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RESUMO 

 

O Brasil é o país que mais exporta carne de frango no mundo, além de possuir grande importância 

no quesito produção, ocupando a terceira posição no ranking mundial. Embora o país possua 

tamanha importância na avicultura e apresente legislações para o monitoramento de patógenos, 

como a Salmonella spp., o controle desses microrganismos no setor aviário ainda apresenta falhas. 

Devido a contaminação por Salmonella spp. em produtos de origem animal apresentar risco de 

saúde a população, o objetivo desse trabalho foi identificar o grau de ocorrência dessas bactérias 

nas carnes de frango comercializadas no Distrito Federal, uma vez que esse patógeno é um dos 

mais envolvidos em surtos de origem alimentar em todo o mundo. Além disso, foi avaliado o perfil 

de susceptibilidade antimicrobiana das cepas isoladas, e buscou-se os genes de resistência blaCTX, 

sul2 e tetB nessas cepas. Foram coletadas 115 amostras de carne de frango resfriadas em 

supermercados, e o isolamento das cepas de Salmonella spp. foi realizado por método 

convencional de microbiologia. Posteriormente, a confirmação das cepas de Salmonella spp. foi 

realizada por meio da detecção do gene de virulência invA pela técnica da PCR. A avaliação do 

perfil de susceptibilidade antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. foi realizada por meio da 

técnica de disco-difusão de Kirby-Bauer, e os genes de resistência blaCTX, sul2 e tetB foram 

pesquisados em todos os isolados. O total de 46,1% das amostras de carne de frango (53/115) 

apresentou contaminação por Salmonella spp., geneticamente confirmada pela detecção do gene 

invA. As 78 cepas de Salmonella spp. isoladas das 53 amostras de carne de frango apresentaram 

maior resistência à amoxilicina/ácido clavulânico (83,3%), seguido da sulfonamida (64,1%) e a 

tetraciclina (46,2%), sendo que 53,8% dos isolados foram multirresistentes (MDR). Os genes de 

resistência foram pesquisados nas 78 cepas de Salmonella isoladas das amostras de carne de 

frango, ou seja, buscou-se os genes de resistência tanto em cepas fenotipicamente resistentes, 

quanto em cepas sensíveis e com sensibilidade intermediária. O gene sul2, que confere resistência 

a sulfonamida, foi encontrado em 53 cepas (68,0%), o gene blaCTX, que confere resistência aos 

beta-lactâmicos, foi identificado em 39 cepas (50,0%), e o gene tetB, que confere resistência a 

tetraciclina, foi identificado em 29 cepas (37,2%). Os resultados deste estudo mostraram uma 

elevada ocorrência de contaminação por Salmonella spp. nas carnes de frango comercializadas no 

Distrito Federal.  Esses resultados são preocupantes, uma vez que a presença dessas bactérias 

nesses produtos apresenta risco à saúde dos consumidores, e ainda existe a possibilidade de 

disseminação de resistência aos antimicrobianos aos seres humanos, limitando as opções dos 

fármacos utilizados no combate às infecções bacterianas. 
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ABSTRACT 

 

Brazil is the largest exporter of chicken meat in the world, and has great importance in terms of 

production, occupying the third position in the world ranking. Although the country has such 

importance in poultry farming and has legislation for the monitoring of pathogens such as 

Salmonella spp., the control of these microorganisms in the poultry sector still has flaws. Due to 

contamination by Salmonella spp. in products of animal origin poses a health risk to the 

population, the aim of this study was to identify the degree of occurrence of Salmonella spp. in 

chicken meat sold in the Federal District, since this bacterium is one of the most involved in 

foodborne outbreaks worldwide.  In addition, the antimicrobial susceptibility profile of the isolated 

strains was evaluated, and the blaCTX, sul2 and tetB resistance genes were searched for in these 

strains. Thus, 115 samples of chilled chicken meat were collected in supermarkets, and the 

isolation of Salmonella spp. was performed using the conventional method of microbiology. 

Subsequently, confirmation of Salmonella spp. was achieved by detecting the invA gene by the 

PCR technique. The evaluation of antimicrobial susceptibility profile of Salmonella spp. was 

performed using the Kirby-Bauer disk diffusion technique, and the blaCTX, sul2, and tetB 

resistance genes were screened in all isolates. A total of 46.1% of the chicken meat samples were 

contaminated by Salmonella spp. which was genetically confirmed by detection of the invA gene. 

