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Escherichia coli MULTIRRESISTENTE EM FEZES E CARCAÇAS DE SUÍNOS NO 
BRASIL 

 

 

RESUMO - A resistência bacteriana a agentes antimicrobianos vem, ao longo dos 
anos, sendo uma ameaça crescente que resulta em um problema global de saúde 
pública. Pode ter como causa o uso excessivo de compostos antimicrobianos na 
medicina humana, na medicina veterinária e na agropecuária, gerando uma pressão 
de seleção que ocorre em microrganismos resistentes que podem disseminar genes 
responsáveis por proporcionar mecanismos de defesa para outros microrganismos. O 
estudo teve como objetivo detectar e caracterizar enterobactérias resistentes a 
antimicrobianos em amostras de fezes e carcaças de suínos. Foram utilizadas 214 
amostras, entre elas 111 de fezes e 103 de carcaça de suínos que foram coletadas 
de dois frigoríficos em 2010 na região de Jaboticabal – SP e estavam estocadas em 
freezer à -80 °C. Para detectar a presença de genes associados à resistência e isolar 
as bactérias positivas foi utilizada a técnica de Reação em Cadeia da Polimerase 
(PCR), resultando em 22 cepas isoladas. A mesma técnica foi utilizada para 
determinar o gênero e espécie dos microrganismos isolados. Com um total de 22 
isolados foi realizada a técnica de Eletroforese em Gel de Campo Pulsado (PFGE) a 
fim de investigar a similaridade genética entre eles. O método de disco difusão Kirby-
Bauer foi utilizado para caracterizar a resistência fenotípica a diferentes 
antimicrobianos. Os resultados foram importantes para demonstrar a presença do 
gene blaCTX-M-1 nos 22 isolados de Escherichia coli. Além disso, todas as cepas 
foram consideradas multirresistentes, apresentando 100% de resistência à Colistina, 
antimicrobiano de última eleição em medicina humana. Ainda, os isolados 
demonstraram alta diversidade genética entre si. Dessa forma, genes de resistência 
podem ser transmitidos entre diferentes espécies bacterianas que podem ser 
disseminadas por meio de produtos de origem animal para seres humanos, 
aumentando o alerta para a sanidade na produção e para saúde pública. 
 

Palavras-chave: enterobactérias; genes de resistência; pressão de seleção; 
resistência antimicrobiana; suinocultura 
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MULTIDRUG-RESISTANT Escherichia coli IN FECES AND CARCASSES OF 
PIGS IN BRAZIL 

 

 

ABSTRACT - Bacterial resistance to antimicrobial agents has, over the years, become 
a growing threat that results in a global public health issue. It can be caused by the 
excessive use of antimicrobial compounds in human medicine, veterinary medicine, 
and agriculture, generating a selection pressure that occurs in resistant 
microorganisms capable of spreading genes responsible for providing defense 
mechanisms to other microorganisms. The study aimed to detect and characterize 
antimicrobial-resistant enterobacteria in swine feces and carcasses samples. A total 
of 214 samples were used, including 111 from pig feces and 103 from pig carcasses, 
which were stored in freezer at -80 °C. The Polymerase Chain Reaction (PCR) 
technique was employed to detect the presence of resistance-associated genes and 
to isolate positive bacteria. The same technique was used to determine the genus and 
species of the isolated microorganisms. A total of 22 isolates underwent Pulse-Field 
Gel Electrophoresis (PFGE) to investigate genetic similarity. The Kirby-Bauer disk 
diffusion method was used to characterize phenotypic resistance to different 
antimicrobials. The results were important in demonstrating the presence of the 
blaCTX-M-1 in all 22 isolates of Escherichia coli. Furthermore, all strains were 
considered multidrug-resistant, showing 100% resistance to Colistin, a last-resort 
antimicrobial in human medicine. Additionally, the isolates exhibited high genetic 
diversity among themselves. Thus, resistance genes can be transmitted among 
different bacterial species, which can be disseminated through animal-derived 
products to humans, rainsing concerns for production safety and public health. 
 
 
Key-words: enterobacteria; resistance genes; selection pressure; antimicrobial 
resistance; swine farming 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O Brasil é um grande exportador de produtos de origem animal, incluindo a 

carne suína e seus derivados, para o mundo. Os principais importadores desses 

produtos são países da Ásia, África e Europa (ABPA, 2023). Além disso, a 

preocupação com a contaminação desses alimentos por meio de bactérias 

multirresistentes tem crescido ao longo dos anos (Albernaz-Gonçalves et al., 2021).  

Essa preocupação com o aumento da multirresistência deve-se a pressão de 

seleção que os microrganismos vêm sofrendo devido ao uso inconsciente de agentes 

antimicrobianos, e como resultado, há uma melhor adaptação deles através da 

disseminação e expressão de genes de resistência (Holmes et al., 2016). O aumento 

da resistência a antimicrobianos é um problema global de saúde pública, que tem 

como uma das possíveis causas o uso indiscriminado de compostos antimicrobianos 

na medicina humana, medicina veterinária, na agropecuária e meio ambiente, com 

extensa transmissão de microrganismos resistentes entre essas áreas (McEwen e 

Collignon, 2018). Um dos microrganismos mais estudados e identificados na produção 

animal é a Escherichia coli. Ela é responsável por causar infecções gastrointestinais 

importantes em suínos neonatos, como a colibacilose que acarreta diarreia e morte 

de leitões, prejudicando a produção. Os animais podem adquirir essas bactérias, com 

diferentes genes de resistência que as tornam multirresistentes, da mãe e os que 

sobrevivem carregá-las até a idade de abate (Trongjit et al., 2022). 

É importante ressaltar que diversos genes relacionados à resistência a 

antimicrobianos foram detectados em Escherichia coli isolada de produções animais. 

O mais comum é o blaCTX-M, responsável por propocionar resistência às classes de 

Beta Lactâmicos, moléculas usadas em larga escala tanto em humanos como na 

produção animal como forma profilática (Cormier et al., 2019). A resistência à 

multidrogas têm sido estudada com veemência nas últimas décadas, e o que se 

destaca é que bactérias oportunistas estão demonstrando resistência a um maior 

número de moléculas diferentes. Estudos realizados na China mostram que a 

resistência a antimicrobianos como estreptomicina, ampicilina, tetraciclina e 
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sulfametoxazol é a mais predominante encontrada em cepas de Escherichia coli em 

animais de produção (Zhou et al., 2022).  

Essa disseminação de resistência entre cepas pode ser facilitada pela 

presença de genes em elementos móveis como os plasmídeos, que facilitam a 

transferência de genes entre bactérias diferentes (Trongjit et al., 2022). Devido a 

expressiva disseminação e aumento de bactérias multirresistentes, discute-se a 

importância do monitoramento constante e de diferentes indicadores de resistência 

em animais de produção, a fim de produzir alimentos com menos contaminação e 

priorizar soluções para o problema de multirresistência (Hesp et al., 2021). 

