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RESUMO.- Celulite aviária é uma enfermidade de grande 
importância para a avicultura mundial, sendo relacionada 
principalmente à Escherichia coli (E. coli). Neste estudo foi 
comparada a susceptibilidade de duas linhagens de aves no 
desenvolvimento da celulite diante do desafio com diferen-
tes concentrações de E. coli. Além disso, foi avaliada a rela-
ção dos genes iss e iutA com a patogenicidade de amostras 
de E. coli de diferentes origens (fecal/casos clínicos) em 
pintinhos e com a reprodução experimental da doença em 
aves de 35 dias de idade. Através da inoculação de frangos 
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de corte (Cobb/Ross) com diferentes níveis de desafio (105 

a 108 UFC/mL) de E. coli, não foram observadas diferenças 
significativas entre as linhagens quanto à sensibilidade à 
dermatite necrótica para a mesma dosagem (p≤0,05). A de-
tecção dos genes iss e iutA demonstrou que estes estiveram 
presentes somente nas amostras provenientes de casos 
clínicos. Da mesma forma, estes isolados foram considera-
dos de alta patogenicidade para pintinhos (>80% letalida-
de), levando a formação de áreas de lesão mais extensas 
(≥3cm2) em aves de 35 dias, quando comparado às amos-
tras de origem fecal (p≤0,05). Ainda, as diferenças com 
relação ao tamanho de lesão foram constatadas também 
entre os isolados de mesma origem (p≤0,05). Desta forma, 
a linhagem não pode ser considerada um fator primordial 
para o desenvolvimento de dermatite necrótica em frangos. 
Ainda, sugere-se que os genes iss e iutA, quando presentes 
em conjunto ou isoladamente, poderiam ser considerados 
marcadores de virulência em cepas de E. coli causadoras de 
celulite aviária.
TERMOS DE INDEXAÇÃO: Dermatite necrótica, gene iss, gene iutA, 
Escherichia coli, celulite aviária, avicultura, linhagem frango de 
corte, genes de virulência.

INTRODUÇÃO
A Escherichia coli patogênica para as aves (APEC) está 
dentro do grupo das E. coli patogênicas extra-intestinais 
(ExPEC), sendo responsáveis por quadros de síndrome da 
cabeça inchada, coligranuloma, onfalite e dermatite necró-
tica, também conhecida como celulite aviária (Nolan et al. 
2013, Kunert Filho et al. 2015). Segundo dados do Ministé-
rio da Agricultura Pecuária e Abastecimento (MAPA 2015), 
em 2014 foi estimado que aproximadamente 0,6% das con-
denações totais e 8% das condenações parciais de carcaças 
de frango foram em decorrência desta enfermidade. Em 
termos financeiros, estes dados representam para indús-
tria brasileira um prejuízo de aproximadamente um milhão 
de dólares com condenações totais e 9,6 milhões de dólares 
com condenações parciais. Tendo em vista que o Brasil é 
o segundo maior produtor de carne de frango do mundo 
e o principal exportador (ABPA 2016), estes percentuais 
passam a ter grande expressão. Não obstante, ao longo dos 
anos, observou-se um aumento gradativo nas condenações 
totais e parciais nos abatedouros de todo o país em fun-
ção da celulite aviária, caracterizando esta como uma das 
principais causas de condenação de carcaça da atualidade 
(Ferreira et al. 2012, Paschoal et al. 2012, Brasil 2015).

Esta doença é caracterizada como uma inflamação pu-
rulenta, aguda e difusa do tecido subcutâneo profundo que 
envolve camadas celulares, havendo a formação de placas 
fibrino-caseosas e algumas vezes estendendo-se a muscu-
latura (Fallavena et al. 2000, Johnson et al. 2001). Um dos 
grandes problemas da enfermidade é o fato de que os sinais 
clínicos geralmente não são detectados durante o período 
de criação. As lesões são observadas somente no momen-
to do abate, quando as penas são retiradas (Messier et al. 
1993).

Dentre os principais fatores de risco, é conhecido que 
a solução de continuidade na pele causada por traumas 
facilita a penetração do patógeno e instalação do quadro 

infeccioso no tecido subcutâneo (Quel et al. 2013). Levan-
tamentos epidemiológicos anteriores, bem como estudos 
de reprodução experimental verificaram que a E. coli é de 
fato o principal microrganismo relacionado a esta enfermi-
dade (Norton 1997, Singer et al. 2000, Brito et al. 2003). 
Porém, apesar da importância da celulite aviária no âmbito 
mundial, ainda há uma carência de estudos mais complexos 
avaliando a sensibilidade de distintas linhagens de frango 
de corte no desenvolvimento da doença. Outro ponto a ser 
destacado, é com relação a amostras de E. coli isoladas de 
microbiota intestinal de aves sadias, das quais muitas vezes 
o potencial para causar doença é desconhecido ou subesti-
mado.