The 78 strains of Salmonella spp. isolated from a total of 53 chicken meat samples showed 

higher resistance to amoxycillin/clavulanic acid (83.3%), followed by sulfonamide (64.1%) and 

tetracycline (46.2%), and 53.8% of the isolates were multidrug-resistant (MDR). The blaCTX, 

sul2 and tetB resistance genes were investigated in 78 strains of Salmonella isolated from 

chicken meat samples, that is, the resistance genes were searched for both phenotypically 

resistant strains, as well as for sensitive and intermediately sensitive strains. The sul2 gene that 

confers resistance to sulfonamide was found in 53 strains (68.0%), the blaCTX gene that confers 

resistance to beta-lactams was identified in 39 strains (50.0%), and the tetB gene that confers 

resistance to tetracycline was identified in 29 strains (37.2%). The results of this study showed 

a high occurrence of contamination by Salmonella spp. in chicken meat sold in the Federal 

District. These results are worrying, since the presence of these bacteria in these products poses 

a risk to the health of consumers, and there is still the possibility of spreading antimicrobial 

resistance to humans, limiting the choice of drugs used to combat bacterial infections. 

 

Keywords: Salmonella; poultry meat; foodborne illnesses; microbial drug resistance; 

virulence gene invA; antimicrobial resistance genes.



X 

 

RELAÇÃO DE FIGURAS 

 

Figura 1 - Representação tridimensional (3D) do gênero Salmonella spp. ................................ 24 

Figura 2 - Mecanismos de invasão celular da Salmonella spp. .................................................. 31 

Figura 3 - Mecanismos de resistência antimicrobiana ............................................................ 36 

Figura 4 - Fluxograma para isolamento de Salmonella spp. ...................................................... 42 

Figura 5 - Isolamento de Salmonella spp. em meio de cultivo seletivo (XLD e SS) .............. 46 

Figura 6 – Eletroforese em gel de agarose mostrando a detecção do gene invA ........................ 49 

file:///D:/Bina/UnB-IFar/MESTRADO/1-%20Dissertação%20do%20Mestrado/Dissertação%20de%20Mestrado_Sabrina%20Pavelquesi.docx%23_Toc82536688


XI 

 

RELAÇÃO DE TABELAS 

 

Tabela 1. Desenho do primer, peso molecular e as condições de termociclagem utilizadas na PCR 

do gene invA .............................................................................................................................. 43 

Tabela 2 - Sequência de primers, peso molecular e as condições de termociclagem utilizadas na 

PCR dos genes blaCTX, sul2 e tetB ........................................................................................... 44 

Tabela 3 – Distribuição de amostras de frango resfriadas contaminadas por Salmonella spp., 

considerando o tipo de corte analisado ....................................................................................... 50 

Tabela 4 - Perfil de susceptibilidade antimicrobiana em isolados de Salmonella spp. recuperados 

de carnes de frango resfriadas .................................................................................................... 51 

Tabela 5 - Número de classes de antimicrobianos dos quais as cepas de Salmonella spp. isoladas 

de carnes de frango resfriadas apresentaram resistência ............................................................. 56 

Tabela 6 - Perfil de resistência e multirresistência antimicrobiana das cepas de Salmonella isoladas 

das amostras de carne de frango resfriadas................................................................................. 57 

Tabela 7 - Presença dos genes de resistência nos 78 isolados de Salmonella spp................... 60 

Tabela 8 - Relação entre presença e ausência do gene de resistência em isolados de Salmonella 

spp. fenotipicamente resistentes aos antimicrobianos .............................................................. 60 



XII 

 

RELAÇÃO DE GRÁFICOS 

 

Gráfico 1 - Prevalência de contaminação por Salmonella spp. nas amostras resfriadas de carne de 

frango resfriadas comercializadas no Distrito Federal entre os anos de 2018 a 2020 .................. 47 



XIII 

 

RELAÇÃO DE ANEXOS 

 

