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INTRODUGAO

O Complexo Mycobacterium avium (MAC)
compreende um grupo de micobactérias de
crescimento lento que embora sejam
ubiquitarias no ambiente, sdo causa de
grande numero de infe¢bes em animais
selvagens, domésticos, aves e individuos
imunodeprimidos.

Contudo, a epidemiologia dos agentes
pertencentes a este complexo ainda é
fracamente compreendida e pouco se sabe
do estatuto sanitario dos animais
domeésticos e selvagens em Portugal e na
Europa.

estudo

Neste trabalho efetuou-se um

epidemiolégico  através de  técnicas
moleculares com o objetivo de detecdo do

complexo em mamiferos selvagens.

MATERIAL E METODOS

Efetuaram-se exames post mortem tendo-se
colhido amostras de tecidos de mamiferos
selvagens num total de 283 animais.

Realizou-se a extragdo de DNA a partir de
tecidos através do “kit” comercial “DNeasy
Blood & Tissue Kit” (Qiagen®, Hilden,
Germany) de acordo com as instrugdes do

fabricante (Fig. 1).

Figura 1-Extra<,:50 de DNA diretamente de amostras de tecidos
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Os tecidos foram rastreados para o género

Mycobacterium por uma reagdo de
amplificagdo PCR 16S rDNA modificada
(Moravkova, et al. 2008), que também permite
diferenciar M. avium e M. intracellulare.

A identificagdao de M. a. subsp. avium foi
comprovada pela presenga da 1S1311 (200
bp) (Roiz et al., 1995) e da presenca de
1S1245 (389 bp) (Borgdorff et al., 1998). M. a.
subsp. paratuberculosis foi confirmado pela

presenca de 1S900 (Moss et al., 1992).

RESULTADOS

Esta técnica permitiu a identificagdo do
género Mycobacterium, pela presenga de
uma banda de 1030 pb, e a identificagdo de
M. avium, pela presenga de uma banda 180
pb e M. intracellulare, pela banda de 850 pb.

O Complexo Mycobacterium avium foi
detetado em 96 (33,9%; IC 95%: 28,6-39,6%)

dos animais estudados (Fig. 2).

66,10% 240

B POSITIVO

# NEGATIVO

Figura 2-Numero de animais positivos ac MAC

A prevaléncia de detegao de MAC foi elevada
em raposas 15,2% (IC 95%: 7,6-28,2%) em
javalis 23,4% (IC 95%: 17,4-30,7%) e em
veados 73,2% (IC 95%: 60,4-80,3%) (Fig.3).
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Figura 3-Prevaléncia de dete¢ao de complexo Mycobacterium avium, por
espécie animal

O Complexo Mycobacterium avium também

foi detetado em fuinhas, ginetas, lontras e

saca-rabos, embora em valores reduzidos
(Fig.4).
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Figura 4- Espécies de mamiferos selvagens onde foi detetado MAC.

Dentro do complexo apenas se detetaram M.
avium subsp. avium e M. avium subsp.

paratuberculosis.

CONCLUSOES

O presente estudo é o primeiro rastreio
sistematico do Complexo Mycobacterium
‘ avium em mamiferos selvagens em Portugal
e demonstra a prevaléncia elevada deste

complexo em diferentes espécies animais.
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