Baseado na importância do monitoramento da resistência a agentes 

antimicrobianos, o presente trabalho teve como objetivo caracterizar cepas de 

Escherichia coli isoladas de fezes e carcaças de suínos. Para isso foi realizada a 

detecção de genes relacionados à resistência por meio da técnica de Reação em 

Cadeia da Polimerase (PCR, análise fenotípica de resistência a diferentes 

antimicrobianos pela técnica de disco difusão e análise de similaridade genética entre 

os isolados através de Eletroforese em Gel de Campo Pulsado (PFGE). 

 

2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 Suinocultura no Brasil 

 

O Brasil foi o quarto maior produtor e exportador de carne suína no mundo no 

último ano, abatendo mais de 45 milhões de cabeças em 2022 (ABPA, 2023). O 

consumo de carne suína no mercado interno brasileiro aumentou de 14.9 

Kg/habitantes em 2012 para 18 Kg/hab em 2022. Enquanto a exportação foi de 582 

mil toneladas em 2012 para mais de 1 milhão de toneladas em 2022, sendo países da 

Ásia como China e Japão os maiores importadores. O aumento expressivo no 

consumo e exportação dos produtos fez elevar a receita do mercado de 1.4 milhões 

para mais de 2.5 milhões de dólares anuais nos últimos dez anos (ABPA, 2023). 

A produção de carne e derivados suínos apresenta uma significativa 

contribuição para a economia do agronegócio brasileiro. A grande maioria da 

produção encontra-se nas regiões sul, sudeste e centro-oeste, sendo que o maior 
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rebanho se localiza nos estados de Santa Catarina, Rio Grande do Sul e Paraná (da 

Silva et al., 2017). 

O tipo de produção muda de acordo com cada região do país. Na região sul 

predomina o sistema de cooperativas e produtores integrados e especializados em 

diferentes fases de criação, enquanto na região sudeste concentra-se maior número 

de produtores independentes e de ciclo completo de produção (ABCS, 2016). 

A presença de rebanhos suínos nas regiões centro-oeste, norte e nordeste 

tornou-se maior ao longo dos anos, mesmo o clima sendo desfavorável para a 

espécie. Isso se deve à expansão do agronegócio para essas regiões com maior 

número de terras (ABCS, 2016). A maioria dos produtores são independentes e de 

subsistência, sendo difícil mensurar o número de animais criados e abatidos, dessa 

forma apresentando baixa importância industrial. Como consequência há pouca ou 

nenhuma inspeção de abate nessas regiões (Rodrigues et al., 2008). 

No entanto, o Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento dispõe de 

regulamentos como o Regulamento Técnico do Programa Nacional de Sanidade 

Suídea (PNSS), regulamentado pela Instrução Normativa n° 47 de 18/10/2004 que 

visa boas práticas de produção, e prevenção e erradicação de doenças em suínos 

(MAPA, 2004). 

 

2.2 Escherichia coli na suinocultura 

 

As infecções causadas por Escherichia coli em animais são comumente 

chamadas de colibacilose. A colibacilose em suínos é uma infecção comum 

principalmente em neonatos, causando diarreia também no período pós desmame. 

Além disso pode provocar doença do edema, mastite, doença do trato urinário e 

septicemia (Barros et al., 2023). 

A Escherichia coli é uma bactéria Gram negativa, flagelada que coloniza o trato 

gastrointestinal de animais e humanos, ligando-se aos enterócitos (Riley, 2020). Em 

suínos neonatos que ainda não possuem o sistema imunológico completamente 

desenvolvido essa bactéria pode causar infecção ainda nas primeiras duas semanas 

de vida, ocasionando diarreia grave e morte (Rhouma et al., 2017). 
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A colibacilose em suínos pode ser causada por diferentes sorotipos e patótipos 

de E. coli, sendo bastante comum os tipos enterotoxigenica (ETEC) e shigatoxigenica 

(STEC) que podem infectar os animais em diferentes idades. Dessa forma as doenças 

causadas por essa bactéria são prevalentes em rebanhos suínos e causam grandes 

perdas econômicas para a indústria devido a morbidade e mortalidade expressivas 

nesses casos (García-Meniño et al., 2021). Logo, além da vacinação, há o uso 

excessivo de moléculas antimicrobianas nos rebanhos a fim de controlar e tratar 

possíveis infecções por Escherichia coli e outros microrganismos. Essas ações 

provocam o aumento de bactérias multirresistentes que podem ser disseminadas 

entre os animais e contaminar produtos como a carne que serão consumidos por 

humanos (Curcio et al., 2017).Além disso, as fezes de animais infectados podem 

contaminar solo, água e plantações aumentando o risco de disseminação de 

superbactérias no meio ambiente e causar infecções de forma indireta em seres 

humanos através do consumo de verduras contaminadas com essas bactérias 

originadas de fezes dos animais (Yang et al., 2017). 

 

2.3 Resistência a antimicrobianos 

 

A resistência microbiana tem sido alvo de extensas pesquisas em todo o mundo 

devido à preocupação com as possíveis consequências para a saúde pública nos 

últimos tempos. Essa resistência não é recente, pois é inerente à própria natureza dos 

microrganismos desenvolverem mecanismos de defesa, exemplificados por alguns 

fungos que produzem antibióticos, como a penicilina (Morrison e Zembower, 2020). 

Mesmo antes do primeiro uso da penicilina em 1940, já havia sido identificada uma 

cepa de Staphylococcus resistente, sendo as primeiras penicilinases descritas em 

1959 (Sengupta et al., 2013). 

O principal problema está na rápida disseminação da resistência entre os 

microrganismos devido ao uso incorreto de antimicrobianos e ao aumento da 

globalização e trânsito de pessoas, animais e produtos pelo mundo (Jian et al., 2021; 

MacPherson et al., 2009). O consumo de antimicrobianos vêm aumentando desde o 

início do século 21, tanto em humanos como em animais. Em diversas regiões do 

mundo, a avicultura, suinocultura e bovinocultura ultrapassa milhões de animais, 
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resultando em um amplo uso de antibióticos tratar infecções e aumentar a 

produtividade. Esse uso descontrolado causa também contaminação ambiental, pois 

os resíduos são excretados nas fezes animais e descartados pela indústria de modo 

que podem chegar no meio ambiente contaminando solo e água (Sarmah et al., 2006). 

Dessa forma, a única certeza no momento é que o uso equivocado desses 

medicamentos na medicina humana, veterinária e agricultura é a principal causa do 

problema de resistência globalmente (McEwen e Collignon, 2018). 

A resistência a antimicrobianos pode ser disseminada entre microrganismos 

por meio de transferência de genes responsáveis por codificar diferentes fatores de 

resistência. A transferência desses genes pode ocorrer por mecanismos diversos. 

