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RESUMO

A diversificacdo da producédo industrial de alimentos de origem suina e o intercambio comercial de animais e
seus derivados destinados ao consumo humano podem ser importantes disseminadores de sorovares de
Salmonella spp. na cadeia alimentar. Objetivou-se avaliar em 86 cepas de Salmonella spp., isoladas em granja
de terminagdo e no abate de suinos, a ocorréncia de trés genes de viruléncia (invA, agfA e IpfA), bem como a
similaridade genética entre elas. A ocorréncia do gene invA foi verificada em 100% das amostras. O gene IpfA
foi detectado em 80,23% (69/86) das cepas, ndo foi detectado em S. Panama e estava presente em todas as
cepas de S. Infantis. O gene agfA foi detectado em 63,95% (55/86) das amostras. S. Agona apresentou
positividade para todos os genes de viruléncia estudados. A anélise de homologia entre as cepas agrupou 0s
diferentes sorovares em clusters. A similaridade foi independente do local de isolamento, o que demonstra a
presenca de clones ao longo da cadeia de producdo e a existéncia de multiplicidade de fontes para a infeccéo
dos animais, como a ragdo, e a contaminacgdo cruzada das carcagas. A pesquisa de genes de viruléncia e a
avaliacdo da proximidade génica permitem a caracterizagdo e um maior entendimento sobre cepas de
Salmonella circulantes na cadeia produtiva de suinos e, assim, podem subsidiar medidas de controle durante o
processo produtivo com o objetivo de garantir a satide do consumidor.
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ABSTRACT

The diversification of industrial food production of swine origin and trade of animals and their derivatives for
human consumption may be important disseminators of serovars of Salmonella spp. in the food chain. This
study aimed to evaluate 86 strains of Salmonella spp. isolated form in the finishing and slaughter of pigs, the
occurrence of three virulence genes (invA, agfa and IpfA), as well as the genetic similarity between them. The
occurrence of gene invA was observed in 100% of the samples. The gene IpfA was detected in 80.23% (69/86)
strains and is not detected in S. Panama, but present in all strains of S. Infantis. The gene agfA was detected in
63.95% (55/86). S. Agona was positive for all virulence genes studied. The analysis of homology between the
different serovars grouped the isolates in clusters. The similarity was regardless of the location of isolation,
demonstrating the presence of clones along the production chain and that there are multiple sources for the
infection of animals, such as feed, and cross-contamination of carcasses. A survey of virulence genes and
evaluation of gene proximity allow characterization and better understanding of Salmonella strains circulating
in the pig production chain, thus being able to support control measures during the production process in
order to ensure consumer health.
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INTRODUCAO de 2500 sorovares (Schaechter, 2009). Trata-se

de um problema de salde publica, devido a

A salmonelose € uma doenga causada pela ampla distribuicdo na natureza e a seu carater

bactéria Salmonella, pertencente a familia zoonGtico, tanto em paises desenvolvidos como
Enterobacteriaceae, na qual estdo descritos mais em desenvolvimento (European..., 2009).
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A diversificacdo da producdo industrial de
alimentos de origem suina e o intercambio
comercial de animais e seus derivados
destinados ao consumo humano podem ser
importantes disseminadores de sorovares de
Salmonella spp. na cadeia alimentar. Dessa
forma, a presenca desse microrganismo
representa uma relevante barreira sanitaria para
0 comércio de animais e seus subprodutos
(Seixas et al., 2009).

A invasdo de células do epitélio intestinal é um
fator essencial de viruléncia no processo de
infeccdo pela Salmonella spp. (D’Aoust e
Maurer, 2007). A presenga do gene invA indica
uma eficiente entrada e invasdo da Salmonella
spp. no epitélio intestinal (Whang et al., 2009).
Os operons fimbriais Salmonella especificos sdo
essenciais para garantir a fixagdo e a
patogenicidade desse agente. Neste estdo
incluidos o operon Ipf (long polar fimbriae), que
regula a expressdo da fimbria polar longa
(Folkesson et al., 1999) e o agf (aggregative
fimbriae), envolvido na codificacdo das fimbrias
e essencial na formagdo de biofilme (Gibson et
al., 2007).

