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RESUMO

Resíduos provenientes da produção animal são promissores para serem
utilizados como fertilizante orgânico na produção agrícola. Apesar desta
prática ser uma alternativa sustentável para a disposição desses resíduos,
estes podem conter microrganismos patogênicos e determinantes de
resistência a antimicrobianos e, quando utilizados na agricultura, podem
favorecer a disseminação de resistência para bactérias patogênicas e
comensais de humano e animais, constituindo um grave potencial de
ameaça para a saúde pública. Neste contexto, o objetivo deste trabalho
foi avaliar o perfil feno-genotípico de resistência a antimicrobianos de dez
isolados provenientes de resíduos animais. Cepas bacterianas foram
isoladas de cama de aviário e de cavalo. Após isoladas, as cepas foram
previamente identificadas pela técnica MALDI-TOF e, em seguida, foi
realizada a detecção da resistência aos antimicrobianos das classes dos
aminoglicosídeos (gentamicina), β-lactâmicos (amoxicilina + ácido
clavulânico, ampicilina, aztreonam, cefepime, cefoxitina, ceftazidima e
imipenem), fluoroquinolona (ciprofloxacina), sulfonamida (sulfametoxazol
+ trimetoprim) e tetraciclina pelo método de difusão em disco e, pela
amplificação dos genes que conferem resistência aos antimicrobianos β-
lactâmicos (bla , bla , bla , bla , bla , bla , bla e
bla ), colistina (mcr-1 e mcr-3), fluoroquinolona (qnrA e qnrB),
sulfonamida (sul1 e sul2) e tetraciclina (tetB) através da técnica de PCR
(Polymerase Chain Reaction). Foram identificadas duas Escherichia coli e
o i t o Proteus mirabilis. Na detecção fenotípica, todos os isolados
apresentaram resistência a mais de três classes de antimicrobianos,
sendo considerados multirresistentes. Isolados multirresistentes
representam um sério risco à saúde pública por diminuir as opções
terapêuticas em um processo infeccioso podendo causar um aumento no
tempo de internação, aumento de procedimentos evasivos e de
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morbimortalidade. Para elucidar quais os possíveis mecanismos
relacionados à resistência, foi realizada a detecção de genes de
resistência. Dos 15 genes testados, bla , bla , qnrA e qnrB não
foram detectados em nenhum dos isolados. Nos isolados de Escherichia
coli foram detectados genes que conferem resistência a todas as classes
de antimicrobianos testadas, exceto a fluoroquinolona. Dos oito isolados
de P. mirabilis , apenas três apresentaram genes de resistência. Nestes,
foram detectados somente os genes bla e bla , que conferem
resistência aos β-lactâmicos. Nos outros cinco isolados de Proteus não
foram detectados genes de resistência, apesar de ter sido detectado a
resistência fenotípica. Isso pode ter ocorrido pela falta de especificidade
dos primers selecionados. Os resultados obtidos confirmam que isolados
provenientes de resíduos animais contém determinantes de resistência a
antimicrobianos e sua utilização na agricultura pode apresentar um risco a
saúde pública. Dessa forma, é necessário o desenvolvimento de
estratégias de manejo que visem a redução e/ou eliminação desses
contaminantes de modo que garanta sua utilização segura na agricultura.
PALAVRAS-CHAVE: Resistência bacteriana, cama de cavalo, cama de aviário,
enterobactérias
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