Uma célula hospedeira pode repassar o gene cromossomal para sua progênie, ou 

através de elementos móveis como plasmídeos, que carregam os genes em seu 

material genético para uma célula receptora (Holmes et al., 2016). 

 

2.4 Mecanismos de resistência 

 

As bactérias podem apresentar tipos diferentes de resistência, podendo ser 

intrínseca, adquirida ou adaptativa (Christaki et al., 2020). 

A resistência intrínseca está associada a fatores inerentes à própria bactéria, 

como a impermeabilidade da membrana externa de Gram-negativas, que impede a 

entrada de algumas classes de antimicrobianos como os glicopeptídeos na célula. 

Na resistência adquirida, uma bactéria receptora adquire mecanismos por meio 

de mutação ou transferência horizontal de material genético de uma bactéria doadora. 

A transferência horizontal pode se dar por três formas diferentes: 1) transformação, a 

bactéria receptora adquire DNA livre no ambiente de uma bactéria morta que liberou 

esse material; 2) transdução, envolve a transferência de material genético por meio 

de um vírus bacteriófago; 3) conjugação, mecanismo pelo qual a bactéria receptora 

recebe material genético pelo contato direto através de pili sexual com uma bactéria 

doadora, que transmite o plasmídeo, elemento móvel capaz de carrear diferentes 

genes relacionados à resistência em seu material genético (Munita e Arias, 2016).  

Já a resistência adaptativa ocorre por meio de sinais específicos do ambiente 

em que a bactéria está inserida, como restrição de nutrientes, estresse, mudança de 
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pH, baixas dosagens de antibiótico, e permite com que a bactéria consiga ser 

resistente a um ou mais antibióticos (Lee et al., 2019). 

Esses fatores estão sempre relacionados à genes que são transmitidos entre 

os microrganismos e permitem a evolução destes. Existentes diferentes tipos de 

genes relacionados a fatores de resistência, sendo o blaCTX-M mais relacionado às 

bactérias Gram-nagativas. Esse gene é responsável por codificar enzimas Beta 

lactamases de espectro estendido (ESBL) capazes de hidrolisar a estrutura do anel 

Beta lactâmico de antimicrobianos como cefalosporinas, penicilinas, carbapenemos e 

monobactâmicos. A primeira enzima CTX-M foi descoberta em 1989, mas foi somente 

no início dos anos 2000 que o gene foi mais reconhecido devido à disseminação em 

Escherichia coli e o uso intensivo de cefalosporinas em hospitais (Lahlaoui et al., 

2014). 

O gene blaCTX-M ocorre em vários lugares do mundo, como Europa, América 

e Ásia, em enterobactérias como Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae e em 

Pseudomonas spp. isoladas de humanos em hospitais e comunidades, animais, 

produtos de origem animal e meio ambiente (Castanheira et al., 2021). O grupo mais 

comum durante bastante tempo da descoberta do gene foi o CTX-M-1, no entanto 

atualmente existem diferentes grupos desse gene, o mais encontrado no mundo é 

CTX-M-15, seguido de CTX-M-14 e CTX-M-27 (Bush and Bradford 2020). No Brasil 

as variantes mais encontradas nos últimos anos são CTX-M-2 e CTX-M-15, seguidas 

de CTX-M-8, CTX-M-9 e CTX-M-59. (Rocha et al., 2016). 

Esse gene teve origem cromossomal em bactérias do gênero Kluyvera, no 

entanto foi mobilizado para elementos móveis, como plasmídeos conjugativos e dessa 

forma teve sua disseminação acelerada globalmente. Assim, o gene blaCTX-M-15 foi 

amplamente disseminado pelos diferentes continentes por meio de plasmídeos de 

diversas famílias transmitidos principalmente entre linhagens de E. coli (Naseer e 

Sundsfjord, 2011). 

Além desse, os genes blaKPC e blaNDM são responsáveis por codificar 

enzimas carbapenemases, que são um tipo de Beta Lactamase responsáveis por 

hidrolisar a estrutura do anel Beta Lactâmico, normalmente mais encontrados na 

família Enterobacteriaceae (Christaki et al., 2020). Nos últimos anos têm aumentado 

a frequência de isolados positivos para esses genes e produtores de múltiplas 
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carbapenemases, tornando as cepas multirresistentes e dificultando o tratamento de 

infecções graves. Dessa forma, a única medida mais efetiva para tratamento de 

infecções causadas por esses microrganismos, sendo o mais comum nessas 

características a Klebsiella pneumoniae, é a associação de diferentes antimicrobianos 

como Meropenem, Imipenem, Colistina e Aztreonam. Depois da pandemia causada 

pela COVID-19, a resistência a esses antibióticos aumentou significativamente na 

América do Sul devido ao uso excessivo para tratamento de co-infecções (Vásquez-

Ponce et al., 2022). 

Outro gene de grande importância atualmente no mundo e que também é 

transmitido por meio de plasmídeos é o mcr, relacionado à resistência à Colistina. A 

Colistina faz parte do grupo das polimixinas e é um antibiótico de última escolha para 

o tratamento de infecções em humanos causadas por bactérias Gram-negativas 

produtoras de carbapenemase. Sua molécula é um polipeptídio catiônico hidrofílico e 

lipofílico, ela age interagindo com os lipopolissacarídeos (LPS) da membrana externa, 

fazendo a célula bacteriana perder íons de magnésio e cálcio, dessa forma é um 

antibiótico bactericida (Caniaux et al., 2017). 

Existem diferentes mecanismos bacterianos para a resistência à Colistina, mas 

atualmente o mais importante é o mediado pelo gene mcr que codifica a enzima PEtN 

transferase que faz com que a bactéria adicione fosfoetanolamina no lipídeo A da sua 

camada de lipopolissacarídeos, isso modifica o sítio de ação do antibiótico fazendo 

com que ele perca o efeito na bactéria (Liu et al., 2016). 

Uma das grandes causas de aumento da resistência à Colistina é o seu uso na 

produção animal como profilaxia para aumento da produtividade e tratamento de 

infecções, principalmente na suinocultura em várias regiões do mundo. O problema 

do uso descontrolado na agropecuária é a geração de resíduos do antibiótico que 

podem chegar ao meio ambiente e a possibilidade de contaminação cruzada da carne 

e produtos de origem animal por bactérias que carregam o gene mcr em plasmídeos, 

e assim entrarão em contato com humanos que irão manipular e consumir esses 

produtos (Trongjit et al., 2022). 

