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INTRODUÇÃO 
Salmonella é um dos principais patógenos bacterianos que causa doenças entéricas e sistêmicas no homem e em 
animais. A identificação dos sorotipos é essencial para a compreensão da epidemiologia desta bactéria e das doenças 
causadas por ela. Como todas as bactérias, o genoma das salmonelas é constituído de DNA cromossomal circular, com 
eventual ocorrência de plasmídios. A maioria dos genes está organizada em operons, entre os quais sete são 
responsáveis pela produção dos RNAs ribossomais (rRNAs) e transportadores (tRNAs): rrnA, rrnB, rrnC, rrnD, rrnE, rrnG e 
rrnH. As regiões espaçadoras intergênicas (ISRs) dos rrns apresentam elevado grau de variação genética, possibilitando a 
identificação de gêneros, espécies e até sorotipos de bactérias. 

OBJETIVOS 
O presente estudo tem como objetivo estabelecer métodos de análise de DNA para identificar sorotipos de Salmonella 
utilizando as ISRs dos operons rrnB e rrnH.  

METODOLOGIA 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

CONCLUSÃO REFERÊNCIAS BIBLIOGRÁFICAS 
A análise das regiões intergênicas dos operons rrnB e rrnH 
possibilitou a identificação de sorotipos de Salmonella, 
além da diferenciação de isolados de alguns sorotipos. 
Novos estudos estão sendo realizados com um número 
maior de sorotipos e isolados visando o futuro uso desta 
técnica para identificação e caracterização de sorotipos de 
Salmonella . 
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Os resultados mostraram a identificação de duas regiões espaçadoras intergênicas (ISRs, intergenic spacers regions) 
localizadas nos operons rrnH e rrnB (síntese de RNAs transportadores/ribossomais). Os métodos de PCR-sequenciamento 
possibilitaram a amplificação e análise das ISRs de todos os 63 isolados. Amostras de mesmo sorotipo apresentaram 
sequências específicas em ambos ISRs, possibilitando a identificação dos sorotipos. A análise comparativa demonstrou 
95,2% de concordância do método de análise de DNA em relação à sorotipagem. A análise conjunta das sequências 
aumentou o poder de discriminação, possibilitando inclusive a diferenciação de isolados de mesmo sorotipo 
(Typhimurium e Gallinarum).  
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