Isolados de E. coli causadores de quadros de celulite são 
dotados e expressam fatores de virulência comuns a cepas 
isoladas de outras lesões de colibacilose (Brito et al. 2003). 
Apesar de não completamente elucidado o mecanismo de 
virulência, está comprovado cientificamente que alguns 
genes são mais frequentes em APEC e, portanto, podem 
estar relacionados ao desenvolvimento da celulite aviária. 
Dentre estes, destacam-se os genes iss e iutA, os quais são 
responsáveis, respectivamente, pela resistência da bactéria 
ao sistema complemento e por funcionar como receptor do 
sideróforo aerobactina (Johnson et al. 2008a, Johnson et al. 
2008b, Barbieri et al. 2013).

Em relação ao exposto, este trabalho teve como objetivo 
comparar a susceptibilidade de duas linhagens de frangos 
de corte no desenvolvimento de lesões de celulite diante de 
diferentes concentrações de desafio. Além disso, foi avalia-
da a relação dos genes iss e iutA com a patogenicidade de 
amostras de E. coli de origem fecal (microbiota intestinal 
de aves sadias) e de casos clínicos de dermatite necrótica, 
pela detecção da letalidade em pintinhos de um dia e de 
lesões em frangos de 35 dias.

MATERIAL E MÉTODOS
Local de estudo. Este estudo foi desenvolvido nas unidades 

experimentais e no Laboratório de Saúde das Aves e Inovação Tec-
nológica (LSAIT) do Instituto de Pesquisas Veterinárias Desidério 
Finamor (IPVDF), sendo aprovado pelo Comitê de Biossegurança 
da instituição sob protocolo CIB 001/07.

Comparação de duas linhagens quanto à sensibilidade 
para desenvolvimento de dermatite necrótica. Foram utiliza-
dos 200 pintinhos machos com um dia de idade, sendo 100 da 
linhagem Cobb e 100 da linhagem Ross. Cada linhagem foi alojada 
em uma sala climatizada, com iluminação artificial e as aves dis-
tribuídas em camas de maravalha. Todas as aves receberam água 
e ração “ad libitum” durante todo o período experimental. Aos 35 
dias de idade cada linhagem foi submetida a cinco tratamentos: 
o grupo 1 (controle) inoculado com 1 mL de solução salina, o 
grupo 2 foi desafiado com uma dose de 108 UFC/mL, o grupo 3 
com 107 UFC/mL, o grupo 4 com 106 UFC/mL e o grupo 5 recebeu 
105 UFC/mL. A cepa utilizada no tratamento dos grupos 2, 3, 4 
e 5 correspondeu a uma amostra virulenta de E. coli (BK 466), 
anteriormente isolada de uma lesão de celulite em uma carcaça 
de matadouro-frigorífico. As doses dos desafios foram escolhidas 
com base na experiência do grupo de pesquisa com APEC e eram 
padronizadas a partir da cultura overnight da bactéria para o vo-
lume de 1 mL a ser inoculado. A via de administração emprega-
da foi subcutânea na região peitoral. Para cada tratamento foram 
utilizadas 20 aves e, no grupo controle 20 aves. Após três dias do 
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desafio, foi realizada a eutanásia mediante deslocamento cervical 
e, posteriormente, realizada a necropsia. As lesões de dermatite 
necrótica foram classificadas conforme Peighambari et al. (1995), 
os quais estabeleceram um escore de lesão de celulite aviária con-
siderando a coloração, o tamanho e a presença de hemorragias.

Detecção dos genes iss e iutA de Escherichia coli e sua rela-
ção com a reprodução experimental de dermatite necrótica. 
Nesta etapa do estudo foram avaliadas 10 cepas de E. coli, sendo 
cinco isoladas do conteúdo intestinal de aves sadias (BK353, BK 
357, BK 360, BK 362, BK 363) e cinco de lesões de celulite prove-
nientes de carcaças de matadouro-frigorífico (BK 302, BK 466, BK 
326, BK 337, BK 346). Cada cepa foi caracterizada quanto presen-
ça/ausência dos genes de virulência  iss e iutA. A escolha destes 
genes teve como base a sua importância na instalação e manu-
tenção sistêmica da bactéria no organismo das aves. Brevemen-
te, o DNA das amostras foi extraído pela técnica de lise térmica, 
como descrito previamente por Johnson & Stell (2000). A reação 
de PCR, bem como os primers utilizados, seguiram a metodologia 
proposta por Johnson et al. (2008a).