ANEXO A - PRODUÇÃO CIENTÍFICA ............................................................................ 81 

ANEXO B - NORMAS DE PUBLICAÇÃO DO PERIÓDICO ......................................... 93 

ANEXO C - QUALIS DO PERIÓDICO NA ÁREA INTERDISCIPLINAR ................... 99 



XIV 

 

LISTA DE ABREVIATURAS E SIGLAS 

 

µL  Microlitros 

Anvisa  Agência Nacional de Vigilância Sanitária 

APT  Água Peptonada Tamponada 

BrCAST Brasilian Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing 

CLSI  Clinical and Laboratory Standards Institute 

COVID-19 Doença do coronavírus (coronavírus disease) 

DHPS  Diidropteroato-sintase 

DIPOA Departamento de Inspeção de Produtos de Origem Animal 

DNA  Ácido desoxirribonucleico 

dNTP  Desoxirribonucleotídeos trifosfato 

DTA  Doenças Transmitidas por Alimentos 

ESBL  Beta-lactamases de Espectro Estendido 

FA  Ágar Fenilalanina 

g  Grama 

IN  Instrução Normativa 

LB  Caldo Lúria Bertani 

LIA  Ágar Lisina Ferro 

MAPA  Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento 

MDR  Multidrug-resistant (multirresistente) 

MgCl2  Cloreto de Magnésio 

mL  Mililitros 

ng  Nanograma 

nm  nanômetro 

pb  Pares de Base 

PCR  Reação da Cadeia em Polimerase 

RIISPOA Regulamento da Inspeção Industrial e Sanitária de Produtos de Origem Animal  

RNA  Ácido Ribonucleico 

SC  Caldo Selenito Cistina 

SIF  Serviço de Inspeção Federal 

SPI  Ilhas de Patogenicidade da Salmonella (Salmonella Patogenicity Island) 

SS  Ágar Salmonella-Shigella 

TSI  Ágar Tríplice Açúcar Ferro 



XV 

 

TT  Caldo Tetrationato 

UV  Ultravioleta 

W  Watt 

XLD  Xilose-lisina-desoxicolato 

 



XVI 

 

SUMÁRIO 

1 INTRODUÇÃO ............................................................................................................... 18 

1.1 MERCADO BRASILEIRO DA CARNE DE FRANGO ................................................ 18 

1.2 DOENÇAS TRANSMITIDAS POR ALIMENTOS (DTA) ........................................... 19 

1.3 REGULAMENTAÇÕES BRASILEIRAS NO CONTROLE DE SALMONELLA SPP. NA 

PRODUÇÃO AVÍCOLA .............................................................................................. 20 

1.4 SALMONELLA SPP. NA CADEIA DE PRODUÇÃO DA CARNE DE FRANGO .............. 21 

1.5 CARACTERÍSTICAS DO GÊNERO SALMONELLA SPP. E OS PRINCIPAIS 

SOROVARES ENVOLVIDOS EM DOENÇAS ........................................................... 23 

1.5.1 Salmonelose ...................................................................................................................... 25 

1.5.2 Febre tifoide e paratifoide ............................................................................................... 27 

1.5.3 Tifo aviário e pulurose .................................................................................................... 29 

1.6 PATOGENIA E ESTRATÉGIAS DE VIRULÊNCIA DA SALMONELLA SPP. ................. 30 

1.7 RESISTÊNCIA ANTIMICROBIANA .......................................................................... 32 

1.7.1 Mecanismos de resistência aos antimicrobianos .......................................................... 35 

1.7.2 Resistência antimicrobiana em Salmonella spp. ........................................................... 36 

1.7.3 Implicações de resistência na atualidade ...................................................................... 39 

2 OBJETIVOS .................................................................................................................... 40 

2.1 OBJETIVOS GERAIS ................................................................................................... 40 

2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS ......................................................................................... 40 

3 METODOLOGIA ........................................................................................................... 41 

3.1 COLETA DAS AMOSTRAS ........................................................................................ 41 

3.2 MICROBIOLOGIA CONVENCIONAL ....................................................................... 41 

3.3 MICROBIOLOGIA MOLECULAR ............................................................................. 42 

3.3.1 Extração de DNA bacteriano.......................................................................................... 42 

3.3.2 Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) ...................................................................... 43 

3.3.2.1 Gene de virulência ......................................................................................................... 43 