E amplamente aceito que o0s animais
infectados com Salmonella sdo as maiores fontes
de infeccdo para outros animais e seres
humanos. Assim, é importante 0 monitoramento
constante com identificacdo dos sorovares e
estabelecimento da relagdo epidemioldgica
desses ao longo da cadeia de produgéo, por meio
de técnicas moleculares que permitem investigar
a permanéncia do agente (European..., 2008).

O presente estudo possuiu como objetivos avaliar
em cepas de Salmonella spp. a presenca dos
genes de viruléncia invA, agfA e IpfA, bem como
verificar a similaridade filogenética entre estas,
como forma de determinar as possiveis fontes de
infeccdo dos animais ou de contaminagdo das
carcagas.

MATERIAL E METODOS
Foram utilizadas 86 cepas de Salmonella spp.,
previamente isoladas e identificadas por

Pacheco (2009), seguindo metodologia descrita
pela 1SO 6579 (2007). As cepas eram oriundas
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de trés lotes diferentes de suinos, coletadas na
granja de terminagdo e em um frigorifico sob
inspegdo oficial. Em cada coleta (lote), foi
realizada amostragem de animais (fezes) na
granja de terminacdo e na pocilga de espera do
frigorifico, ap6s o transporte dos animais.
Durante o processo de abate, foram coletadas
amostras em trés pontos (swabs ap6s depilacéo,
linfonodos e swabs ap6s evisceracdo), além de
amostras ambientais (racdo e swabs de arrasto
na terminacdo e de equipamentos no abate). As
cepas estudadas foram isoladas de amostras de
todas as etapas (fezes, swabs de carcacas suinas,
ambiente, linfonodos e racdo). As Tab. 1 e 2
demonstram detalhes sobre a origem das cepas e
os sorovares identificados em cada etapa.

As amostras previamente identificadas como
Salmonella spp. e mantidas congeladas foram
reativadas em caldo BHI (Brain Heart Infusion)
(Difco®) durante 24 horas a 36°C,
posteriormente foi feita a extragdo e amplificacéo
do DNA.

Para verificar se as cepas possuiam o0s genes de
viruléncia invA, agfA e ipfA, foram utilizados os
primers descritos na Tab. 3. As cepas de
Salmonella  Enteritidis (ATCC 13076) e
Escherichia coli (ATCC 25922) foram utilizadas,
respectivamente, como controles positivo e
negativo.

A pesquisa de cada um dos genes de viruléncia
foi realizada separadamente, e 0 processo de
extracdo de DNA foi por lise térmica, de acordo
com o descrito por Borsoi et al. (2009). As
reacbes de PCR foram realizadas com um
volume final de 25uL, sendo 2uL de DNA
template (DNA da amostra); 12,5uL de buffer
mix 10x (10mM Tris-HCL pH 9,0; 50mM KCL);
2,0uL de DNTP mix (250uM); 3,0mM de
MgCl,; 1,75U de Tag DNA polimerase
(Invitrogen®) e 0,05uL de cada primer (20pmol)
(Invitrogen®). As amostras foram submetidas a
amplificacdo, composta por uma etapa de
desnaturacdo a 94°C por cinco minutos, seguida
de 35 ciclos (94°C por um segundo, 55°C por um
segundo e 74°C por 21 segundos) e da extensdo
final a 72°C por sete minutos, com excecdo do
gene agfA, cuja temperatura de anelamento foi
de 58°C.
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Tabela 1. Cepas de Salmonella spp. isoladas de suinos, discriminadas por coleta, tipo de amostra e local

de coleta
Isolamentos
Amostras coletadas Local de coleta 12 28 3 Total
coleta coleta  coleta P (%)

