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INTRODUCAO

Na Indonésia,
(1,5%) e Salmonella pullorum (2,7%) persistem
em carnes pré-abate mesmo em fazendas inte-

Salmonella  gallinarum

gradas com vacinacao e biosseguridade nivel 3,
indicando falhas criticas na descontaminagao
terminal durante evisceracao e refrigeragao. Es-
ses patdgenos sobrevivem ao processo frigori-
fico por formar biofilmes resistentes em mesas
de corte e esteiras transportadoras, comprome-
tendo toda a cadeia alimentar exportadora que
abastece mercados halal do sudeste asiatico
(JULIANINGSIH et al., 2024).

Isolados chineses de Salmonella pullorum
revelam 95% de resisténcia antimicrobiana com
33% multirresistentes, propagando-se clonal-
mente por rotas de incubadoras entre provincias
de alta densidade avicola. A disseminagao ocor-
re principalmente por ovos chocos contamina-
dos vendidos em mercados informais, criando
reservatdrios cronicos que desafiam programas
nacionais de erradica¢ao baseados em sorologia
tradicional (CUI et al., 2024).

Estudos de caracterizagdo de isolados de
Salmonella em frangos de criagcdo também rela-
tam elevada diversidade sorotipica, incluindo
prevaléncia significativa de Salmonella pullo-
rum € Salmonella gallinarum, e altos niveis de
resisténcia a antibidticos como ampicilina e te-
traciclina, o que reforga os desafios atuais de vi-
gilancia e controle desses patdgenos em siste-
mas de producdo intensiva (WANG et al.,
2020).

O objetivo deste estudo foi realizar uma re-
visdo bibliografica da salmonelose com énfase
em sua epidemiologia, abordando sua patoge-
nia, sinais clinicos, transmissdo, medidas de
controle e prevengao.

METODO

Este estudo consistiu em uma revisao narra-
tiva estruturada da literatura, conduzida com o

objetivo de sintetizar evidéncias cientificas re-
centes e classicas sobre a salmonelose aviaria,
com énfase nos sorovares Salmonella galli-
narum e Salmonella pullorum.

As buscas bibliograficas foram realizadas
nas bases de dados PubMed, Scopus, Web of
Science, ScienceDirect, SciELO e Google
Scholar, no periodo de setembro a dezembro de
2025. Foram utilizadas combina¢des dos des-
critores em portugués e inglés: “Salmonella en-
terica”, “Salmonella gallinarum”, “Salmonella
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pullorum”, “avian salmonellosis”, “pathogene-
sis”, “epidemiology”, “transmission”, “diagno-
sis”, “antimicrobial resistance”, “control” e
“prevention”, aplicando operadores booleanos
AND e OR de acordo com a sintaxe de cada ba-
se.

A triagem dos estudos foi realizada em trés
etapas sucessivas, iniciando-se pela leitura dos
titulos, seguida da analise dos resumos e, por
fim, pela avaliacao do texto completo dos arti-
gos considerados potencialmente elegiveis.

Foram incluidos estudos originais que abor-
dassem aspectos etioldgicos, gendmicos, epide-
mioldgicos, patogénicos, clinicos, diagnosticos
ou de controle da salmonelose em aves domés-
ticas, publicados preferencialmente entre 2020
e 2025, sem restricao de pais de origem. Traba-
lhos classicos anteriores foram incorporados
quando necessarios para fundamentacdo con-
ceitual.

Foram excluidos artigos de revisao, relatos
sem dados primadrios, publicacdes duplicadas,
estudos sem acesso ao texto completo e traba-
lhos cuja metodologia ndo permitisse a adequa-
da avaliacdo da qualidade dos dados.

Ao final, foram selecionados 19 artigos ori-
ginais de pesquisa, dois documentos técnicos,
uma dissertacdo de mestrado e um capitulo de
livro. Os estudos selecionados foram analisados
de forma qualitativa e integrativa, com extragao
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das informacodes relevantes sobre sorovares en-
volvidos, mecanismos de patogenicidade, pa-
droes epidemiologicos, resisténcia antimicrobi-
ana, métodos diagnosticos e estratégias de con-
trole. A sintese dos dados foi realizada de ma-

neira descritiva, buscando integrar achados mo-
leculares, clinicos e sanitarios em uma perspec-
tiva aplicada a avicultura e a satde unica. A Fi-
gura 13.1 representa a distribuicdo quantitativa
dos tipos de estudos incluidos para a revisao.

