Pesq. Vet. Bras. 34(2):103-108, fevereiro 2014

Multiplas estirpes de isolados de Mycobacterium bovis
identificados por tipagem molecular em bovinos
abatidos em matadouros-frigorificos?!

Fernando Alzamora Filho?*, Sidra E.G. Vasconcellos?, Harrison M. Gomes?, Miriam
P. Cavalcante?, Philip N. Suffys? e Joselito N. Costa®

ABSTRACT .- Alzamora Filho E, Vasoncellos S.E.G., Gomes H.M., Cavalcante M.P, Suffys PN. &
Costa].N. 2014. [Multiple strains of Mycobacterium bovis isolates identified by molecu-
lar typing of bovine animals slaughtered in slaughterhouse.] Multiplas estirpes de iso-
lados de Mycobacterium bovis identificados por tipagem molecular em bovinos abatidos em
matadouros-frigorificos. Pesquisa Veterindria Brasileira 34(2):103-108. Departamento de
Ciéncias Agrarias e Ambientais, Universidade Estadual de Santa Cruz, Rodovia Jorge Amado
Km 16, Bairro Salobrinho, Ilhéus, BA 45662-900, Brazil. E-mail: alzafilho@yahoo.com.br

The aim of this study was to use bacteriological and molecular methods to identify
Mycobacterium bovis in lesions observed in cattle carcasses during routine post-mortem
inspection in slaughterhouses with official inspection service. It was accompanied the slau-
ghter and inspection of 825,394 cattle, healthy ante mortem examination by the official
inspection service in ten slaughterhouses in the state of Bahia. Carcasses of 180 cattle pre-
sented lesions suggestive of tuberculosis and other lymphadenitis. In bacterial isolation,
25 samples showed dysgonic growth of colonies of creamy-yellow in medium-Stonebrink
Leslie. From these isolates, 14 were identified as M. bovis and the multiplex PCR technique
spoligotyping was discriminated against eight different spoligotypes of M. bovis, seven pre-
viously described in the literature and a new spoligotypes without former description. The
major spoligotypes was SB0121, with five samples which has been described in Brazil and
other countries, followed by two clusters, SB295 and SB1055, with two isolates each. The
SB1145 and SB1648 spoligotypes were reported only in Brazil and Denmark, respectively.
The spoligotypes SB140 has been found in Brazil, Argentina, Uruguay and Paraguay. These
results demonstrate that the spoligotypes obtained are shared, so far, among Brazilian sta-
tes and among Latin America and Europe. Thus, molecular discrimination of isolates of M.
bovis by Spoligotyping constitutes a tool for epidemiological studies of bovine tuberculosis
in the state of Bahia.
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ping, tuberculosis, zoonosis, cattle.
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RESUMO.- O objetivo do presente trabalho foi utilizar mé-
todos bacteriol6gicos e moleculares para a identificagdo do
Mycobacterium bovis em lesdes observadas em carcagas
de bovinos durante a inspeg¢ao post mortem de rotina em
matadouros-frigorificos com servico de inspegdo oficial.
Foi acompanhado o abate e a inspe¢do de 825.394 bovi-
nos, sadios ao exame ante mortem pelo servigo de inspe¢do
oficial em dez matadouros-frigorificos do estado da Bahia.
Carcaga de 180 bovinos apresentaram lesdes sugestivas de
tuberculose e por outras linfadenites. No isolamento bacte-
riano, 25 amostras apresentaram crescimento disgonico de
coldnias de coloracdo creme-amareladas em meio de cul-
tura Stonebrink-Leslie. Desses isolados, 14 foram identifi-
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cados como M. bovis PCR multiplex e pela técnica do spoli-
gotyping foram discriminados oito diferentes espoligotipos
do M. bovis, sendo sete descritos na literatura e um novo
spoligotipo sem descri¢do anterior. O espoligotipo majori-
tario foi o SB0121, com cinco amostras, sendo descrito no
Brasil e em outros paises, seguidos por dois clusters, SB295
e SB1055, com dois isolados cada. O espoligotipo SB1145
e SB1648 foram referidos apenas no Brasil e Dinamarca,
respectivamente. O espoligotipo SB140 ja foi encontrado
no Brasil, Argentina, Uruguai e Paraguai. Estes resultados
demonstram que os espoligotipos obtidos sdo compartilha-
dos, até o momento, entre estados brasileiros e entre paises
da América Latina e Europa. Sendo assim, a discriminagao
molecular de isolados de M. bovis através do Spoligotyping
constitui-se numa ferramenta para estudos epidemiolégi-
cos da tuberculose bovina no Estado da Bahia.