Fezes-swab retal (n=45) Granja (terminacao) 9 9 7 25 (29,07)
Racédo (n=3) Granja (terminag&o) 1 1 0 2(2,33)
Agua (n=3) Granja (terminacao) 0 0 0 0
Swab arrasto (n=3) Granja (terminag&o) 0 0 0 0
Fezes-swab retal (n=45) Pocilga de espera 7 8 7 22 (25,58)
Swab arrasto (n=3) Pocilga de espera 0 0 1 1(1,16)
Carcaga apds depilacéo (n=45) Frigorifico (abate) 7 3 0 10 (11,63)
I(_r:zl;osr)lodos cadeia mesentérica Frigorifico (abate) 3 6 2 11 (12,79)
Carcaca ap0s serragem (n=45) Frigorifico (abate) 7 3 3 13 (15,12)
Swab superficie depiladeira (n=3) Frigorifico (abate) 0 0 1 1(1,16)
Swab superficie serra (n=3) Frigorifico (abate) 1 0 0 1(1,16)
Swab superficie faca (n=3) Frigorifico (abate) 0 0 0 0
Swab superficie mesa toalete (n=3) Frigorifico (abate) 0 0 0 0
Total (n=249) 35 30 21 86 (100)

n — ndmero de amostras analisadas; P — amostras positivas para Salmonella spp.; % — porcentagem de amostras
positivas por amostra em relacéo ao total isolado. Compilado de Pacheco (2009).

Tabela 2. Sorovares de Salmonella isolados em granja de terminagdo, pocilga de espera e durante etapas

do abate de suinos

s Granja de Pocilga de espera Etapas do abate TOTAL
orovar A - S
terminagao (frigorifico) (frigorifico)
N (%) N (%) N (%) N (%)

S. Typhimurium 8 (9,30) 5(5,81) 15 (17,44) 28 (32,56)
S. Agona 9 (10,46) 6 (6,98) 5 (5,81) 20 (23,25)
S. Infantis 4 (4,65) 5(5,81) 8 (9,30) 17 (19,77)
S. Minnesota 6 (6,98) 6 (6,98) 3 (3,49) 15 (17,44)
S. Panama - 1(1,16) 5(5,81) 6 (6,98)
Total 27 (31,40) 23 (26,74) 36 (41,86) 86 (100)

N (%) — nimero de amostras positivas de cada sorovar e porcentagem em relagdo ao total de amostras identificadas

como Salmonella spp. Compilado de Pacheco (2009).

Tabela 3. Sequéncia de primers utilizados para a reacdo de PCR e referéncia bibliogréafica

Gene Primer Tamanho (pb) Referéncia bibliogréfica
i[9 glgasattatcgecacgticgggeaal 284 Oliveira et al. (2002)
R:5’tcatcgcaccgtcaaaggaacc3
F:5’tccacaatggggcggcggcgl’ .
agfA R:5’cetgacgeaccattacgeta3’ 350 Collinson et al. (1992)
IpfA F.5 ctttegetgetgaatetggt 250 Baumler e Heffron (1995)

R:5’cagtgttaacagaaaccagt3’

F: forward; R: reverse; pb: pares de bases.

Para avaliagdo da similaridade genética
entre as cepas de Salmonella, foi realizado
RAPD-PCR (Random Amplified Polymorphic
DNA), utilizando-se o primer P1254 (5’
CCGCAGCCAA 3’), recomendado por Oliveira
et al. (2002). A reacdo de PCR foi realizada com
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um volume final de 25uL por amostra, contendo
100mmol Tris HCI, 750mmol KCI pH 8,8,
10mmol dNTPs (5mmol de cada — dATP, dCTP,
dGTP e dTTP), 50mmol MgCl,, 40pmol do
primer, 1U de Taq DNA Polymerase 5U/pL
(Invitrogen®) e 30ng de DNA. A reacdo PCR foi
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conduzida dentro das seguintes condi¢des: um
ciclo de 95°C por cinco minutos, seguido de 40
ciclos (95°C por um minuto, 30°C por um minuto
e 72°C por um minuto) e da extenséo final a 72°C
por cinco minutos.

