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INTRODUCAO:

A Salmonella spp. é o principal patégeno envolvido em surtos de doencas
transmitidas por alimentos de origem avicola em diversos paises. A utilizacdo de
antimicrobianos, para tratamento e controle das salmoneloses das aves e como
promotores de crescimento, € comum, mas pode resultar na selecio de bactérias
resistentes. Esta resisténcia representa um risco para a saude humana e animal devido
a dificuldade terapéutica e a possibilidade de transmissdo horizontal dos genes de
resisténcia entre diferentes espécies bacterianas. E extremamente importante a busca
de novas alternativas ao controle quimico destes patdgenos. Destaca-se o controle
biolégico com uso de bacteridéfagos, virus bacterianos intracelulares obrigatdrios,
hospedeiro-especifico, que infectam somente procariotos. Com base na relevancia do
tema, nosso objetivo foi isolar, caracterizar e sequenciar geneticamente bacteriéfagos
liticos para serem utilizados no biocontrole de diferentes sorovares de Salmonella

enterica.
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_sorovar Salmonella Brandemburg,
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te de isolamento foi utilizada

S C ico.de aves. O bacteriéfago foi isolado e

de llacteriéfago. A produgdo e a titulagdo foram realizadas utilizando a mesma bactéria
hospedeira, obtendo uma concentra¢do de 1,29x10% PFU/mL. Avaliamos a ac3o litica
do bacteriéfago frente a 12 diferentes sorovares de Salmonella enterica (Tabela 1),
isolados de abatedouros avicolas por nosso grupo de pesquisa, em trabalhos
anteriores. Observamos uma alta eficiéncia de infeccdo contra S. Brandemburg, S
Tenneessee, S. Agona, S. Schwarzemgrund, S. Rissen, S. Lexington e S. Typhimurium,
sorovares com fatores de viruléncia, multirresistentes a antimicrobianos e formadores
de biofilmes. Para o sequenciamento do fago, realizamos a extracao do DNA segundo o
protocolo de Sambrook e Russel (2001), com algumas modificacbes. O
sequenciamento partiu de aliquotas 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 andlises subsequentes
nos softwares BLAST, PHAST, Virfam e Geneious. As analises resultaram em um fago de
genoma circular, DNA fita dupla, com 39.902 pb. Revelaram 382 possiveis ORFs do
fago. Destas, somente 68 estdo identificadas no BLAST, com funcgdes atribuidas a 38
delas. Nenhum destes genes é essencial para a funcdo de bacteriéfagos, pelo menos
em culturas in vitro, mas a sua presenga e manuten¢do sugerem que podem conferir
vantagem seletiva quando presente em outros ambientes (Hendrix, 2002). As 23 ORFs
restantes mostraram semelhanga com proteinas hipotéticas codificadas ja descritas,
mas com fungdes ndo determinadas. Nenhuma destas proteinas mostrou semelhanca
significativa com fatores conhecidos ou envolvidos na patogenicidade bacteriana
(Bardina et al., 2016), mas muitas destas proteinas hipotéticas podem estar envolvidas

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

O isolamento de um novo bacteriéfago, 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 inovagao para o biocontrole de Salmonella enterica em

alimentos, animais e meio ambiente.
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Capacidade Genes de viruléneial-?
~ de formacio Invasdo . . . i . Resisténcia a . Ano de
Sorovar de hiofilme celular Fimbrias Proteinas efetoras | Plasmidio | Biofilme| |, . robi 34 | Local de isolamento isolamento
a36°C3**  [invA | hilA | sefA [ ipfA [agfA | avrA|sopE[sivH| sprC | spia
Enteritidis ATCC Moderada NE | NE | NE | NE | NE | NR | NE | NR NE NE NE - -
Typhimurium ATCC| Moderada NE | NE | NE | NE | NE | NR | NE | NR NE NE NE - -
Lexington! Nio produtora| + + - + + + - + - + SUL Espenjas antes da 2013
lavagem
Rissen! Nio produtora| + + - + + + - + - + SUL Suabe de cloaca 2013
Panamal Fraca + + - - + + - + - + SUL, ACTIM'X, AMC, Suabe de cloaca 2013
EBrandenburg® Nio produtora| + + - - + - + + - + ) Cz.u.cag?a apos 2012
higienizagdo
Anatum? Fortemente + + - - + + - + - + 80X, SUL Suabe de cloaca 2012
SPT.S0X.TET, SUT, Carcaga congelada
Teennessee’ Fraca + + - + + + - + - + GEN,CAZ, 14h 2012
ATMAMC CTX
Bredney? Moderada + + - - + + - + - + SPT’SOX'SUSI‘UT’ CHL, Suabe de cloaca 2012
A,g:mzl2 fraca + + - + + + - + + + S0X, SUL, ENRO Gaiola 2012
Schwarzemgnmnd? Fraca + + - - + + - + - + SPT,SO};,SIUT,CPEL., Suabe de cloaca 2012
SPT. 30X,
. SUT,CHL,SUL,GEN, .
2 2 5 5 :
Infantis Fraca + + - + + + - + - + ENRO, CAZ, Gaiola 2012
ATMAMC CTX
Legendas dos dados obtidos: ! Samtos, 2013;  Mion, 2016; * Borges, 2106; * Mandelli, 2016. Principios ativos testados: Sulf idz (SUL), Cloranfenicol(CHL), Gentzmicina(GEN), Tetrzciclina(TET),
Ampicilinz(AMP),  Enrofloxacina(ENRO), Ceftazidi A7), A ATMD), Amoxilina+ic davulénico(AMC), Cefotaxima(CTX), Amoxilina(AMX), Ceftiofur(CTF), Ciprofloxacina(CIP),
Espectinomicma(EST), Sulfafurazole(SOX), Sulfa + tri SUT), E: icmz(SPT), + possui o gene de virulénciz; - ndo possui o gene de viruléncia; NE: ndo realizado; 8: Sensivel 2 todos os principios
ativos.
Figura 1: Arvore filogenética do bacteriéfago Salmonella Phage UPF_BP1.
N/ QAcneq \UPF.
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