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Atualmente, o Brasil € o maior exportador e 0 segundo maior produtor de carne de frango do
mundo. Com a expansao da avicultura, aumenta o risco de disseminacdo de doencas,
especialmente aquelas que podem ser transmitidas ao homem através do consumo de produtos
de origem animal. Salmonella spp. € um dos principais agentes causadores de doencas
transmitidas por alimentos em todo o mundo, inclusive no Brasil. Nos dltimos anos tem
ocorrido um aumento no nimero de isolamentos do sorovar S. Heidelberg a partir de fontes
avicolas, especialmente na regido sul do Brasil. A patogenia da Salmonella é um fenédmeno
multifatorial e complexo, e sua viruléncia estd relacionada a combinacdo de fatores de
viruléncia. Estes fatores sdo codificados por genes que conferem aos patégenos a habilidade
de superar desafios e causar a infeccdo, e podem estar associados a estrutura bacteriana, as
Ilhas de Patogenicidade de Salmonella ou aos plasmideos. Neste contexto, o objetivo deste
trabalho foi avaliar a variabilidade genética de cepas de Salmonella Heidelberg isoladas de
fontes avicolas através da pesquisa de genes de viruléncia. Foram analisadas 30 cepas de
Salmonella Heidelberg isoladas de fontes avicolas no Rio Grande do Sul em 2016. Foram
pesquisados 15 genes associados a viruléncia (IpfA, IpfC, agfA, pefA, sipB, invA, orgA, prgH,
spaN, avrA, sopE, sopB, sivH, sifA e hilA) através da técnica de reacdo em cadeia pela
polimerase (PCR). A extracdo de DNA foi feita por tratamento térmico. Para a realizacdo das
reacOes de amplificacdo, foram preparados mix de reagentes compostos de agua ultra-pura,
solucéo tampé&o, dNTPs, um par de primers e Tag DNA polimerase. Ao mix foi adicionado o
DNA extraido de cada cepa. As reacdes de amplificacdo foram realizadas em termociclador,
conforme protocolos previamente estabelecidos no laboratério, e a analise dos produtos
amplificados foi feita através da eletroforese em gel 1,5% corado com brometo de etideo e
visualizacdo em transiluminador de luz ultravioleta. Atualmente o0 projeto encontra-se em
andamento.



