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A mastite bovina é a inflamação da glândula mamária, que pode ser causada por um grande 
número de diferentes microrganismos. A identificação de alguns desses microrganismos 
pode ser difícil em virtude da grande semelhança bioquímica e fenotípica que existe entre 
eles, mas técnicas baseadas na espectrometria de massa e análise de DNA  têm auxiliado 
na identificação. O objetivo deste estudo foi identificar um grupo específico de agentes 
etiológicos da mastite bovina, os cocos Gram-positivos, catalase-negativos, pela técnica de 
Ionização por Dessorção a Laser Assistida por Matriz com analisador por tempo de voo 
(MALDI-TOF MS) e pelo sequenciamento do gene 16S rDNA. Quarenta e seis estirpes de 
cocos Gram-positivos, catalase-negativos foram submetidas à identificação por estas duas 
técnicas, 38 estirpes isoladas de leite de vacas com mastite e oito bactérias-padrão. As 
estirpes pertencem à Coleção de Microrganismos de Interesse da Agroindústria e Pecuária 
da Embrapa. Por MALDI-TOF MS foram identificadas 45 das 46 estirpes (97,8%), com 
escores de identificação que variaram de 1,8 a 2,5. Pelo sequenciamento do gene 16S rDNA 
todas as estirpes foram identificadas, com porcentagens de identificação que variaram de 
94% a 100%. A porcentagem de identificação do sequenciamento de três estirpes ficou 
abaixo de 99%. Nove estirpes foram identificadas em mais de uma espécie com a mesma 
porcentagem de identificação, ou seja, não foi feita a diferenciação entre as espécies. De 
modo preliminar as estirpes foram identificadas nos gêneros Streptococcus (S. agalactiae, S. 
dysgalactiae, S. uberis, S. equinus/lutetiensis, S. pluranimalium, S. parauberis, S. oralis e S. 
penaeicida), Enterococcus (E. faecalis, E. faecium, E. hirae e E. avium), Lactococcus (L. 
lactis e L. garvieae) e Aerococcus (A. viridans). As duas técnicas permitiram a correta 
identificação das bactérias-padrão, utilizadas como controles. Numa comparação preliminar 
entre as duas técnicas, houve concordância na identificação de 42 estirpes (91,3%). O 
sequenciamento de outro gene, como por exemplo o gene rpoB, será utilizado num futuro 
experimento na tentativa de identificação inequívoca, em nível de espécie, de todas as 
estirpes.   
 
Palavras-chave: Streptococcus; Enterococcus; Lactococcus. 
 
Agradecimentos: Embrapa (10.20.02.009.00.00), Fapemig (APQ-00017-18) e CNPq. 