3.3.2.2 Genes de resistência ....................................................................................................... 43 

3.3.3 Eletroforese em gel de agarose ....................................................................................... 44 

3.4 AVALIAÇÃO DA SUSCEPTIBILIDADE ANTIMICROBIANA ................................ 45 

3.5 ANÁLISES ESTATÍSTICAS ........................................................................................ 45 

4 RESULTADOS E DISCUSSÃO .................................................................................... 46 



XVII 

 

5 CONCLUSÕES ............................................................................................................... 64 

REFERÊNCIAS .............................................................................................................. 65 

ANEXO A - PRODUÇÃO CIENTÍFICA..................................................................... 81 

ANEXO B - NORMAS DE PUBLICAÇÃO DO PERIÓDICO ................................. 93 

ANEXO C - QUALIS DO PERIÓDICO NA ÁREA INTERDISCIPLINAR .......... 99 

 



18 
 

1 INTRODUÇÃO 

 

1.1 MERCADO BRASILEIRO DA CARNE DE FRANGO 

 

O Brasil ocupa, desde 2004, a posição de maior exportador de carne de frango no mundo 

(USDA, 2021). No ano de 2020, o Brasil exportou 4,2 milhões de toneladas de carne de frango. 

Neste mesmo ano, 13,845 milhões de toneladas de carne de frango foram produzidas, sendo que 

69,0% da produção foi destinada ao mercado interno e 31,0% ao mercado externo. O Brasil fechou 

o ano de 2020 em terceiro lugar no ranking dos países que mais produzem carne de frango no 

mundo (ABPA, 2021). 

A carne de frango é a proteína animal mais consumida pela população brasileira desde o 

ano de 2007, e o consumo desse produto vem crescendo a cada ano, alcançando a marca de 45,27 

kg/habitante/ano em 2020 (ABPA, 2021). Além disso, também no último ano, a carne de frango 

foi a proteína animal mais consumida em todo o mundo, ultrapassando pela primeira vez na 

história o consumo mundial da carne de porco, devido à crise vivida na China em decorrência da 

Peste Suína Africana, uma doença viral altamente contagiosa, sem cura ou tratamento, que atingiu 

o rebanho suíno no país asiático. Estimativas apontam que a China, país responsável por quase 

50% da produção de carne de porco no mundo, vai demorar para se estabilizar, e a carne de frango 

vai se tornar oficialmente a proteína animal mais consumida em todo o mundo (IPC, 2019; USDA, 

2021). 

O valor acessível da carne de frango somado a praticidade de preparo, garante o amplo 

consumo do produto no mercado interno. Já em relação ao mercado externo, os avanços 

tecnológicos da produção avícola, a sanidade animal e a competitividade de custo, colocam o 

Brasil como líder em exportação. De acordo com Filho et al. (2011), o Brasil se manteve livre de 

doenças aviárias que acometeram o mundo no início do século XXI, possibilitando o ganho de 

mercados externos exigentes em qualidade sanitária. Estima-se que mais de 150 países importam 

a carne de frango brasileira, equivalendo a mais de 70% dos países de todo o mundo. Isso se deve 

aos avanços ocorridos na genética das aves, qualidade e segurança alimentar da carne brasileira, 

melhorando a eficiência da produção avícola no país (EMBRAPA, 2021; FILHO et al., 2011). 
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1.2 DOENÇAS TRANSMITIDAS POR ALIMENTOS (DTA) 

 

Os avanços tecnológicos na avicultura brasileira permitiram grandes vantagens na cadeia 

produtiva, como por exemplo o melhoramento genético dos frangos, responsável por grande parte 

dos resultados alcançados no Brasil, possibilitando o aumento da produtividade geral. Esses 

avanços trouxeram vantagens como a redução da idade ao abate, aumento no peso de abate, no 

rendimento da carcaça e de cortes nobres, além da diminuição de perdas (EMBRAPA, 2021; 

FILHO et al., 2011).  

