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Resumo:

Staphy/ococcus aureus ê um patógeno primário da mastite bovina, responsável por infecções clínicas e subclinicas e altas contagens de células
somáticas no leite. As espécies do gênero Staphy/ococcus podem ser identificadas com base em características fenotípicas ou moleculares. O objetivo
deste trabalho foi identificar S. aureus de mastite bovina utilizando técnicas fenotípicas e moleculares e comparar os resultados obtidos pelas diferentes
técnicas. Trinta e um S. aureus identificados pelo sequenciamento parcial do gene rDNA 16S foram testados quanto à produção de coagulase livre com
plasma de coelho de duas diferentes marcas e quanto à produção de acetoína. Foram ainda submetidos a um teste rápido de aglutinação em látex para
identificação de S. aureus e à pesquisa dos genes coa e remA por PCR. Em relação ao sequenciamento do rDNA 16S, 28 dos 31 isolados
sequenciados apresentaram 100% de similaridade com sequências de S. aureus depositados no GenBank; três isolados apresentaram 98% de
similaridade. Estes três isolados não amplificaram os genes coa e remA, especificos para S. aureus, e apresentaram resultado negativo para os testes
de aglutinação em látex e coagulase, levando-nos a concluir que se trata de outra espécie do gênero Staphy/ococcus. Novo sequenciamento será
realizado para elucidar a identificação dos mesmos. Dos 28 isolados identificados como S. aureus pelo sequenciamento do rDNA 16S e pela
amplificação dos genes coa e temA por PC R, seis não coagularam o plasma de coelho de duas diferentes marcas, sugerindo que a produção de
coagulase não é uma característica sempre presente em isolados de S. aureus de mastite bovina. Baseados nos resultados deste estudo, concluímos
que para a identificação de S. aureus pelo sequenciamento do rDNA 16S deve ser observada uma percentagem de similaridade com sequências
depositadas no GenBank superior a 98%.
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