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A bactéria Staphylococcus aureus é um dos patégenos causadores da mastite bovina de maior relevancia, sendo uma das
medidas de tratamento para esta enfermidade a antibioticoterapia. O uso excessivo e inadequado de antibidticos para
tratamento de mastite propicia o surgimento de cepas resistentes a diversas classes antimicrobianas, representando um
desafio no tratamento e um risco a saude publica. Assim, este trabalho teve como objetivo identificar, através de analise
gendmica, a presencga de genes de resisténcia antimicrobiana em 84 amostras de S. aureus isoladas de mastite bovina,
de fazendas localizadas em diferentes municipios de Minas Gerais, Sdo Paulo, Rio de Janeiro e Goids, coletadas entre os
anos de 1994 e 2016. Apds a coleta e isolamento das amostras, foi feita a caracterizagao fenotipica para determinagao
da espécie S. aureus e o fendtipo de resisténcia foi testado utilizando o método de disco difusdo. Para analise gen6mica,
foi feita a extracdo de DNA e, em seguida, o sequenciamento através da plataforma lllumina Hiseq 2500. A qualidade do
sequenciamento foi avaliada através do programa FastQC e a montagem foi feita utilizando o montador Unicycler v.5.0.
O programa Quast foi utilizado para avaliacdo da qualidade de montagem e métricas, e o pacote CheckM para presenca
de contaminacgdo. Para reduzir os numeros de gaps presentes nas montagens foram utilizados os pacotes MeDuSa e
Seqgkit. Apds estas etapas, a presenga dos genes de resisténcia antimicrobiana foi identificada utilizando o programa
Abricate, com a base de dados Megares, em que foi possivel observar a presenca de 26 genes de resisténcia, dos quais
38,5% (10/26) genes de multirresisténcia, 23,1% (6/26) genes de resisténcia a aminoglicosideos 11,5% genes de
resisténcia a betalactdmicos, 11,5% genes de resisténcia a tetraciclinas e 15,2% (4/26) outras classes de antimicrobianos.
A predominancia de genes ligados a multirresisténcia indica potencial destas bactérias, mas ndo sdo determinantes na
manifestacdo do fendtipo de resisténcia, uma vez que a expressdo do gene depende de multiplos fatores. E importante
destacar que a utilizagdo inadequada e excessiva de antibidticos expGe estas bactérias a uma pressdo ambiental que
propicia a manifestacdo do fendtipo, uma vez que estas bactérias ja possuem a informagdo genética para tal. Conclui-se
gue a mera presencga dos genes ndo é bons preditores de multirresisténcia no banco de dados analisados, uma vez que
ndo é garantia de sua expressdo e consequentemente a manifestacdo fenotipica.
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