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RESUMO.- Objetivou-se com este trabalho realizar o es-
tudo bioquímico e molecular de amostras de Burkholderia
mallei isoladas de eqüídeos com diagnóstico clínico e
sorológico para o mormo e provenientes da Região Me-
tropolitana do Recife-PE e Zona da Mata dos Estados de
Alagoas e  Pernambuco. Foram realizadas as técnicas
microbiológicas para o isolamento e identificação fenotí-

pica de B. mallei e as técnicas moleculares de ribotipagem-
PCR e RAPD-PCR. Das oito amostras estudadas, quatro
apresentaram pequenas variações fenotípicas. Nas téc-
nicas moleculares, as amostras formaram quatro grupos
de diferentes perfis ribotípicos, demonstrando também
quatro perfis genotípicos. Houve associação nos resulta-
dos da Ribotipagem-PCR e RAPD-PCR. As variações nos
perfis ribotípicos e genotípicos foram associadas às dife-
rentes regiões estudadas. De acordo com os resultados
obtidos, conclui-se que as pequenas variações bioquími-
cas não estão associadas aos diferentes perfis
moleculares e que essas diferenças demonstram uma
heterogeneidade que está associada à procedência das
amostras, indicando que a infecção nos animais ocorre
por clones diferentes das amostras analisadas.

TERMOS DE INDEXAÇÃO: Burkholderia mallei, mormo,
Ribotipagem-PCR, RAPD-PCR.
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The objective of this paper was to study the molecular performance and phenotypic
characterization of Burkholderia mallei isolated from horses with clinical and serological
diagnosis of glanders, originating from the Metropolitan District of Recife and Zona da
Mata of Pernambuco and Alagoas. The isolation and biochemical identification of B.
mallei was carried out by microbiological and molecular techniques of PCR-fingerprinting
and RAPD-PCR. From the eight samples studied, four showed little phenotype variations.
In the molecular tests, the samples formed 4 groups of different ribotype profiles and 4
genotype profiles. There was some association of PCR-fingerprinting with RAPD-PCR
results. It was concluded that the slight biochemical variations were not associated with
different molecular profiles. They also indicated that these differences show heterogeneity
associated with the origin of the sample, indicating that the infection was caused by
clones of different strains and that the polymorphism of DNA observed could make it
difficult to choose one standard strain for an immune prophylactic treatment of glanders.
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Pesq. Vet. Bras. 29(5):439-444, maio 2009

Karla P.C. Silva et al.440

INTRODUÇÃO
O mormo é uma das mais antigas doenças dos eqüídeos,
descrita por Aristóteles e Hipócatres nos séculos 3 e 4
a.C. (Blancou 1994). É uma enfermidade infecto-contagi-
osa, de caráter agudo ou crônico que acomete principal-
mente os eqüídeos, podendo também acometer o homem,
os carnívoros e eventualmente os pequenos ruminantes.
Responsável por alta morbidade e letalidade, ocorre em
diferentes partes do mundo (Dungworth 1993).

A doença foi descrita pela primeira vez no Brasil em
1811, introduzida, provavelmente por animais infectados
e importados da Europa (Pimentel 1938). Após um perío-
do de aproximadamente 40 anos sem registros da doen-
ça no país, Mota et al. (2000), relataram os aspectos mi-
crobiológicos, epidemiológicos, clínicos, patológicos e de
diagnóstico em eqüídeos dos estados de Pernambuco e
Alagoas.

Os sinais clínicos observados nos animais doentes são
febre, tosse e corrimento nasal, com evolução rápida das
lesões para úlceras disseminadas na mucosa nasal e
nódulos na pele da extremidade dos membros ou no ab-
dome. Na forma crônica, observa-se pneumonia com tos-
se, epistaxe e dispnéia; lesões no septo nasal, que se
iniciam com nódulos e evoluem para úlceras que após o
processo de cicatrização formam cicatrizes em forma de
estrelas; no início há uma secreção nasal serosa que evo-
lui para purulenta com estrias de sangue. Observam-se,
também, nódulos elevados de consistência firme a flácida
na pele que drenam uma secreção purulenta amarelada
(Pritchard et al. 1995, Sharrer 1995, Mota et al. 1999).

O diagnóstico consiste na associação dos aspectos
clínico-epidemiológicos, anátomo-histopatológicos, isola-
mento bacteriano, prova biológica (inoculação em animais
de laboratório), reação imunoalérgica (maleinização) e
provas sorológicas como a fixação de complemento e
ELISA (Al-Ani et al. 1998).