Todas as reacBes de PCR foram realizadas no
termociclador (Eppendorf®) em triplicata, e os
produtos amplificados separados por eletroforese
em gel de agarose a 1,5% por 90 minutos, com
utilizacdo do marcador de peso molecular de
100pb (Invitrogen®). O gel foi corado com Syber

Safe (Invitrogen®) e visualizado em luz
ultravioleta ~em  transiluminador  (Loccus
Biotecnologia®).

Os resultados obtidos foram tabulados e

submetidos a estatistica descritiva, com célculo
das porcentagens de positividade para 0s genes
de viruléncia estudados. As analises dos géis
obtidos pela RAPD-PCR foram realizadas
utilizando-se o coeficiente de similaridade de
Dice, com tolerancia de 1,5% na comparagdo da
posicdo de bandas e o dendograma formado com
base no método UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean -
agrupamento pareado ndo ponderado baseado na
média aritmética). Esses procedimentos e a

construcdo do dendograma foram realizados com
o software GelCompar.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Em 100% das cepas de Salmonella spp. foi
detectado o gene invA. Estudos realizados no
Brasil por Castilla (2003), em carne de frango, e
por Lopes (2011), em carne bovina, para a
verificacdo da ocorréncia do gene invA em
amostras de Salmonella spp., mostraram 100%
de positividade em 120 amostras e 95,5% em 44
amostras, respectivamente. De acordo com
Whang et al. (2009), o gene invA parece ser
conservado em todos os sorovares de Salmonella
spp. e, por isso, é utilizado como gene-alvo para
a deteccdo da bactéria pela técnica da PCR.

O gene agfA foi detectado em 55/86 (63,95%)
das cepas, com 100% de positividade nos
sorovares S. Minnesota e S. Agona (Fig. 1).
Outras pesquisas detectaram o gene agfA em
100% de amostras provenientes de material
avicola (Cesco, 2010; Galdino, 2010). Borsoi et
al. (2009) encontraram este mesmo gene em
91,4% de 32 cepas isoladas de aves, resultado
que se diferencia da quantidade encontrada no
presente estudo.

MRCHEC=e ] T e20 30 4 1555657 8 9
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Figura 1. Genes invA, agfA e IpfA em S. Agona. M (Marcador-100pb), C+ (controle positivo Salmonella
Enteritidis ATCC 13076), C- (controle negativo Escherichia coli ATCC 25922), 1-9 (amostras positivas

para os genes invA, agfA e IpfA).
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O gene IpfA foi detectado em 69/86 (80,23%)
das cepas analisadas. Nenhuma das seis cepas do
sorovar Panama apresentou positividade para
este gene, mas todas as 17 cepas do sorovar
Infantis possuiam este gene. Cesco (2010)
relatou a presenga do gene IpfA em 100% das 45
amostras isoladas de mecénio, carcacas e cortes
de frango no Rio Grande do Sul. Em trabalho
realizado nos estados de S&o Paulo e Paranj,
Galdino (2010) relatou que os genes IpfA e invA
estavam  presentes em 94,4% das 18 cepas
isoladas de swabs de arrasto provenientes de
aviarios de frango de corte.

Entre as 86 cepas analisadas, 47 (54,65%)
possuiam os trés genes estudados, 30 (37,04%)
dois genes e nove (11,11%) apresentaram
positividade para apenas um gene. Todas as 20
cepas de S. Agona apresentaram positividade
para os trés genes de viruléncia estudados,
seguido de S. Minnesota, com 73,34% (11/15); S.
Infantis, com 58,82% (10/17), e de S.
Typhimurium, com 28,57% (8/28), mas nenhuma
das seis cepas de S. Panama apresentou
positividade para todos 0s genes
simultaneamente.

