidos. Essas
amostras foram analisadas com ensaios de PCR (reagao
em cadeia da polimerase). O DNA foi extraido com um
kit comercial de acordo com as instrucdes do forne-
cedor (NewGene, Simbios Biotecnologia, Cachoeirinha,
RS, Brasil). Duas PCRs em tempo real, uma especifica
para Salmonella e outra para S. Typhimurium, foram
realizadas conforme descrito anteriormente (Souza et
al., 2019). O sequenciamento de genoma completo foi
realizado em uma plataforma Illumina NextSeq, com 150
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pb leituras pareadas (Wadsworth Center, Departamento de
Saude do Estado de Nova York, Albany, NY, EUA). Dados
brutos de sequenciamento para 153 genomas adicionais
de S. Typhimurium foram baixados do banco de dados
NCBI. Os genomas selecionados foram do Brasil (n = 153),
provenientes de humanos (n = 53), suinos (n = 37), aves

(n = 28), alimentos (n = 17), ambiente de producéo (n
13), bovinos (n = 3) e alimento de pet (n = 2). SISTR versao
0.3.1 foi usado para realizar a sorotipagem in silico de cada
isolado. Os genomas também foram atribuidos a um tipo de
sequéncia (ST) usando a tipagem de sequéncia multilocus
(MLST).

O pipeline CFSAN SNP foi usado para identificar SNPs
de alta qualidade (hgSNPs) dentro do conjunto de 211
sequéncias. A matriz SNP resultante de sitios preservados
foi usada para construir uma filogenia usando o método
de méxima verossimilhanca (ML), implementado em W-IQ-
TREE. ABRicate versdo 0.8 foi usado para detectar genes
de resisténcia antimicrobiana e replicons de plasmideo em
cada genoma montado. Para todas as pesquisas, identidade
minima de nucleotideos e limiares de cobertura de 75% e
50% foram usados, respectivamente.

Resultados e discussao

A sorotipagem in silico mostrou que 185 (87,7%) se-
quéncias corresponderam a Typhimurium e 26 sequéncias
(12,3%) a variantes monofasicas. A tipagem por MLST
mostrou que ST19 foi predominante, correspondendo
a 185 sequéncias (87,7%), seguido do ST313 em 10
sequéncias (4,7%). Os STs 1649, 1921, 3343, 4556 e 4645
também aparecem, mas em cinco sequéncias ou menos
(= 2,4% cada). Até agora, ST19 foi relatado em humanos,
répteis, ovinos, suinos, aves, alimentos e bovinos de paises
europeus e americanos. ST313 é relativamente recente
e estd relacionado ao ST19 (Guo e Zhao; 2021; Hurtado
etal., 2022).

A avaliacdo filogenética mostrou que o sorotipo
S. Typhimurium é polifilético no Brasil, apresentando
diferentes linhagens (sete no total). A linhagem | agrupou
27 sequéncias: humanos (n = 1), aves (n = 11), alimentos (n
= 1), suinos (n = 6), ambiente de producéo (n = 5), bovinos
(n = 1) e alimento de pet (n = 2). A linhagem Il agrupou 14

sequéncias: humanos (n = 9), aves (n = 3), alimentos (n
1) e suinos (n = 1). A linhagem lll agrupou 16 sequéncias:
humanos (n=7),aves(n=4),alimentos(n=1),suinos(n=1),
ambiente de producgdo (n = 2) e bovinos (n = 1). Alinhagem
IV agrupou oito sequéncias: aves (n = 3), alimentos (n = 3)
e suinos (n = 2). A linhagem VI agrupou 21 sequéncias de
humanos. A linhagem VI agrupou 31 sequéncias: humanos
5) e
ambiente de produgéo (n = 4). A linhagem VIl agrupou 95

(n = 14), aves (n = 6), alimentos (n = 2), suinos (n =
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sequéncias: humanos (n = 14), aves (n = 16), alimentos (n =
11), suinos (n = 49), ambiente de producdo (n = 3) e bovinos
(n = 2). Esses resultados apoiam as evidéncias de que ha
mais de uma linhagem de S. Typhimurium circulando no
Brasil (Almeida et al., 2018).

O conjunto de 211 sequéncias reportou no total 36
replicons de plasmideos diferentes. Cada sequéncia
apresentou entre zero e oito plasmideos. Os plasmideos
que apareceram com maior frequéncia foram IncFIB(S) (n
=100; 47,39%), IncFIl (n = 99; 46,92%) e ColRNAI (n = 78;
36,97%). Em relacdo aos genes que conferem resisténcia
a antibidticos, o conjunto de 211 sequéncias reportou 56
diferentes genes. Cada sequéncia apresentou entre dois e
19 genes. Os genes que apareceram com maior frequéncia
foram aac(6')-laa (n = 211; 100%), mdf(A) (n = 210; 99,53%)
e tet(B) (n = 65; 30,81%), os quais conferem resisténcia as
classes de aminoglicosideos, agentes desinfetantes e anti-
sépticos, e tetraciclinas, respectivamente. Os demais genes
apareceram em menos de 30% das sequéncias e conferem
resisténcias as seguintes classes: cefalosporina, fenicol,
diaminopirimidina, lincosamida, peptidico (colistina), ma-
crolideo, fluoroquinolona, sulfonamida, incluindo multi-
classes, como é o caso do gene ogx. Além disso, 123
(58,29%) sequéncias apresentaram genes que conferiam
resisténcia a trés ou mais classes de antibidticos (MDR).
Entre essas sequéncias, haviam isolados de suinos (n = 47,
38,21%), humanos (n = 41; 33,33%), aves (n = 21; 17,07%),
alimentos (n 12; 9,76%) e ambiente de produgdo (n
= 2; 1,63%). Isolados de S. Typhimurium MDR tém sido
reportados no Brasil e no mundo, inclusive cepas de animais

de producéo, portando genes que conferem resisténcia a
aminoglicosideos e agentes desinfetantes (Almeida et al.,
2018; Hurtado et al., 2022; Kipper et al., 2022).

Conclusao

A avaliagdo de sequéncias de genoma completo de
isolados de S. Typhimurium do Brasil mostrou que esse so-
rotipo é polifilético. Esses isolados também apresentaram
genes que conferem resisténcia a antibidticos, sendo que
58,29% foi considerado MDR.
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Introducao

Os circovirus sdo os menores virus de DNA fita
simples de replicacdo autdbnoma, ndo envelopados e
com simetria circular (Mankertz et al.,1997). Pertencem
a familia Circoviridae, género Circovirus (Rosério et al.
2017) e até o presente momento ja foram identificados
quatro tipos de circovirus suinos (PCV): PCV1, PCV2 e
os mais recentes descobertos PCV3 e PCV4 (Zhai et al.,
2019; Zhang et al.,, 2020). As espécies mais recentes
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descobertas, como PCV3 e PCV4, trazem preocupacgdes
crescentes na atividade suinicola, principalmente por
se saber pouco a respeito das mesmas e de ndo haver
medi-das de controle como vacinas (Opriessnig et al.
2020). O novo circovirus tipo 4 (PCV4) foi detectado no
ano de 2019 em Hunan, na China, a partir de amostras
de suinos com severos sinais clinicos, tais como res-
piratérios, entéricos e sinais de PDNS (sindrome da
dermatite e nefropatia dos suinos) (Zhang et al., 2020).
O PCV4 é um virus DNA circular de fita simples com
genoma de 1770 nucleotideos que contém duas fases
abertas de leitura (ORF's), sendo denominadas ORF1
e ORF2 (Zhang et al., 2020). Os resultados de anélises
realizadas por Sun et al. (2021) confirmaram que o PCV4
possui uma relagdo préxima com o MiICV (circovirus de
furdo) e com o circovirus associado a morcegos, segui-
do pelo PCV1 e PCV2. Buscando identificar a etiologia
clinica de doencas associadas ao PCV2, o objetivo deste
trabalho foi verificar a presenca de PCV4 em diversas
amostras de suinos provenientes de diferentes estados
brasileiros.

