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O uso de antibióticos com finalidade profilática e/ou como promotores de
crescimento em animais de produção tem sido criticado devido à seleção de
bactérias resistentes a antibióticos e a possível transferência de genes de
resistência ao longo da cadeia alimentar (Woolhouse, 2013). A transferência
horizontal desses genes mediada por plasmídeos contribui para a disseminação
de resistência entre humanos, animais e o ambiente, sendo, portanto, relevante
no contexto da saúde única. A família Enterobacteriaceae, que constitui um
importante grupo de patógenos oportunistas, é comumente relacionada com a
disseminação de resistência entre bactérias (Caratolli, 2009). Nesta família,
Escherichia coli e Salmonella enterica se destacam como patógenos que provocam
desordens gastrointestinais e perdas econômicas no setor agropecuário
(Trabulsi, 1999; Doyle, 1989; Carrasco, 2012).
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DETECÇÃO DE GENES DE RESISTÊNCIA A ANTIBIÓTICOS EM PLASMÍDEOS DE Escherichia 
coli E Salmonella enterica PROVENIENTES DE ANIMAIS DE PRODUÇÃO

O presente trabalho teve como objetivo detectar genes de resistência a
antibióticos (GRAs) em plasmídeos de Escherichia coli e Salmonella enterica
provenientes de aves, bovinos e suínos.
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Palavras-chave:

Cow/cattle (n=79)

Chicken (n=53)

Pig (n=42)

Os resultados indicaram predominância de genes de resistência a β-lactâmicos
(n=42), sulfonamidas (n=39) e aminoglicosídeos (n=36) nos plasmídeos
avaliados. Salmonella enterica foi a espécie que apresentou o maior número de
GRAs enquanto o grupo das aves foi o mais associado com a presença de GRAs
(Figura 1). Além disso, Escherichia coli e Salmonella enterica provenientes de
todos os animais de produção avaliados apresentaram plasmídeos que
conferem multirresistência aos patógenos, sendo que Salmonella apresentou o
maior número de GRAs por plasmídeo analisado (média de 4 genes por
plasmídeo). Em termos proporcionais, levando-se em consideração o número
de plasmídeos avaliados por grupo, suínos apresentaram a maior proporção de
genes por plasmídeo avaliado (Figura 2).

Figura 1. Heatmap demonstrando a detecção de GRAs em plasmídeos de Escherichia coli e
Salmonella enterica por grupo animal. A intensidade da cor representa a abundância dos GRAs;
quanto mais intensa a cor da barra, maior a abundância do gene no respectivo ecossistema.

Figura 2. Razão entre o número de GRAs detectados em plasmídeos de Escherichia coli e
Salmonella enterica e o número de plasmídeos analisados por ambiente. As diferentes cores
representam os grupos de animais analisados neste trabalho.

Esses resultados confirmam a presença de plasmídeos contendo múltiplos
genes de resistência em patógenos associados com desordens gastrointestinais
em animais de produção. A presença desses genes em plasmídeos sugere que
os mesmos podem ser transferidos horizontalmente entre bactérias comensais
e patogênicas, representando um risco para a saúde animal e humana.


