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Introdugao

Salmonella € um dos principais patégenos de relevancia econdmica na cadeia produtiva de suinos,
devido ao seu impacto na saude animal, seguranga alimentar e comércio internacional
(Bellido-Carreras et al., 2019). A infecgdo em suinos pode ser assintomatica, permitindo que os
animais atuem como portadores e disseminadores da bactéria ao longo da cadeia produtiva,
representando um desafio para o controle da doenga. No Brasil, os sorovares mais frequentemente
identificados em suinos incluem Salmonella Typhimurium (O4; H:i; H:1,2), Typhimurium monofasica
(O4; H:i; H:-) e Choleraesuis (0:6,7; H:c; H:1,5) (Fedora-Cray et al., 2000). A identificagdo desses
sorovares é tradicionalmente realizada por meio de métodos bioquimicos e sorolégicos. No entanto,
0 avancgo das técnicas moleculares, como o sequenciamento gendmico completo (Whole Genome
Sequencing — WGS), tem proporcionado maior precisdo na identificacdo e caracterizagdo dos
sorovares, tornando-se uma ferramenta essencial para vigilancia epidemiolégica e controle da
infeccao (Ashton et at., 2016).

Dentre as metodologias empregadas para a identificacao de sorovares de Salmonella sp., o WGS
tem se destacado como uma ferramenta essencial para o diagnéstico e a caracterizagdo molecular
de patdgenos. Os sorovares de Salmonella séo diferenciados com base na expresséo de antigenos
somaticos (O), flagelares (H) e, em alguns casos, capsulares (Vi) (Dos Santos Bersot et al., 2019). A
identificacdo precisa dos sorovares é fundamental para o diagndstico da infec¢do em suinos,
possibilitando a definicdo de estratégias adequadas de controle e prevengao. Assim, o presente
estudo teve como objetivo relatar a detecgdo recente de sorovares incomuns de Salmonella em
isolados provenientes de fazendas de suinos em diferentes regides do Brasil, utilizando
sequenciamento de nova geragéao (NGS).

Material e métodos

Uma amostra de intestino de um suino de Minas Gerais (n=1) e trés linfonodos mediastinicos de
quatro suinos do Parana (n=1), Santa Catarina (n=1) e Goias (n=1) ambas na fase de terminagao
foram coletadas em 2025 e encaminhada ao Laboratério de Diagndstico Veterinario da MicroVet para
avaliacdo. O isolamento foi confirmado para Salmonella sp. por espectrometria de massas utilizando
MALDI BioTyper. Como nédo foi possivel identificar o sorovar através de testes tradicionais
bioquimicos e sorolégicos, os DNAs foram extraidos e os genomas completos foram sequenciados
baseado na tecnologia de nova geragédo (NGS). As sequéncias com indices de qualidade Q>7 foram
avaliadas e os dados brutos do sequenciamento dos quatro isolados foram usados para previsao de
sorovares. O mapeamento das sequéncias foi realizado com um banco de dados contendo os
genomas completos de Salmonella sp. de diversos sorovares que acometem os suinos.

Resultados e discusséao

A andlise gendmica dos trés isolados de Salmonella sp. provenientes de linfonodos de suinos revelou
maior compatibilidade com os genomas dos sorovares Derby, Agona e Braenderup. Por outro lado, o
isolado obtido do intestino apresentou maior correspondéncia com o sorovar Agona (Tabela 1). O
sorovar Salmonella Braenderup é raramente reportado em suinos no Brasil. No entanto, nesta
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analise, foi identificado este sorovar em um animal na fase de terminagdo em uma fazenda no estado
de Santa Catarina. Em 2004, um isolado desse sorovar foi detectado em uma amostra de linfonodo
de suino oriundo de um abatedouro no estado do Rio de Janeiro (Lazaro et al., 2004). Embora
menos comum, o sorovar Braenderup tem sido associado a surtos de doencgas transmitidas por
alimentos, incluindo produtos de origem animal, e pode causar gastroenterite em humanos (Urfer et
al., 2000). Os sorovares Salmonella Derby e Agona foram isolados de suinos na fase de terminagao
nos estados do Parana, Goias e Minas Gerais, respectivamente. Esses sorovares sao
frequentemente detectados em abatedouros de suinos no Brasil (Silva et al., 2008; Tavechio et al.,
2002) e representam um risco significativo para a saude publica, devido a sua disseminagéo por meio
de alimentos e a ampla resisténcia a antimicrobianos (Bleicher et al., 2013). Ambos os sorovares tém
sido relatados em diversos casos de salmonelose em humanos, frequentemente associados a
quadros de gastroenterite (Tavechio et al., 2002, Hauser et al., 2011). No estado de Mato Grosso, o
sorovar Derby destacou-se como um dos mais prevalentes em amostras de linfonodos mesentéricos
de suinos (Silva et al., 2008). Embora a infecgcdo nesses animais seja, em grande parte,
assintomatica, sua transmissdo pode ocorrer de maneira silenciosa ao longo da cadeia produtiva.
Diante disso, destaca-se a necessidade de um monitoramento continuo e da implementagao de
medidas rigorosas de controle para minimizar os riscos a saude humana (Foley e Lynne, 2008).

Conclusoées

Este relato de caso descreve a detecgdo de Salmonella enterica sorovares Braenderup, Derby e
Agona em amostras de linfonodos mesentéricos e intestino de suinos provenientes dos estados de
Santa Catarina, Parana, Minas Gerais e Goias. A identificagao precisa dos sorovares de Salmonella
sp. é fundamental para profissionais veterinarios, pois permite rastrear a origem da infeccdo nos
animais e implementar estratégias eficazes de controle e prevengdo. Entre essas estratégias,
destaca-se o uso de vacinas autdgenas formuladas a partir de cepas locais, uma abordagem que
possibilita um controle direcionado e potencializa a eficacia da imunizagédo. A vacinagdo com cepas
autoctones contribui para a redugcdo da colonizagdo e disseminagdo do patdégeno na cadeia
produtiva, minimizando os riscos de transmissao e impactos na saude publica.
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Tabela 1: Compatibilidade no mapeamento dos genomas de Salmonella sp. com os isolados
oriundos de linfonodo e intestino de suinos em idade de creche e terminagao nos estados de Santa
Catarina, Parana, Minas Gerais e Goias, Brasil. *Genomas dos sorovares de maior ocorréncia em
suinos no Brasil. Vermelho - Incompatibilidade; Verde - Compatibilidade.
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Amostra Estado Choleraesuis* Typhimurium* Agona Derby Braenderup
Animal 1 -

Linfonodo A SC 1,60% 2,50% 1,30% 0,80% 85,20%
Animal 2-

Linfonodo B GO 0% 0% 89,60% 1,80% 4,20%
Animal 3-

Linfonodo C PR 8% 16% 19% 30% 15,80%
Animal 4 -

Intestino MG 0% 0% 88,50% 2,00% 5,30%




