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_Resumo

Salmonella enterica subsp. enterica serovar Newport (S. Newport) é um se-

rotipo pouco frequente na União Europeia. No entanto, devido à sua asso-

ciação com alguns surtos de origem alimentar, a sua importância não deve 

ser negligenciada. Em Portugal, os dados sobre a infeção por S.  Newport 

são escassos. 

Este estudo teve como principais objetivos caracterizar fenotípica e genotipi-

camente isolados clínicos de S. Newport entre 1991 e maio de 2024, e iden-

tificar possíveis clusters genéticos. 

Após serotipagem, 98 isolados foram submetidos a testes de suscetibil ida-

de aos antibióticos e sequenciação total do genoma. 

Apesar da maioria dos isolados estudados (96,9%) terem sido suscetíveis 

aos antibióticos testados, em 2024 foi identif icado um isolado mult irresis-

tente, que, entre outros, continha o gene blaDHA-1. A anál ise core genome 

mult i locus sequence typing (Enterobase cgMLST V2 + HierCC V1), consi-

derando um threshold de cinco diferenças alél icas, permitiu identif icar oito 

clusters distintos, dois dos quais de maiores dimensões: o Cluster 1, com 

32 isolados de 2019, e o Cluster 2, com quatro isolados de 2022 e 18 de 

2023.  

Embora S. Newport seja um serotipo pouco frequente em Portugal e não 

apresentar, na maioria dos casos, resistências aos antibióticos, é essencial 

manter uma vigilância laboratorial contínua, que permita de forma atempa-

da implementar medidas de prevenção e controlo eficazes.

      
      _Abstract

Salmonel la enter ica subsp. enter ica serovar Newpor t (S. Newpor t) is a 

re latively uncommon serotype within the European Union. Never theless, 

due to the re levance of some related outbreaks, i ts signif icance should not 

be underestimated. In Por tugal, data on S. Newpor t infection is scarce. 

The object ives of th is study were to character ise c l in ica l iso lates of S. 

Newpor t rece ived between January 1991 and May 2024, and to ident i f y 

potent ia l genet ic c lusters. 

Fol lowing serotyping, 98 isolates were subjected to antibiotic susceptibi l i ty 

testing and whole genome sequencing. 

Most of the isolates (96.9%) were suscept ib le to the tested ant ib iot ics. 

However, a mult idrug-resistant isolate was ident i f ied in 2024, which 

conta ined the blaDHA-1 gene, among others. The core genome mult i locus 

sequence typing analys is (Enterobase cgMLST V2 + HierCC V1), wi th a 

threshold of f ive a l le l ic d i f fe rences, enabled the ident i f icat ion of e ight 

c lusters, two of them considered as major c lusters: Cluster 1, compr is ing 

32 isolates f rom 2019, and Cluster 2 inc luding four isolates f rom 2022 

and 18 f rom 2023. 

A l though S. Newpor t is an uncommon serotype in Por tugal and most of 

the iso lates do not exhib i t ant ib iot ic res istance, i t is essent ia l to mainta in 

a cont inuous laboratory sur ve i l lance programme in order to implement 

ef fect ive prevent ion and contro l measures.

_Introdução

Salmonelose é a segunda zoonose mais f requente a nível 

europeu, estando Salmonel la spp. associada a numerosos 

sur tos de or igem al imentar (1). De acordo com os dados 

mais recentes, Salmonel la enter ica subsp. enter ica serovar 

Newpor t (S. Newpor t) fo i o quinto serotipo mais noti f icado 

na União Europeia em 2022 (1,1%; 522/47122) (1).

Conforme evidenciado por diversos estudos, os sur tos de 

infeção por S. Newpor t têm sido associados ao consumo 

de quei jo de le i te cru, f ruta, vegetais e mar isco cozinhado 

e congelado, entre outros (2-5).