TERMOS DE INDEXACAO: Mycobacterium bovis, micobactéria, epi-
demiologia molecular, spoligotyping, tuberculose, zonose, bovinos.

INTRODUCAO

A tuberculose bovina é uma zoonose de evoluc¢ido crdnica
causada pelo Mycobacterium bovis, que pertence ao Com-
plexo Mycobacterium tuberculosis. Caracteriza-se pelo
desenvolvimento de lesdes granulomatosas nodulares de-
nominadas tubérculos, que podem estar localizados em
qualquer 6rgdo, mas com distribuicdo predominante no
trato respiratorio e nos ganglios linfaticos bronquiais e me-
diastinicos e ocasionalmente nos intestinos, figado, baco,
pleura e peritonio (Brasil 2006, Heinemann et al. 2008).

A tuberculose no homem é causada principalmente
pelo Mycobacterium tuberculosis, mas a doeng¢a causada
por M. bovis tem sido reportada e representa um risco para
a saude publica (Parreiras et al. 2012, Reyes et al. 2012).
Em 2011, 8,7 milhdes de pessoas adoeceram e 1,4 milhdes
de 6bitos anuais foi determinado pela tuberculose. A maio-
ria dos 6bitos ocorre em paises de baixa e média renda e
esta entre as trés principais causas de mortes em mulheres
entre 15 e 44 anos de idade (WHO 2012).

A importancia econdmica atribuida a doenga bovina
estd baseada nas perdas diretas resultantes da morte de
animais, redugdo no ganho de peso, diminui¢cdo na produ-
¢do de leite e descarte precoce de animais de elevado valor
zootécnico (Lilenbaum 2000, Pacheco et al. 2009).

A pecudria tem se expandido significativamente nas tl-
timas décadas, representando um importante setor na eco-
nomia do Brasil e o rebanho bovino da Bahia, 10.528.419
cabecas, o equivalente a 36,6% do efetivo do Nordeste,
contribui para a crescente importancia do agronegocio no
Estado (IBGE 2010). Esse crescimento torna cada vez mais
necessario o incremento do controle sanitario nos reba-
nhos. No Brasil, a tuberculose bovina é endémica e acome-
te grande parte das propriedades de leite, devido ao fato
dos animais serem submetidos ao confinamento; dados de
notificagdes oficiais indicam uma prevaléncia média nacio-
nal de 1,3% de animais reagentes a tuberculina no periodo
de 1989-1998. Com o intuito de diminuir a ocorréncia da
doenca nos rebanhos bovinos, o0 MAPA instituiu em 2001 o
Programa Nacional de Controle e Erradicagdo da Brucelo-

Pesq. Vet. Bras. 34(2):103-108, fevereiro 2014

se e Tuberculose Bovina (PNCEBT), que tem o objetivo de
reduzir a prevaléncia e incidéncia da doenca (Brasil 2006).