Material e métodos

Amostras (n = 320) clinicas de diferentes érgéos
e tecidos (pulmao, linfonodos e sistema nervoso
central) e soro de diferentes regides do Brasil foram
submetidos ao protocolo de extragdo de DNA usando
IndiMag Pathogen Kit (Indical Bioscience), com um
sistema de extragdo automatizado IndiMag 48s (Indical
Bioscience). O DNA extraido foi avaliado quantitativa e
qualitativamente. A detecgdo do genoma do PCV4 foi
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realizada através do ensaio de PCR em tempo real (qPCR),
conforme descrito previamente por Zhang et al. (2020).
Resumidamente, as reacdes de gPCR foram realizadas
para um volume final de 20pL de reagéo, contendo 0,4uM
de iniciadores (forward/reverse), 0,2 uM de sonda, 10 pL
mastermix e dgua grau biologia molecular para volume fi-
nal de 20pL. As condicbes da reagdo de PCR consistiram
em desnaturacdo inicial a 95 °C por 60s, seguida de 45
ciclos de 95°C por 15s e 60°C por 30s.

Resultados e discussao

Do total de 320 amostras analisadas na gPCR das
diferentes regides do Brasil, nenhuma foi positiva para
PCV4. Os resultados do presente estudo corroboram os
do estudo de Franzo et al. (2020), em que foram analisadas
300 amostras de suinos com diferentes condic¢des clinicas
na ltalia e na Espanha, ndo revelando a presenca de PCV4,
sendo que os rebanhos estudados naqueles paises tam-
bém foram negativos. Enquanto isso, diversos estudos no
continente asidtico demonstram a presenca de PCV4. Hou
et al. (2021) mostratram que o virus estava presente em
amostras coletadas no ano de 2012, enquanto Ge et al.
(2021) reportaram a detecgdo de anticorpos para PCV4 em
amostras coletadas em 2008. As amostras analisadas eram
de suinos apresentando sintomatologia clinica compativel
com circovirose, porém, segundo Nguye et al. (2021), o
PCV4 foi encontrado em amimais clinicamente doentes
como também em animais clinicamente saudaveis.

A circovirose é uma importante doenga para a suino-
cultura brasileira e mundial. Até o momento, o PCV4 foi
detectado apenas no continente asidtico, como em reba-
nhos suinos da China, Coréia e recentemente na Tailandia
(Zhang, et al., 2020; Wang et al., 2022). O Brasil, por ser o
quarto maior produtor e quarto maior exportador de carne
suina mundial, deve estar atento, prevenindo a entrada e
disseminacgdo do PCV4 e realizando o diagnéstico quando
casos suspeitos ocorrerem.

Conclusdo

Sabe-se dos desafios que um novo virus pode causar
em rebanhos sem protecdo ou imunidade, principalmente
por saber-se tdo pouco a respeito da dindmica de infecgdo
nos suinos e da sintomatologia clinica. Com as anélises
realizadas neste trabalho, ndo identificou-se o DNA do
PCV4 em rebanhos testados. E importante, todavia, que
medidas de biosseguridade e monitoramento sanitario e
controle das principais doengas da suinocultura ocorram
para manter a competitividade do setor e saide dos suinos.
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Introducao

As perdas decorrentes do complexo de doencas
respiratdrias suinas representam uma das principais
causas de prejuizos econdmicos na producgdo de suinos
durante as fases de crescimento e terminacéo (Flabet et
al., 2012). No Brasil, as lesdes pulmonares, em particular
as pneumonias e pleurites, estdo entre as principais
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causas de condenagdo de carcacas (Coldebella et al,,
2018). Infec¢des pulmonares primaérias por bactérias,
como Mycoplasma hyopneumoniae e Actinobacillus pleu-
ropneumoniae, podem levar a infec¢des secundarias
que resultam no surgimento de sinais clinicos e lesdes
respiratérias. Os agentes secundérios mais relevantes
para pneumonias em suinos no Brasil sdo o Glaesserella
parasuis e Pasteurella multocida (Barcellos et al., 2008).
O objetivo deste estudo foi correlacionar os achados
histopatoldégicos com a detecgdo dos agentes causa-
dores do complexo de doencas respiratdrias suinas
por meio da técnica de gPCR de acordo com o grau de
pleurite.

Material e métodos

Realizou-se a avaliacdo macroscépica e coleta de
amostras de 204 pulmdes em um frigorifico localizado
no estado de Sdo Paulo, sob o Servico de Inspecgdo
Federal. Os pulmdes foram classificados de acordo com
o grau de pleurisia (0-4) descrito por Ostanello et al.
(2007). Fragmentos de tecido pulmonar foram coletados
nas areas de transicdo e fixados em formol 10% para
analise histopatolégica. O processamento histolégico
seguiu uma rotina padrdo, com corte em micrétomo e
coloracdo de Hematoxilina e Eosina. As lesdes agudas
foram classificadas como supurativas (predominéncia
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de neutrdfilos), ndo supurativas (células inflamatdrias
mononucleares) ou mistas (graus intermedidrios entre
supurativas e ndo supurativas). As lesdes crénicas foram
caracterizadas por fibroplasia, hiperplasia do tecido linféi-
de associado ao brénquio (BALT) em grau variavel (2 a 4),
hiperplasia do epitélio bronquial e infiltrados celulares
compostos principalmente por linfécitos e células plas-
maticas (Hansen et al., 2010). Para a técnica de gPCR
multiplex, foram coletados fragmentos pulmonares com
lesbes e armazenados em tubos criogénicos. O protocolo
utilizado foi adaptado de Petri et al. (2023). Os patégenos
detectados e quantificados foram: M. hyopneumoniae, A.
pleuropneumoniae e P. multocida.

Resultados e discussao

As lesdes histopatoldgicas mais comuns neste estudo
foram as broncopneumonias agudas mistas, encontradas
em 44,9% (91/204) das laminas avaliadas. Em seguida,
observou-se a presenca de broncopneumonias agudas
nao supurativas em aproximadamente 33,7% (69/204) das
l&minas e broncopneumonia crénica em 8,3% (17/204).
Além disso, cerca de 98,5% (200/204) das laminas apre-
sentaram hiperplasia de BALT (Tabela 1, Figura 1).

Figura 1 - Seccdo do pulméo, HE, 40X, 100X. Nota-se
hiperplasia de BALT.