Além da caracterização molecular, estes isolados foram ava-
liados quanto ao grau de patogenicidade por bioensaios em pin-
tinhos machos Cobb de um dia de idade, conforme Carvalho et 
al. (2015). O critério para escolha desta linhagem foi baseado 
nos resultados obtidos na primeira parte do estudo somado a fa-
cilidade de aquisição das aves em relação à linhagem Ross. Para 
tanto, grupos de 10 aves cada foram inoculados via subcutânea 
na região esquerda da cavidade peritoneal com 0,1mL (~1,5x107 
UFC) de uma cultura overnight  padronizada a 0,5 na escala de 
Mac Farland contendo ~1,5x108 UFC/mL de cada amostra. O gru-
po controle foi inoculado com o mesmo volume de solução salina. 
Ao longo de cinco dias, as aves foram acompanhadas e avaliado o 
percentual de letalidade, parâmetro este utilizado para classifica-
ção das cepas como sendo de patogenicidade alta (≥80% de letali-
dade), intermediária (≥50 a <80% de letalidade), baixa (<50% de 
letalidade) ou apatogênica (ausência de letalidade). Foram con-
sideradas amostras APEC aquelas que levassem a letalidade pelo 
menos uma ave do grupo.

Estabelecida a patogenicidade das cepas em pintinhos, re-
alizou-se uma inoculação em frangos de corte Cobb aos 35 dias 
de idade. A escolha desta linhagem seguiu os mesmos critérios 
mencionados acima. Foram utilizados 250 frangos, divididos em 
10 grupos com 20 aves cada. Cada grupo foi desafiado com 106 
UFC/mL de uma das cepas, via subcutânea do lado esquerdo do 
peito. Para cada grupo tratado, foram utilizadas cinco aves como 
controle, sendo essas inoculadas com o mesmo volume de solução 

salina. Após três dias, foi realizado o sacrifício e a necropsia das 
aves. As lesões compatíveis com quadros de celulite foram classi-
ficadas quanto à área de lesão produzida com a utilização de uma 
régua calibrada (cm2).

Análise estatística. As variáveis que representavam o grau 
de lesão foram descritas pela mediana e transformadas em raiz 
quadrada. Posteriormente, os dados foram analisados pelo teste 
de Wilcoxon para comparação da área de lesão entre as diferentes 
concentrações do inóculo dentro de cada linhagem. A fim de se 
verificar possíveis diferenças entre linhagens utilizou-se o teste 
de Kruskal-Wallis.

Visando a comparação dos isolados quanto à origem, primei-
ramente foi realizada a distinção de uma reação inespecífica em 
relação à lesão de celulite propriamente dita. Para tanto, calculou-
-se a média da área de lesão ocasionada pelas cepas de origem 
fecal, estipulando-se assim um ponto de corte. Posteriormente, 
aplicou-se a seguinte fórmula: (Média da área de lesão dos isola-
dos de origem fecal (cm2) – valor individual de lesão (cm2) por ave 
inoculada)/Média da área de lesão dos isolados de origem fecal 
(cm2).  Em seguida, aplicou-se o teste Qui-quadrado. A fim de se 
comparar os isolados de mesma origem utilizou-se o teste de Mc-
Nemar. Todas as análises foram realizadas utilizando-se o softwa-
re PASW Statistics 18 (SPSS, Chicago, IL, USA), considerando-se 
um nível de significância de 5%.

RESULTADOS
Conforme demonstrado no Quadro 1, as duas linhagens 
de frango de corte demonstraram lesões de dermatite ne-
crótica de intensidade similar e crescente, de acordo com 
a concentração bacteriana utilizada. As dosagens de 108 e 
107 UFC/mL reproduziram lesões de grau severo a mode-
rado para quase a totalidade das aves. No desafio de 106 

UFC/mL observou-se que 11 das 20 aves do grupo tratado 
pertencentes à linhagem Cobb e 12 da linhagem Ross apre-
sentaram nível moderado de lesão. Para 105 UFC/mL foi ve-
rificado, de modo geral, o desenvolvimento de lesões com 
intensidade mais branda quando comparado às demais do-
ses inoculadas, sendo que 12 e 11 aves das linhagens Cobb 
e Ross, respectivamente, apresentaram celulite em grau 
leve. A Figura 1 representa os graus de lesão de celulite avi-
ária observados nos dois grupos de aves inoculados.