Alguns estudos estão sendo desenvolvidos com o ob-
jetivo de produzir uma vacina eficaz para o mormo uma
vez que o tratamento dos animais não é recomendado.
Amemiya et al. (2002) produziram uma vacina experimen-
tal com patogenicidade diminuída por irradiação da cáp-
sula de polissacarídeo de Burkholderia mallei, sendo ava-
liada em ratos, não oferecendo proteção contra as amos-
tras patogênicas do tipo selvagem de B. mallei. Análises
moleculares de ácidos nucléicos são agora os métodos
de eleição para caracterização dos microrganismos. Es-
ses métodos são amplamente aceitos, devido ao desen-
volvimento de técnicas de separação molecular altamen-
te discriminatórios, a disponibilidade de programas analí-
ticos computadorizados e a virtual exploração da tecnolo-
gia dos ácidos nucléicos com o desenvolvimento de téc-
nicas de sondas e amplificação (Selender et al. 1986).
Algumas técnicas mostram elevado potencial para
tipificação ou subtipificação de isolados bacterianos com
propósitos epidemiológicos, entre estas técnicas está a
ribotipagem. A análise do rRNA 16S-23S pode ser utiliza-
da para identificar novas espécies de microrganismos ou

verificar a relação entre estes, porque esses genes são
altamente conservados dentro de uma espécie (Collier et
al. 1996, Grattard et al. 1996, Mattar et al. 1996,  Sorroel
et al. 1996).

O polimorfismo de DNA por amplificação aleatória
(RAPD) tem sido empregado para estudos genéticos de
isolados de B. mallei (Leelayuwat et al. 2000). Outras
análises gênicas vêm sendo realizadas utilizando esta
técnica, por exemplo, mapeamentos genéticos, análises
filogenéticas, estudos populacionais e tipificação molecular
de vários microrganismos (Welsh & McClelland 1990,
Lawrence et al. 1993, Kurata et al. 1994, Chen & Chen
1995, Debast 1995). Várias investigações podem ser re-
alizadas utilizando o RAPD, no entanto a técnica é viável
se as condições do PCR forem otimizadas (Benter et al.
1995), podendo ser aplicada de forma mais eficaz na iden-
tificação de similaridades genéticas ou diferenças no
genótipo como um todo (Leelayuwat et al. 2000), de acor-
do com Campbell (2000), o RAPD é o método mais ade-
quado para ser empregado em situações em que se te-
nham um grande número de amostras para serem anali-
sadas. Os resultados do RAPD podem ser utilizados em
conjunto com outros métodos para indicar ou confirmar
diferenças entre amostras ou quando os resultados obti-
dos apenas no RAPD são ambíguos.

Existem algumas considerações referentes à reprodu-
tibilidade do RAPD-PCR, devido ao anelamento aleatório
de primer utilizados na técnica o qual pode refletir em
amplificações variadas. A escolha do primer adequado
para amplificar o polimorfismo do DNA bacteriano é um
dos eventos importantes para validação do teste (Farber,
1996). Além disso, quando o primer representa em um
grupo de espécie bacteriana uma boa reprodutibilidade, o
RAPD-PCR destas amostras determina um polimorfismo
padrão das espécies, sempre que forem adotadas as
mesmas condições de PCR realizadas (Williams et al.
1990; Charlton et al. 1999).

Considerando a reemergência da doença no território
nacional e a necessidade de contribuir para o estudo epi-
demiológico do mormo, objetivou-se realizar a caracteri-
zação fenotípica e molecular das amostras de B. mallei
isoladas de eqüídeos com mormo nos Estados de
Pernambuco e Alagoas.

MATERIAL E MÉTODOS
As amostras para o experimento foram colhidas de eqüídeos
naturalmente infectados, provenientes de propriedades
localizadas na Região Metropolitana e Zona da Mata de
Pernambuco e de uma propriedade sediada na Zona da Mata
de Alagoas.

Para a recuperação de Burkholderia mallei foram obtidas
oito amostras de conteúdo de nódulos cutâneos fechados de
oito eqüídeos distintos com a forma clínica da doença e sorolo-
gicamente positivos ao teste de fixação do complemento. As
amostras para o diagnóstico microbiológico foram colhidas atra-
vés de punção aspirativa e em seguida semeadas ágar sangue
de ovino a 10% e em ágar batata glicerinado, incubadas a 37ºC
por 48 horas. As colônias foram identificadas por suas caracte-
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rísticas morfotintorias e posteriormente submetidas às provas
bioquímicas de catalase, oxidase, indol, produção de H2S, ver-
melho de metila, Voges Proskauer, motilidade, crescimento a
42ºC, produção de pigmento, lisina descarboxilase, gás de D-
glucose, citrato, urease e fermentação de carboidratos (glicose,
maltose, galactose, lactose, frutose, manose, sacarose e
manitol), segundo Al-Ani et al. (1998).