Até o momento existem dez variantes diferentes descobertas do gene mcr (1-

10) em várias espécies bacterianas isoladas de humanos, animais, alimentos e meio 

ambiente. Entre as diferentes variantes, a mais reportada é a mcr- 1 que foi descoberta 
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em E. coli isolada de amostras de carne entre 2011 e 2014 na China e em mais de 20 

países com uma diferença de três meses, demonstrando como sua disseminação 

pode ser rápida, sendo a Colistina um antibiótico muito usado na ração animal para 

melhorar a produção na China (Liu et al., 2016). Os genes mcr-1 ao mcr-9 foram 

descobertos até 2019, e o gene mcr-10 em 2020, sendo este mais recente. Foram 

encontrados em cepas de Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Salmonella spp, 

Enterobacter sp., Proteus sp., e Aeromonas sp. (Hussein et al., 2021). Os genes mcr- 

1, mcr- 2 e mcr- 4 já foram detectados em plasmídeos presentes em bactérias isoladas 

de humanos e suínos na Itália (Carattoli et al., 2017; Carretto et al., 2018; Hussein et 

al., 2021). 

No Brasil, a primeira ocorrência do gene mcr-1 em plasmídeo foi reportada em 

2016, em cepa de E. coli isolada de uma infecção de pé em um paciente diabético 

(Fernandes et al., 2016). O gene também foi detectado em outras cepas de E.coli 

multirresistentes causando infecções em humanos no nordeste e no Paraná, 

demonstrando a disseminação em diferentes regiões do país (Pillonetto et al., 2019; 

Rocha et al., 2017). 

Enquanto o gene mcr foi detectado no Brasil somente em 2016, E. coli e 

Salmonella enterica subepécie enterica resistente à Colistina foram isoladas de 

amostras de suínos em 2012 (Morales et al., 2012). A Colistina é usada há décadas 

na suinocultura em preparações oral para prevenção e tratamento de diarréia causada 

principalmente por E. coli, e com isso a resistência a esse antibiótico se tornou cada 

vez mais comum (Rhouma et al., 2017). 

 

2.5 Antibióticos como promotores de crescimento na suinocultura  

 

 Antibióticos têm sido usados na produção animal durante décadas, não 

apenas para tratamento de infecções, mas como promotores de crescimento, inclusive 

na suinocultura. São usados na ração animal porque são eficientes no auxílio ao 

ganho de peso. Eles atuam inibindo a microbiota intestinal normal do animal e isso faz 

com que aumente a absorção e aproveitamento de nutrientes pelo animal, reduzindo 

o consumo deles pelos microrganismos presentes no intestino, ou seja, ocorre 

retenção de energia e nitrogênio, melhora a absorção de vitaminas e minerais, 
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aumenta a absorção de gorduras, reduz o trânsito do alimento no intestino fazendo 

com que o animal consuma menos ração porém ganhando mais peso, modifica as 

paredes do intestino, além de inibir infecções subclínicas (Gaskins et al., 2002). 

Há uma década, no Brasil eram utilizados Colistina e Tilosina na alimentação 

de suínos como promotores de crescimento, principalmente em leitões. A Tilosina é 

um macrolídeo que altera a microbiota intestinal e promove colonização por 

lactobacilos, melhorando a conversão alimentar dos leitões. Já a Colistina, uma 

polimixina, reduz bactérias Gram-negativas no intestino, especialmente E. coli, que 

podem causar infecções subclínicas. O fator preocupante é que baixas concentrações 

desses antibióticos já foram encontradas nos dejetos dos animais e no efluente de 

tratamento de esgoto, mesmo não influenciando no processo de biodigestão de 

dejetos, esses antibióticos podem entrar em contato com bactérias do ambiente e 

promover o desenvolvimento de resistência pelo processo de adaptação (Gavioli et 

al., 2013). 

Não só no Brasil são utilizados promotores de crescimento, mas em todo o 

mundo. Em 2017, foram utlizadas 93 mil toneladas de antibióticos na alimentação 

animal, e a expectativa é de que esse valor aumente cerca de 11,5% até 2030 

globalmente (Tiseo et al., 2020).  

Para tentar evitar o aumento da resistência a antimicrobianos de última escolha 

utilizados na medicina humana, alguns trabalhos sugerem uso de alternativas para 

promotores de crescimento na produção animal, como compostos fitoquímicos que 

têm origem em plantas e possuem ação antimicrobiana, antioxidante, 

imunomodulatória e melhorias na morfologia intestinal dos animais (Álvarez-Martínez 

et al.,2021; Li et al., 2021; Rossi et al., 2020).  

Além disso, probióticos são muito estudados como alternativa aos antibióticos. 

Probióticos são microrganismos, bactérias ou leveduras, que possuem a habilidade 

de reduzir microrganismos patogênicos quando ingeridas nas quantidades adequadas 

e para serem eficientes precisam resistir ao ácido gástrico e sais biliares dos animais 

além de se aderir na mucosa intestinal (Dubreuil, 2017). Podem ser usados em 

diferentes fases de crescimento do animal, na suinocultura os probióticos são muito 

usados em matrizes e lactantes pois melhoram a ingestão de alimento e conversão 

alimentar, gerando mais energia para a fêmea durante essa fase. Já na fase de 
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crescimento é o período de melhores resultados porque o animal ainda não tem a 

microbiota formada, então o probiótico auxilia na produção de enzimas digestivas, 

modulação imunológica e melhora a resposta contra patógenos. Na fase de engorda, 

quando o animal está mais velho, probióticos auxiliam na conversão alimentar, a 

reduzir a produção de gases intestinais, melhora a qualidade da carne e reduz a 

contaminação ambiental por resíduos de antibióticos (Pereira et al., 2022). 

 

2.6 Impacto ambiental do uso de antibióticos na suinocultura 

 

O impacto do uso indiscriminado de antimicrobianos também é evidente no 

meio ambiente e vêm aumentando ao longo dos anos em fazendas de produção de 

animais, especialmente em países com grandes rebanhos. Cerca de 30 a 90% dos 

antibióticos usados em animais é excretado em seus dejetos devido à baixa absorção 

ou problemas no metabolismo, e são eliminados no ambiente (Sarmah et al., 2006).  

Na China há uma grande produção de suínos, entre grandes, médios e 

pequenos produtores. De acordo com o estudo de Du et al. (2022) realizado na China, 

fazendas de grande e pequena produção de suínos foram as que demonstraram maior 

concentração de antibióticos em águas residuais em relação às fazendas de média 

escala, o que segundo eles isso se deve às diferenças na forma de uso e dosagem 

de antibióticos fornecidos aos animais. Além disso, resíduos de antibióticos são 

maiores em fazendas de produção de leitões e engorda em relação a criação de 

matrizes reprodutoras. 

