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Atualmente, Escherichia coli produtoras de Shiga-Toxinas (STEC) pertencentes aos
sorogrupos 0157, 026, 0103, 0111, 0145 e O45 estdo entre os patdgenos alimentares mais
importantes no mundo. Tais bactérias tém causado severos surtos alimentares em diversos
paises e tém sido principalmente isoladas de fezes e carnes bovinas. No entanto, pesquisas
recentes demonstraram o isolamento da E. coli O157:H7 em amostras de adubo organico,
agua de lavagem e de irrigacdo de vegetais folhosos, além de fezes e carnes bovinas, no Rio
Grande do Sul, o que pode resultar em graves problemas de satde publica. As STEC ndo sao
identificadas através de técnicas microbioldgicas tradicionais. Para a sua identificacdo é
necessaria a utilizacdo de métodos moleculares especificos, os quais investigam genes como
eae, stx1 e stx2. O gene eae € responsavel pela fixacdo dessas bactérias nas microvilosidades
intestinais, ja 0s genes stx1 e stx2 codificam as Toxinas Shiga, seus principais fatores de
viruléncia, responsaveis pelo desenvolvimento da Sindrome Hemolitica Urémica (SHU) e da
Parpura Trombocitopénica (PTT), que em casos mais graves podem levar a 6bito. O objetivo
deste trabalho foi validar o método de deteccdo e utiliza-lo para investigar a presenca de
STEC dos sorogrupos 0157, 026, 0103, 0111, 0145 e 0104 em agua de irrigacdo, agua de
lavagem e em vegetais do sul do Brasil. Para tanto, o método de identificacdo 1SO
13136:2012, que utiliza PCR em tempo real para a detec¢do dos genes eae, stx1 e stx2 foi
validado para analisar amostras de adgua de irrigacdo, agua de lavagem e alfaces. Em seguida,
foram coletadas 60 amostras de aguas de irrigacdo de diferentes origens (agude, po¢o ou
riacho) bem como de diferentes sistemas de irrigacdo (aspersdo ou gotejamento), alem de 30
amostras de alface, em 6 propriedades rurais do sul do Brasil. Até 0 momento, a validacéo da
metodologia ja foi realizada e demonstrou adequacdo. Foram analisadas 40 amostras, nas
quais STEC ndo foram encontradas. Embora esses resultados sejam parciais, a auséncia de
STEC nas amostras sugere que a prevaléncia desses microrganismos ndo seja alta nas
propriedades rurais investigadas.



