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INTRODUÇÃO: 
 

A Salmonella spp. é o principal patógeno envolvido em surtos de doenças 

transmitidas por alimentos de origem avícola em diversos países. A utilização de 

antimicrobianos, para tratamento e controle das salmoneloses das aves e como 

promotores de crescimento, é comum, mas pode resultar na seleção de bactérias 

resistentes. Esta resistência representa um risco para a saúde humana e animal devido 

à dificuldade terapêutica e à possibilidade de transmissão horizontal dos genes de 

resistência entre diferentes espécies bacterianas. É extremamente importante a busca 

de novas alternativas ao controle químico destes patógenos. Destaca-se o controle 

biológico com uso de bacteriófagos, vírus bacterianos intracelulares obrigatórios, 

hospedeiro-específico, que infectam somente procariotos. Com base na relevância do 

tema, nosso objetivo foi isolar, caracterizar e sequenciar geneticamente bacteriófagos 

líticos para serem utilizados no biocontrole de diferentes sorovares de Salmonella 

enterica.  

 
 



 

 

 
DESENVOLVIMENTO: 
 

Foi utilizada como bactéria hospedeira o sorovar Salmonella Brandemburg, 

testada para confirmar ausência de profago. Como fonte de isolamento foi utilizada 

água residual proveniente do abate em frigorífico de aves. O bacteriófago foi isolado e 

caracterizado segundo Sillankorva et al. (2010), com ligeiras modificações.  Realizamos 

a incubação da fonte de isolamento com S. Brandemburg, acrescido de meio de cultura 

próprio para enriquecimento. A amostra foi plaqueada em TSA com sobrecamada 

semi-sólida com S. Brandemburg, e verificada a presença de halo de lise característico 

de bacteriófago. A produção e a titulação foram realizadas utilizando a mesma bactéria 

hospedeira, obtendo uma concentração de 1,29x108 PFU/mL. Avaliamos a ação lítica 

do bacteriófago frente a 12 diferentes sorovares de Salmonella enterica (Tabela 1), 

isolados de abatedouros avícolas por nosso grupo de pesquisa, em trabalhos 

anteriores. Observamos uma alta eficiência de infecção contra S. Brandemburg, S. 

Tenneessee, S. Agona, S. Schwarzemgrund, S. Rissen, S. Lexington e S. Typhimurium, 

sorovares com fatores de virulência, multirresistentes a antimicrobianos e formadores 

de biofilmes. Para o sequenciamento do fago, realizamos a extração do DNA segundo o 

protocolo de Sambrook e Russel (2001), com algumas modificações. O 

sequenciamento partiu de alíquotas purificadas, as bibliotecas de DNA reunidas, 

sequenciadas com mais de 100 pb e emparelhadas (2x150nt). Na montagem do 

genoma foram utilizados os softwares Newbler e Velvet, e as análises subsequentes 

nos softwares BLAST, PHAST, Virfam e Geneious. As análises resultaram em um fago de 

genoma circular, DNA fita dupla, com 39.902 pb. Revelaram 382 possíveis ORFs do 

fago. Destas, somente 68 estão identificadas no BLAST, com funções atribuídas a 38 

delas. Nenhum destes genes é essencial para a função de bacteriófagos, pelo menos 

em culturas in vitro, mas a sua presença e manutenção sugerem que podem conferir 

vantagem seletiva quando presente em outros ambientes (Hendrix, 2002). As 23 ORFs 

restantes mostraram semelhança com proteínas hipotéticas codificadas já descritas, 

mas com funções não determinadas. Nenhuma destas proteínas mostrou semelhança 

significativa com fatores conhecidos ou envolvidos na patogenicidade bacteriana 

(Bardina et al., 2016), mas muitas destas proteínas hipotéticas podem estar envolvidas 

no reconhecimento e rompimento do metabolismo do hospedeiro (Klumpp et al., 



 

 

2013). A análise da organização genética do fago isolado mostrou homologia com 

outros fagos de enterobactérias e fagos específicos de Salmonella. Sua árvore 

filogenética está descrita na Figura 1. As novas sequências foram depositadas, mas o 

número de acesso não foi enviado pelo NCBI até o momento. Ressaltamos que se trata 

de um novo bacteriófago, nunca descrito, pertencente à ordem Caudovirales e à 

família Podoviridae of Type 3, denominado como Salmonella Phage UPF_BP1, que 

oferece uma excelente alternativa para o controle de agentes bacterianos patogênicos. 

 
 
 
CONSIDERAÇÕES FINAIS: 

O isolamento de um novo bacteriófago, denominado Salmonella Phage 

UPF_BP1, com alta infectividade frente aos sorovares testados de Salmonella enterica, 

corrobora com nossas expectativas para o desenvolvimento de alternativas para o uso 

de antimicrobianos, sendo uma inovação para o biocontrole de Salmonella enterica em 

alimentos, animais e meio ambiente. 
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ANEXOS: 
 
 
Tabela 1: Características das amostras de Salmonella enterica  utilizadas para avaliar a 

ação lítica do bacteriófago Salmonella Phage UPF_BP1. 

 

 

 

Figura 1: Árvore filogenética do bacteriófago Salmonella Phage UPF_BP1. 