Por outro lado, países europeus têm demonstrado baixo uso de antibióticos 

para prevenção de infecções e promoção de crescimento na produção animal devido 

às restrições e regulamentação do uso estabelecidas ao longo do tempo. Tetraciclinas 

são as moléculas mais empregadas na Irlanda e Holanda, enquanto penicilinas são 

predominantes na Noruega e Suécia. Contudo, o uso excessivo de antimicrobianos 

na medicina humana ainda persiste na Europa, resultando na excreção de resíduos 

dessas moléculas nas fezes e urina de humanos além na de animais, afetando o meio 

ambiente. Mesmo tendo baixa quantidade de resíduos em corpos d’água na Europa, 

as concentrações de antibióticos são suficientes para promover o processo de 

resistência em microrganismos (Monahan et al., 2021). 
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O descarte de resíduos de antimicrobianos pode afetar solo, vegetação, rios e 

lençóis freáticos e assim prejudicar a diversidade de espécies da microbiota do solo, 

gerar bactérias resistentes e disseminar genes relacionados à resistência (Sun et al., 

2021). Ainda, a contaminação de lençóis freáticos em determinadas regiões pode 

prejudicar populações que dependem deste como suprimento de água para consumo. 

Além disso a presença de genes relacionados à resistência em amostras de água 

subterrânea sugere a transferência horizontal destes genes em diferentes fontes de 

água, logo oferece risco à saúde pública por isso o uso de antibióticos na produção 

animal deveria ser controlado com mais rigor e maior cuidado no tratamento de 

dejetos e águas residuais (Li et al., 2018). 

 

2.7 Situação da resistência microbiana no mundo 

 

A resistência a antimicrobianos é uma ameaça crescente à saúde pública no 

Brasil e no mundo. Bactérias podem colonizar diferentes hospedeiros (humanos, 

animais e plantas) e o compartilhamento de habitats juntamente com genes 

relacionados à resistência em elementos móveis podem diminuir a especificidade por 

esses hospedeiros e promover a disseminação da resistência com mais facilidade. 

Além disso, condições sociais e ambientais como acesso à água potável, consumo de 

alimentos contaminados favorecem a transmissão de microrganismos patogênicos e 

resistentes a humanos (Hernando-Amado et al., 2019).  

O uso indiscriminado de antibióticos de última eleição para humanos na 

medicina veterinária vem aumentando o problema de patógenos multirresistentes 

causando infecções em humanos. Na China e Europa, a Colistina é usada na ração e 

água de bebida na produção de aves e suínos muitas vezes em doses menores para 

favorecer o crescimento dos animais e tratar infecções causadas por E. coli, o 

problema é significativo ao ponto de que novas formas de resistência, associadas ao 

gene mcr descoberto há pouco tempo, foram desenvolvidas pelos microrganismos. O 

risco é justamente a contaminação de alimentos provenientes desses animais e que 

serão consumidos por humanos. Dessa forma, a propagação de bactérias resistentes 

só aumenta (Rhouma et al., 2016). 
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Além da Colistina, Cefalosporinas de terceira geração também são moléculas 

usadas na medicina humana como tratamento de eleição para diversas infecções 

graves causadas por bactérias Gram-negativas. No entanto, também são usadas em 

animais de produção, inclusive em suínos para tratar doenças do sistema respiratório. 

A resistência à cefalosporinas também é mediada por genes como blaCTX-M e 

blaCMY, os quais estão presentes em plasmídeos. Os países com menor frequência 

de resistência em E. coli em suínos estão na Europa, América do Norte e a Austrália, 

resultado da implantação de políticas que restringem o uso de antibióticos na 

produção animal. Por outro lado, países asiáticos como China, Índia, Tailândia e 

Tanzânia enfrentam altas taxas de resistência, evidenciando deficiências nas politícas 

de criação animal e a necessidade de melhorias na vigilância do uso indiscriminado 

de antimicrobianos (Hayer et al., 2022). 

O consumo de antimicrobianos na ração animal em 2010 era cerca de 63 mil 

toneladas, mas as projeções para até 2030 é que esse número aumente em 67% (Van 

Boeckel et al., 2015). O problema da resistência microbiana é multisetorial, 

acarretando humanos, animais e ambiente. Estima-se que em 2019, cerca de 4.95 

milhões de mortes foram associadas a bactérias resistentes e 1.27 milhões foram 

atribuídas à multirresistência (Murray et al., 2022). 

Com a pandemia causada pela COVID-19 em 2020 houve um aumento de 15% 

na resistência a antimicrobianos de última escolha para tratamento de infecções 

generalizadas como cefalosporinas de terceira geração, meropenem e azitromicina 

em relação ao ano de 2017, número que pode estar abaixo do real devido às 

dificuldades no trabalho de vigilância nesse período. Entre 2017 e 2020 os antibióticos 

mais usados por via oral foram do grupo dos Beta Lactâmicos, sendo penicilina e 

amoxicilina com algum inibidor de beta lactamase, além deles a ciprofloxacina e 

azitromicina (WHO, 2022). 

Para que haja resultados melhores no controle da multirresistência é, 

necessário trabalho conjunto entre as nações, a utilização de técnicas avançadas para 

monitoramento genético de cepas, como o sequenciamento, o monitoramento do meio 

ambiente e medidas prudentes para a redução do uso de antimicrobianos na medicina 

humana e na produção animal, além de controlar a fabricação e o descarte de 

resíduos dessas moléculas no meio ambiente (Xiong et al., 2018). 
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3 MATERIAIS E MÉTODOS 

 

3.1 Amostras 

 

As amostras utilizadas neste trabalho foram previamente coletadas pela equipe 

do Laboratório de Microbiologia Veterinária da Faculdade de Ciências Agrárias e 

Veterinárias, Unesp, Câmpus de Jaboticabal e estavam armazenadas em glicerol 30% 

em freezer a -80 °C (Borges et al., 2012). Para esse estudo, foram utilizadas 214 

amostras de suínos, sendo 111 de swabe de fezes e 103 de carcaça, coletadas em 2 

frigoríficos diferentes situados na região de Jaboticabal no estado de São Paulo em 

2010. As coletas foram nomeadas de coleta 1 (51 amostras de fezes e 45 de carcaça) 

e coleta 2 (60 amostras de fezes e 58 de carcaça). Cada amostra positiva para os 

genes alvo foi semeada em placas de Petri com ágar MacConkey por meio de 

semeadura por esgotamento, colocadas em estufa a 37°C por 24 horas. Foram 

selecionadas cinco colônias com morfologias diferentes de cada amostra e semeadas 

em caldo BHI (Brain Heart Infusion) para o processo de extração de DNA e técnica de 

PCR (Polymerase Chain Reaction) a fim de detectar genes de resistência (Figura 1). 

Como controle positivo foram usadas uma cepa de E. coli e uma de K. pneumoniae 

positivas para os genes de resistência e que pertencem à bacterioteca do laboratório. 

As colônias pesquisadas positivas para pelo menos um gene de resistência foram 

selecionadas para o estudo. 
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Figura 1. Esquema demonstrando a técnica utilizada para seleção de colônias 
positivas para os genes alvo. 

 

3.2 PCR para identificação de genes de resistência e espécie 

 

A preparação do DNA bacteriano para análise da presença de genes de 

resistência foi realizada pelo método de fervura durante 10 minutos (Ewers et al. 

