Deep sequencing do gene 16SrRNA para diagndstico de doencas
em gatos domeésticos
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Recentemente, algumas tecnologias que permitem o sequenciamento do DNA
com alto rendimento (deep sequencing ou sequenciamento profundo) tornaram-se
disponiveis. Estas tecnologias eram originalmente utilizadas para a sequenciar o
genoma, mas também sdo uma excelente alternativa para a pesquisa de doencas
marcadas pela ativacdo de genes especificos e a identificacdo de patdgenos
presentes no DNA do hospedeiro. As vantagens destes métodos sdo combinar a
capacidade de deteccéo especifica de métodos moleculares convencionais com o
apoio direto de evidéncia baseada no genoma. No presente estudo foram
selecionadas duas populacdes de gatos domésticos da regido Metropolitana do
Rio de Janeiro, uma com 105 animais provenientes de abrigos para animais
abandonados e 178 atendidos em uma clinica veterinaria especializada em
felinos. Foi realizado exame clinico e coleta de amostras de sangue, realizacédo de
hemograma completo e extracdo do DNA com kit comercial com posterior
armazenagem a -20°C. A quantificacdo do DNA foi realizada com o kit Quant-iT
PicoGreen dsDNA Assay Kit®. As amostras foram divididas utilizando um
programa de divisdo em clusters (rwasp hierarchical clustering - WESSA) em
dendogramas contendo oito grupos em cada populacdo. Foram selecionados 40%
de individuos de cada populacdo (40 de abrigos e 72 da clinica) para analise
metagendémica. Efetuou-se o0 sequenciamento do gene 16SrRNA, para
identificacdo das bactérias presentes no DNA. A analise foi realizada no Institute
for Genome Science — The University of Maryland, utilizando a Tecnologia de
Sequenciamento Illlumina®. Os resultados gerados demonstraram que 0S géneros
de bactérias presentes com maior frequéncia sédo: Mycoplasma, Escherichia,
Rubrobacter, Acinetobacter, Bartonella e Staphylococcus. Os géneros
Mycoplasma e Bartonella sdo agentes que frequentemente causam doenca em
gatos, além de serem relevantes zoonoses, 0 que denota a importancia da
pesquisa ampla de microrganismos.
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