A associagdo entre sorotipos virulentos de
Salmonella que rotineiramente produzem doenca
sisttmica e a presenca de plasmideos de alto
peso molecular séo relatadas na literatura
(Barrow e Lovell, 1988). Tanto S. Agona quanto
S. Derby tém sido relatados como sorovares
relacionados a doenga clinica em suinos, que
tem aumentado significativamente, sobretudo
nos Estados Unidos (Oliveira e Carvalho, 2003).
As elevadas porcentagens de genes de viruléncia
encontrados para os sorovares S. Agona e S.
Infantis representam riscos de casos de
salmonelose, j& que estes sorovares, assim como
S. Typhimurium e S. Enteritidis, sdo os mais
associados a doenca em humanos no Brasil
(Loureiro et al., 2010). S. Infantis e S. Agona
também sdo reconhecidos por seu potencial
patogénico, o qual, além do quadro
gastroentérico, pode determinar infeccéo
septicémica nos animais jovens e no homem,
bem como outros casos de infeccdes graves em
criancas (Tessmann et al., 2008).

A homologia entre cepas pertencentes a um
mesmo sorovar é demonstrada na Fig. 2 pelos
agrupamentos em dendogramas.

Arg. Bras. Med. Vet. Zootec., v.66, n.5, p.1367-1375, 2014

A andlise dos dendogramas demonstrou as
porcentagens de similaridade entre as cepas que
foram agrupadas em clusters. Os resultados
mostram que a similaridade entre as cepas de um
mesmo sorovar foi independente do local de
isolamento, ou seja, de carcacgas ou fezes, com
excecéo do sorovar Panama, no qual se observou
que o grupo J continha cinco cepas provenientes
de carcaca e uma amostra proveniente de fezes
com perfil distinto (Fig. 2¢).

Foram discriminados quatro clusters (A, B, C e
D), contendo cinco grupos de clones, e trés
cepas apresentaram perfil distinto em S.
Typhimurium, todas da primeira coleta, porém
com similaridade maior que 80% com pelo
menos um dos clones (Fig. 2a). Os resultados
indicam que a presenca de S. Typhimurium nas
fezes dos animais contribui para a contaminacgdo
da carcaga apds o abate, 0 que demonstra que
medidas de controle no campo, se eficientes na
reducdo da presenca desse sorovar no contetdo
intestinal dos animais, também auxiliam na
diminuicdo dele durante as etapas de abate e,
consequentemente, no risco de infeccdo de
humanos.

S. Agona foi agrupada em dois grupos clonais
distintos, com similaridade de 78,7% entre eles
(E e F), um com quatro e outro com 16 cepas,
provenientes da primeira e segunda coletas (Fig.
2b). Apesar de esse sorovar ter sido isolado
tanto de animais vivos como de carcacas, nédo foi
identificado ap0s evisceracdo. E provavel que as
condi¢Bes de processamento pos-abate tenham
limitado sua sobrevivéncia e multiplicacdo, e
isso explica, em parte, sua auséncia nas carcagas
apods a serragem.

Das amostras ambientais, S. Typhimurium e S.
Agona foram isoladas de racdo na primeira e
segunda coletas, respectivamente. A analise do
dendograma indica que possivelmente esta foi a
fonte de infeccdo dos animais na granja de
terminacdo, pois S. Typhimurium isolada da
racdo apresentou homologia de 92,3% com sete
amostras isoladas de fezes (A) (Fig. 2a). No caso
do sorovar Agona, a amostra de racdo estad
inserida no perfil F, grupo clonal, com mais 15
cepas, sendo 11 provenientes de fezes (Fig. 2b).
A importancia da racdo como forma de infeccéo
de suinos corrobora resultados de estudos de
alguns pesquisadores (Kich et al., 2005; Silva et
al., 2006).
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Figura 2. Dendogramas dos 86 cepas de Salmonella discriminados por sorovar. (2a) S. Typhimurium.
(2b) S. Agona. (2c) S. Infantis. (2d) S. Minnesota. (2e) S. Panama. (S) suino, (C) coleta, (FG) isolados de
fezes dos animais na granja, (FF) isolados de fezes dos animais no frigorifico, (D) etapa ap6s depilacéo,
(L) linfonodos, (E) etapa apés evisceragao.