Foi elaborada uma matriz pelas análises do comportamen-
to fenotípico das amostras nas provas bioquímicas através do
programa NTSYS-pc versão 1.7 usando o índice de Jaccard
(medida de similaridade). A árvore com as cepas foi desenvol-
vida pelo gráfico Tree display (Fig.1).

Após a identificação bacteriana, as amostras de B. mallei
foram repicadas em caldo Infusion Brain Heart (BHI), incubadas
em estufa a 37ºC por 24 horas. Posteriormente, inoculou-se
0,1mL da cultura em cobaios (Cavia porcelus) machos e adultos,
por via intraperitoneal (prova de Strauss) segundo Langenegger
et al. (1960), para confirmação da infecção, através da
observação das lesões macroscópicas no testículo dos animais
inoculados. As cepas bacterianas isoladas e identificadas como
B. mallei foram mantidas congeladas em glicerol (80%) a -80ºC.

As amostras de B. mallei foram caracterizadas genotipica-
mente através das técnicas de Ribotipagem-PCR e o RAPD-
PCR. A extração de DNA dos isolados foi realizada conforme
descrições de Sambrook & Russel (2001). As amostras foram
retiradas do estoque e semeadas em 5mL de BHI e incubadas
por 24 horas a 37ºC, posteriormente foram centrifugadas no
volume de 1,5mL durante três minutos em centrífuga para
eppendorf a 13.000rpm. O sedimento obtido foi ressuspendido
em 567mL de TE (10mM de Tris-HCl e 1mM de EDTA, PH 8,0)
em 30mL de SDS a 20% e 3mL de proteinase K (20mg/mL),
sendo a solução homogeneizada e incubada por 1 hora e 30
minutos a 37ºC. Depois da lise celular foi adicionado 500mL de
fenol-clorofórmio (1/1) e centrifugado por cinco minutos a
13.000rpm (operação repetida 5 vezes) com o objetivo de ex-
cluir as proteínas da solução. O precipitado resultante da cen-
trifugação foi acrescido de 0,8 volumes de isopropanol e 0,1
volume de acetato de sódio 3M PH 5.2, centrifugando-se du-
rante 20 minutos e posteriormente o DNA precipitado foi lavado
com 100mL de álcool a 70ºGl, centrifugado por cinco minutos e
ressuspendido em 100-500mL de TER (10mM de Tris-HCl e
1mM de EDTA, PH 8,0 e RNAse). As amostras foram mantidas
a -20ºC para visualização e quantificação do DNA em gel de
agarose a 1%.

As reações para a técnica de ribotipagem-PCR foram
preparadas em um volume total de 25mL por tubo, contendo
20ng de DNA genômico; 50mM de KCL e 10mM de Tris-HCL

pH 8; 0,16mM de cada desoxinucleotídeo trifosfato (dNTP-
Amersham Bioscience ); 1,5mM de Mg Cl2; 20 pmol de cada
primer; 1 U da enzima Taq DNA polimerase (Amersham
Bioscience). Os primers descritos por Kostman et al. (1992)
foram utilizados nas reações de PCR (5’-TTGTACACA
CCGCCCGTA-3’ e 5’-GGTACCTTAGATGTTTCAGTTA-3’).

As misturas da reação foram cobertas com uma gota de
óleo mineral e submetidas à amplificação em termociclador
(Perkin Elmer) programado para 30 ciclos correspondendo cada
ciclo a 1 minuto a 94ºC  para desnaturação do DNA, 1 minuto a
50ºC para anelamento dos primers e uma etapa do alongamento
da fita de DNA, de 1 minuto a 72ºC, terminando com uma etapa
de alongamento final de 7 minutos a 72ºC. Ao final das
amplificações uma alíquota de 10mL dos produtos obtidos em
cada reação foi misturada com 3mL do tampão de amostra (6 X
concentrado) e submetido à eletroforese em gel de agarose a
1,5%, nas condições já descritas, utilizando-se um marcador
de peso molecular conhecido (100 base-pair DNA ladder,
Amersham Bioscience).