0 inquérito epidemiolégico da tuberculose no Estado
da Bahia, realizado entre 2008 e 2010, revelou uma pre-
valéncia de foco de Tuberculose bovina e de animais rea-
gentes a tuberculina com idade maior ou igual a 24 meses
de 1,6% e 0,21%, respectivamente (Costa 2012). Segundo
Aratjo (2004), estudos realizados no pais, a partir de exa-
mes de carcagas em matadouros-frigorificos, estimaram
uma prevaléncia de tuberculose bovina de 0,17% em Minas
Gerais, 5,16% no Pard e 0,64% no Rio Grande do Sul. Esta
diferenca esta relacionada ao grau de desenvolvimento re-
gional, principalmente no que se refere ao estabelecimento
de medidas sanitarias no rebanho.

A inspecdo post mortem dos animais destinados ao
consumo nos abatedouros tem grande importancia na vi-
gilancia epidemioldgica da tuberculose e, por meio desta
medida, paises endémicos que possuem satisfatério de-
sempenho nos seus servicos de inspecdo nos abatedouros,
juntamente com um consolidado programa de erradicacao,
tém conseguido reduzir a prevaléncia da doenga (De La
Rua-Domenech 2006, Kantor & Ritacco 2006). A identifi-
cacdo de alteracdes anatomopatolédgicas caracteristicas du-
rante a inspec¢do post mortem nos matadouros-frigorificos,
juntamente com a realizacdo dos métodos diretos de diag-
nostico da tuberculose sdo importantes ferramentas na vi-
gilancia epidemiolégica da doenca (Biffa et al. 2010).

Diversos estudos vém demonstrando a possibilidade do
uso da PCR no diagndstico da tuberculose bovina, permi-
tindo uma maior acuricia e significativa reducdo do tem-
po do diagnéstico em relacdo aos métodos tradicionais de
identificacao dos isolados (Zanini et al. 2001, Cardoso et al.
2009, Collins 2011). Estudos epidemiolégicos moleculares
da tuberculose bovina tém sido utilizados para monitora-
mento e controle do comércio de animais, bem como para a
investigacdo da origem da infeccdo (Figueiredo etal. 2011).

Uma combinacdo que tem se mostrado eficiente para
o diagndstico direto da tuberculose bovina é o isolamen-
to através de bacteriologia classica, seguido da identifica-
¢do por métodos moleculares. Uma técnica que vem sendo
utilizada é o spoligotyping, que se baseia no polimorfismo
de DNA presente em um lécus cromossomal particular, a
regido de repeticdo direta (DR), presente apenas nas bacté-
rias do complexo M. tuberculosis. Sendo indicada como téc-
nica de eleicdo para a comparagdo de estirpes com poucas
copias de IS 6110, além da diferenciacao entre M. bovis e M.
tuberculosis pela auséncia e presenca, respectivamente, dos
espacadores 39 aos 43 (Kamerbeek et al. 1997, Rodriguez
etal. 2004, McLernon et al. 2011). O spoligotyping, método
rapido e de baixo custo para tipificacdo e tem sido utiliza-
do com sucesso em alguns estudos com cepas de M. bovis
isoladas no Brasil. Também tem demonstrado ser uma me-
todologia util para a compreensao da epidemiologia do M.
bovis em varios paises (Haddad et al. 2004, Rodriguez et al.
2004, Collins 2011, Parreiras et al. 2012, Reyes et al. 2012).

A genotipagem do M. bovis tem contribuido para um
melhor conhecimento da transmissdo da tuberculose bovi-
na ou mesmo da compreensao epidemiolégica da infecgao,
que sdo fundamentais para melhorar na gestao eficaz dos
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sistemas de controle dessa enfermidade (Costa et al. 2010,
Figueiredo et al. 2011, McLernon et al. 2011). Desta forma,
o objetivo do presente trabalho foi avaliar a diversidade ge-
nética, pela técnica de Spoligotyping, de 14 isolados de M.
bovis provenientes de bovinos abatidos no Estado da Bahia.

