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A bactéria Escherichia coli contribui para a manutenção da fisiologia intestinal de muitos animais, 
mas pode causar grande variedade de doenças dependendo da presença de genes de virulência e 
de condições ambientais. Linhagens de E coli associadas à patogenicidade em aves (APEC) 
causam grande variedade de doenças, levando a grandes perdas econômicas na produção de 
aves domésticas para a alimentação. Buscam-se, portanto, formas de combater essas infecções, 
mas muitos dos métodos empregados, como vacinação e uso de drogas antimicrobianas, têm-se 
demonstrado ineficientes devido à grande diversidade molecular existente dentro das linhagens 
APEC. É necessário, portanto, a caracterização dessas, para que relações filogenéticas possam 
ser estabelecidas, possibilitando melhores métodos de controle e tratamento gerais ou específicos 
para a linhagem presente no hospedeiro. Nesse sentido, o objetivo desse trabalho foi caracterizar 
e estabelecer relações filogenéticas entre linhagens APEC causadoras de diferentes quadros 
patológicos, além de linhagens comensais como controle, através da comparação de seqüências 
do gene codificador de flagelina (fliC). Obtivemos, como resultado, dois grandes grupos: um 
composto em maior parte por linhagens patogênicas (82%) e outro composto, em maior parte, por 
linhagens comensais; além da indicação de grande similaridade genética entre linhagens aviárias e 
humanas, o que levanta a possibilidade de APECs atuarem como reservatório de genes de 
virulência para humanos.   
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