Estudos recentes demonstraram que a prevaléncia de
animais com consolidacdo no abate é preocupante no
Brasil, com prevaléncias semelhantes encontradas em dife-
rentes regides do pais. Em um estudo realizado nos anos
de 2016 e 2017, por exemplo, foram avaliados pulmdes
de 21 fazendas no estado de S3o Paulo, onde constatou-
se prevaléncia de 79,8%, com uma média de 12% de éarea
pulmonar consolidada (Baraldi et al., 2019). Em outro es-
tudo, conduzido em Minas Gerais, relatou-se que 68,5%
(333/486) dos pulmdes avaliados em um lote de terminacdo
apresentavam lesGes pulmonares macroscépicas (Ferraz
etal., 2020).

Os resultados obtidos através da gPCR multiplex
permitiram quantificar a presenca dos agentes M. hyop-
neumoniae e A. pleuropneumoniae em todos os graus de
pleurisia, além de observar a associacdo de ambos com
P. multocida nos graus de 0-4 (Tabela 1). Esses resultados
sugerem que varios fatores ambientais e agentes infeccio-
sos estdo associados a ocorréncia de lesdes pulmonares
em suinos. M. hyopneumoniae e A. pleuropneumoniae séo
considerados os patdégenos primarios bacterianos mais
importantes no complexo de doencas respiratérias em

suinos (Herndndez et al., 2017).
Conclusao

A combinag&o da histopatologia com a técnica de gPCR
multiplex, aliada a outros métodos de diagndstico, constitui
um conjunto poderoso e eficaz de ferramentas para o
diagndstico diferencial de lesdes pulmonares em suinos.
Essas abordagens complementares fornecem informacées
detalhadas sobre as lesdes presentes, o que possibilita
uma compreensao mais precisa da etiologia e do impacto
dos patdégenos envolvidos. A integragdo dessas técnicas
diagndsticas é fundamental para estabelecer protocolos de
controle adequados e eficazes na produg&o suina.

Tabela 1 - Nimero de pulmdes avaliados (204) em relacdo aos achados de grau de pleurisia, padrées morfolégicos

identificados por histopatologia e a quantificacdo dos patdégenos Micoplasma hyopneumoniae (Mhyo), Actinobacillus

pleuropneumoniae (App) e Pasteurella multocida (Pm)

Achados histopatolégico

Quantificacdo de agentes patogénicos

Graus Total de amostras

BALT BPAM BPC Mhyo App Pm
0 3 2 0 0 4,33 £00 1,13+ 06 0,00 = 00
1 1 2 1 0 3,16 £ 03 1,30 £ 02 3,47 £ 05
2 40 2 0 0 2,65+ 02 2,91 05 3,20 £ 05
3 89 2 0 0 3,76+ 02 2,90 =03 1,88 03
4 61 2 0 0 7,19 =01 4,80 =03 5,06 + 04

Nota: BALT = hiperplasia de BALT; BPAM = broncopneumonia aguda mista; BCP = broncopneumonia crénica.
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Introducéo

Teschovirus (PTV) é um virus representante da fami-
lia Picornaviridae, que acomete suinos e javalis. Animais
em fase de crescimento sdo os mais predispostos a
infeccdo, e a existéncia de diferentes tipos de PTV cir-
culantes pode caracterizar diferentes manifesta¢es
clinicas, entre elas a neurolégica (Malik et al., 2020).
Devido a gravidade da doenca e ao aumento de
mortalidade em granjas tecnificadas, o objetivo deste
estudo foi descrever um surto de poliencefalomielite
em leitdes lactentes e desmamados em uma granja

tecnificada de suinos localizada no estado de Sao Paulo.
Material e métodos

O seguinte relato descreve o aumento de mortali-
dade de leitdes nas fases de maternidade e creche
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em decorréncia de sintomatologia nervosa em uma
granja localizada no Sudeste do Brasil. Leitdes lactentes
apresentavam sinais neuroldgicos como vocalizagdo, nis-
tagmo, opistétono e paresia de membros posteriores.
Os animais de creche, além de apresentarem estes
mesmos sinais neuroldgicos, também apresentavam si-
nais respiratérios, como secregdo nasal, tosse, batedeira
e febre. Foram eutanasiados 7 animais, 2 em fase de
maternidade e 5 em fase de creche, que cursavam com
os sinais clinicos relatados para a realizacdo de necrop-
sia e coleta de visceras congeladas ou em formol a 10%
para exames de PCR e histopatoldgico, respectivamente.
Para o exame de PCR, amostras de fezes, cérebro e
medula dos 7 animais foram avaliadas quanto a detec-
¢do de agentes virais, como teschovirus (PTV), astrovirus
(PoAstV), enterovirus (EV-G) e sapelovirus (PSV-A).
Para a extracdo do material genético foi utilizado o kit
King Fisher Duo - MagMAX CORE Nucleid Acid e, em
seguida, foi sintetizado o cDNA utilizando o kit High-
Capacity cDNA Reverse Transcription Kit. A RT-PCR foi
utilizada para identificar PTV, EV-G e PSV-A (Krumbholz,
2003) e PoAstV (Chu, 2008).
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Resultados e discussido

Os resultados dos exames laboratoriais estdo descritos
na Tabela 1. Na descri¢do histopatoldgica das amostras de
medula espinhal foram observadas lesdes como gliose,
neuroniofagia mais direcionada para substéncia cinzenta
e ocorréncia de manguito perivascular nas substéncias
cinzenta e branca que, conforme descrito por Deng et al.
(2012) e Hammerschmitt et al. (2021), caracterizam lesdes
de teschovirus. Estes achados sugerem a ocorréncia de
poliencefalomiolelite linfoplasmocitica de provavel causa
viral. Apds confirmacdo de envolvimento de teschovirus
por PCR, concluiu-se que este virus estava envolvido no

Tabela 1 - Resultados laboratoriais dos exames solicitados

surto relatado. O envolvimento de outros agentes virais
testados foi descartado, j4 que o PCR foi negativo para
todos eles.

Conclusao

Com base nos sinais clinicos relatados, associados aos
achados histopatoldgicos e moleculares, concluiu-se que
o quadro clinico neurolégico descrito foi compativel com a
infeccdo por porcine teschovirus, que vem se tornando um
agente cada vez mais frequente na suinocultura tecnificada
e que deve ser considerado no diagndstico diferencial de

doencas nervosas de suinos.

ID Fase

Material coletado

PCR para teschovirus

-

Maternidade

Cérebro, medula e fezes

Positivo nas fezes e negativo em cérebro e medula

2 Maternidade Cérebro, medula e fezes Positivo
3 Creche Cérebro e medula Positivo
4 Creche Cérebro e medula Positivo
5 Creche Cérebro Positivo
6 Creche Cérebro Positivo
7 Creche Cérebro Negativo
Referéncias HAMMERSCHMITT, M.E. et al. Swine polioencephalomyelitis
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Palavras-chave: Estreptococose. Mortalidade. Necropsia.