MATERIAL E METODOS

Durante o periodo de abril de 2009 a abril de 2012, foi acom-
panhado o abate e a inspe¢do post mortem de 825.394 bovinos,
sadios ao exame ante mortem pelo servico de inspecdo oficial
abatidos em 10 matadouros-frigorificos com servigo de inspegio
oficial, localizados em 10 municipios do Estado da Bahia. As lesdes
sugestivas de tuberculose ou por linfadenites diversas durante a
rotina de inspegdo das carcagas bovinas foram acondicionadas em
frascos com solugéo saturada de borato de sédio (Na,B,0,¢10H,0,
140g/L), como meio conservante, o qual preserva as micobacté-
rias por até 60 dias em temperatura ambiente (Richards & Wright
1983, Rodriguez et al. 2004). Dados referentes a procedéncia dos
animais foram obtidos por meio da Guia de Transito Animal (GTA).
As amostras foram enviadas para o laboratério de Tuberculose da
Escola de Medicina Veterinaria e Zootecnia da Universidade Fe-
deral da Bahia e foram processadas no prazo maximo de 60 dias
para a tentativa de isolamento e identificagdo de micobactérias.
Essas foram descontaminadas pelo cloreto de 1-Hexadecilpiridi-
nio (HPC), inoculadas nos meios de cultura Stonebrink-leslie e
Lowenstein-Jensen, incubadas a 37°C por até 90 dias e avaliados
semanalmente para verificacdo de colonias sugestivas de mico-
bactérias. As coldnias isoladas foram submetidas a coloragdo de
Ziehl-Neelsen para confirmagdo das caracteristicas tintoriais de
bacilo alcool-4cido resistente (BAAR) (Brasil 2008).

Dosisolados BAAR, foi extraido o DNA por lise térmicaa 100 2C
por 30 min. e confirmou-se a identificacdo de Mycobacterium bo-
vis por PCR multiplex (Warren et al. 2006). A tipificagdo molecular
pelo Spoligotyping foi realizada como o descrito por Kamerbeek
etal. (1997). A amplificagdo da regido direta foi realizada num vo-
lume final de 50puL com 0,2mM contendo dNTP (10mM Tris-HC],
pH 8.0; 50mM KCI), 1.5mM MgCl,, 20pmol de primers para cada
iniciador (Dra biotinilado e DRb) e 1 U de Taq DNA polimerase e
10ng de DNA. A PCR consistiu em uma desnaturagdo inicial a 96°C

por 3 min., 20 ciclos de amplificacdo a 96°C por 1 min., 55°C por
1 min. e 72°C por 30 s, seguido por uma extensao final a 72°C por
5 min. O DNA de M. bovis BCG e M. tuberculosis Moureau H37Rv
foram utilizados como controles positivos e agua ultra-pura foi o
controle negativo. Os produtos de PCR foram hibridados em mem-
brana contendo 43 oligonucleotideos de sequéncias espagadoras
conhecidas. Apés incubacdo com estreptavidina-peroxidase, os
espacadores foram detectados por quimioluminescéncia. Os pa-
drdes polimérficos foram comparados com banco de dados inter-
nacional, disponivel na literatura (Kremer et al. 1999, Van Emb-
denetal. 2000, Haddad et al. 2001). A nomenclatura adotada para
os espoligotipos obtidos foi a mesma que encontra-se disponivel
no site www.mbovis.org. O novo espoligotipo determinado foi no-
meado pelos autores.

RESULTADOS

Do total de 825.394 bovinos abatidos durante a rotina
de inspecdo em 10 matadouros-frigorificos, 180 carcagas
(0,02%) apresentaram nédulos de aspecto caseoso suges-
tivo de tuberculose (Fig.1) ou por linfadenites por outras
causas. As lesdes estavam localizadas principalmente em
linfonodos da cabeca e pescogo, assim como nos linfonodos
toracicos, pulmades, figado e peritonio.

