
1
• Implementação e respectiva validação, de metodologia genotípica para 

identificação do serótipo S. 4,[5],12:i:-

2
• Caracterização fenotípica e genotípica da resistência aos antibióticos e 

avaliação das relações clonais entre isolados deste serótipo obtidos em 

Portugal de diferentes origens (humana, animal, alimentos e ambiente) 
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Figura 1 – Números de casos reportados de Salmonella enterica serótipo 4,[5],12:i:-, na União Europeia desde 2007 a 2009 1.
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Conclusões

� Salmonella enterica é um dos agentes zoonóticos mais importantes e uma das causas mais

frequentes de doença de origem alimentar1. Esta espécie inclui mais de 2500 serótipos e a

emergência de novos serótipos e estirpes patogénicas de Salmonella representa um importante

problema de Saúde Pública.

� Salmonella enterica serótipo 4,[5],12:i:- tornou-se nos últimos anos um dos serótipos mais

frequentes associados com infecção humana e transmissão pela cadeia alimentar, com distribuição

mundial, indiciando uma fácil adaptabilidade a condições adversas e infecciosidade dessas

estirpes1,2. Este serótipo é considerado uma variante monofásica do serótipo S. Typhimurium

(4,[5],12:i:1,2) um serótipo de reconhecida patogenicidade3,4,5.

� De acordo com a EFSA, na Europa este serótipo teve um aumento exponencial de 367 casos em

2007 para 1416 casos em 20091 (Figura 1). Em Portugal, segundo o Centro Nacional de Salmonella, o

serótipo 4,[5],12:i:- foi considerado como o terceiro mais frequentemente isolado em casos de

salmonelose humana nos últimos 5 anos (dados não publicados).

� No entanto, dificuldades na correcta identificação deste serótipo têm impedido o seu adequado

seguimento epidemiológico.
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Isolados. Foram incluídos 165 isolados
identificados serologicamente como Salmonella

enterica serótipo 4,[5],12:i:-, obtidos entre 2002-
2010, de várias regiões do país e de diferentes
fontes: isolados clínicos humanos (n=146),
produtos alimentares (n=10), ambiente (n=5) e
suiniculturas (n=4).

Susceptibilidade a agentes antimicrobianos.
Determinada pelo método de difusão em agar
com discos de acordo com o preconizado pelo
Clinical Laboratory Standards Institute6. Em todos
os isolados resistentes à amoxicilina foi feito o
teste do duplo sinergismo para detecção de beta-
lactamases de especto alargado (ESBL)6.

Confirmação do serótipo 4,[5],12:i:-. Efectuada

por PCR (região intergénica fliA-fliB e gene fljB),
com algumas modificações ao originalmente
proposto pela European Food Safety Authority

(EFSA)3,7.

Caracterização genotípica. A pesquisa de genes
de resistência a antibióticos e de integrões de
classe 1 foi feita por PCR, RFLP e sequenciação
conforme descrito anteriormente8,9.

Relação Clonal e Análise da Estrutura
Populacional. O estudo da relação clonal entre os
isolados foi feito por Pulsed Field Gel

Electrophoresis (PFGE) com digestão do DNA
genónico pela enzima XbaI8,9. O Multilocus

sequence typing (MLST) foi realizado utilizando
primers específicos para amplificação dos 7 genes
housekeeping (aroC, dnaN, hemD, hisD, purE, sucA
e thrA), de acordo com a base de dados de MLST
(http://mlst.ucc.ie/mlst).

Apenas 132 isolados foram confirmados

como S. 4,[5],12:i:- e seleccionados para

estudos posteriores. Todos os isolados com

excepção de 2 (99%) foram resistentes a

pelo menos 1 antibiótico, sendo 93% multi-

resistentes (MDR, variando de 2-8

antibioticos). As principais resistências

foram: sulfametoxazole (Su/92%),

tetraciclina (T/91%), estreptomicina (S/88%),

amoxicilina (A/67%), cloranfenicol (C/45%),

trimetropim (Tr/35%) e gentamicina (G/27%)

(Figura 2).

No estudo da relação clonal por PFGE

foram identificados 9 clones (Figura

3) associados a diferentes perfis de

MDR (Figura 4, Tabela 1) e genótipos,

sendo três predominantes:

i) Perfil ASSuT (n=48; blaTEM, strA-

strB, sul2 e tetB), associado a 4

clones e ao ST34 (SLV do ST19),

também conhecido como “clone

Europeu”10;

ii) Perfil MDR (n=45), sendo a maioria

do fenótipo ACGSSuTTr (n=27;

blaTEM, cmlA1, aac(3)-IV, aadA,

sul1-sul2-sul3, tetA e dfrA12),

pertencentes ao clone O/X, e ao

mundialmente disseminado ST19 e

fagotipo DT104/U302, denominado

“clone Espanhol”11;

iii) Perfil CSSuTTr (n=15; cmlA1, aadA,

sul3, tetB e dfrA12) associado a um

clone (Q) e ao ST19.

Os nossos resultados, os primeiros em Portugal, mostram que

os perfis de resistência aos antibióticos dos isolados

correspondem a agentes antimicrobianos frequentemente

utilizados na produção animal.

Este estudo demonstra também que a emergência de

Salmonella do serótipo 4,[5],12:i:- em humanos está

associada à disseminação de linhagens clonais mundialmente

reconhecidas com perfis de multi-resistência e com origem em

suiniculturas e alimentos de origem animal.

Figura 2 – Percentagens de resistências aos diferentes 

antibióticos testados. 

Figura 4 – Fenótipos de resistência aos agentes antimicrobianos

Figura 3 – Distribuição dos isolados por clones de PFGE.
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Tabela 1 – Caracterização genotípica e fenotípica de isolados de Salmonella 4,[5],12:i:- de Portugal 


