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Esse estudo integra o Projeto Genoma Sul, o qual € constituido de uma rede de
laboratérios associados do RS, PR e SC. O Progenesul tém como objetivo geral a
expressao, purificagdo e andlise do potencial de antigenos M.hyopneumoniae, para o
desenvolvimento de teste i munodiagnéstico e vacina, bem como a andise da
variabilidade antigénica de seus isolados. Nesse sentido, o trabalho apresenta como

objetivo especifico 0 sequenciamento e andlise do genoma desse microrganismo em
conjunto com os demais participantes da rede. M.hyopneumoniae é considerado como o
agente causal de disfuncdes respiratérias graves em suinos, fato que tem contribuido
drasticamente para a reduc&o das criagbes de porcos naregido Sul do Brasil, jaque esta é
responsavel por 81,9% da producdo desses animais no pais. Esse patégeno coloniza o
trato respiratdrio superior de porcos, causando danos na mucosa ciliar e
conseqiientemente uma diminui¢do na funcdo mucociliar do aparelho respiratério. Essa
perda provoca aimunodeficiéncia do animal e conseglientemente respostas inflamatérias
cronicas que resultam na pneumonia enzodtica. M.hyopneumoniae apresenta membrana
rica em proteinas com alto nivel de variabilidade, as quais sdo responsaveis por induzir

uma resposta imune humoral no hospedeiro caracteristica de cada linhagem. Esse fato se
agrava com a variabilidade genética encontrada em sequienciamentos de diferentes

espéecies de Mycoplasma, as quais apresentam posicoes sitio-especifica diferenciadas
para a mesma ORF, fato o qual também é esperado para distintas linhagens de
M.hyopneumoniae. Muitos de seus antigenos humorais j& tem sido caracterizados e seus
genes clonados na tentativa de identificar os componentes da superficie, os quais
apresentam papel inicial na colonizagdo de Mycoplasma hyopneumoniae. As amostras
utilizadas representam uma cepa patogénica (7448) isolada em Linddia do Sul (SC) e
outra ndo patogénica (ATCC 25.934), as quais em estudos preliminares apresentaram
diferencas significativas em relagdo as ORFs codificadoras de enzimas e proteinas de
membrana. A construgéo do banco gendmico ja foi realizada, e o seqiienciamento dos

diferentes isolados esté sendo realizado pelo Método de Shotgun, visando & andlise da
possivel conservacdo e/ou variabilidade das sequéncias selecionadas. Posteriormente,

serd realizada a montagem dos genomas e suas andlises comparativas, assim como a
caracterizacdo dos isolados quanto a presenca dos antigenos por Western blot.
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