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INTRODUCAO

O tifo aviario (TF) é uma infeccdo que ocorre em aves e é causada pela
bactéria Salmonella do sorotipo Gallinarum biovar Gallinarum (S.
Gallinarum). A doenca causa altos indices de mortalidade em lotes de
producdo comercial, portanto o controle da bactéria & estabelecido no
Plano Nacional de Sanidade Avicola (PNSA). Este plano determina a
eliminacao dos lotes contaminados para evitar a disseminacao em regioes
de producao avicola. No entanto, surtos de tifo aviario tém ocorrido com
frequéncia no Brasil nos ultimos anos, resultando em grandes perdas
economicas. Esta alta incidéncia ainda nao tem explicacao definitiva, mas
dois fatores sdo especulados: (1) auséncia de medidas mais rigidas de
biosseguridade nas granjas e (i) utilizacao intensiva da cepa vacinal SG9R
com possivel ocorréncia de reversao de viruléncia.

OBJETIVO

O presente estudo teve como objetivo detectar e caracterizar isolados de S.
Gallinarum obtidos de casos recentes de TF no Sul do Brasil.

MATERIAIS E METODOS

10 isolados coletados de lotes com surtos de tifo aviario coletadas em
2014 nos Estados RS e SC

Extracdo do DNA pelo método de fervura

Deteccao genes especificos (glgC e speC) para S. Gallinarum por
Reacao em cadeira da polimerase (1)

Ribotipagem das regioes intergéenicas (ITR) do operon rrnH pelo
método de sequenciamento de Sanger (2)

Sequenciamento do genoma BR_RS12 Plataforma MiSeq lHlumina®

(3)

Analise filogenética (snpTree) com genoma de referéncia 287/91 e
vacinais SG9, SGI9R e MB4523

Analise de SNPs em genes especificos descritos por Van Immerseel et
al. (2013) como responsavelis pela reversao da viruléncia da cepa
vacinal

REFERENCIAS

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 10 isolados foram confirmados como S. Gallinarum pelos testes de PCR
especificos (glgC e speC). A analise das ITRs revelou que todos isolados
descritos nesse estudo agruparam-se em um mesmo ramo da arvore
filogenética com 100% de similaridade.

O sequenciamento do genoma e posterior analise de SNPs entre os isolados
brasileiros (287/91 e BR_RS12) apresentou o mesmo perfil de alteracoes,
diferente das outras cepas relacionadas com a vacina SG9R (Tabela 1). A
analise filogenética confirmou que os isolados brasileiros sdao mais
relacionados entre si (Figura 1). Secundo de Souza et al. (2015) utilizando
a tecnica de ERIC-PCR tambem encontrou padroes de cepas de campo
diferentes da vacinal. Estes achados sugerem o nao envolvimento da
vacinacao em surtos recentes de tifo aviario.

Tabela 1. Padrbes genéticos entre as cepas SG9, SGIR, MB4523, 287/91 e BR_RS12 segundo
posicOes descritas por Van Immerseel et al. (2013).

Posicio SNP Gene Cepa SG92 Cepa SGI9RP  Cepa MB4523¢ Cepa 287/919 Cepa BR_RS12¢
Nt AA Nt AA Nt AA Nt AA Nt AA

179676 acek alc I aAc N alc I alc I alc I

3904242-3 rfal tCA Y tAA  STOP tAT Y tCA Y tCA Y
817373 galT Gaa E Aaa K Aaa K Aaa K Aaa K
3432990 btuB tCA Y tAA  STOP tAA STOP tCA Y tCA Y
1026921 dpalL aAt N aAt N aGt S aAt N aAt N
1783872 sseC aAt N aAt B aGt S aAt N aAt N
2240972 pegB atC I atC I atA I atC I atC I
2398116 menC Gag E Gag E Tag STOP  Gag E Gag E
3730062 yieO cGa R cGa R cTa L cGa R cGa R
4021808 bcsC Cag Q Cag Q Tag STOP  Cag Q Cag Q
4345332 SG4114 Geg A Geg A Acg T Geg A Geg A
4620917 Intergenic A - A - G - A - A

¢ cepa revertente da viruléncia da vacina SG9R
dcepa brasileira isolada em 1991
¢ cepa descrita nesse estudo e isolada em 2014

Nt nucleotideo
AAaminoacido

a cepa progenitora da vacinal
b cepa vacinal atenuada
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Figura 1. Analise filogenética de SNPs dos genomas de Salmonella Gallinarum, Pullorum e
Enteritidis.

CONCLUSOES

Pode-se concluir gue os eventos que estao ocorrendo no Brasil sao devido a uma
cepa ancestral brasileira. Esta provavelmente se manteve viavel em aves ao
longo dos anos e voltou a ser disseminada pela falta de biosseguridade. Mais
estudos sdo necessarios para completa elucidacdo da origem dos surtos que
ocorrem no Brasil.
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