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A presença de Salmonella em lotes de frango representa um problema econômico para as exportações do produto brasileiro e, também, um 

grande problema em saúde pública, pois pode ser transmitida ao homem através do consumo de produtos contaminados8. Salmonella é o mais 

comum agente causador de doenças transmitidas por alimentos, e o sorovar Salmonella Enteritidis (SE) é o mais isolado de fontes avícolas na 

Europa, Ásia e América do Sul15, inclusive no Brasil2. A patogenia da Salmonella é um fenômeno multifatorial e complexo16, e entre os principais 

fatores de virulência da Salmonella estão aqueles relacionados aos plasmídeos10. O gene spvC e spvB estão relacionados ao plasmídeo de 

virulência de Salmonella e auxiliam no reconhecimento, adesão e invasão da célula hospedeira e afeta a interação do sistema imune do 

hospedeiro9,14. O gene fimbrial pefA  está relacionado ao aumento da taxa de sobrevivência e ao aumento do crescimento bacteriano no interior da 

célula hospedeira13. O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade genética de 70 amostras de Salmonella Enteritidis isoladas de fontes 

avícolas através da pesquisa de genes de virulência associados aos plasmídeos pela técnica de Reação em Cadeia da Polimerase (PCR). 
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MATERIAIS E MÉTODO 

VOLUNTÁRIA 

origem: carcaças de frangos, 

suabes de arrasto e órgãos de aves 

reativação de 70 cepas de S. 

Enteritidis estocadas a -80°C 
extração térmica do DNA3 PCR: spvC, spvB e pefA 1 mL de cultura bacteriana 

em caldo BHI overnight 

Controle Negativo: Mannheimia haemolytica ATCC 29694 
 

Controle Positivo: Salmonella Enteritidis ATCC 13076  

CONCLUSÃO 

spvC e spvB 

- 91,42% das cepas foram positivas 

- semelhantes a outros estudos4,11,12 

- relação com origem da cepa: maior frequência em  humanos e aves7 

- relação com sorovar: maior frequência em S. Enteritidis e S. Typhimurium7  

  e menor em S. Infantis e S. Hadar5,7 

pefA 

- 90% das cepas foram positivas  

- semelhante a outros estudos4,11 

- alta frequência relacionada com importância das fímbrias no processo de  

  infecção6 

- restrito a poucos sorovares, podendo ser o resultado da adaptação para  

  novos hospedeiros1 

A alta frequência dos genes pesquisados também foi encontrada anteriormente, demonstrando que o sorovar S. Enteritidis isolado de aves 

pode ser bastante virulento e pode ser similar àqueles capazes de causar doenças em humanos11. 
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Com os dados obtidos é possível observar que as diferentes cepas de S. Enteritidis tendem a apresentar a maioria dos genes de virulência 

associados aos plasmídeos, uma vez que este sorovar tem sido considerado um dos mais virulentos de Salmonella. Entretanto, a similaridade 

antigênica entre as cepas de um mesmo sorovar não significa que possuam, também, semelhanças genéticas. Os dados obtidos serão utilizados 

para estudos de patogenicidade in vivo relacionando-se com o perfil de virulência genético. 

Gráfico 1. Distribuição das cepas conforme a quantidade de genes presente. 
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