Na bacteriologia, o crescimento de colonias de colo-
racdo creme-amareladas, pequenas, arredondadas, bor-
das irregulares, superficie granular em meio de cultura
Stonebrink-Leslie foi observado em 25 (13,9%) amostras
das 180 provenientes de bovinos abatidos em matadouros-
-frigorificos no Estado da Bahia. O tempo médio observado
para o aparecimento das coldnias foi de 34 dias, sendo o
minimo de 22 dias e o maximo de 63 dias. Foram submeti-
dos a coloragdo de Ziehl-Neelsen e todos os esfregagos evi-
denciaram a presenca de bacilos alcool-acido resistentes.
Pela PCR multiplex, Mycobacterium bovis foi identificado
em 14/25 (56%) isolados. Nas demais amostras, 11/25
(44%) ndo apresentaram amplificagdes das regides geno-
micas que caracterizam o complexo M. tuberculosis.

caseoso.

Fig.1. (A) Carcaga bovina condenada com lesdes sugestivas de tuberculose bovina. (B) Pulmao com n6dulos de aspecto
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Os isolados identificados como Mycobacterium bovis fo-
ram submetidos ao método de spoligotyping, sendo iden-
tificados oito espoligotipos. Esses perfis estudados pelo
Spoligotyping apresentaram dele¢des nos espacadores 3, 9,
16 e 39-43. Foram discrimidados trés clusters genéticos (SB
0121,SB 0295 e SB 1055) e cinco espoligotipos individuais,
sendo sete descritos na literatura internacional e um geno-
tipo inédito (Quadro 1).

121 foi o mais frequente no presente estudo (36%), com
um cluster com 5 isolados e observados em 4 municipios
baianos. Foi descrito como o mais frequente no Brasil
(29,1%) e México (11%) e ainda ndo foi discriminado na
Argentina (Rodriguez et al. 2004, Zanini et al. 2005, Par-
reiras et al. 2012, Zumarraga et al. 2012). Também é fre-
quente em paises como Franga, Italia, Bélgica e Africa do
sul, bem como em outros paises que comercializam gado

Quadro 1. Caracterizacdo molecular de isolados de Mycobacterium bovis provenientes de carcacas de bovinos abatidos em
matadouros-frigorificos. Brasil, 2012

Padrdo do Perfil do espoligotipo** Isolados(%) Municipio de
espoligotipo* procedéncia
SB0 121 EN EEEEE EEEEEN EEEN EEEEEEEEEEEEEEEEEOOOOO0 5(36) Euclides da Cunha - BA
Ipira - BA
Pojuca - BA
Serrinha - BA
SB2 95 ENEEEENEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEEROECOO0C0O  2(14) Alagoinhas - BA
Gléria - BA
SB1 055 EEJ0EEEEEEEENCEEEEEEEEEEEEEEEEEEEOEOOO0O 2(14) Pedrdo - BA
Ribeira do Pombal - BA
SB1 145 EEOO0000EOEEEEEECEEEEOEEERO00EEEEEERREEOO000  1(72) Alagoinhas - BA
SB0 140 ENOEECOECOCOCEEECEEEEEEEENEEEEEEEEEEEEECOO0O0O0  1(72)  Santo Antonio de Jesus - BA
SB1 648 EEEEEEEEEEEN(EEEEEEEEENEEEEEROEEEECOOOO  1(72) Baianépolis - BA
SB0 828 ENEEEENEEEEENSEEEEEEEEEEEEEEEECEEEECOCOOO 1(72) Baianépolis - BA
EG-BA12** mpEOEEEE0EEEEOE SN SESESEEEEEEEEEEEEEERCOOOO0O0  1(72) Itabaianinha - SE

* Nome internacional atribuido pelo Mbovis.org. ** Caixas pretas e brancas indicam a presenca e auséncia, respectivamente, do espagador especifico na
posi¢cdo1-43, no locus de repeti¢cdo direta. *** Novo espoligotipo encontrado e que foi nomeado pelos autores.