Para a realização do polimorfismo de DNA foram testados
18 primers e realizado o RAPD-PCR teste de B. mallei. O primer
selecionado e utilizado foi o 14 (5’-TGC CGA GCT G-3’), por
ser que melhor amplificou as amostras testadas. As reações de
PCR foram preparadas em volume final de 25mL por tubo,
contendo 20ng do DNA molde, Tris-HCl 10mM, KCl 50mM;
MgCl2 3,0mM; 200mM de dNTP (Amersham Bioscience); 20pmol
de cada iniciador (um par por cada tudo) e 2 U da Taq polimerase
(Amersham Bioscience). As amplificações foram feitas em
termociclador Perkin Elmer, programado para 30 ciclos de 1
minuto a 94ºC para a desnaturação, 1 minuto a 36ºC para o
anelamento e 2 minutos a 72ºC para o alongamento das fitas
de DNA, terminando por 7 minutos a 72ºC.

A reprodutibilidade dos resultados do RAPD foi determinada
pela repetição da PCR por três vezes, em cada partida de
amplificação foi incluído um controle negativo e um positivo da
reação. O produto da amplificação foi submetido à eletroforese
em gel de agarose a 1,5%. Como padrão de peso molecular foi
utilizado o “100 base-pair DNA ladder” (GIBCO-BRL-Invitrogen).

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Os animais provenientes das propriedades da Região Me-
tropolitana do Recife eram utilizados para tração e trans-
porte de materiais das pequenas casas comerciais da cons-
trução civil. Os animais da Zona da Mata dos estados de
Pernambuco e Alagoas eram provenientes de engenhos e
utilizados na tração de carroças de cana-de-açúcar. Todas
as propriedades visitadas apresentavam animais com sin-
tomas de doença respiratória e linfática, caracterizada cli-
nicamente por descarga nasal muco-purulenta (uni ou bi-
lateral) em alguns casos com presença de estrias de san-
gue, úlceras na mucosa dos septos nasais, cicatrizes em
forma de estrela na mucosa nasal, hipertermia, dispnéia,
estertores pulmonares, debilidade, inapetência, cansaço ao
realizar esforço físico, linfangite, nódulos subcutâneos fir-
mes ou flutuantes ao longo do trajeto dos vasos linfáticos;
alguns animais apresentaram ainda, edema dos membros
posteriores e prepúcio além da caquexia nos casos crôni-
cos da doença. Os achados clínicos observados neste es-
tudo foram compatíveis com aqueles citados por Mota et
al. (2000) e Rabelo et al. (2003).

Fig.1. Dendrograma das amostras de Burkholderia mallei a partir
do perfil fenotípico dos biótipos identificados, utilizando o
programa NTSYS-pc versão 1.7, usando o índice de Jaccard
(medida de similaridade) e o gráfico Tree display.
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As amostras isoladas foram provenientes de diferen-
tes bairros da Região Metropolitana do Recife e de muni-
cípios da Zona da Mata de Pernambuco e Alagoas. As
oito amostras de Burkholderia mallei foram identificadas
com o número de registro do laboratório de acordo com o
período de seu isolamento em Bm 1, Bm 2, Bm 3, Bm 4,
Bm 5, Bm 6, Bm 7 e Bm 8 (Fig.1). Os microrganismos
foram caracterizados como bastonetes Gram-negativos,
não esporulados, imóveis, aeoróbios, classificados atra-
vés de testes bioquímicos como B. mallei (Quadro 1).

Todas as amostras inoculadas nos cobaios (Cavia
porcellus) provocaram reação de Strauss positiva, com-
provada pelo processo inflamatório testicular e posterior
o re-isolamento da bactéria. Os achados em cobaios são
compatíveis com aqueles relatados por Fritz et al. (2000)
e Silva (2003) que estudaram a infecção experimental por
B. mallei em hamsters e cobaios, respectivamente.

O comportamento fenotípico das amostras bacterianas
identificadas apresentou pequenas variações em seu per-
fil, no que se refere à fermentação de alguns carboidratos
como a galactose e produção de gás da D-glucose. Vari-
ações estas que não interferem na identificação bacteria-
na e que são referenciadas como resultado da fenotipagem
de cepas de uma mesma espécie; semelhantes resulta-
dos foram encontrados por Al-Ani et al. (1998) e Silva
(2003). Observou-se, também, variação na fermentação
da sacarose e nenhuma cepa fermentou a maltose e o
manitol, divergindo das amostras estudadas por Al-Ani et
al. (1998) (Quadro 1).