Figura 13.1 Nuimero de fontes bibliograficas incluidas na revisdo, considerando o tipo de publicagdo
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RESULTADOS E DISCUSSAO

Agente etioldgico

Salmonella enterica, principal patogeno da
familia Enterobacteriaceae, prospera em condi-
cOes aerdbias e anaerobias gragas a sua mem-
brana externa com lipopolissacarideos (LPS),
essenciais para aderir e invadir células epiteliais
de aves (MOREAU et al., 2025).

O pangenoma de Salmonella enterica abriga
milhares de proteinas de viruléncia organizadas
em ilhas genéticas moveis, permitindo adapta-
¢do rapida a nichos especificos como o trato
aviario (MEDVEDEYV et al., 2024).

As salmonelas apresentam trés tipos princi-
pais de antigenos: o antigeno H, associado aos
flagelos; o antigeno O, localizado na superficie
da célula; e o antigeno Vi, de natureza capsular,
que ocorre apenas em alguns sorovares. A com-

Dissertagio demestrado Capitulo de livro

binacao desses antigenos ¢ utilizada para clas-
sificar e diferenciar as salmonelas em sorotipos
distintos (BIO-RAD LABORATORIES, 2024).

Epidemiologia

A dindmica epidemioldgica varia conforme
o sorovar predominante. Sorovares altamente
adaptados, como Salmonella pullorum, estabe-
lecem reservatorios ovarianos cronicos com
transmissdo transovariana elevada, comprome-
tendo toda a pirdmide reprodutiva. Ja Salmonel-
la enteritidis e Salmonella typhimurium, de am-
plo espectro hospedeiro, disseminam-se via ca-
deia alimentar (ra¢do com farinha de carne con-
taminada) e contato ambiental, gerando surtos
autolimitados porém economicamente devasta-
dores (BERCHIERI JUNIOR & FREITAS
NETO, 2009).

Variagdes regionais revelam altas prevalén-
cias de Salmonella na Asia Central e no Paquis-
tdo em granjas integradas e criagdes de quintal,
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com isolamentos frequentes em fezes, visceras
e carnes, contrastando com surtos em poedeiras
colombianas e bandos parentais austriacos, on-
de perfis genéticos distintos sinalizam adapta-
¢des locais (CHACON et al., 2023; MATOS et
al.,2021; WAHEED et al.,2025; WANG et al.,
2020).

Em incubatorios chineses de frangos de pe-
nas amarelas, a Salmonella aparece em 11,3%
das etapas produtivas, com S. pullorum domi-
nando 94% dos casos, especialmente na incuba-
¢do. Ademais, analises genéticas indicam con-
taminacdes ambientais ligadas a ovos e pinti-
nhos, exigindo barreiras em toda a cadeia (WU
et al.,2025).

Hospedeiros

Analises gendmicas comparativas identifi-
caram genes compartilhados entre as Sa/monel-
la pullorum e Salmonella gallinarum que pro-
movem persisténcia em galindceos, concentra-
dos em ilhas de patogenicidade especificas do
hospedeiro aviario (VAID et al., 2021).

A suscetibilidade das aves a Salmonella pul-
lorum depende de genes hospedeiros e da mi-
crobiota intestinal, pois sobreviventes mantém
equilibrio microbiano estavel, enquanto faleci-
dos mostram proliferagdo de géneros como
Lactobacillus e Klebsiella, complicando a imu-
nidade. Esses achados refor¢am que a interagao
entre o patogeno e o hospedeiro € um processo
complexo, que vai além da simples resposta
imunologica e envolve fatores genéticos e eco-
l6gicos que moldam o curso da infec¢do (DING
et al.,2025).

Na Colombia, genomas de Salmonella gal-
linarum de surtos em poedeiras comerciais exi-
bem ilhas de viruléncia e genes de resisténcia
variaveis por regido, demandando genotipagem
para rastrear adaptagdes locais € melhorar o
controle (CHACON et al., 2023).

Sinais clinicos

Galinhas com infec¢ao sist€émica por Salmo-
nella gallinarum exibem depressdo geral, plu-
magem arrepiada e fezes esverdeadas, sinais
classicos documentados em modelos experi-
mentais (OJIMA et al., 2021).

Em contraste com a apresentagdo classica,
surtos europeus revelaram facetas neurologicas
atipicas de Salmonella pullorum, com tremores,
torcicolo e ataxia em 18% dos afetados. Tais si-
nais, ausentes em linhagens asiaticas e africa-
nas, sugerem tropismo nervoso especifico de
clones bacterianos europeus, possivelmente re-
lacionado a pseudocapsula Vi, expressa dife-
rencialmente sob estresse térmico. Tal variabili-
dade fenotipica complica diagndsticos diferen-
ciais com Newcastle e Marek em pintinhos de 7
a 14 dias (MATOS et al., 2021).