Introducéo

Durante a fase de creche, os suinos sdo muito
suscetiveis a infec¢des bacterianas e virais por diversos
fatores, como mistura de lotes, exposi¢do a novos agen-
tes infecciosos, modificacdo da dieta, além de novo
ambiente (Kummer et al., 2009; Hopkins et al., 2018).
Séo limitados os estudos quanto a mortalidade em
leitdes de creche, sendo a maioria deles retrospectivos
ou focados em fatores de risco (Maes et al., 2004;
Serrano et al., 2014; Gebhardt et al., 2020). O objetivo
deste trabalho é apresentar os dados parciais sobre
o estudo das causas de morte em leitdes de sistemas
comerciais de creche no estado de Santa Catarina, sul
do Brasil.
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Material e métodos

Um total de 18 crechérios foram visitados durante
o ano de 2022 em Santa Catarina. As visitas ocorreram
por um periodo de cinco dias em cada crechério para
acompanhamento das mortalidades. Todos os suinos
que morreram nos sistemas neste periodo de visita
foram necropsiados e colhidos fragmentos de érgaos
para exame histopatolégico. Fragmentos de dérgéos,
swabs e/ou exsudatos obtidos de lesées também foram
coletados e submetidos para anélise bacterioldgica
dentro de 24h. As coldnias foram caracterizadas feno-
bioquimicamente (Quinn et al., 2011). Imunohistoquica
(IHQ) e reacdo da cadeia da polimerase (PCR) foram
aplicadas, quando necessérias, para complementacdo
diagnéstica.

Resultados e discussao

Ao total, 14 grupos de diagnéstico foram estabe-
lecidos e os com maior frequéncia estdo discriminados
na Tabela 1. Das 18 unidades de creche analisadas
neste estudo, 557 necropsias foram realizadas, sendo
possivel alcancar diagndstico conclusivo em 93,4%
(520/557). Resultados inconclusivos contabilizaram 6,6%
(37/557) dos casos. A maioria dos casos de mortali-
dade concentrou-se entre 41-50 dias de vida.
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Enfermidades infecciosas representaram a maioria
absoluta dos diagndsticos conclusivos, com 87,3% de fre-
quéncia (454/520), enquanto as doencas ndo infecciosas
foram responsaveis por 12,7% (66/520). A maior frequén-
cia de causas infecciosas é esperada na mortalidade de
suinos, sobretudo na creche, em decorréncia da mistura de
lotes, colonizagdo e interagdo com novas cepas e agentes
infecciosos, além da queda da imunidade materna protetora
(Kummer et al., 2009).

A principal causa de morte foi relacionada a infecgdo
por Streptococcus suis, agente etioldgico da estreptococo-
se, doenca infecto-contagiosa sistémica que causa lesdes

em multiplos 6rgdos (Zimmerman et al., 2019). Surtos da

doenca vém ocorrendo no mundo (Goyette-Desjardins et
al., 2014; Segura et al., 2020), principalmente associado ao
sorotipo 9 (Hammerschmitt et al., 2022).

As polisserosites bacterianas tiveram isolamento de
Glaesserella parasuis (doenca de Glasser - DG). A DG é
uma enfermidade de caracter agudo e sistémico grave,
que ocorre principalmente a partir da segunda semana
de alojamento na creche (entre 35-50 dias de vida)
(Barcellos e Guedes, 2022). Adicionalmente, observa-se
maior ocorréncia de casos de DG quando hé infecgdes
concomitantes por agentes primarios, como o virus da
influenza suina (SIV) (Zimmerman et al., 2019), observado

em 79,5% dos casos de polisserosite de nossa pesquisa.

Tabela 1 - Principais causas de morte diagnosticadas em suinos de creche provenientes de 18 crechérios no estado de

Santa Catarina

Diagnéstico Total Porcentagem Intervalo de idade (dias) Média de idades (mediana)
Infec¢do por Streptococcus suis 118 21,2 22-64 49 (50)
Polisserosite bacteriana 93 16,7 27-70 45 (45)

Enterite atréfica cronica 75 13,5 25-60 42 (40)
Salmonelose 49 8,8 32-66 50 (50)
Pneumonias 48 8,6 27-66 44 (45)
Colibacilose 34 6,1 28-51 37 (38)

Outros 103 18,5 28-70 51(50)
Inconclusivos 37 6,6 24-70 43 (43)

Total 557 100,00 - -

Pneumonias bacterianas corresponderam a 56,3% dos
diagndsticos (27/48), onde 74,1% (20/27) dos casos havia
leses de pneumonia por SIV concomitante. As pneumo-
nias virais totalizaram 43,7% (21/48) dos casos, todas com
lesdo morfolégica compativel com infeccdo por SIV. O SIV
tipo A é um agente difundido nos rebanhos brasileiros e um
importante facilitador de doencas bacterianas pulmonares
secundérias (Rech et al., 2018).

As enterites atroficas foram outro grupo de repre-
sentatividade neste trabalho. A atrofia de vilosidades
intestinais € uma condi¢do patoldgica comum que resulta
na mé absorcdo de nutrientes pelos enterdcitos, o que
leva a redugdo de peso, caquexia, desidratagdo, diarreia
e, em casos mais graves, morte (Maxie, 2016). Colibacilose
e salmonelose também foram diagndsticos frequentes.
A colibacilose ocorre na creche em leitdes até a terceira
semana apds o desmame, sobretudo associada a infecgdes
por Escherichia coli entererotoxigénica (Barcellos e Guedes,
2022). A salmonelose ocorreu em suinos a partir da segun-
da semana de alojamento da creche e foi diagnosticada
até o fim da fase. A maioria dos casos foram agudos ou
subagudos, mas casos crénicos também foram notados,
assim como relatado em outros estudos (Piva et al., 2020).
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Conclusao

As doencas de origem infecciosa foram responsaveis
pela maior parte das causas de morte neste trabalho, com
destaque para as infecgdes por S. suis e polisserosites por
G. parasuis. A maior frequéncia das mortalidades ocorreu
entre 41-50 dias de vida dos suinos. Uma grande variedade
de condicdes foi diagnosticada, a maioria facilmente con-
firmada através de andlise de necropsia, histopatologia e
isolamento bacteriano das lesdes.
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Introduction

Mycoplasma hyopneumoniae is one of the most
important respiratory pathogens in swine production
and is the primary etiological agent of enzootic pneu-
moniae (Pieters and Maes, 2019). Considering that pigs
can be infected with more than one M. hyopneumoniae
strain and that the severity of the lung lesions is
influenced by differences in pathogenicity (Vicca et al.
2003; Betlach, Maes et al. 2019; Pieters and Maes, 2019),
investigating the disease development and clinical
parameters of different field isolates are of great interest.
Therefore, we aimed at evaluating the virulence of two
recently isolated M. hyopneumoniae strains.
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Material and methods

Thirty-two pigs, originating from a M. hyopneumoniae-
free farm, were randomly allocated into four different
groups (n = 8/group), one negative control group
(NCG), and three infected groups (G1, G2, and G3).
Upon arrival, a thermal microchip was implanted intra-
muscularly in the neck of each piglet to assess intra-
muscular temperature (IMT). Then, piglets were able to
acclimatize for 11 days, until challenge (D0), where pigs
of the infected groups (G1-G3) were endotracheally
inoculated with 7 ml of the different M. hyopneumoniae
isolates (S1, S2, or S3), respectively. On the next day, all
animals from G1-G3 were inoculated with 7 ml of a low
virulent strain (S4). All inoculums contained 108 CCU/ml.
The NCG group received 7ml of sterile Friis medium on
both days (DO and D1). The S2 and S3 strains are field
isolates of M. hyopneumoniae isolated from slaughtered
pigs in Belgium with Mycoplasma-like lung lesions in
2021, while S1 and S4 are two already known strains
(Beuckelaer et al., 2022; Vicca et al., 2003).