2004). A PCR foi realizada com soluções contendo 0,4μL de 10mM dNTP, 2μL de 10X 

Taq Polymerase Buffer, 0,8μL de 50mM MgCl2, 1μL de 5pmol iniciador, 0,2μL de Taq 

Polymerase, 1μL de DNA molde e água ultrapura para completar 20μL. A técnica teve 

objetivo de identificar os genes relacionados à resistência blaCTX-M-1, blaCTX-M-2, 

blaCMY-1, blaCMY-2, blaKPC, blaNDM, mcr-1, mcr-2, mcr-3 e mcr-4 (Tabela 1) 

(Dallenne et al., 2010; Kojima et al., 2005; Poirel et al., 2011; Rebelo et al., 2018). 

Além da pesquisa de genes relacionados à resistência, a técnica foi utilizada 

para identificação de gênero ou espécie dos isolados, por meio dos primers de 

Eschericia coli, Klebsiella pneumoniae e Salmonella spp. (Tabela 1) (Fratamico e 

Strobaugh, 1998; Li et al., 2019; Tsen et al., 1998). 



15 
 

Tabela 1. Sequência de primers e seus tamanhos utilizados para detecção de genes 
relacionados à resistência e espécie. 
 

Gene Sequência do primer (5’ € 3’) Fragmento amplificado (pb) Referência

F - TTAGGAARTGTGCCGCTGYA

R - CGATATCGTTGGTGGTRCCAT

F - CGTTAACGGCACGATGAC

R - CGATATCGTTGGTGGTRCCAT

F - ATGCAACAACGACAATCCATCCTG

R - TCAACCGGCCAACTGCGCCAGGAT

F - ATGATGAAAAAATCGTTATGCT

R - TTATTGCAGCTTTTCAAGAATGCG

F - CGTCTAGTTCTGCTGTCTTG

R - CTTGTCATCCTTGTTAGGCG

F - AGTCCGTTTGTTCTTGTGGC

R - AGATCCTTGGTCTCGGCTTG

F - CAAGTGTGTTGGTCGCAGTT

R - TCTAGCCCGACAAGCATACC

F - AAATAAAAATTGTTCCGCTTATG

R - AATGGAGATCCCCGTTTTT

F - TCACTTTCATCACTGCGTTG

R - TTGGTCCATGACTACCAATG

F- GGTTTGGCGATCTGGTTTTC

R - CGGAATGGCTCATCACGATC

F: GGGAGTAAAGTTAATACCTTTGCTC

R: TTCCCGAAGGCACATTCT

F - CCGATAGAGAACTCGAACTG

R - TCTGATGCATTTTACCCTGAT

F - CGG TGG TTT TAA GCG TAC TAT T    

R - CGA ATA TGC TCC ACA AGG TTA

Tsen et al., 1998

Rebelo et al., 2018

Rebelo et al., 2018

Rebelo et al., 2018

Rebelo et al., 2018

Poirel et al., 2005

Dallene et al., 2010

Dallene et al., 2010

Kojima et al., 2005

Kojima et al., 2005

Poirel et al., 2005

MCR-2 715

MCR-3 929

E. coli 584

MCR-4 1116

NDM 621

CMY-2 3202

KPC 798

MCR-1 320

CTX-M-1 688

CTX-M-2 404

CMY-1 1560

Klebsiella 

penumoniae
203 Li et al., 2019

Salmonella spp. 796
Fratamico & 

Strobaugh, 1998
 

 

3.3 Teste de suscetibilidade a antimicrobianos 

 

Os isolados foram submetidos a teste de sensibilidade a antimicrobianos pelo 

método de disco difusão Kirby-Bauer de acordo com manual CLSI (CLSI, 2018). 

Foram testados os seguintes antimicrobianos: Amoxicilina + Ácido Clavulânico (30µg), 

Ampicilina (10µg), Amicacina (30µg), Ceftazidima (30μg), Cefotaxima (30μg), 

Cefoxitina (30µg), Ceftriaxona (30μg), Ciprofloxacina (5µg), Fosfomicina (50µg), 

Tetraciclina (30µg), Estreptomicina (10µg), Sulfametoxazol+Trimetoprim (25µg), 
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Imipenem (10µg), Colistina (10µg). A leitura dos halos de inibição foi realizada com 

régua graduada e comparada com as tabelas de referência do manual. 

3.4 Análise de similaridade genética 

 

A similaridade genética das cepas isoladas de amostras fecais e de carcaças 

de suínos foi realizada através da técnica de PFGE (Pulse Field Gel Electrophoresis), 

de acordo com (Ribot et al., 2006). A preparação dos plugs e a digestão do DNA 

cromossomal foi feita com a enzima Xba I (Invitrogen® EUA). A estirpe de Salmonella 

Braenderup H9812 foi usada como referência de peso molecular. A eletroforese teve 

duração de 21 horas, a 14 °C, em gel de agarose Pulsefield Certified 1% de acordo 

com protocolo utilizado. A semelhança dos fragmentos foi comparada utilizando o 

coeficiente de Dice a 1% de tolerância e 0,5% de otimização, de modo que o 

dendograma foi calculado por agrupamento UPGMA no programa BioNumerics 

versão 7.1 (Applied Maths, Sint-Matens-Latem, Bélgica). 

 

3.5 Análise Estatística Descritiva 

 

Nesse estudo utilizamos uma abordagem de análise estatística abrangente 

para resumir e apresentar nossos dados de maneira eficaz. Isso envolveu a utilização 

de estatística descritiva para fornecer um resumo conciso, abrangendo medidas como 

médias, medianas, desvio padrão e quartis para variáveis contínuas, juntamente com 

a geração de tabelas de frequência e porcentagens correspondentes para variáveis 

categóricas. Todas as análises estatísticas foram realizadas utilizando a linguagem R 

para computação estatística, especificamente versão 4.0.1. 
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4 RESULTADOS 

 

Foi obtido um total de 22 isolados, sendo 13 isolados de fezes e 9 isolados de 

carcaça de suínos. Todas as cepas foram positivas para o gene relacionado à 

resistência blaCTX-M-1. Os demais genes pesquisados não foram encontrados nas 

amostras. Além disso, os 22 isolados foram submetidos à PCR para identificação da 

espécie, sendo todos positivos para Escherichia coli. 

No teste de suscetibilidade a antimicrobianos (Tabela 2), 100% dos isolados 

apresentaram resistência a multidrogas, ou seja, foram resistentes a pelo menos 3 

classes diferentes de antimicrobianos (Magiorakos et al. 2012). Os antimicrobianos 

que mais sofreram resistência foram Colistina (100%), Cefalotina (95,5%), 

Estreptomicina e Tetraciclina (90,9%), Sulfametoxazol+Trimetoprim (86,4%) e 

Ampicilina (72%). Já o Imipenem foi efetivo em 100% dos isolados, além dele 95,5% 

dos isolados demonstraram sensibilidade a Ceftazidima, Amicacina e Fosfomicina 

(Figura 2). 