Apesar dos casos de infeção humana por este serotipo não 

serem frequentes, o aumento do número de isolados resis-

tentes e mult i r resistentes aos antibióticos, nomeadamente 

aos antibióticos considerados de impor tância cr í t ica (6), 

consti tuem um problema de saúde públ ica a nível mundial 
(7). Neste contexto, a v igi lância laborator ia l adquire um 

papel fundamental na identi f icação precoce de sur tos e 

isolados mult i r resistentes. 

Em Por tugal, os dados disponíveis na l i teratura sobre a 

infeção por S. Newpor t são escassos.

_Doenças infeciosas
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_Objetivo

Este trabalho teve como principais objetivos caracterizar fe-

notípica e genotipicamente isolados clínicos de S. Newport, 

recebidos no Laboratório Nacional de Referência de Infeções 

Gastrintestinais do Instituto Nacional de Saúde Doutor Ricar-

do Jorge (INSA) entre janeiro de 1991 e maio de 2024, e iden-

tif icar possíveis clusters genéticos.

_Materiais e métodos

Foram considerados todos os isolados de Salmonella spp. 

recebidos no INSA entre janeiro de 1991 e maio de 2024 

e serotipados como S. Newport, com base no esquema 

de Kauf fman-White-Le Minor (8). A determinação do per f i l 

fenotípico de resistência aos antibióticos foi realizada pelo 

método de difusão em disco, de acordo com as recomenda-

ções do European Committee on Antimicrobial Susceptibi l i-

ty Testing (EUCAST) (9), para um painel de 18 antibióticos: 

ácido nalidíxico (NAL), 30 µg; amicacina (AKN), 30 µg; amo-

xici l ina+ácido clavulânico (AMC), 30 µg; ampicil ina (AMP), 

10 µg; azitromicina (AZM), 15 µg; cefepime (FEP), 30 µg; 

cefotaxima (COX), 5 µg; cefoxitina (FOX), 30 µg; cef tazidima 

(CAZ), 10 µg), cef tr iaxona (CRO), 30 µg; cloranfenicol (CHL), 

30 µg; gentamicina (GMN), 10 µg;, meropenemo (MEM), 10 

µg; pef loxacina (PEF), 5 µg; tr imetoprim+sulfametoxazol 

(SXT), 25 µg; tetracicl ina (TET), 30 µg; tigecicl ina (TGC), 15 

µg; e tr imetoprim (TMP), 5 µg. Os isolados foram sujeitos 

a sequenciação total do genoma (WGS), com recurso à 

tecnologia I l lumina, e a análise genómica foi realizada nas 

plataformas Enterobase (https://enterobase.warwick.ac.uk/ ) 

e Center for Genomic Epidemiology (https://www.genomice-

pidemiology.org/services/ ). 

_Resultados

No período em estudo, foram identificados no INSA 128 isola-

dos de S. Newport, tendo sido analisados para este trabalho 

98 isolados. Destes, 92 pertenciam ao período entre 2019 e 

maio de 2024 e seis ao período entre 1991 e 2018 (apenas 

foram recuperados 6 isolados de um total de 36 recebidos 

neste período) (1991, n=1; 1996, n=1; 1997, n=2; 2005, n=1; 

2018, n=1). A distribuição temporal dos casos de salmonelose 

por S. Newport entre 2019-2024 (n=92), encontra-se represen-

tada no gráfico 1. Como é possível constatar, a distribuição 

não foi uniforme, tendo havido um maior número de isolados 

em 2019 (7,9%, 38/478) e 2023 (3,9%, 26/668). 

artigos breves_   n. 2

Gráfico 1:       Distribuição temporal dos 92 isolados clínicos de S. Newport, recebidos entre janeiro de 2019 e maio de 2024.

A percentagem fo i ca lculada em função do número tota l de iso lados de Salmonel la recebidos no INSA em cada ano.