DISCUSSAO

Em relacdo a distribuicdo das lesdes na carcaca, foi consta-
tado a ocorréncia no parénquima pulmonar e nos linfono-
dos da cabega e mediastinais em 75% (135/180) do total.
Dados similares aos observados por Gathogo et al. (2012),
que inspecionaram 929 carcagas em dois abatedouros no
Kénia e observaram que as lesdes distribuidas nas carcagas
estavam localizadas nos ganglios linfaticos brénquicos e
mediastinais, parénquima pulmonar, parénquima hepatico
e linfonodos localizados em outros tecidos.

No exame bacterioldgico dos fragmentos de lesdes pro-
venientes de bovinos abatidos, os resultados foram com-
pativeis com a literatura, sendo relatado crescimento das
primeiras colonias de M. bovis em meio Stonebrink-leslie
de 21 dias (Cousins et al. 1989), 36 dias (Corner 1994) e
28 dias (Mota et al. 2001). Segundo Corner (1994), o diag-
nostico bacteriolégico é considerado “padrao ouro”, apesar
de requerer um longo periodo para o crescimento das pri-
meiras colonias e identificacdo da espécie. Desta forma, a
m-PCR permitiu a identificagdo de Mycobacterium bovis de
forma rapida e simples e, levando-se em conta a sua eleva-
da especificidade, a técnica poderia auxiliar os programas
de controle e erradicacido da tuberculose.

Com o recente desenvolvimento dos processos de ge-
notipagem, o método spoligotyping permite conhecer a
diversidade genotipica do complexo M. tuberculosis e essa
técnica permitiu identificar polimorfismo entre isolados de
M. bovis em bovinos abatidos em matadouros-frigorificos
do Estado da Bahia e constitui-se numa ferramenta indis-
pensavel para apoiar sistemas de vigilancia epidemiolégica
para deteccao de focos de tuberculose. O espoligotipo SB
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com esses paises (Haddad et al. 2001, Michel et al. 2008,
Boniotti et al. 2009). Em Portugal, Duarte et al. (2008) en-
contraram uma frequéncia de 26,29%, sendo isolados em
bovinos e veados e esta distribuido em todas as regides em
que ha tuberculose. Na Espanha, esse perfil apresenta uma
frequéncia de 29,6% dos isolados (Rodriguez et al. 2010).
Os espoligotipos SB0295 e SB1055 formaram os outros
2 Clusters, com dois isolados cada. O SB0295 apresentou
uma frequéncia de 24% e 0,4% de isolados no Brasil e
Argentina, respectivamente (Zumarraga et al. 2012). Ro-
driguez et al. (2004) encontraram 25,6% dos espoligoti-
pos SB 0295 em 43 isolados de M. bovis provenientes de
lesdes sugestivas de tuberculose em bovinos abatidos no
Estado de Sdo Paulo. Enquanto Parreiras et al. (2012) re-
lataram uma frequéncia de 29,5% (18/61) de isolados em
amostras de bovinos abatidos nos Estados do Amazonas,
Distrito Federal, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, Santa
Catarina e Sao Paulo. O SB295 foi descrito em Portugal e os
isolados foram proevenientes de bovinos e javalis (Duarte
etal. 2008). Rodriguez-Campos et al. (2011) relataram esse
perfil como sendo o quinto mais frequente na Espanha, o
que repesenta 4,1% dos isolados, sendo oriundo de bovi-
nos, cervos e javalis. O espoligotipo SB1055 foi relatado
por Parreiras et al. (2012) em 3,3% dos isolados de bovi-
nos abatidos em Matadouros-frigorificos de Minas Gerais e
de outras regides brasileiras. Na Bahia, Costa et al. (2010)
identificaram o perfil em 71,4% das amostras de bovinos
abatidos na regido metropolitana de Salvador, diferindo
dos nossos resultados, que isolou o SB1055 em 14% do
isolados, além das amostras dos bovinos abatidos serem
de regides diferentes. Esse espoligotipo tem ampla distri-
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buicdo na América Latina, com registros no Brasil, Argen-
tina, Paraguai, Uruguai, México e Costa Rica (Costa et al.
2010, Parreiras et al. 2012).