Além disso, com relação à área de lesão produzida, foi 
possível observar que com a redução da concentração do 

Fig.1. Classificação dos graus de lesão de dermatite necrótica de acordo com Peighambari et al. (1995). (A) Sem lesão, (B) grau leve, (C) 
grau moderado, (D) grau severo de lesão.
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inóculo, a extensão tecidual acometida também foi menor, 
independente da linhagem estudada. Ao compararmos os 
níveis de desafio para cada linhagem (Quadro 1), não foi 
constatada diferença significativa para as dosagens de 107 

e 108 UFC/mL. Porém, comparando estas mais altas concen-
trações com a dose de 105 UFC/mL, foi verificado que a área 
de lesão observada reduziu significativamente nas duas li-
nhagens. Da mesma forma, a dosagem de 106 UFC/mL resul-
tou em lesões de menor proporção quando comparado a 107 
e 108 UFC/mL para a linhagem Ross, e apenas a 108 UFC/mL 
para a linhagem Cobb (p≤0,005). Não foi verificada diferen-
ça estatística para o mesmo desafio entre as linhagens.

De acordo com o Quadro 2, as cepas de E. coli prove-
nientes de quadros de celulite foram caracterizadas por 
possuir um ou os dois genes pesquisados, sendo na sua 
totalidade consideradas patogênicas para pintinhos. Ten-
do em vista o valor encontrado e utilizado como ponto de 
corte para distinção de uma reação inespecífica e a lesão 
propriamente dita como ≥3cm2, quatro dos cinco isolados 
de celulite levaram ao desenvolvimento de lesões compatí-
veis com dermatite necrótica em 50% ou mais das aves de 
35 dias. Também foi verificado um menor número de aves 
acometidas para a amostra onde o gene responsável pela 
resistência sérica estava ausente (5/20). Os valores médios 
da área tecidual atingida, dentre os isolados onde os genes 
iss e iutA estavam presentes, foram superiores (>5cm2) 
àqueles verificados nas cepas onde um desses fatores de 
virulência era ausente (<3cm2).

Com relação aos isolados de origem fecal, nenhum dos 
genes pesquisados neste estudo foi detectado. Ainda, estas 
cepas mostraram-se como sendo de patogenicidade baixa 
ou apatogênicas quando inoculadas em pintinhos de um 
dia de idade, e em aves de 35 dias menos de 50% das aves 
desenvolveram lesões de dermatite necrótica. Quando as 
lesões ocorreram, o valor de área ficou muito próximo ao 
valor crítico, levando a uma média inferior quando compa-
rada aos isolados originários de celulite (Quadro 2).

Com relação ao número de aves que apresentaram le-
sões de celulite, cabe destacar que houve diferença signi-
ficativa entre os grupos de amostras de casos clínicos e de 
origem fecal (p≤0,05). Da mesma forma, evidenciou-se di-
ferença entre os isolados de mesma origem quanto ao nú-
mero de aves com lesões (p≤0,05) (Quadro 2).

DISCUSSÃO
Constatou-se que Escherichia coli foi capaz de reproduzir 
lesões de celulite aviária nas duas linhagens de frango de 
corte avaliadas. Este achado está de acordo com outros au-
tores, os quais afirmaram que a E. coli é de fato um pató-
geno relacionado a casos de dermatite necrótica em aves 
(Norton et al. 1999, Brito et al. 2003). Cabe ressaltar que, 
nas condições deste estudo, a linhagem do animal não in-
fluenciou na ocorrência de lesões de celulite, não podendo 
ser considerada como um fator primordial para o desen-
volvimento da enfermidade em frangos. Trabalhos prévios 
avaliaram a influência de alguns fatores de risco para o apa-

Quadro 1. Suscetibilidade das linhagens Cobb e Ross a diferentes concentrações do 
desafio por Escherichia coli (105 a 108 UFC/mL) e avaliação do grau (Peighambari 

et al. 1995) e área da lesão

	 Grau de lesão	 Dose do desafio (UFC/mL)
		  10⁸	 10⁷	 10⁶	 10⁵
		  Cobb	 Ross	 Cobb	 Ross	 Cobb	 Ross	 Cobb	 Ross

	 Severo	 12	 15	 13	 15	 5	 4	 1	 1
	 Moderado	 8	 5	 6	 4	 11	 12	 7	 8
	 Leve	 0	 0	 1	 1	 4	 4	 12	 11
	 Total (aves)	 20	 20	 20	 20	 20	 20	 20	 20
	 *Mediana da área de lesão (cm2)**	 4,05a	 4,12a	 3,64ad	 3,74a	 2,60bd	 2,64b	 1,93c	 1,64c

* Valores com letras iguais na mesma linha não diferem significativamente entre si (p≤0,05), ** Dados 
transformados em raiz quadrada.