Transmissao

Aves sinantropicas (como pombos) € gam-
bas atuam como vetores epidemiologicos criti-
cos no Brasil. Em regides de avicultura inten-
siva como o agreste nordestino, columbideos
alimentam-se em comedouros externos e depo-
sitam Salmonella, que permanece viavel em be-
bedouros, criando ponto critico de entrada. Iso-
lados dessas aves urbanas, apresentam perfis
genéticos idénticos as linhagens humanas, con-
firmando ciclo interespécies (VERGARA et al.,
2025).

Esta interface silvestre-doméstica explica
surtos recorrentes em granjas "blindadas", de-
mandando barreiras duplas, como telas e repe-
lentes, e monitoramento ambiental semanal de
fezes de pombos ao redor dos planteis (BER-
CHIERI JUNIOR & FREITAS NETO, 2009).

Patogenia

A colonizagao inicial por Salmonella ente-
rica ocorre na mucosa entérica via SPI-1, sis-
tema de secre¢ao que media adesdo ativa e inva-
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sdo de enterdcitos em frangos (PICO-RODRI-
GUEZ et al., 2024).

Salmonella gallinarum ativa SPI-13/14 e
mig-14 durante infec¢des sistémicas, além de
vias metabolicas tinicas de ascorbato que favo-
recem sobrevivéncia intracelular em macrofa-
gos aviarios (FEI et al., 2023).

Lesdes hepaticas, evidenciadas na Figura
13.2, constituem o marcador patognomonico da
septicemia por Salmonella gallinarum e Salmo-
nella pullorum, como hepatomegalia difusa
com coloragdo verde-amarelada e multiplos fo-
cos necroticos esbranqui¢cados de 1 a 3 mm no

parénquima, cuja tonalidade biliverdinica resul-
ta de faléncia hepatocelular aguda por endoto-
xinas liberadas em macrofagos de Kupfter satu-
rados, enquanto necroses multifocais decorrem
de microtromboses vasculares. Microscopica-
mente, infiltrados mononucleares perinecroti-
cos com hepatocitos vacuolizados confirmam
agressao hepatotropica caracteristica, diferenci-
ando de colangio-hepatites virais por auséncia
de inclusdes intranucleares (HU et al., 2024;
OJIMA et al., 2021).

Figura 13.2 Achados patologicos caracteristicos da salmonelose aviaria por sorovares adaptados ao hospedeiro aviario

L |nfiltradode )
heterdfilos

Legenda: (A) Figado de ave com hepatomegalia e multiplos focos necréticos esbranquicados, compativeis com septi-
cemia por Salmonella spp.; (B) Corte histologico do parénquima hepatico evidenciando areas de necrose associadas a

intenso infiltrado de heterdfilos. Fonte: OJIMA et al., 2021.

Diagnostico

A vigilancia epidemioldgica ativa integra
diagnostico multissetorial desde achados lesa-
cionais caracteristicos em necropsias de campo,
cultura bacteriana confirmatoria em meios ter-
mo-tolerantes (XLD-Rappaport) e perfil soro-
loégico populacional via ELISA de grupo. No
contexto brasileiro, a sensibilidade diagnostica
atinge 89% combinando necropsia e cultura,
elevando-se a 97% com PCR adjunta para
invA/spiC em surtos agudos (LOUREIRO,
2023; WAHEED et al., 2025).

A cultura em XLD confirma sorovares em 3
a 5 dias como padrao-ouro, complementada por
ELISA para portadores assintomaticos e PCR
rapida para emergéncias (LOUREIRO, 2023;
WAHEED et al., 2025). Ja os testes soroldgi-
cos, especialmente ELISA indireto, revolucio-
naram a triagem em abatedouros e planteis co-
merciais por detectar IgY pds-aguda, o que ¢
crucial para identificar portadores assintomati-
cos que disseminam o patégeno apos recupera-
¢ao clinica. Validado em condig¢des brasileiras,
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este método atinge sensibilidade de 92% na ja-
nela soroldgica entre 21 e 42 dias pos-infecgao,
permitindo intervengao rapida em lotes de risco
(COELHO et al.,2020; LOUREIRO, 2023). Fi-
nalmente, a PCR em tempo real oferece especi-
ficidade molecular em poucas horas, ideal para
surtos agudos ou confirmagdo de sorovares
adaptados, embora seu alto custo limite aplica-
¢do rotineira no Brasil (LOUREIRO, 2023;
WAHEED et al., 2025).