De acordo com a divisão dos biotipos, em relação à
similaridade fenotípica, os isolados Bm 1, Bm 5, Bm 7 e
Bm 8, podem ser considerados idênticos; o mesmo ocor-

reu com as cepas Bm 2 e Bm 6, e isoladamente a Bm 3 e
Bm 4. Entretanto os dados podem variar se observadas
as análises de biologia molecular.

A Ribotipagem-PCR, utilizando primer segundo
Kostmam et al. (1992), demonstrou padrão de amplifica-
ção dos oito biotipos de B. mallei pouco polimórfico, ca-
racterizado por uma banda padrão de 1.000pb. Segundo
Tyler et al. (1995) e Bauernfeind et al. (1998), B. mallei
apresenta apenas um operon e a amplificação de apenas
uma banda da região intergênica 16S-23S rRNA é pa-
drão para espécie, podendo ser observadas outras, de
acordo com o polimorfismo das cepas. Conforme obser-
vado neste estudo, existiu uma relativa homologia entre a
extensão da região espaçadora intergênica (ITS) de B.
mallei e a ITS de Burkholderia pseudomallei, confirman-
do a similaridade de DNA em mais de 80% entre as duas
espécies. De acordo com Bauernfeind et al. (1998), as
amostras de B. mallei submetidas à ribotipagem-PCR
geram produto de amplificação de 1.051pb, servindo como
modelo de rDNA da B. mallei e B. pseudomallei, mas não
para outras espécies de Burkholderia sp.

As oito cepas analisadas demonstraram quatro perfis
de ribotipagem distintos, sendo agrupadas como ribotipos
1 (R1), 2 (R2) 3 (R3) e o 4 (R4), pela observação de uma
banda variante com 600pb para o R1 (Bm 1), uma banda
de 700pb para o R2 (Bm 2) e uma de 800pb para o R3
(Bm 3); o perfil R3 não apresentou bandas variantes além
da banda padrão (Fig.2). A identificação de poucas dife-
renças no rDNA 16S-23S, revelam pequena heterogenei-
dade nos biotipos estudados, observação também feita
por Tyler et al. (1995) que comprovaram a heterogenei-

Quadro 1. Caracterização bioquímica das cepas de
Burkholderia mallei isoladas de eqüídeos naturalmente

infectados. Pernambuco, Brasil

Bioquimismoa 01 05 07 08 02 06 03 04

Catalase + + + + + + + +
Oxidase + + + + + + + +
Indol - - - - - - - -
H2S - - - - - - - -
V.M. - - - - - - - -
V.P. - - - - - - - -
Motilidade - - - - - - - -
Crescimento 42ºC + + + + + + + +
Producão de pigmento - - - - - - - -
Lisina + + + + + + + +
Gás de D-glucose +l +l +l + - - - +l
Citrato - - - - - - - -
Urease - - - - - - - -
Glucose + + + + + + + +
Maltose - - - - - - - -
Galactose +/- +/- + +/- +/- +/- +/- +
Lactose - - - - - - - -
Fructose - - - - - - - -
Manose - - - - - - - -
Sacarose - - - - - - - +/-
Manitol - - - - - - - -

aV.M.= vermelho de metila; V.P.= Voges Proskauer; (+l) = levemente
positivo; (+/-) = mais que 80% positivo.

Fig.2. Gel de agarose 1,5% dos produtos de amplificação de
PCR das regiões espaçadoras intergênicas (ISRs). Linhas,
M = “100 bp DNA ladder”; 1 = Bm 01;  2 = Bm 02;  3 = Bm 03;
4 = Bm 04;  5 = Bm 05;  6 = Bm 06;  7 = Bm 07;  8 = Bm 08.
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dade de B. pseudomallei que pode ser considerada como
um diferencial para as duas espécies.

As variações bioquímicas não demonstraram associ-
ação com os grupos formados nos perfis ribotípicos
(ribotipagem-PCR) e genotípicos (RAPD-PCR) (Quadro
2). As diferenças observadas não estão relacionadas, pois
se baseiam em análises bacterianas diferentes, os resul-
tados nas provas bioquímicas são expressão das carac-
terísticas fenotípicas bacterianas (Al-Ani et al. 1998), a
ribotipagem reflete a análise molecular do rRNA 16S-23S
e o RAPD-PCR o polimorfismo do DNA bacteriano (Godoy
et al. 2007). Entretanto os achados moleculares podem
ser comparados com o perfil fenotípico das amostras e
com outros dados epidemiológicos.