O perfil SB1145 foi isolado em uma amostra proveni-
ente de Alagoinhas-BA, sendo referido apenas no Brasil.
Rodriguez (2005) identificou o espoligotipo em bovinos
abatidos em Sio Paulo e em Minas Gerais, Parreiras et al.
(2012) isolaram o SB1145 em 3,3% (2/61) dos bovinos
abatidos em matadouros-frigorificos.

0 SB0140 esta presente em bovinos abatidos na Bahia
e estd amplamente difundido pela América latina, sendo
identificado na Argentina, Paraguai, Uruguai e México
(Haddad et al. 2001, Reyes et al. 2012, Zumarraga et al.
2012). Esse perfil também foi descrito na Australia, Bél-
gica, Francga, Holanda, Irlanda, Reino Unido e Africa do Sul
(www.mbovis.org). Na Italia, Boniotti et al. (2009) obser-
varam uma baixa porcentagem do perfil, com 0,4% dos iso-
lados. Gibson et al. (2004) relataram 15 casos de tubercu-
lose humana no Reino unido, no periodo de 1997 a 2000,
foi devido ao perfil SB0140. Rodriguez et al. (2004) obsera-
varam uma frequéncia de 16% dos isolados em bovinos
abatidos em Sao Paulo.

0 espoligotipo SB828 foi identificado em uma amostra,
enquanto Boniotti et al. (2009), na Italia, relataram o es-
poligotipo em seis amostras. Também foi relatado na Fran-
¢a e Espanha (www.mbovis.org). O espoligotipo SB1648
(7,2%) foi referido apenas na Dinamarca (www.mbovis.
org) e no presente estudo, um novo espoligotipo obtido foi
classificado provisoriamente como espoligotipo EG-BA12.

Essesresultados demonstram que na Bahia existem com-
partilhamento de espoligotipos (SB295, SB121, SB1055,
SB1145 e SB140) com outros estados brasileiros, Sdo Paulo
e Minas Gerais, como em outros Paises como Argentina,
México, Inglaterra, Espanha, Portugal e Franca. Enquanto
que outros perfis (SB1648 e SB828) nao foram relatados ai-
nda no Brasil, mas foram discriminados na Europa.

A tipificacdo genética de isolados de M. bovis é uma téc-
nica valorosa para a investigacdo epidemioldgica, permitin-
do compreender a atuacdo dos reservatérios silvestres,
identificacdo das regides com perfis semelhantes de espoli-
gotipos e na detec¢do dos focos de tuberculose bovina, prin-
cipalmente em areas de baixa prevaléncia (Rodriguez et al.,
2004, Collins 2011). Essa diversidade genética dos isolados
de M. bovis provenientes de carcagas de bovinos na Bahia
sugere que a movimentagdo de animais entre propriedades,
regides ou paises é um importante fator para a transmissao
da tuberculose bovina. Segundo Figueiredo et al. (2011), ao
caracterizarem epidemiologicamente a tuberculose em um
rebanho bovino, relataram que a elevada diversidade de es-
tirpes de M. bovis sugere a introducao de animais infectados
proveniente de varias regides geograficas.

CONCLUSOES

A discriminagdo molecular pela técnica do spoligoty-
ping permitiu identificar o polimorfismo entre os isolados
de Mycobacterium bovis de bovinos abatidos no Estado da
Bahia, sendo o espoligotipo SB121 o mais frequente.

Essa técnica, associada aos exames post mortem e bac-
teriolégico permitiu um diagnéstico rapido dos isolados,

além de contribuir para investigacido epidemioldgica da tu-
berculose bovina, disponibilizando informacées que auxi-
liardo os 6rgaos de vigilancia sanitaria no desenvolvimento
de estratégias para o seu controle, além da detecgao de no-
vos focos de tuberculose no Estado da Bahia.
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