Número de isolados (%)

2019

0,0 1,0 2,0 3,0 4,0 5,0 6,0 7,0 8,0 9,0

2020

2021

2022

2023

2024 5 (1,8%)

26 (3,9%)

16 (2,9%)

6 (1,4%)

1 (0,4%)

38 (7,9%)
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Relativamente aos testes de suscetibil idade aos antibióticos 

(TSA) realizados, 96,9% (95/98) dos isolados de S. Newport 

foram totalmente suscetíveis. No gráfico 2 estão represen-

tados os per f is de resistência identif icados (3,1%; 3/98). A 

resistência à ampicil ina foi observada num isolado de 1991 

e a resistência à tetraciclina num isolado de 2023, enquanto 

o per f i l de multirresistência (AMP, AMC, TET, FOX, CZD, 

COX, FEP, SXT) foi identif icado num isolado de 2024. Os 

genes preditivos da resistência fenotípica estão descritos 

no gráfico 2B.

Com o objetivo de avaliar a proximidade genética dos 98 iso-

lados em estudo, recorreu-se a uma análise de core genome 

multilocus sequence typing (Enterobase cgMLST V2 + HierCC 

V1), considerando um threshold de cinco diferenças alélicas 

(HC5). Foram identificados oito clusters distintos, dois dos 

quais de maiores dimensões (Cluster 1 e Cluster 2), como se 

observa na figura 1. O Cluster 1 integra 32 isolados de 2019 

(32,7%; 32/98), enquanto o Cluster 2 inclui 22 isolados de dois 

anos diferentes, 2022 (n=4) e 2023 (n=18). Todos os isolados 

pertencem à sequência tipo (ST) 118.

Considerando-se o HC5 associado ao Cluster 1 (198011) e 

ao Cluster 2 (338382), procedeu-se a uma nova análise de 

cgMLST, incluindo apenas os isolados destes HC5 disponíveis 

na plataforma Enterobase, de forma a verificar se os clusters 

integravam isolados internacionais. Relativamente ao Cluster 

1, identificou-se um isolado proveniente de França e um 

isolado proveniente do Reino Unido (figura 2). O círculo de 

maiores dimensões engloba 11 dos 32 isolados de Portugal 

e um isolado de França, geneticamente iguais. Os restantes 

isolados apresentam 1-5 diferenças alélicas entre si.

No que se refere ao Cluster 2, foram integrados três isolados 

internacionais: um de França, um do Reino Unido e o 

terceiro dos Estados Unidos (figura 3). O círculo de maiores 

dimensões engloba 14 dos 22 isolados de Portugal, o isolado 

de França e o do Reino Unido, com 0 diferenças alélicas, 

enquanto os restantes isolados apresentam 1-5 diferenças 

alélicas entre si.

_Discussão 

Apesar de S. Newport ser considerado um serotipo menos 

frequente na Europa (1), comparativamente a S. Enteritidis, 

S. Typhimurium e S. Typhimurium monofásica, tem sido 

documentada a sua associação a uma diversidade de surtos 

ligados ao consumo de alimentos contaminados (2,4,5,10). 

Em Portugal, o número de isolados de S. Newport recebidos 

no INSA entre janeiro de 1991 a maio de 2024, foi também 

reduzido (1,1%; 134/12461). No entanto, foi observado um 

aumento signif icativo (p<0,05) do número de isolados de S. 

Newport em 2019, o que indiciou a possibilidade de existirem 

clusters genéticos.