Quadro 2. Características das cepas de Escherichia coli quanto a origem (celulite/
fecal), presença/ausência dos genes iss e iutA, grau de patogenicidade, número de 

aves com lesão de celulite e o valor médio da área de lesão

	 Amostra	 Origem	 Fator de	 Patogenicidade	 Nº aves com lesão 	 Valor médio da área
			   virulência	 em pintinhos	 de celulite (≥3 cm2)*	 de lesão (cm2)**

	 BK 326	 Celulitea	 iss + / iutA+	 PA	 15/20ab	 5,43
	 BK 337		  iss +/ iutA+	 PA	 18/20bc	 7,66
	 BK 466		  iss + / iutA+	 PA	 16/20ac	 5,66
	 BK 302		  iss + / iutA-	 PA	 10/20d	 2,96
	 BK 346		  iss - / iutA+	 PA	 5/20e	 2,05
	 BK353	 Fecalb	 iss - / iutA-	 AP	 9/20ab	 0,89
	 BK 357		  iss - / iutA-	 AP	 8/20ade	 1,40
	 BK 360		  iss - / iutA-	 PB	 0/20bcdf	 -1,11
	 BK 362		  iss - / iutA-	 AP	 1/20c	 -2,45
	 BK 363		  iss - / iutA-	 PB	 5/20ef	 0,33

PA = Alta patogenicidade, PB = Baixa patogenicidade, AP = Apatogênico; * Letras iguais na mesma 
coluna dentro de mesmo grupo de origem não diferem significativamente entre si (p≤0,05), ** 
Média do valor de área de lesão corrigido de cada cepa.
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recimento de celulite aviária, dentre eles o tipo de cama, 
sexo, peso da ave, fonte do alimento, uso de bacitracina de 
zinco na alimentação, intervalo entre lotes e empenamento 
(Morris 1994, Elfadil et al. 1996). A sensibilidade de dife-
rentes linhagens em relação à doença foi também abordada 
por Olkowski et al. (2005), porém comparando frango de 
corte e poedeira comercial. A comparação entre linhagens 
de corte realizada no presente estudo é precursora no âm-
bito da avicultura industrial.

Foi observada uma relação diretamente proporcional, 
onde, as doses inoculantes maiores ocasionaram lesões 
mais severas e extensas e com um maior o número de aves 
acometidas. Ainda, a cepa de E. coli testada foi capaz de in-
duzir o desenvolvimento de celulite para todas as concen-
trações avaliadas em maior ou menor grau. Em função da 
grande importância econômica que a celulite aviária apre-
senta para a avicultura, estudos nos quais são realizadas 
inoculações experimentais de E. coli em aves, com o intuito 
de se avaliar a relação dose-resposta, vem sendo utilizados 
(Macklin et al. 2009, Nain & Smits 2011, Allan et al. 2012). 
Nain & Smits (2011) também constataram que a severida-
de da doença caiu linearmente com o decréscimo da dose, 
resultado este semelhante ao observado no presente traba-
lho. Chinivasagam et al. (2010) demonstraram que na cama 
dos aviários os níveis de E. coli podem variar entre 9.7×104 
UFC/g a 4.2×105 UFC/g, conforme sua reutilização. Segun-
do Carvalho et al. (2015), considerando que estes isolados 
de E. coli de origem fecal/ambiental podem apresentar ca-
pacidade patogênica, os resultados obtidos passam a ser de 
grande importância, visto que na dosagem de 105 UFC/mL  
foi observado um grau de lesão variando basicamente en-
tre leve a moderado. Schrader et al. (2004) afirmaram que 
no terço final da criação, os níveis de E. coli nos aviários é 
maior. Neste período ocorre um aumento na densidade dos 
galpões, havendo um favorecimento a ocorrência de lesões 
cutâneas. Este fato aliado ao concomitante aumento na 
concentração de E. coli, oferece um maior risco no desen-
volvimento da celulite aviária.