Biological samples, like blood and bronchoalveolar
lavage fluid (BALF), were collected on DO and D28 to
evaluate the presence of antibodies using a commercial
ELISA and the M. hyopneumoniae bacterial load using
digital PCR(dPCR)(Beuckelaere etal., 2022), respectively.
The respiratory disease score (RDS) (Halbur et al., 1996)
and IMT were monitored daily throughout the study (D-
11 to D28). Rectal temperature (RT) was measured for
five consecutive days (D-7 to D-3) to assess the correlation
with IMT. Animals were weighed on D-11, DO, and D28 to
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calculate the average daily weight gain (ADWG). Macro-
scopic lung consolidated lesions (MLCL) were evaluated
at necropsy (D28). Descriptive analyses and Spearman'’s
correlation test were performed on the data (p < 0.05).

Results and discussion

Mean MLCL, IMT, RT, RDS, dPCR, ELISA, and ADWG
values are shown in Table 1. No significant differences were
observed between the infected groups (G1-G3) for the
abovementioned parameters. However, when evaluating
associations irrespectively of the groups, a positive corre-
lation was reported between MLCL and RDS (DO to D28;
rho = 0.65; p < 0.05), MLCL and ELISA (rho = 0.73, p <
0.05), and between MLCL and dPCR (rho = 0.63, p < 0.05).
The dPCR data was associated with RDS (rho = 0.70, p <
0.05) while ELISA was associated with RDS and dPCR (rho
=0.72, and rho = 0.74, p < 0.05, respectively). A moderate
correlation was observed between IMT and BT (rho = 0.49,
p < 0.05), along with a mean difference of 0.25 °C, where
the IMT was slightly higher than the RT. When comparing
the NCG with the infected groups, significant differences
were observed for all parameters, but for body temperature
(IMT and RT). These data suggest that the new M. hyop-
neumoniae isolates (S2, S3) were capable of inducing

similar MLCL when compared to the known virulent strain
(S1). Other authors (Vicca et al., 2003) reported similar MLCL
values for other tree M. hyopneumoniae isolates, which were
later categorized as low and moderate virulence. Regarding
the mean RDS data (post-inoculation), the values indicate
that, overall, the occurrence of the main clinical sign (dry-
cough) was very much alike between the infected groups
and very similar to the values observed by Vicca et al.
(2003) for isolates of moderate and high virulence. Positive
and significant correlations were observed between most
parameters, except for ADWG. This is likely related to
the fact that M. hyopneumoniae is associated with chronic
disease, and its impact on weight gain is mostly seen at the
finishing phase. Lastly, although no statistical analyses were
performed to compare the infected groups, the descriptive
results indicate that the values among these groups were
similar for all parameters evaluated in this study.

Conclusion

The above-mentioned results indicate that most
parameters (MLCL, RDS, ELISA, and dPCR) were directly
affected by infection, and the challenge with M. hyop-
neumoniae successfully induced the disease, regardless of
the isolate used.

Table 1 - Mean values of macroscopic lung consolidation lesion score (MLCL), intramuscular temperature (IMT), rectal

temperature (RT), respiratory disease score (RDS), Mycoplasma hyopneumoniae bacterial load (dPCR), serum antibody

levels (ELISA), and average daily weight gain (ADWG) of the infected groups (G1-G3) and the negative control group (NCG)

Parameter Study day NCG G1 G2 G3
MLCL D28 0.6 3.9 4.4 4.7

D-7 to D-3 39.7 39.9 39.8 39.6
IMT (°C)

DO to D28 39.6 39.6 39.7 39.7
RT (°C) D-7 to D-3 39.5 39.5 39.7 393

D-11 to D-1 0.0 0.0 0.0 0.0
RDS

DO to D28 0.1 1.1 0.8 1.0
dPCR (log10) D28 0.0 4.7 4.3 43
ELISA D28 0.0 0.9 0.6 0.6
ADWG (kg/pig/day) DO to D28 0.4 0.4 0.5 0.4
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Introducao

As ragdes formuladas na suinocultura contém uma
mistura de grdos, os quais sdo suscetiveis a desenvolver
fungos que produzem toxinas (Palhari et al., 2019). As
micotoxinas sdo compostos téxicos produzidos por
fungos filamentosos que podem afetar os suinos
nas diferentes etapas da producdo e causar grandes
prejuizos a suinocultura (Freitas et al., 2012; Palhari et
al., 2019). O objetivo desse estudo, portanto, foi avaliar a
presenca de micotoxinas em amostras de matéria-prima
destinada a formulac¢des de ragdo para suinos no centro-
oeste brasileiro durante os anos de 2021 e 2023.
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Material e métodos

Para o estudo foram avaliadas 251 amostras entre
milho, farelo de soja, sorgo e farelo de trigo destinados
a formulacGes de dietas de suinos dos estados de
Goiéds, Mato Grosso e Distrito Federal. As amostras
foram coletadas entre maio de 2021 e junho de 2023
e processadas no Laboratério de Pesquisa e Inovagdo
da Escola de Veterinaria e Zootecnia da Universidade
Federal de Goiés. Para as andlises das amostras das
matérias-primas, utilizou-se a Plataforma de Anélise
Integrada Raptor® com o intuito de determinar a
contaminacdo pelas micotoxinas zearalenona (ZEA),
aflatoxina (AFLA), desoxinivalenol (DON) e fumonisina
(FUMOQO). Em relagdo a concentragdo das micotoxinas
analisadas, foram obtidas as médias em partes por
bilhdo (ppb) dos quatro ingredientes, nos dois estados e
no Distrito Federal.

Resultados e discussao

Das 251 amostras de matérias-primas analisadas,
100% foram positivas para pelo menos uma micotoxina,
96% (n = 241) para DON, 89% (n = 223) para FUMO,
80% (n = 201) para AFLA e 52% (n = 131) para ZEA. Os
resultados encontrados monstram que DON é a mico-
toxina mais prevalente nos estados avaliados, o que
estd de acordo com Prange et al. (2005), que concluiram
que DON é a micotoxina mais comumente encontrada

XX CONGRESSO NACIONAL ABRAVES
Rev Acad Cienc Anim. 2023;21(Sup.2):409-411



em grdos. Calori-Dominguez et al. (2007) determinaram a
presenca de DON em 94% de amostras de trigo de origem
brasileira, o que também demostra uma semelhanga com os
resultados obtidos na presente pesquisa. Silva et al. (2004)
encontraram 91,5 e 64,4% de amostras de grdos de sorgo
brasileiro positivas para FUMO e AFLA respectivamente,
obtendo valores proximos aos determinados no presente
estudo. Analisando a contamina¢do de amostras para ZEA,
Oliveira et al. (2009) detectaram essa micotoxina em 75%
dos gréos de milho provenientes da regido sul do Brasil;
logo, os resultados obtidos neste trabalho estdo abaixo dos
valores estimados (Oliveira et al., 2009). Os niveis de DON
obtidos foram entre 100 e 150 ppb (Figura 1A). Esses valores
estdo abaixo do permitido para ragdes de suinos segundo
o Food and Drug Administration (FDA), que determina
como valor maximo tolerdvel 5000 ppb em graos e
subprodutos, assim como recomenda que esses ingre-
dientes contaminados n&o superem 20% da formulagédo
total da ragdo. Além disso, até 1000 ppb ndo hé a ocorrén-
cia de sinais clinicos em suinos (Osweiler e Ensley, 2012).
O FDA também determina que os valores para FUMO no
milho e derivados ndo supere 20.000 ppb, assim como
ndo recomenda-se a inclusdo de mais de 50% desses
ingredientes na formulagdo da ragdo. Comparando com
os resultados obtidos (Figura 1B), é possivel verificar que
os valores encontrados da micotoxina foram inferiores
ao permitido para alimentacdo de suinos, sendo o valor
méximo detectado de 1.283 ppb no milho.

