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A tuberculose bovina é uma doenca infecto contagiosa, causada por Mycobacterium
bovis, um membro do complexo Mycobacterium tuberculosis (CMT). A combinacao
do isolamento micobacteriano em meio de cultura a partir de tecidos bovinos com a
identificacdo e genotipagem molecular tem contribuido para melhor compreenséo da
epidemiologia das infeccbes por M. bovis, 0 que proporciona aumento na eficiéncia
dos programas de controle da doenca. Neste estudo realizou-se genotipagem de
isolados de M. bovis, provenientes de amostras de tecidos de bovinos positivos no
teste cervical comparativo, durante inquérito epidemioldgico parcial da tuberculose
bovina nas regides do Planalto Sul e Norte de Mato Grosso do Sul, por meio da
técnica de spoligotyping. Tecidos de 13 bovinos positivos, de diferentes municipios,
foram cultivados em meio de Stonebrink. As col6nias resultantes foram submetidas a
coloragdo de Ziehl-Neelsen e apresentaram caracteristicas tintoriais de BAAR. Os
13 isolados de BAAR foram identificados por PCR multiplex (mPCR). O gene hsp65
foi alvo para identificacdo de Mycobacterium spp, a sequéncia de insercéo 1S6110
para CMT e o gene RvD1Rv2031lc para M. bovis. Os isolados micobacterianos
foram genotipados pela técnica de spoligotyping. Dos 13 bovinos, 7 tinham pelo
menos uma leséo sugestiva de tuberculose em linfonodos retrofaringeos, parotideos
e pulmonares ou no pulmdo, e em 6 ndo foram encontradas lesGes visiveis
sugestivas da doenca. Na mPCR 11/13 (84,6%) isolados foram positivos
para Mycobacteriumspp; 8/13 (61,5%) positivos para CMT e 7/13 (53,8%) positivos
para M. bovis. Com base no spoligotyping oito isolados de BAAR foram agrupados
dentro de 3 diferentes agrupamentos de gendtipos e uma amostra remanescente
apresentou perfil Unico, sendo 4 isolados com padrdo de espoligotipo SB0121, 2
SB1145, 2 SB0881 e 1 SB0140. A técnica de spoligotyping demonstrou que ha
diversidade genética entre os espoligotipos no Mato Grosso do Sul, embora
predomine o perfil SBO121.
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