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Identificacio de genes de resisténcia e elementos moveis
no microbioma ruminal e fecal de touros Nelore
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A incidéncia de genes de resisténcia a antibioticos em agentes patogénicos traz uma preocupagao
global em relagdao a multirresisténcia a farmacos importantes na medicina humana e veterinaria. No
entanto, poucos estudos utilizam ferramentas de metagenomica na busca por genes de resisténcia,
especialmente no microbioma de animais criados para o consumo, como os ruminantes. Além disso,
elementos moveis como plasmideos e bacteridfagos podem propagar esses genes devido a sua
capacidade de transferir seu material genético para células bacterianas. O presente estudo teve como
objetivo analisar 916 genomas microbianos provenientes do ramen e fezes de 52 touros Nelore (Bos
indicus), afim de identificar genes de resisténcia e elementos moveis. Utilizamos o programa ABRicate
para identificar genes de resisténcia e plasmideos com as bases de dados MEGARes e PlasmidFinder.
Baseado nas sequéncias consenso, usamos o CheckV para identificacao de virus. Apenas sequéncias
classificadas como “Complete” (comprimento > 5 kb), com genes virais identificados e contaminagao <
1% foram utilizadas na classificacdo dos elementos mdveis. Observamos que 36 genomas bacterianos
abrigam genes associados a resisténcia antimicrobiana, sendo 30 provenientes de fezes e seis de
ramen. Esses genes estao associados a resisténcia a antibioticos utilizados no combate a agentes
patogénicos, como beta-lactamicos, penicilinas e tetraciclinas. Classificamos as sequéncias consenso
como potenciais genomas virais usando o CheckV, sendo 977 proveniente das fezes, ¢ 441 do ramen.
Usando o GeNomad, 967 virus foram identificados a partir de sequéncias consenso de fezes e 425
de ramen, sendo a maioria classificados como bacteriofagos. Trés sequéncias fecais e 6 ruminais
foram classificadas como plasmideos pelo GeNomad; enquanto 99 sequéncias fecais ¢ 61 ruminais
apresentaram genes de plasmideo pelo PlasmidFinder. Futuras analises podem revelar informagdes
mais assertivas, seja para descrever o impacto do resistoma e viruloma, ou analisar a atividade dos
elementos moveis.

Apoio financeiro: Financiado pelo Conselho Nacional de Desenvolvimento Cientifico e Tecnologico, CNPq (nimero
de concessao: 456191/2014-3) e pela Fundacdo de Amparo a Pesquisa do Estado de Sao Paulo, FAPESP (nimero de
concessao: 2019/04089-2).

Area: Ciéncias Agrérias.

Palavras-chave: Genes de resisténcia a antibioticos, resistoma, viruloma, elementos moéveis, metagendmica
Numero Cadastro SisGen: Nao cadastrado - aguardando disponibilizagdo do SisGen 2.

Comité de Etica: Experimentacdo Animal - Embrapa Pecuaria Sudeste (Protocolo n® 09/2016).

Numero do Processo PIBIC/PIBITI: 128568/2022-4