 

 

 

Figura 2. Gráfico em barras apresentando a porcentagem de resistência de cada 
antimicrobiano. 
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Tabela 2. Perfil de resistência fenotípica dos isolados a diferentes antimicrobianos 

Isolado Espécie Origem Sensível Resistente 

1 E. coli Fezes AMI, CFO, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CIP, AMP, TET, COL, CFL, NOR 

2 E. coli Fezes AMI, CIP, AMP, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CFO, TET, COL, NOR 

3 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, TET, COL, NOR 

4 E. coli Fezes AMI, CFO, AMC, FOS, IPM, NOR, CTX, CRO EST, SUT, CIP, AMP, TET, COL, CAZ 

5 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, TET, COL, NOR 

6 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, AMP, AMC, FOS, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, TET, COL 

7 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, AMC, FOS, IPM, NOR, CAZ, CTX EST, SUT, AMP, TET, COL, CRO 

8 E. coli Fezes CFO, AMP, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, AMI, SUT, CIP, TET, COL, NOR 

9 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, AMC, TET, COL, NOR 

10 E. coli Fezes AMI, CFO, FOS, IPM, CAZ EST, SUT, CIP, AMP, AMC, TET, COL, NOR, CTX, CRO 

11 E. coli Fezes AMI, CFO, CIP, FOS, IPM, NOR, CAZ, CRO EST, SUT, AMP, AMC, TET, COL, CTX 

12 E. coli Fezes AMI, CFO, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CIP, AMP, AMC, FOS, TET, COL 

13 E. coli Fezes AMI, CFO, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CIP, AMP, AMC, TET, COL, NOR 

14 E. coli Carcaça EST, AMI, SUT, CFO, AMC, FOS, TET, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO CIP, AMP, COL 

15 E. coli Carcaça EST, AMI, SUT, AMC, FOS, IPM, NOR, CAZ, CRO CFO, CIP, AMP, TET, COL, CTX 

16 E. coli Carcaça AMI, SUT, CFO, CIP, AMP, AMC, FOS, TET, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, COL 

17 E. coli Carcaça AMI, CFO, AMP, AMC, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CIP, TET, COL, NOR 

18 E. coli Carcaça AMI, CFO, CIP, FOS, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, AMC, TET, COL 

19 E. coli Carcaça AMI, CFO, CIP, FOS, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, AMC, TET, COL 

20 E. coli Carcaça AMI, CFO, CIP, FOS, IPM, NOR, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, AMP, AMC, TET, COL 

21 E. coli Carcaça AMI, CFO, CIP, AMP, AMC, FOS, IPM, NOR, CAZ, CRO EST, SUT, TET, COL, CTX 

22 E. coli Carcaça AMI, CFO, FOS, IPM, CAZ, CTX, CRO EST, SUT, CIP, AMP, AMC, TET, COL, NOR 

 

*AMC: Amoxicilina+clavulanato; AMI: Amicacina; AMP: Ampicilina; CAZ: Ceftazidima; CFL: Cefalotina; CFO: Cefoxitina; CIP: Ciprofloxacina; COL: Colistina; CRO: 

Ceftriaxona; CTX: Cefotaxima; EST: Estreptomicina; FOS: Fosfomicina; IPM: Imipenem; NOR: Norfloxacina; SUT: Sulfametoxazol+Trimetoprim; TET: Tetraciclina.
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Na técnica de PFGE (Pulse Field Gel Electrophoresis) para a análise de 

similaridade genética, os isolados mostraram heterogeneidade entre si (Figura 3). 

Houve 100% de similaridade genética entre os isolados 4 e 6 que foram obtidos da 

mesma amostra de fezes, entre os isolados 14 e 15 provenientes de mesma origem 

de amostra de carcaça, e entre as cepas 18 e 19 obtidas de outra amostra de carcaça. 

As cepas 18 e 19 demonstraram o mesmo padrão de resistência aos mesmos 

antimicrobianos, já as cepas 4 e 6 apresentaram diferenças na resistência fenotípica 

em relação a Ciprofloxacina, Ceftazidima e Ampicilina sendo a 4 resistente aos três 

antimicrobianos e a 6 sensível a eles, enquanto as cepas 14 e 15 diferiram entre si 

em relação a Cefoxitina, sendo a cepa 14 sensível, enquanto a cepa 15 demonstrou 

resistência ao antimicrobiano. 

 

 

 
Figura 3. Dendrograma demonstrando a diversidade genética entre as 22 cepas de 
Escherichia coli isoladas de amostras de carcaça e de fezes de suínos e sua origem.  
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5 DISCUSSÃO 

 

A presença do gene blaCTX-M nos isolados pode ser explicada pelo fato deste, 

ser o mais comumente encontrado em bactérias ESBL (Extended Spectrum Beta 

Lactamase – Beta Lactamase de Espectro Estendido) isoladas de humanos e animais 

de produção, como suínos, aves e bovinos globalmente (Bevan et al., 2017). 

Enterobactérias positivas para o gene blaCTX-M-1 já foram isoladas de 

amostras de suínos em abatedouros e criadouros em diferentes países como Reino 

Unido, Suíça e Argentina (Faccone et al., 2019; Geser et al., 2011; Randall et al., 

2014). 

Além disso, os genes da família blaCTX-M já foram encontrados em bactérias 

isoladas de diferentes espécies animais, incluindo de companhia e em humanos. Isso 

sugere que há grande disseminação desses genes entre nichos ambientais diferentes, 

o que pode ser explicado pela possível presença dos genes em elementos móveis 

transmitidos entre diferentes espécies bacterianas (Cormier et al., 2019). 

No presente trabalho foram analisados os genes mcr-1 a 4, primeiros 

descobertos relacionados à resistência ao antimicrobiano Colistina (Nakano et al., 

2021; Wang et al., 2020). Embora não tenha sido detectada a presença desses quatro 

genes, existem outras novas variantes que representam diferentes formas de 

resistência à Colistina, visto que a codificação genética está em constante evolução e 

descoberta (Hussein et al., 2021). Mesmo sem a detecção dessas quatro variantes do 

gene, os isolados apresentaram 100% de resistência fenotípica à Colistina, fator mais 

importante pois demonstra que o antimicrobiano não irá funcionar em tratamentos 

contra possíveis infecções causadas por essas bactérias. 