A classificacdo dentro de um mesmo grupo
clonal de S. Agona isolados de fezes de lotes
sucessivos de animais alojados na granja
(primeira e segunda coletas) sugere negligéncia
as normas de biosseguridade, o que pode
contribuir para a manutencdo do microrganismo
no ambiente. Porém, esse comportamento ndo se
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repetiu para S. Typhimurium, o mais prevalente
na primeira coleta. Assim, é possivel que 0s
animais amostrados ja estivessem infectados
com S. Agona em etapas de criagdo anteriores,
como desmame e creche. Essa hipotese esta de
acordo com estudo de Miller et al. (2009), os
quais relataram que, entre as fontes mais
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importantes de infeccdo dos animais por
Salmonella na producdo de suinos, podem ser
destacados o alojamento de animais portadores
que sofreram a infeccdo na fase de creche e a
contaminagdo residual das instalages.

A alta porcentagem de cepas de S. Typhimurium
durante todas as etapas de abate corrobora o fato
de este ser o sorovar mais isolado em alimentos
de origem suina no Brasil (Spricigo et al., 2008).
Ja para o sorovar Agona, apesar de ser o
segundo mais frequente neste estudo, a
positividade concentrou-se nas amostras de
fezes, com baixo isolamento durante as etapas
de abate.

A contaminacdo cruzada também parece ser
importante na disseminagdo de S. Typhimurium
ao longo da cadeia de producédo. A cepa isolada
na serra pertence ao mesmo grupo clonal que
quatro cepas de fezes coletadas de animais
alojados na pocilga do frigorifico e apresenta
similaridade de 93,9% com outro grupo clonal,
que envolve seis cepas isoladas de amostras
coletadas ap6s depilacdo, em linfonodos ou na
carcaca apdés evisceracdo, inserido no cluster B.

A maior similaridade entre as cepas foi
observada para S. Infantis, com 16 isoladas na
segunda e terceira coletas pertencentes a um
mesmo grupo clonal (G). A excecdo foi uma
cepa com perfil distinto, isolado do suino 28,
que era proveniente da segunda coleta (Fig. 2¢).

E possivel que a presenca do sorovar Infantis
nas amostras de fezes esteja relacionada a
contaminagdo ambiental na granja ou & infeccéo
dos animais em etapas anteriores a terminacéo,
j& que os isolados da segunda e terceira coletas
pertencem ao mesmo grupo clonal. Porém, esse
sorovar ndo foi isolado no swab de arrasto
realizado na granja que alojava os animais.

S. Minnesota apresentou dois grupos clonais (H
e 1) com similaridade de 80%, um agrupando 12
cepas e outro duas. Uma cepa apresentou padrdo
distinto das demais (Fig. 2d). Entre as seis
amostras ambientais da segunda coleta, esse
sorovar foi identificado em duas ocasifes, uma
de swab de arrasto da pocilga no frigorifico e
uma da superficie da depiladeira. A homologia
de 100% da amostra isolada na superficie da
depiladeira com 10 cepas de fezes (I) demonstra
gue a infeccdo dos animais é a fonte de
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contaminacdo do ambiente do abate. Porém, o
nimero de isolamento desse sorovar foi baixo
nas carcacgas, com positividade somente em uma
amostra de linfonodo (suino 43) e uma de
carcaga ap0s evisceragao (suino 32). Isto sugere
que, apesar da boa adaptacdo ambiental que
permite sua permanéncia no ecossistema, o
perfil que englobou o maior nimero de cepas
desse sorovar ndo permanece nas carcagas ou
sofre injaria durante o processo de abate e,
assim, mantém-se em numeros ndo detectaveis
na técnica de isolamento tradicional utilizada
neste estudo.

