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Introducdio e Objetivo

A Salmonella ¢ uma bactéria da familia Enterobacteriaceae, classificada em mais de 2.500 sorotipos. As salmonelas do sorotipo Gallinarum,
que inclui os biovares Gallinarum e Pullorum, infectam as aves causando tifo avidrio e pulorose, respectivamente. Surtos destas doencas tém ocorrido em lotes de
producdo industrial de aves no Brasil nos Gltimos anos, causando grandes perdas econdmicas. O avanco destas infeccoes tem sido controlado com programas de
biosseguridade e imunizacdo com vacina viva especifica (cepa SGI9R) nos lotes em producdo. Os objetivos deste trabalho foram (1) detectar genes associados cis
biovares do sorotipo Gallinarum em isolados de Sa/monella de aves e (2) identificar a cepa SGOR em amostras de lotes de producdio comercial (vacinados ou ndo).

Materiais e Métodos

Amostras:

(a) 91 isolados de Salmonella previomente sorotipados e
provenientes de avidrios ndo vacinados do Brasil entre 2011 e 2014 e
(b) 50 isolados de lotes com suspeita de tifo avidrio/pulorose
submetidos ou ndo a vacinacdo com a cepa vacinal SGOR entre 2013
e 2015.

Também foram obtidas culturas de referéncia dos biovares
Gallinarum e Pullorum e uma cepa vacinal SG9R para uso como
controles na reacgoes.

Resultados e Discusscio

Os resultados mostraram que todos isolados
apresentaram amplificacdo do gene /nvA, confirmando que as
culturas eram Sa/monella. Na andlise dos 91 isolados, dez isolados do
biovar Gallinarum apresentaram resultado positivo nos quatro PCRs
(sefA, fliCg glgC e speC) enquanto oito isolados do biovar Pullorum
apresentaram resultado positivo em trés PCRs (sefd, fliCg e speC),
como o esperado. Os isolados de outros sorotipos (Enteritidis,
Typhimurium, etc.) apresentaram outros perfis de deteccdo,
possibilitando a diferencia¢dio das biovares Gallinarum e Pullorum
(Tabela 1). A andlise das 50 amostras, de lotes vacinados ou ndo,
demonstrou a ocorréncia de 31 isolados do biovar Gallinarum (sendo
20 de SGOR) e 19 de outras salmonelas (Tabela 2). Os isolados
também foram analisados para a ocorréncia dos genes pefd e fliC,
usualmente presentes no genoma das salmonelas dos sorotipos
Enteriditis/Typhimurium e Typhimurim, respectivamente.

Os genes speC 9glgC e glgC 9R permitem a
diferenciacdio dos biovares Gallinarum e Pullorum, foram testados neste
trabalho a partir de estudos realizados na Coréia e apresentaram-se
altamente sensiveis e especificos para as amostras do Brasil, sendo Gteis
para o diagnéstico diferencial e rapido de aves com pulorose ou tifo
avidrio em laboratérios avicolas (Kang et al., 2011; Kang et al., 2012).

Tabela 2: Deteccdo dos 30 1solados de Salmonella e caractenzacdo dos genes gigC,
spe e giglC 9R.
Sorotipo n invA glgC spelC  glgC SR
Gallinarum biovar Gallinarum 11 + - ~
Salmonella Gallinarum vacinal 5GSR 20 + + — -
Outro (indeterminado) 19 +
Total 20

Referéncias

Método Anadlitico:

Extracdao de DNA por fervura

Deteccdo genérica de Salmonella (gene invA) por PCR em tempo real

4 4 4

Deteccao especifica do Deteccao especifica do Deteccao especifica do
sorotipo Gallinarum sorotipo Gallinarum sorotipo Gallinarum

biovar Gallinarum (sefA+, biovar Pullorum (sefA+, biovar Gallinarum da cepa
fliCg+, glgC+ e speC+)* fliCg+, glgC- e speC+)* vacinal SG9R (glgC 9R) por
por PCR convencional por PCR convencional PCR convencional

*Padréo esperado para os biovares Gallinarum e Pullorum, o + indica a
presencd do gene e o - a awséncia do mesmo.

Tabela 1: Perfil genético molecular dos 91 isolados de Safmonella.
Sorotipo Fadrao n invA MG MCg sefA pefA glgC  speC
Gallinarum biovar Gallinarum 10 ' o . » o ' '
Gallinarum biovar Pullorum 8 * o . * o o *
Typhimurium 10 * . o o . o o
Entertidis | 4 ' o . ' o o o
| 3 * o . . f o o
Qutro sorofipo (iIndeterminado) | 37 * o o o o o o
| 6 * o . o o o o
] 5 * o o * o o o
IV 2 ' . o o o o o
V 2 . o o o . o o
Vi 1 ' . o o » - o
VI 1 ' o o ' . o o
VI 1 * o . o . o o
IV 1 ' o . ' o o o
Total 91 91 13 33 32 18
'0 circulo preto indica que o gene fol detectado na amostra de Salmonella testada,
enquanto o circulo branco indica que o gene estava ausente.

Conclusdo

O presente estudo demonstra a efetividade dos testes de PCR na
deteccdo especifica de isolados de Sal/monella de sorotipos associados a surtos de tifo
avidrio e pulorose em aves, bem como da principal cepa vacinal SGO9R utilizada no
controle destas doencas. Estes procedimentos sdo uma alternativa eficiente para a
identificacdio das principais biovares associadas ao tifo avidrio e a pulorose, podendo
substituir os métodos bioguimicos e sorolégicos atualmente utilizados.
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