Os niveis de AFLA detectados nas amostras analisadas
foram de 0,5 a 2,7 ppb (Figura 1C), o que, segundo o FDA,
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estariam abaixo dos valores toleraveis, ja que em suinos na
fase de terminacdo e acima de 100 quilogramas de peso
vivo, o permitido é de 200 ppb e de 100 ppb para suinos
de outras idades. Os resultados referentes & ZEA (Figura
1D), por sua vez, foram de 0,5 a 130 ppb. Esses valores
séo inferiores aos limites estabelecidos pelo FDA, que
determina que os valores da micotoxina devem ser abaixo
de 500 ppb para matéria-prima destinada a ragdo de
suinos. A concentracdo de ZEA encontrada nao induz sinais
clinicos nos animais, j& que para que isso sdo necessarios
mais de 1000 ppb (Osweiler, 2000). Apesar dos valores
encontrados estarem abaixo dos limites aceitdveis e ndo
serem suficientes para causar sinais clinicos, a presenca
dessas micotoxinas pode implicar em potencial impacto
sobre o desempenho de suinos, além da possiblidade de
comprometimento da imunidade do animal (Sobestiansky
e Barcellos, 2022).

Conclusao

As diferentes matérias primas destinadas a formulacdo
de ragdo de suinos nos estados estudados apresentaram
um valor de contaminacdo com micotoxinas similar aos
obtidos por outros autores. Sobre a concentracdo das
micotoxinas analisadas, estas estavam abaixo dos valores
aceitdveis em todas as matérias-primas analisadas nos dois
estados e no Distrito Federal, o que indica um baixo risco
para a producdo suina, porém ndo exclui a possibilidade de
alterar a ingestdo alimentar, a sadde intestinal, a imunidade
e a produtividade dos animais.
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Figura 1 - Média de desoxinivalenol (DON), fumonisina, aflatoxina e zearalenona por estado.
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Introducao

Mycoplasma hyopneumoniae é um agente do com-
plexo respiratério suino, causador da pneumonia enzo-
Gtica suina, uma importante doenca pulmonar crénica
de suinos. Tanto a infecgdo quanto as coinfecgdes por
M. hyopneumoniae podem afetar significativamente a
produtividade e lucratividade dos sistemas de produ-
¢do de suinos (Maes et al., 2021). Desta maneira, o mo-
nitoramento continuo do status do rebanho e testes em
animais de reposi¢do é de extrema importéncia.

Existem diferentes técnicas de amostragens e ferra-

mentas para o diagndstico disponiveis, detectando tanto
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antigenos quanto anticorpos. O isolamento do agente
¢é desafiador, devido a sua complexidade e crescimen-
to lento da bactéria (Garcia-Morante et al., 2018). Desta
forma, testes detectando o agente através da PCR em
tempo real (qPCR) cada vez mais sdo utilizados para
este propodsito. Existem kits comerciais de qPCR para
deteccdo do agente, por isso, o objetivo deste trabalho
foi comparar o desempenho de um gPCR in house ante
dois kits comerciais em amostras de swab traqueal em
animais positivos e negativos para M. hyopneumoniae.

Material e métodos

Foram utilizadas 65 amostras de swabs traqueais
de suinos com resultado conhecido. As amostras foram
processadas de acordo com os procedimentos padrao
do Centro de Diagnéstico de Sanidade Animal - CEDISA.
Apés o pré-tratamento dos swabs com o ATL (Qiagen®),
o DNA foi extraido pelo kit IndiMag Pathogen (Indical
Bioscience) através de extracdo automatizada (IndiMag
48, Indical Bioscience) e armazenado congelado. Todos
os DNAs extraidos foram submetidos a trés reacdes de
gPCR, sendo dois kits comerciais (Kit 1 e Kit 2), realizado
de acordo com as instrugdes dos fabricantes, e um
teste in house, previamente publicado (Dubosson et al.,
2004). As reagdes foram rodadas no termociclador de
tempo real QuantStudioTM 6 Flex (Applied Biosystems)
e o sinal de fluorescéncia foi detectado no final da fase
de extensdo de cada ciclo. Os dados de todas as ampli-
ficagdes foram analisados com o software QuantStudioTM
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Real-Time PCR System, versdo 1.3 (Applied Biosystems).
Em todas as etapas do processo foram utilizados controles
positivos e negativos independentes do controle interno
dos kits comerciais. A comparagdo do teste in house com
os testes comerciais foi feita por meio de um modelo linear
misto, em que a variavel resposta é o cycle threshold (Ct),
incluindo como efeitos fixos o teste (in house vs comerciais)
e como efeito randémico, a amostra. Valores de Ct = 40
foram considerados dados censurados (i.e., limite de de-
teccdo). Para avaliar o ajuste dos modelos, foram realizadas
anélises de residuos e teste de Levene para homogenei-
dade de varidncia. As anélises foram realizadas com o
pacote Imedcens (Kuhn et al, 2023), em linguagem R
(R Core Team, 2023).

Resultados e discussao

Foram observadas 11, 7, e 13 amostras com Ct = 40 nos
testes in house, Kit 1 e Kit 2, respectivamente (Figura 1).
No teste in house, a média do Ct encontrada foi de 31,31,
nao apresentando diferenca estatistica quando comparado
com o Kit 1 (p = 0,128). Entretanto o Kit 2 apresentou
deteccdo com aproximadamente 2 Cts a mais nas mesmas
amostras, comparado com o in house (p < 0,001; Tabela
1). Normalmente, sdo necessarios 40 ciclos na qPCR para
detectar a menor quantidade do agente na amostra. O Ct
(ou valor Cq) é definido em cada ciclo de gPCR, no qual a
fluorescéncia atinge um nivel de limite predefinido. Quanto
mais agente-alvo estiver presente inicialmente na amostra,
menor seré o valor de Ct na gPCR.

In house Kit 1 Kit 2

30 —

25

20

Frequéncia

-

20.06 27.94 35.82 =240

20.06 27.94 35.82 =240 20.06 27.94 35.82 =240

Cycle threshold
Figura 1 - Distribuicdo do cycle threshold (Ct) nos diferentes
testes utilizados nas 65 amostras.