Foi evidenciada uma forte relação entre o genótipo 
(presença/ausência dos genes) e o fenótipo (grau de pa-
togenicidade e extensão das lesões) das cepas de E. coli 
avaliadas. Os genes pesquisados estiveram presentes ex-
clusivamente nos isolados oriundos de casos clínicos, os 
quais se mostraram como sendo de alta patogenicidade em 
pintinhos e ocasionando lesões de maior área em frangos. 
O oposto foi observado nas amostras de origem fecal, onde 
nenhuma delas apresentou os genes, sendo classificadas 
como apatogênicas ou de baixa patogenicidade em pinti-
nhos. O número de aves adultas acometidas para três dos 
cinco isolados de origem fecal foi igual ou superior a cin-
co, tendo, portanto, comportamento semelhante às cepas 
provenientes de celulite. Porém, cabe ressaltar que a média 
do tamanho da lesão ficou abaixo do ponto de corte esti-
pulado. Uma possível explicação para este achado é o fato 
de que a ausência dos genes responsáveis pela manuten-
ção da bactéria no local da infecção e pela captação de ferro 
podem ter tornado a infecção auto-limitante, fazendo com 
que o animal apresentasse apenas uma reação inflamatória 
no local da inoculação.

Neste estudo evidenciou-se que as amostras de E. coli de 
origem fecal utilizadas não representaram risco potencial 
para o desenvolvimento de celulite em aves. Contudo, Piatti 
& Baldassi (2007) relataram a presença de sorotipos de E. 
coli patogênicas na microbiota intestinal e outros órgãos de 
aves sadias, como o sorotipo O78, o qual é considerado um 
dos principais relacionados ao aparecimento de quadros 
de colibacilose e celulite em aves. Jeffrey et al. (2002) evi-
denciaram que os sorotipos mais prevalentes causadores 
da dermatite necrótica são O2, O78 e O36.

O fato de os genes de virulência estarem presentes so-
mente nos isolados originários de celulite está de acordo 
com o observado por Delicato et al. (2003) e Barbieri et al. 
(2015), os quais verificaram que os genes iut A e iss estão 
dentre os encontrados com maior frequência nos isolados 
obtidos de colibacilose do que nos isolados provenientes 
de amostras fecais de aves sadias. Vieira et al. (2014) ob-
servaram mais de 60% de positividade para o gene iss em 
amostras de celulite, sendo sua presença considerada um 
forte marcador de virulência em estirpes patogênicas para 
aves. Da mesma forma, Schouler et al. (2012) relataram 
que o gene iutA está presente em mais de 80% de isola-
dos de E. coli patogênicos. Estes dados demonstram que 
os genes de virulência participam na patogenia da coliba-
cilose, favorecendo a instalação e manutenção do quadro 
infeccioso no hospedeiro. Apesar de trabalhos anteriores 
relatarem uma alta diversidade genética de virulência e 
patogenicidade de APEC (Schouler et al. 2012), com os re-
sultados encontrados neste estudo, pode-se sugerir que os 
genes iss e iutA, quando presentes simultaneamente, tor-
nam a bactéria mais apta ao desenvolvimento de derma-
tite necrótica.

Ainda, dentre as amostras de mesma origem, foi verifi-
cada que houve diferenças significativas quanto ao núme-
ro de aves acometidas pela doença. No caso dos isolados 
de celulite, este achado está de acordo ao observado por 
Peighambari et al. (1995), os quais afirmaram que dentre 
estirpes de casos clínicos algumas são mais propensas a 
causar a enfermidade do que outras.

CONCLUSÕES
Os modelos de reprodução experimental de dermatite 

necrótica com amostras APEC brasileiras permitiram dife-
renciar a patogenicidade das cepas de E. coli relacionadas a 
casos de celulite. Tais resultados são de grande importân-
cia para indústria avícola brasileira, pois possibilitam tes-
tes com produtos ou processos que visem reduzir a ocor-
rência desta enfermidade.

Baseado nos resultados encontrados, pode-se sugerir 
que os genes iutA e iss podem servir como marcadores mo-
leculares de virulência para diferenciação de cepas causa-
doras de dermatite necrótica em frangos.

A associação destes dois genes ocasionou lesões de 
maior severidade, comprovando a característica multifato-
rial desta doença. Não foram evidenciadas diferenças entre 
as linhagens de frangos de corte quanto à sensibilidade no 
desenvolvimento de celulite.

Foi possível observar uma relação direta entre concen-
tração bacteriana do desafio e tamanho de lesão na ave.
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