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Introducao

Devido ao aumento da frequéncia da
salmonelose suina nos ultimos anos, em estudo
anterior, 111 cepas isoladas a partir de casos
clinicos distribuidos nas diferentes regides
caracterizadas
(Meneguzzi et al,, 2017). O sorovar Choleraesuis,

isolado de quadros septicémicos, apresentou

suinicolas do Brasil foram

um grupo clonal majoritario pela andlise por
PFGE (92,1% das amostras), o que instigou a
necessidade de estudar mais profundamente as
relacdes clonais entre amostras.

Diante da importancia clinica, aliada a falta
de dados epidemioldgicos, este estudo teve como
objetivo caracterizar isolados de S. Choleraesuis
de diferentes regides do Brasil por meio de
sequenciamento completo do genoma (WGS).

Material e métodos

Seis isolados casos de S. Choleraesuis originados
de seis estados brasileiros, que apresentaram o
mesmo perfil clonal por PFGE, foram selecionados
e enviados para WGS no laboratério MicrobesNG.
Apds a disponibilizagdo das sequéncias montadas
foram realizadas as analises descritas a seguir.

Inicialmente o sorovar foi confirmado pelo
software SeqSero 1.0 (Zhang et al, 2015). A
tipificacdo da sequéncia multilocus (ST) foi realizada
com o software MLST 2.0. Os genes de resisténcia
antimicrobianae perfil plasmidial foram determinados
usando os softwares ResFinder 3.1 e PlasmidFinder
2.0. Todos os programas estdo disponiveis no Center
for Genomic Epidemiology. Os polimorfismos de
nucleotideo tinico (SNPs) foram determinados através
do pacote CSI Phylogeny 1.4 (Kaas et al., 2014), tendo
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como referéncia a cepa S. Choleraesuis AE017220 e
seguindo os parametros: (1) cobertura minima de 10
pb; (2) distadncia minima de 15 pb entre cada SNP; e
(3) escore de qualidade minimo para cada SNP de 30
(Pedersen et al., 2015).

Resultados e discussiao

Todos isolados foram confirmados como sorovar
Choleraesuis(7:c:1,5), pertencendo ao grupo ST-145.
No banco de dados do MLST estdo depositados 34
isolados com o ST-145, destes, apenas dois nido tem
confirmagio de pertencerem ao sorovar Choleraesuis.
Isolados do mesmo ST sdo considerados geneticamente
relacionados (Laersen et al, 2012). Os seis isolados
apresentaram de 11 a 47 SNPs distintos, confirmando
os resultados obtidos no PFGE e MLST que este isolados
pertencem ao mesmo complexo clonal (Pedersen
et al,, 2015). Este tipo de andlise é resultado de um
alinhamento do genoma central e restrita a regides do
genoma presentes em todos os isolados analisados, o
que significa que informacdes do genoma acessorio sao
descartadas (Schiirch et al., 2018).

Todos os isolados apresentam multirresisténcia,
sendo identificados genes de resisténcia para as
seguintes classes: aminoglicosideo (aph(6)-1d, aac(6')-
laa, aac(3)-1V, aph(4)-la, aph(3")-1b); [B-lactdmicos
(blaTEM-1A); sulfonamidas (sul2); tetraciclina
(tet(B)); e quinolonas com as seguintes mutacdes
(parC mutacao:p.T57S e gryA mutacdo:p.S83Y).
Quatro isolados apresentaram gene de resisténcia
para florfenicol (floR). Este gene é frequentemente
encontrado em elementos maveis, como Integron de
classe I (Frye e Jackson, 2013) podendo ser adquirido
em fun¢do do uso do antimicrobiano. Somente um
isolado apresentou um plasmideo adicional (IncX4),
que contém o gene mcrl.1 (Campos et al.,, 2016), que
confere resisténcia a colistina, também podendo estar
relacionado com o uso deste farmaco.

Conclusao

Os isolados pertencem ao mesmo complexo clonal
e estdo presentes em diferentes regides de producdo
de suinos do Brasil. Além disso, apresentam perfil de
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multirresisténcia, com poucas diferencas em relagio
aos genes de resisténcia, que podem estar atribuidas
aos diferentes protocolos de uso antimicrobianos.
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