Nota: A barra vermelha sobre o Ct = 40 representa o numero de

amostras censuradas.
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O desempenho de qualquer teste depende do mate-
rial coletado, qualidade da amostra enviada ao laboratério
e método de extracdo de DNA (Silva et al., 2022). Neste
trabalho, todas essas varidveis sdo iguais para os trés
testes e, desta forma, pode-se afirmar que o Kit 2 necessita
em média mais ciclos para detectar M. hyopneumoniae
quando comparado com os demais testes. Esta diferenca
tem implicagdes em préticas de vigilancia do agente, uma
vez que reflete menor sensibilidade do teste diagndstico,
aumentando, portanto, a probabilidade de uma amostra

positiva ser erroneamente classificada como negativa.

Tabela 1 - Comparacéo de cycle threshold (Ct) médio entre

os testes in house vs (Kit 1 e Kit 2).

Teste Cct IC 95% Valor-p
In house 31,31 (30,75 -31,88) -

Kit 1 30,79 (30,11 - 31,46) 0,128
Kit 2 33,12 (32,45 - 33,81) <0,001

Nota: "Valor esperado de Ct. IC = intervalo de confianga.

Conclusao

A comparagdo do teste desenvolvido por Dubosson
et al. (2004) antes os dois kits comerciais disponiveis de-
monstrou que o gPCR in house possui poder de detecgdo
comparavel ao Kit 1 e maior que o Kit 2, sendo considerado
uma boa opcdo para monitoramentos e detecgdo precoce
do agente.
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Introducao

A sindrome sistémica do definhamento do leitdo
(PMWS) é uma doenca altamente contagiosa causada
pelo circovirus suino tipo 2 (PCV-2). Esse virus estd
amplamente disseminado nos rebanhos de producéo
comercial de suinos no Brasil e no mundo, sendo nor-
malmente controlado por programas de vacinag&o.

O PCV-2 possui uma particula viral ndo envelopada,
com uma cépsula constituida basicamente da proteina
Cap3 e genoma circular de fita simples de DNA (~1770
pares de nucleotideos). O genoma apresenta trés open
reading frames (ORFs): a ORF1 codifica as proteinas da
replicase Rep, a ORF2 sintetiza a proteina do capsideo

Cap3, e a ORF3 produz uma proteina associada com
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apoptose. O sequenciamento de DNA da ORF2 é
utilizado para a classificacdo em oito gendtipos, deno-
minados de PCV-2a até PCV-2h, e a proteina Cap3
(principalmente de PCV-2b e PCV-2d) é a mais utilizada
como antigeno nas vacinas dos protocolos atuais de
imunizacdo. A ampla distribuicdo geogréfica do PCV-
2, com destaque para trés gendtipos principais (PCV-
2a, PCV-2b e PCV-2d), tem sido associada as cadeias
de producdo de suinos e suas rotas comerciais. Estudos
revelaram que o PCV-2a foi detectado pela primeira
vez na Alemanha em 1962, sendo o mais prevalente
nas décadas seguintes (Jacobsen et al., 2009). Gradual-
mente, cepas epidémicas de PCV-2b passaram a ser
disseminadas nos anos 2000, ainda antes do uso das
primeiras vacinas comerciais (Franzo et al., 2016). Nos
Ultimos anos, o PCV-2 passou por uma segunda
mudanca genotipica, com a emergéncia do gendtipo
PCV-2d (Franzo e Segalés, 2018). Os objetivos do
presente estudo foram: realizar um estudo filogenético
e filodindmico amplo de sequéncias de ORF2 dos
principais gendtipos de PCV-2, com a inclusdo de novas
sequéncias de PCV-2 do Brasil; e avaliar alteracdes
especificas de aminoécidos na estrutura da proteina
do capsideo viral das sequéncias de PCV-2b e PCV-2d

circulantes no pais.
Material e métodos
Vinte e nove amostras de suinos com manifestacdes

clinicas de PMWS de diferentes rebanhos comerciais do
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Brasil foram analisadas apds extracdo de DNA e ensaios de
PCR especificos para PCV-2. O DNA foi extraido com um
conjunto de reagentes Prep e PreAmp. Apds amplificacéo
por PCR, realizou-se com os reagentes PCVAmp, de acordo
com as instru¢des (Simbios Biotecnologia, Cachoeirinha,
RS, Brasil).
utilizados para sequenciamento parcial da regido ORF2

Posteriormente, os DNAs extraidos foram

pela metodologia de Sanger. Sequéncias do gene ORF2
completo de 162 amostras foram obtidas do GenBank a
partir de um conjunto de dados (dataset) elaborado por
Franzo e Segalés (2018). Esse dataset possuia sequéncias
de PCV-2 identificadas em animais da Asia, Américas do
Norte e do Sul e Europa no periodo de 1996 a 2017, sendo
classificadas como PCV-2a (n = 50), PCV-2b (n = 53), PCV-
2c (n = 1), PCV-2d (n = 27), PCV-2e (n = 7), PCV-2f (n = 8),
PCV-2g (n = 7) e PCV-2h (n = 9). As amostras sequenciadas
no presente estudo (n = 29) foram incorporadas ao dataset
e o alinhamento foi realizado usando MAFFT v.7. A arvore
filogenética radial foi construida usando o método de
maxima verossimilhanca e o modelo de substituicdo de
nucleotideos ideal foi selecionado usando ModelFinder,
com Tmil réplicas do método de bootstrap ultrarrapido. Os
eventos de recombinac&o foram verificados com o RDP5 v.
5.34, usando oito diferentes algoritmos (RDP, GENECONYV,
BootScan, MaxChi, Chimaera, SiScan, 3Seq e LARD). Even-
tos de recombinacdo foram considerados significativos
quando observados em quatro ou mais algoritmos.

O sinal temporal foi avaliado por regressao linear no
programa TempEst v. 1.5. O alinhamento gerado (sem
amostras recombinantes) foi analisado usando a abor-
dagem bayesiana serial coalescente no programa BEAST
v. 1.8.2. Os arquivos de log resultantes foram visualizados
no Tracer v. 1.6 para garantir que os valores de ESS
(effective sample size - tamanho de amostra efetivo) fossem
suficientemente altos. TreeAnnotator v. 1.8.2 foi usado para
construir uma arvore de maxima credibilidade de clado.

As sequéncias de aminoécidos das proteinas Cap3
obtidas a partir das 191 sequéncias da ORF2 de PCV-2
foram alinhadas com MAFFT v. 7. As principais substituicdes
de aminoacidos entre a Cap3 de PCV-2b e PCV-2d de
amostras brasileiras foram inspecionadas visualmente no
Geneious v. 2021.2.2.

Resultados e discussao

A arvore filogenética mostrou a distribuicdo dos
gendtipos em oito clados (PCV-2a a PCV-2h), conforme
previamente apresentado por Franzo e Segalés (2018).
Entre as mais reportadas, destacam-se as sequéncias de
PCV-2b (n = 63; 33%) e PCV-2d (n = 46; 24%). Com relacéo
a todas as sequéncias de PCV-2 de amostras obtidas no
Brasil, foram identificados PCV-2a (n = 2), PCV-2b (n = 19),
PCV-2c(n=1), PCV-2d (n =22) e PCV-2f (n = 1). As 29 novas
sequéncias de PCV-2 reportadas nesse estudo agruparam-
se nos clados PCV-2b (n = 10) e PCV-2d (n = 19), sendo que
as sequéncias PCV-2b agruparam-se em dois subclados e
as de PCV-2d em pelo menos trés subclados, sugerindo
eventos de introducgdo independentes no pais.