A baixa detecção de genes de resistência e a alta sensibilidade dos isolados 

às cefalosporinas no presente trabalho, pode estar relacionada ao uso restrito e 

consciente desses agentes na produção de suínos. A resistência fenotípica às 

cefalosporinas de terceira e quarta geração, pode se dar pela expressão do gene, e 

sua disseminação pode ser agravada pela presença em elementos móveis e pelo uso 

incorreto desses antimicrobianos nas criações animais, selecionando isolados 

positivos com transferência horizontal do gene (Livermore et al., 2007).  
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No entanto, assim como em outros países (AgersoØ e Aarestrup, 2013), o 

Brasil vem instituindo instruções com a finalidade de reduzir o uso de determinadas 

moléculas antimicrobianas na produção animal (Rabello et al., 2020), o que pode 

justificar os resultados encontrados na presente pesquisa. 

As porcentagens de resistência mais preocupantes observadas nos isolados 

deste estudo foram para Colistina (100%), Estreptomicina (90,9%), Tetraciclina 

(90,9%), Cefalotina (95,5%), Sulfametoxazol (86,4%) e Ampicilina (72,2%). Esses 

resultados evidenciam a presença de multirresistência em cepas de Escherichia coli 

isoladas de suínos, caracterizando-as como MDR (Multidrug Resistant – Resistentes 

a multidrogas) e estão de acordo com resultados encontrados em outras pesquisas 

realizadas, inclusive no Brasil. Esses resultados reforçam a presença de resistência 

em E. coli em diversas fases de criação de suínos, tanto em sistemas com uso quanto 

sem uso de antimicrobianos (Brisola et al., 2019; Lugsomya et al., 2018). É importante 

ressaltar que as amostras analisadas no estudo foram obtidas em 2010, já 

demonstrando expressiva resistência. Portanto, é possível que o perfil de resistência 

tenha evoluído ao longo dos anos em bactérias presentes na produção animal. Nesse 

sentido, é interessante realizar a coleta e monitoramento constante dos 

microrganismos ao longo da cadeia produtiva, visando promover melhorias na saúde 

pública, a produção de alimentos e reduzir a multirresistência. 

A Colistina, antimicrobiano com maior porcentagem de resistência entre os 

isolados (100%), é uma molécula de última eleição, normalmente utilizada para 

tratamento de infecções severas em humanos. No entanto, tem sido amplamente 

usada na medicina veterinária, principalmente na suinocultura, com a intenção de 

tratar e/ou prevenir diarreia inclusive em neonatos. Como consequência ao uso 

descontrolado, houve o aumento exacerbado da resistência a esse antimicrobiano em 

todo o mundo, como constatado nos resultados do presente trabalho e na literatura 

(Trongjit et al., 2022). A presença de enterobactérias resistentes à Colistina em 

alimentos que serão consumidos por humanos oferece um risco alto à saúde e a perda 

desta molécula para tratamento de doenças causadas por essas bactérias. 

Em contraponto à outras classes de antimicrobianos que demonstraram sofrer 

alta resistência, as cefalosporinas de 3° geração revelaram sofrerem menos 

resistência nos isolados deste trabalho. As cepas demonstraram 95,5% de 
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sensibilidade à Ceftazidima, 90,9% à Ceftriaxona e 81,8% à Cefotaxima. Essa alta 

sensibilidade pode ocorrer devido ao baixo uso desses antimicrobianos na produção 

suína brasileira. Em países da Europa que produzem suínos sem uso de 

cefalosporinas, como na Suíça, o isolamento de bactérias resistentes a essas 

moléculas também é baixo (Moor et al., 2021), enquanto na Dinamarca um estudo 

demonstrou que 79% das cepas de E. coli isoladas de fazendas que fazem uso 

indiscriminado de cefalosporinas eram resistentes, diferente de cepas isoladas de 

fazendas que não utilizam os antimicrobianos que demonstraram apenas 27% de 

resistência (Hammerum et al., 2014). 

O único antimicrobiano que demonstrou 100% de sensibilidade foi o Imipenem, 

um beta-lactâmico do subgrupo dos carbapenemos. A alta sensibilidade condiz com 

o encontrado na literatura (Egbule et al., 2021), o que pode ser causada pelo não uso 

desse tipo de antimicrobianos na suinocultura local, proporcionando um baixo contato 

dessa molécula com bactérias presentes nesse ambiente. 

Na técnica de PFGE (Figura 3), foi observada a formação de diferentes clusters 

no dendrograma, sugerindo alto grau de diversidade genética entre os isolados. No 

geral as cepas demonstraram uma similaridade de 60% entre si o que pode ser 

considerado baixo, isso sugere que diferentes cepas de enterobactérias podem estar 

presentes em animais e seus produtos, como a carne, podendo compartilhar entre si 

diferentes fatores de resistência a antimicrobianos. E dessa forma, mostrou que a 

carne pode não ser contaminada diretamente por bactérias presentes nas fezes do 

animal, mas sim por outras fontes que também disseminam microrganismos 

resistentes durante o processo de abate quando não há boas práticas de fabricação 

(Viltrop et al., 2023). No entanto, diferentemente do presente trabalho, outros autores 

encontraram alta similaridade genética entre cepas de Escherichia coli em suínos no 

abatedouro e suas carcaças, mostrando que os produtos de origem animal também 

podem ser contaminados pelas mesmas estirpes presentes na produção e até mesmo 

serem transmitidas para humanos (Zelendova et al., 2020). Os isolados 4 e 6, 14 e 

15; e 18 e 19 apresentaram similaridade genética de 100% entre cada dupla. Os 

isolados 4 e 6 foram originados da mesma amostra de fezes, já os isolados 14 e 15 

pertencem a uma mesma amostra de carcaça, enquanto, os isolados 18 e 19 foram 

selecionados de outra amostra de carcaça, demonstrando alta similaridade genética 
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entre si de acordo com a técnica do PFGE. No entanto, demonstrou-se diferenças em 

relação à resistência fenotípica a alguns antimicrobianos entre as cepas 4 e 6 que são 

similares e 14 e 15. Isso mostra que elas podem ter a mesma origem, mas adquirir 

genes ao longo do tempo e diferir na expressão de fatores de resistência. Os 

diferentes genes podem ser transmitidos de uma cepa para outra por meio do 

processo de conjugação de plasmídeos que os carregam em seu material genético, 

em que uma bactéria doadora transmite o plasmídeo com o gene para uma bactéria 

receptora (Headd e Bradford, 2020). 

 

6 CONCLUSÃO 

 

• A identificação de genes relacionados a resistência a antimicrobianos em 

Escherichia coli é significativa em suínos, o que é um risco para a saúde 

humana.  

• Todos os isolados do trabalho foram multirresistentes, esse fato provoca um 

alerta ao uso incorreto de antimicrobianos na produção animal. 

• É possível a transmissão de bactérias com genes relacionados a resistência 

entre produtos de origem animal e humanos, evidenciando a preocupação com 

a saúde pública. 

• A resistência microbiana é um agravo preocupante para a saúde no mundo 

todo. 

• É necessário medidas e ações mais eficazes para reduzir a disseminação 

rápida de microrganismos patogênicos e multirresistentes. 
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