A análise fenotípica dos isolados, revelou que 96,9% eram 

suscetíveis aos antibióticos testados. Este resultado era 

expectável, uma vez que S. Newport está maioritariamente 

associada a baixas percentagens de resistência aos antibióti-

cos (11). Dos três isolados resistentes (3,1%; 3/98), dois 

evidenciaram apenas a uma classe de antibióticos, um às 

penicilinas (ampicilina) e outra à tetraciclina, suportado pela 

presença dos genes blaOXA-1 e blaTEM-1B, e tet(A), respetivamen-

te. O outro isolado apresentou um perfil de multirresistência 

à ampicilina, amoxicilina, cefoxitina, ceftazidima, cefotaxima, 

tetraciclina, pefloxacina e trimetoprim+sulfametoxazol, confe-

rido pela presença dos genes blaDHA-1, tet(A), qnrB4, sul1, sul2 

e dfrA12, respetivamente. Apesar de ter sido identificado num 

único isolado, de 2024, importa destacar a importância deste 

último perfil, uma vez que a ocorrência simultânea de genes 

de resistência aos antibióticos da classe das (fluoro)quinolonas 

e do gene blaDHA-1, que codifica uma β-lactamase de espetro 

alargado (ESBL), é preocupante, dado que as cefalosporinas 

de 3ª geração e as (fluoro)quinolonas são recomendadas para 

o tratamento de infeções graves (1,6,11).
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Figura 1:       Análise filogenética (minimum spanning tree) de S. Newport, baseada no cgMLST dos 98 isolados e utilizando 
o esquema cgMLST V1 + HierCC V1 com 3002 loci, disponível na plataforma Enterobase.

Os números apresentados nos ramos representam as di ferenças a lé l icas entre os iso lados. Os clusters são formados com ≤5 di ferenças a lé l icas 
entre os iso lados. O tamanho dos c í rculos é proporc ional ao número de iso lados ne les integrados. As l inhas contínuas são proporc ionais à d istância 
entre os iso lados, enquanto as l inhas a trace jado são indicat ivas de ausência de proporcional idade na distância entre os iso lados, tendo s ido 
efetuada uma redução para distâncias super iores a 1000.
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Data de colhe i ta

Gráfico 2:       Distribuição dos per fis fenotípicos observados nos 98 isolados de S. Newport em análise (A) e dos genes de 
resistência identif icados por WGS em quatro isolados (B), no período em estudo.
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Figura 2:       Análise f i logenética (minimum spanning tree) baseada no cgMLST de todos os isolados do HC5 198011 
disponíveis na plataforma Enterobase, ut i l izando o esquema cgMLST V1 + HierCC V1 com 3002 loci.

Os números apresentados nos ramos representam as di ferenças a lé l icas entre os iso lados. O tamanho dos c í rculos é proporc ional ao número de iso lados 
ne les integrados. As l inhas contínuas são proporc ionais à d istância entre os iso lados, enquanto as l inhas a tracejado são indicat ivas de ausência de 
proporc ional idade na distância entre os iso lados, tendo s ido efetuada uma redução para distâncias super iores a 3.

Figura 3:       Análise f i logenética (minimum spanning tree) baseada no cgMLST de todos os isolados do HC5 338382 
disponíveis na plataforma Enterobase, ut i l izando o esquema cgMLST V1 + HierCC V1 com 3002 loci.

Os números apresentados nos ramos representam as di ferenças a lé l icas entre os iso lados. O tamanho dos c í rculos é proporc ional ao número de iso lados 
ne les integrados. O tamanho dos c í rculos é proporc ional ao número de iso lados ne les integrados. As l inhas contínuas são proporc ionais à d istância entre 
os iso lados, enquanto as l inhas a tracejado são indicat ivas de ausência de proporc ional idade na distância entre os iso lados, tendo s ido efetuada uma redução 
para distâncias super iores a 3.
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Através da análise de cgMLST foi possível identif icar vários 

clusters genéticos, nomeadamente dois grandes clusters, 

que também integravam isolados internacionais. 

Nos últimos anos, a sequenciação genómica tem desempe-

nhado um papel fundamental na vigi lância laborator ial, 

permitindo identi f icar precocemente clusters genéticos e 

servindo de base à investigação epidemiológica (12).

_Conclusão 

Apesar de a maioria dos isolados de S. Newport identif icados 

em Portugal não serem resistentes aos antibióticos, a 

importância deste serotipo para a saúde pública não deve ser 

negligenciada, devido à sua potencial ligação a surtos, quer 

nacionais quer internacionais, de acordo com o evidenciado 

pela análise genómica realizada no presente estudo.

Destaca-se ainda a existência de estirpes de S. Newport 

produtoras de β-lactamase de espetro alargado em Portugal, 

o que reforça a necessidade de uma vigilância laboratorial 

contínua, que permita a monitorização destes isolados e a 

deteção precoce de surtos. 
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