A avaliagdo de recombinantes mostrou 12 eventos em
15 sequéncias, que foram removidas da analise temporal.
A andlise filodindmica desse novo dataset (n = 177) de-
monstrou que PCV-2 provavelmente tem um ancestral
(~1850).
gendtipos, PCV-2a tem uma origem mais antiga (~1918)
em comparagdo a PCV-2b (~1977) e PCV-2d (~1964). As

amostras de PCV-2 sequenciadas nesse estudo parecem

comum no século XIX Com relagdo aos

apresentar ancestrais do presente século (~2012 para PCV-
2b e ~2003 para PCV-2d).

A andlise das sequéncias de aminoacidos da Cap3
de PCV-2b e PCV-2d mostrou onze host spots especificos
para cada gendtipo (Tabela 1). Ndo foram detectadas
substituicbes especificas de aminoacidos que caracteri-
zassem as sequéncias de Cap3 das amostras brasileiras
de PCV-2.

Conclusao

O presente estudo demonstra a circulagdo recente de
gendtipos PCV-2b e PCV-2d em rebanhos de produgédo
comercial de suinos no Brasil. A anélise temporal demons-
trou provavel introdugdo desses gendtipos ao longo dos
Gltimos 20 anos em diferentes momentos. Ainda ndo foram
registradas alteragdes nas sequéncias de aminoéacidos da
Cap3 de PCV-2b e PCV-2d (“assinaturas moleculares”) nas
amostras do Brasil.

Tabela 1 - Posicdo de hot spots nos quais existem diferencas de aminoacidos entre os gendtipos PCV-2b e PCV-2d

PVC 8 53 57 59 89 90 121 134 169 210 215
2b Y (98,4) F(98,4) 1(90,6) R(90,6) R(98,4) S(98,4) S(95,3) T(82,8) S(98,4) E(95,3) V(96,8)
2d F(95,5) 1(93,3) V(100) K(93,3) L(95,5) T(97.7) T(93,3) N (93,3) R(82,2) D(93,3) 1(91,1)

Nota: Os valores entre parénteses indicam a porcentagem de ocorréncia do aminoacido na posi¢do de cada gendtipo dentro do gene ORF2
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Introducao

Mycoplasma hyopneumoniae é um patdégeno prima-
rio causador da pneumonia enzodtica, uma enfermi-
dade respiratéria crénica, e um dos principais agentes
envolvidos no complexo das doencgas respiratdrias dos
suino. Distribuido mundialmente, o M. hyopneumoniae
é responsavel por perdas importantes para a suinocul-
tura industrial (Pieters, 2018). Outro agente de grande
relevancia para a sanidade respiratéria dos suinos é o
Actinobacillus pleuropneumoniae, causador da pleuro-
pneumonia suina, uma doenca de apresentacgéo fibrino-
hemorragica com uma pleurite adesiva, culpada pelo
aumento de condenas em plantas frigorificas, impac-
tando diretamente os ganhos econémicos de boa parte
da cadeia produtora de suinos (Vaz, 2004). Uma prética
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para o monitoramento destes dois agentes € a inspe¢édo
de pulmdes no frigorifico, j4 que esta pode mostrar os
impactos populacionais das doencas, a efetividade dos
protocolos vacinais, bem como relacionar os niveis de
leséo pulmonares com os impactos produtivos a campo.
O objetivo desse estudo foi mensurar os niveis de lesdes
sugestivas de pneumonia enzodtica e pleuropneumonia
em granjas brasileiras durante o periodo de 2020 a
2023, utilizando a ferramenta CEVA Lung Program.

Material e métodos

Entre os anos de 2020 e 2023 foram realizadas 1.487
inspecdes de pulmdes ao abate, totalizando 142.176
pulmdes avaliados através da metodologia do sistema
CEVA Lung Program. Os animais utilizados para o estudo
tinham origem de diversas regides produtoras de suinos
do Brasil, como Rio Grande do Sul, Santa Catarina,
Parand, Minas Gerais e Mato Grosso. Os valores médios
foram calculados para porcentagem de pulmdes bron-
copneumdnicos, superficie afetada dos pulmdes, indice
de EP, les6es AP like e pleurisia dorso-caudal.

Resultados e discussao

Entre o periodo de 2020 e 2023, uma média de 95
pulmées por lote foram inspecionados. Pulm&es bronco-
pneumdonicos estavam presentes em 59,99% das amos-
tras (Figura 1); 3,95 foi o percentual médio de superficie
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afetada dos pulmdes. Este Ultimo dado é relevante, uma vez
que cada ponto percentual acumulado na superficie afetada
dos pulmdes corresponde a 1,8 g de impacto negativo no
ganho de peso didrio dos animais (Ferraz et al., 2019). A
incidéncia de pleurisia dorso-caudal foi de 9,33 % no total
de pulmdes avaliados. Este indicador é um importante
marcador para lesdes sugestivas de App e foi descrito por
Tucker (2013) com uma forte correlagdo com perdas ao
abate. O mesmo autor relata que a cada 1% no acréscimo
de pleurisias, 70g de carne por animal é perdida, tanto pelo
desempenho quanto por condenagdes na planta frigorifica.

Quando comparados os niveis de lesdes pulmonares
estratificando as informacBes de acordo com a regido
de producgdo (Tabela 1), nota-se que o estado do Parana
sofreu com menores desafios respiratérios quando com-
parado com os outros estados da regido Sul (Rio Grande

do Sul e Santa Catarina), contudo este resultado deve ser
investigado com maior profundidade. Considerando as
lesdes relacionadas ao App, pode-se destacar o estado do
Mato Grosso, onde as pleurisias craniais e dorso-ventrais
superaram significativamente os percentuais médios dos
outros estados, com 7% e 9,11% respectivamente.

Conclusao

O CEVA Lung Program demostra ser uma ferramenta
Gtil para monitorar e avaliar com uma perspectiva epide-
miolégica as lesdes pulmonares relacionadas a pneumo-
nia enzodtica e a pleuropneumonia suina. Com um banco
de dados robusto é possivel comparar as diferencas
populacionais de cada regido do pais, relacionando as
lesdes com a sazonalidade, protocolo vacinal e granjas.
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Figura 1 - Pulmdes bronco-pneumanicos por periodo.
Tabela 1 - Graus de lesdes pulmonares por estado (%)
Lesdes ] Brasil RS SC PR SP MG MT
Pleurisia dorso-caudal 9,33 8,87 719 1,02 2,01 7,04 9,11
Pleurisia cranial 3,70 2,89 2,49 1,82 1,27 4,40 7,00
Cicatriz 8,91 7,85 9,47 6,98 1,02 11,30 2,65
Broncopneumonia 54,99 64,73 69,39 51,59 64,24 43,13 68,64
Area afetada - Todos os pulmées 3,95 513 4,80 3,40 6,10 2,63 7,6
Area afetada - Pulmées pneumaonicos 6,04 6,38 6,17 5,64 8,00 5,21 9,9

Nota: RS = Rio Grande do Sul; SC = Santa Catarina; PR = Parana; SP = Sao Paulo; MG = Minas Gerais; MT = Mato Grosso.
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