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Salmonelas sdo bactérias entéricas gram-negativas, que se distribuem amplamente na
natureza, afetando o ser humano e outros animais. Salmonella causa surtos epidémicos no
homem pelo consumo de produtos de origem animal, ocorrendo a contaminacdo dos
alimentos no processo de producdo desde a criagdo animal até o processamento final para
comercializacdo®. O sorotipo Enteritidis tem sido frequentemente identificado em surtos
alimentares ocorridos no Brasil nas Gltimas décadas®. O estudo teve como objetivo avaliar as
linhagens de Salmonella Enteritidis (SE) associadas a surtos alimentares no Rio Grande do
Sul, no periodo de 2003 a 2015, pela analise de genomas completos. A amostra consistiu em
52 isolados de SE de diversas fontes alimentares relacionados a surtos epidémicos, de 2003 a
2015. A metodologia envolveu a extracdo de DNA total desses isolados e a realizacdo de
sequenciamento de genoma total pela plataforma NextSeq. As sequéncias genémicas obtidas,
junto a mais 76 genomas de SE obtidos do GenBank, foram submetidas aos seguintes
procedimentos de bioinformatica: (1) extracdo de Polimorfismos de Nucleotideos Unicos
(SNPs) pelo programa CFSAN SNPpipeline; (2) construcdo de filogenia pelo método de
méaxima verossimilhanca (ML) no IQ-TREE; (3) analise de sinal temporal pelo Tempest; (4)
avaliacdo filodinamica bayesiana com o BEAST e (5) avaliacdo da presenca de genes que
conferem resisténcia a antibidticos através do BLAST. Os resultados demonstraram que 0s
isolados de SE do Rio Grande do Sul agruparam-se em um Unico clado, com provéavel
ancestral comum em 1987, junto a cepas da linhagem global epidémica que se disseminou a
partir dos anos 90 no Brasil e Europa®. Além disso, os isolados foram divididos em 4 sub-
clados, apresentando médias dentro dos clados de 20,8 (A), 11,2 (B), 19,0 (C) e 21,6 (D)
SNPs. Os sub-clados apresentavam sequéncias de isolados de diferentes locais e periodos.
Essa identidade de sequéncias, com até 21 SNPs, indica forte relacdo epidemioldgica entre os
isolados desses sub-cladosP. Esses dados evidenciam que as cepas da linhagem global
epidémica continuaram circulando no Brasil nesse periodo de 13 anos, causando surtos
comunitarios pelo consumo de alimentos contaminados com SE. A avaliacdo de genes de
resisténcia a antibioticos demonstrou elevada suscetibilidade, sendo encontrados apenas
quatro isolados com genes de resisténcia a antimicrobianos da classe dos aminoglicosideos e
dois para tetraciclina. Analises adicionais estdo sendo realizadas para compreender a
disseminacdo recente de SE no Brasil e avaliar outras caracteristicas gendmicas, como
presenca de plasmideos e de genes de viruléncia.
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