A genotipagem pelo polimorfismo de amplificação ale-
atória do DNA (RAPD-PCR) com o primer 14 (5’-TGC CGA
GCT G-3’) demonstrou em condições de baixa
estringência uma amplificação de várias bandas entre 850
e >2000pb. Com uma banda padrão de amplificação para
a espécie >2000pb (para todas as cepas), a amostra Bm
3, demonstrou grande pleomorfismo, confirmando o perfil
da ribotipagem. Além da banda padrão foram observadas
outras bandas variantes, o que tornou possível agrupar
as cepas em quatro perfis genotípicos (G1, G2, G3 e G4).
O perfil G1 (Bm 1) apresentou duas bandas variantes de
1200 e 1400pb, o G2 (Bm 2) demonstrou uma banda va-
riante acima de 1400pb; o G3 (Bm 3) apresentou bandas
com 900pb e uma menor que 2000pb e por fim o G4 (Bm
4 - Bm 8) mostrou duas bandas de 1200 e 2000pb, res-
pectivamente (Fig.3). O perfil genotípico confirmou as
variações observadas na ribotipagem. Houve uma cor-
respondência entre os diferentes perfis e a distribuição
dos focos de infecção. As cepas originárias de focos lo-
calizados na Região Metropolitana do Recife foram agru-
padas dentro de um mesmo ribotipo e apresentaram poli-
morfismo de DNA semelhante, enquanto que as cepas
da Zona da Mata de Pernambuco e Alagoas exibiram
ribotipos e perfis genotípicos diferentes.

Williams et al. (1990) e Wuthiekanum et al. (1996), rela-
taram que as amostras de B. pseudomallei podem sofrer
progressivas variações em seu genótipo, demonstrando
diferenças em sua virulência. Essas variações podem ocor-
rer também em amostras de diferentes procedências e que
do mesmo modo outras espécies do gênero Burkholderia
podem sofrer pequenas alterações em seu genótipo.

Devido à importância para a sanidade animal e saúde
pública, a tipagem molecular como instrumento de análi-
se epidemiológica têm grande significância no que se re-
fere a futuros programas de controle e profilaxia desta
zoonose (Al-Ani & Roberson. 2007). Estes métodos de
tipagem têm vasta utilização e podem ser aplicados em
futuros trabalhos com o objetivo de corrigir as lacunas
existentes, como o estudo comparativo da tipagem
molecular das amostras de B. mallei ambientais com as
amostras isoladas de casos clínicos.

CONCLUSÕES
Foram comprovadas pequenas diferenças fenotípicas

relativas à caracterização bioquímica das amostras de
Burkholderia mallei isoladas de eqüídeos com mormo pro-
cedentes dos estados de Pernambuco e Alagoas não as-
sociadas com as variações genotípicas;

Existem diferenças genotípicas expressas no perfil
molecular (Ribotipagem-PCR e RAPD) das amostras es-
tudadas, demonstrando uma heterogeneidade que está
relacionada com a procedência das amostras, indicando
a infecção dos animais por diferentes isolados;

Fig.3. Gel de agarose 1,5% dos produtos do RAPD-PCR. Li-
nhas, M =  “100 bp DNA ladder”;  1 = Bm 01;  2 = Bm 02;  3
= Bm 03;  4 = Bm 04;  5 = Bm 05;  6 = Bm 06;  7 = Bm 07;  8
= Bm 08.

Quadro 2. Origem, características e distribuição regional
das cepas de Burkholderia mallei

Nº de Fonte Ano Foco) Ribotipo Genótipo
registro (Espécie) (Isolamento)  (Cidade/Estado (R) (G)

Bm 1 Muar 2001 Palmares, PE R1 G1
Bm 2 Muar 2001 Ipojuca, PE R2 G2
Bm 3 Muar 2002 Cajueiro, AL R3 G3
Bm 4 Eqüíno 2002 Caxangá, PE R4 G4
Bm 5 Eqüíno 2002 Areias, PE R4 G4
Bm 6 Eqüíno 2002 Areias, PE R4 G4
Bm 7 Eqüíno 2002 Caxangá, PE R4 G4
Bm 8 Eqüíno 2003 Afogados, PE R4 G4
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O polimorfismo do DNA confirma a heterogeneidade
do perfil ribotípico dos isolados estudados.
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