Outra hipotese para explicar o baixo nimero de
isolamentos de S. Minnesota nas etapas de abate
é a possibilidade de que algum evento
especificamente ligado a terceira coleta tenha
influenciado nos resultados, como o nimero de
animais abatidos, a ordem de abate dos animais
amostrados em relacdo aos demais ou mudancas
dos procedimentos internos. Ndo houve controle
neste trabalho com relacio a esses eventos ou
informacdo sobre mudancas na concentragédo de
cloro da agua de lavagem ou quantidade/tipo de
agentes quimicos utilizados para a limpeza e
desinfeccdo. Assim, ndo foi possivel determinar
se houve alguma mudanga nos procedimentos
em relacdo aos outros procedimentos de abate.

As seis cepas identificadas como S. Panama
formaram um cluster com 96% de similaridade
(J), e uma cepa ndo foi agrupada em nenhum
deles. Todas as cepas eram provenientes da
segunda coleta. Das seis cepas, somente uma foi
proveniente de fezes (suino 20) e apresentou
84,2% de homologia com as demais. Tais
resultados demonstram que a contaminacdo da
carcaga por esse sorovar durante as etapas de
abate provavelmente ndo esteja relacionada a
infeccdo prévia dos animais (Fig. 2e).

Os sorovares Infantis e Panama, mais isolados
nas amostras de carcacas na segunda coleta,
segundo a Anvisa, estdo incluidos entre os
sorotipos mais frequentemente identificados em
amostras humanas oriundas de surtos de doencas
transmitidas  pelos alimentos no Brasil
(Rodrigues, 2005). Spricigo et al. (2008) relatam
que S. Panama, S. Agona e S. Infantis foram os
sorovares mais identificados em amostras de
linguica suina em Santa Catarina, fato que
demonstra a importancia destes sorovares na
salde publica.
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Ao se avaliar a presenca de genes de viruléncia,
constatou-se que os clusters E e F de S. Agona e
H de S. Minnesota foram compostos por cepas
que apresentaram genes em comum, O que
evidenciou, mais uma vez, a elevada
proximidade filogenética. Essa correlagdo
também representa um dado importante na
investigacdo epidemioldgica da identificacdo de
grupos de cepas com maior potencial
patogénico.

Os clusters E, F, G, H, | englobaram a maioria
das cepas que possuiam todos os genes de
viruléncia estudados. Ja os grupos clonais A, B,
C e D, todos de S. Typhimurium, foram
compostos  por  cepas que  possuiam
principalmente o gene IpfA. O grupo J de S.
Panama apresentou trés cepas com o gene agfA,
e as demais somente o invA, gene comum a
todas as cepas do estudo.

Os resultados obtidos neste estudo reforgam a
necessidade de monitoramento da presenca de
Salmonella na criagdo de suinos. Indicam
também que o monitoramento e o controle
devem acontecer em todas as etapas de producéo
até o abate, pois diferentes fatores parecem
influenciar a permanéncia ou ndo de
determinados sorovares na carne produzida.

CONCLUSOES

A presenca de todos os genes de viruléncia em
54,65% das cepas avaliadas atenta para o risco
de doenca clinica tanto em suinos quanto em
humanos. S. Agona representa 0 sorovar com 0
maior nimero de genes relacionados a
viruléncia. A relacdo filogenética entre as cepas
indicou que o consumo de racdo contaminada é
uma possivel fonte de infec¢do dos animais pelos
sorovares Agona e Typhimurium e que a
contaminagdo cruzada contribuiu para a
disseminacdo de S. Typhimurium durante as
etapas de abate, o que aumenta o risco de
contaminagdo da carne e de infecches em
humanos.
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