Controle e prevenciao

O controle sanitario em trés frentes hierar-
quizadas define o Programa Nacional de Sani-
dade Avicola. No fluxo primario, barreiras sa-
nitarias externas estabelecem zona de exclusao
de 500 metros com cerca elétrica, vestiarios du-
plos com chuveiro for¢ado ¢ esteiras desinfe-
tantes obrigatdrias para rodoviarios. Tal sistema
reduziu introducdes de Salmonella pullorum
em 87% nos planteis certificados do Centro-
Oeste (MATO GROSSO DO SUL, 2021).

No fluxo secundério interno, 0 manejo ope-
racional segue principios de entrada total e sa-
ida total com vazio sanitario de 21 dias entre lo-
tes, compostagem termofilica da cama (60°C/7
dias) e rodizio de bebedouros com sanifica¢do
por hipoclorito. Testagem sorologica obrigato-
ria as 24 semanas em reprodutoras elimina ma-
trizes soropositivas antes da postura comercial,
cortando a transmissao vertical em 98% dos ca-
sos. Eutanasia humanitéria (com gas carbdnico
em camara) aplica-se a lotes com mortalidade
superior a 2% em 72 horas (LOUREIRO, 2023;
MATO GROSSO DO SUL, 2021).

A deteccao precoce de aves infectadas € ne-
cessaria para interromper a transmissao de Sal-
monella pullorum, especialmente porque aves
assintomaticas podem permanecer no plantel
sem serem identificadas. Diante dessa limitacao
dos métodos convencionais, foi desenvolvido
um ensaio baseado em qPCR capaz de detectar

0 patogeno em fezes e swabs em aproximada-
mente 90 minutos, alcangando cerca de 80% de
identificacdo nas trés primeiras semanas de in-
fecgdo, periodo em que os métodos de cultura
deixam de detectar aproximadamente 77% das
aves assintomaticas. Inicialmente, realiza-se
uma triagem por ELISA em grupos de até 30
aves, seguida da confirmacao por qPCR apenas
nos individuos reagentes, o que permite atingir
cerca de 92% de acuracia quando aplicado a
amostras de fezes, sangue e swabs vaginais. A
aplicagdo do protocolo possibilitou a remogao
de aves portadoras antes da contaminagdo dos
ovos, reduzindo em aproximadamente 87% a
transmissao vertical (WANG et al., 2025).

A gestdo de carcacas segue fluxo sanitario
especifico aprovado pelo MAPA. Aves mortas
seguem dupla conten¢do, com sacos plasticos
duplos e desinfetante fenolico, para incineragao
centralizada ou aterro técnico com camada ar-
gilosa impermeavel. Biosseguridade terciaria
inclui vacinacao avinizada em avds apds cerca
de 7 a 10 dias e quimioprofilaxia direcionada
por antibiograma nos primeiros 7 dias de incu-
bacdo. Protocolos IAGRO-MS conseguiram re-
duzir a prevaléncia de Sa/monella Gallinarum
em Mato Grosso do Sul entre 2016 e 2024 (LO-
UREIRO, 2023; MATO GROSSO DO SUL,
2021; XU et al., 2020).

CONCLUSAO

A salmonelose aviaria por sorovares Salmo-
nella gallinarum e Salmonella pullorum man-
tém-se como desafio persistente na avicultura
brasileira, caracterizando-se por infecgdes sis-
témicas graves que afetam principalmente aves
jovens e reprodutoras. A capacidade destes pa-
tdgenos de transmissao vertical através de ovos
infectados, aliada a sobrevivéncia prolongada
no ambiente produtivo e ao crescente perfil de
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resisténcia antimicrobiana, complica significa-
tivamente os esfor¢os de erradicacdo. A circu-
lagdo entre aves domésticas, silvestres e sinan-
tropicas reforga a complexidade do ciclo epide-
miologico em sistemas intensivos.

O diagnostico diferencial deve integrar ne-
cropsia com lesdes hepaticas patognomonicas,
cultura bacteriana confirmatoria e testes sorolo-
gicos populacionais para identificar portadores
subclinicos. Estratégias de conten¢do passam
necessariamente por biosseguridade estrutural
com sistema de entrada total e saida total, vazio
sanitario adequado entre lotes e descarte sanita-
rio rigoroso de carcacas, complementados pela

vacinacao estratégica em matrizes comprova-
damente soronegativas.

A superagdo deste problema sanitério exige
articulagdo efetiva entre produtores, servicos
veterinarios oficiais e a industria avicola, sob a
perspectiva da Saude Unica. A implementagio
consistente de protocolos sanitarios padroniza-
dos, acompanhada do aprimoramento das capa-
cidades diagndsticas regionais, representa o ca-
minho mais vidvel para a reducdo progressiva
da prevaléncia e garantia da qualidade sanitaria
dos produtos avicolas brasileiros.
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