ESPECIES DE EDWARDSIELLA SPP. CIRCULANTES EM TILAPICULTURAS NO BRASIL E IDENTIFICAGAO DE GENES DE
RESISTENCIA A ANTIMICROBIANOS EM SEUS GENOMAS

XVII Encontro Brasileiro de Patologistas de Organismos Aquaticos, 12 edicdo, de 04/10/2023 a 06/10/2023
ISBN dos Anais: 978-65-5465-040-3

EGGER; Renata Catdo ', NOGUEIRA; Luiz Fagner Ferreira2, ROSA; Julio César Camara?3, SOTO; Esteban
4, FIGUEIREDO; Henrique César Pereira’

RESUMO

Edwardsiella spp. € uma enterobactéria gram-negativa da familiaHafniaceae e
diferentes espécies do género Edwardsiella sdo patogénicas para peixes. No Brasil,
essa bactéria tem sido associada a casos frequentes de mortalidade em tilapia do
Nilo (Oreochromis niloticus) e atualmente a antibioticoterapia é a principal
ferramenta empregada para o tratamento e controle da infeccao por Edwardsiella
spp. no pais. Dessa forma, este estudo teve como objetivo determinar a
classificacao taxonémica das espécies de Edwardsiella spp. acometendo tilapias do
Nilo no Brasil e identificar genes associados a resisténcia a antimicrobianos (AMR)
no genoma dos isolados bacterianos obtidos. Isolados de Edwardsiella spp. foram
coletados durante a rotina de diagnoésticos do Laboratério de Doengas de Animais
Aquaticos entre 2015 e 2022 de tilapias cultivadas em diferentes regides do pais
(Sudeste=25, Nordeste=7, Centro-Oeste=5 e Sul=3). Apds isolamento bacteriano, o
DNA gendmico dos isolados foi extraido e submetido a reagdo de sequenciamento
total por meio de tecnologia de long-reads (Oxford Nanopore Technologies) e
montagem do genoma (Plasmidsaurus LLC, Flye v2.9.1). A classificacdo
taxonémica dos isolados foi determinada por meio de andlise filogenética baseada
no gene dnadJ. Para isso, as sequéncias de dnaJ dos isolados deste estudo foram
alinhadas a sequéncias de dnaJ de isolados Edwardsiella spp. com identidade
taxondmica previamente confirmada a nivel de espécie. As distancias evolutivas
foram computadas pelo método de Maximum Composite Likelihood e a historia
evolutiva inferida pelo método Neighbor-Joining, com andlise de bootstrap com 1000
replicatas para construcdo da arvore filogenética. As ferramentas Basic Local
Alignment Search Tool (genes AMR previamente descritos em Edwardsiella spp.) e
0 banco de dados online ResFinder (com configuracdes padréo de busca de genes
AMR em enterobactérias — Escherichia coli, Klebsiella spp. e Salmonella spp.) foram
utilizados para identificar, nos genomas sequenciados, genes AMR. Entre os
isolados bacterianos analisados, foram identificados 20 E. tarda, 19 E. anguillarum e
um E. piscicida. Do total de isolados, 60% (24/40) apresentaram genes AMR e 40%
(16/40) nao apresentaram genes AMR. Os genes tetA e tetR (resisténcia a
tetraciclinas) estavam presentes em 57,5% dos isolados bacterianos analisados,
gnrS1 (quinolonas) em 37,5%, floR (florfenicol) em 25%, blaTEM (beta-lactamicos)
em 12,5%, strA, strB (aminoglicosideos), sul2 (sulfonamidas) e tetC (tetraciclinas) em
5% e gnrB (quinolonas) em 2,5%. Dois isolados da espécieE. tarda, doisE.
anguillarum e um E. piscicida apresentaram genes AMR para pelo menos trés
classes diferentes de antimicrobianos. Neste estudo, verificou-se que as espécies E.
tarda, E. anguillarum e E. piscicidacirculam em tilapiculturas no Brasil, sendo as
duas primeiras mais prevalentes e a Ultima com prevaléncia muito baixa. Além
disso, cinco isolados apresentaram genes AMR para trés ou mais classes de
antimicrobianos, o que caracteriza seu potencial para multirresisténcia fenotipica. A
elevada frequéncia de detecgdo dos genes tetA e tetR, bem como de floR, nesse
estudo sao preocupantes, visto que podem refletir na resisténcia fenotipica desse
patégeno aos antimicrobianos licenciados para uso na aquicultura no pais
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(oxitetraciclina e florfenicol).
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