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A Salmonella é um dos mais importantes agentes bacterianos que tem a capacidade de ocasionar doenças entéricas no homem e em 

animais domésticos (SCHROEDER et al., 2006). O gênero Salmonella pertence à família Enterobacteriaceae. Duas espécies são 

conhecidas: S. enterica, que é composta de seis subespécies (enterica, salame, arizonae, diarizonae, houtenae e indica) e S. 

bongori (MURRAY et al, 1999). O gênero também é classificado em vários sorotipos, sendo que alguns têm maior frequência nas 

salmoneloses animais, como Typhimurium, Hadar, Heidelberg, Infantis e Enteritidis (AUGUSTO et al, 2011).Os diagnósticos por 

métodos bioquímicos ou por isolamento bacteriano torna-se um pouco limitado a determinação da ausência ou presença de 

Salmonella spp. A ribotipagem  das regiões espaçadoras intergênicas (ISRs – intergenic space regions ), dos operons  dos genes 

RNAs  ribossomas e de transferência  trata-se de um método rápido  para a identificação das espécies, bem como sua diferenciação.  

Foram analisadas as regiões intergênicas  (genes de r RNAs 23S e 5S ) bem como realizado o sequenciamento das mesmas que tem 

sido utilizado para a identificação de bactérias a nível de espécie (PULIDO-LANDÍNEZ et al., 2014).  

 

 

Este trabalho tem como objetivo implementar o sequenciamento das ISRs  do operon rrnH, a fim de caracterizar os isolados de 

Salmonella dos sorotipos Enteritidis, Typhimurium e Heidelberg. 

 

 

Foram obtidas 60 amostras de Salmonella provenientes de culturas bacterianas de alimentos, humanos e aves, coletadas em um 

período de 2010 – 2016. Tais amostras foram fornecidas e previamente sorotipadas pelo Laboratório Central de Saúde Pública do 

Rio Grande do Sul (LACEN) (humanos e alimentos) e por laboratórios vinculados as granjas (aves). Os procedimentos realizados 

estão descritos no fluxograma abaixo. 

 
 
 
 
 
 
 
 
57 amotras foram positivas para a presença do gene invA foram submetidas a detecção da região do operon rrnH pelo método de 

eletroforese em gel de poliacrilamida. Na detecção ficam evidentes tamanhos diferentes de amplicons para cada sorotipo, variando 

entre 550 -800bp. O resultado do sequenciamento do operon rrnH possibilitou confirmar o tamanho exato dos fragmentos de cada 

amostra, analisar a sequência nucleotídica de cada isolado e comparar com sequências depositadas no GENBANK através da 

ferramenta BLASTn. Isolados dos sorotipos Typhimurium (9), Heidelberg (4) e Enteritidis (10) apresentaram resultados com 100% 

de identidade com dados de cepas de referência de Typhimurium, 99-100% de identidade com dados Heidelberg e 100% de 

identidade com dados de Enteritidis. A pouca disponibilidade de testes de diagnóstico que caracterizem de maneira rápida e 

eficiente os isolados de Salmonella diminuem a probabilidade de um tratamento e controle eficazes, sobre a mudança de padrões de 

distribuição, características e fontes potenciais de infecção (PULIDO- LANDÍNEZ et al., 2014). Os métodos utilizados neste 

trabalho, como a amplificação e sequenciamento do operon rrnH tornaram possível realizar a distinção entre sorotipos 

Typhimurium, Heidelberg e Enteritidis.  
 

 

A identificação dos sorotipos de Salmonella são extremamente importantes com o intuito de se estabelecer a caracterização de cada 

isolado, se realizado de forma padrão, ou seja, por métodos bioquímicos ou por isolamento bacteriano, torna-se um pouco limitado 

a determinação da ausência ou presença de Salmonella spp, além de demorarem um tempo significativo para sua realização, o que 

faz com que o tratamento e controle das doenças sejam dificultoso. Os métodos moleculares são mais rápidos para a identificação 

da bactéria em questão, sendo aplicáveis e importantes para uma caracterização eficiente dos diversos isolados de Salmonella. 
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