Tal modernização permitiu que o país se tornasse uma potência mundial nesse seguimento, 

no entanto, o aumento da produção, do consumo e da exportação da carne de frango traz 

preocupações acerca da qualidade e segurança alimentar. As DTA são causadas pela contaminação 

de alimentos que pode ocorrer em qualquer fase da cadeia de produção (WHO, 2021). Estima-se 

que anualmente 1 a cada 10 pessoas no mundo adoecem após ingerir alimentos contaminados e 

420.000 pessoas morrem em decorrência dessas doenças alimentares. Esse fato é ainda mais 

prejudicial em crianças menores de 5 anos, faixa etária responsável por 40% dos casos notificados 

de DTA (WHO, 2020b). 

A Salmonella spp. é uma das bactérias que mais causam surtos alimentares em todo o 

mundo. Classificada também, como um dos principais patógenos identificados em carnes de 

frango, que, por sua vez, é um dos alimentos que mais estão relacionados com DTA. Os alimentos 

crus de origem animal são os mais prováveis de serem contaminados com Salmonella spp., 

especialmente a carne de frango crua ou mal cozida. Desta forma, recomenda-se para a prevenção 

da salmonelose, a completa cocção da carne de frango (CDC, 2020b).  

No Brasil, a Salmonella spp. é o segundo agente etiológico mais identificado nos surtos de 

DTA notificados, e as carnes de aves também representam um dos maiores reservatórios de 

Salmonella spp. (MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2019). A União Europeia, bloco de países com um 

dos maiores índices de exportação da carne de frango do mundo, tem a Salmonella como a segunda 

zoonose mais comumente relatada, e o principal agente etiológico envolvido em surtos alimentares 

(EFSA/ECDC, 2021a). 

A série histórica de surtos de DTA no Brasil, apresentada pelo Ministério da Saúde, relatou 

a Salmonella spp. como o principal microrganismo identificado durante o período de 2007 a 2015, 

sendo que em 2007, Salmonella spp. respondia por quase 50% dos casos de DTA, e em 2015, esse 

número correspondia a 15,81%. De 2016 a 2019, os dados apresentam Escherichia coli como o 

agente etiológico mais predominante em surtos de DTA, e Salmonella spp. o segundo 

(MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2020a,  2020b). 
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Apesar da queda significativa de casos notificados, estima-se que 60 a 80% dos casos de 

salmonelose não são reconhecidos como surto ou diagnosticados como tal, devido a existência de 

casos assintomáticos e oligossintomáticos, e também devido a rápida recuperação dos acometidos, 

não necessitando de atenção hospitalar. Esses fatores acarretam em baixa notificação e dificuldade 

na investigação (MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2020a,  2020b). 

 

1.3 REGULAMENTAÇÕES BRASILEIRAS NO CONTROLE DE Salmonella spp. NA 

PRODUÇÃO AVÍCOLA 

 

No Brasil, o Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA), instituiu a 

Instrução Normativa nº 20 de 2016, onde o artigo 1º da norma estabelece o controle e o 

monitoramento de Salmonella spp. nos estabelecimentos avícolas comerciais de frangos e perus 

de corte e nos estabelecimentos de abate de frango, galinhas, perus de corte e reprodução, 

registrados no Serviço de Inspeção Federal (SIF), a fim de reduzir a prevalência de Salmonella 

spp. na carne de frango e estabelecer um nível adequado de proteção ao consumidor (BRASIL, 

2016a). 

Em 2017, no Brasil, a Polícia Federal deflagrou a Operação Carne Fraca, por suspeita de 

fraude na produção e comercialização da carne brasileira, por meio da venda de carne adulterada 

e vencida de grandes empresas do ramo da avicultura. Em decorrência desse fato, em 29 de março 

de 2017, por meio do decreto 9.013, foi publicado o novo Regulamento da Inspeção Industrial e 

Sanitária de Produtos de Origem Animal (RIISPOA), há 65 anos sem atualização (BRASIL, 2017). 

O decreto 9.013 regulamenta a lei nº 1.283 de 18 de dezembro de 1950, a qual dispõe sobre a 

inspeção industrial e sanitária dos produtos de origem animal, estabelecendo a obrigatoriedade 

prévia de fiscalização de todos os produtos de origem animal (BRASIL, 1950). 

A revisão atual do RIISPOA contemplou a implantação de novas tecnologias, 

padronização de procedimentos técnicos e administrativos, maior harmonização com a legislação 

internacional, interação com outros órgãos públicos de fiscalização, ordenação didática das normas 

para facilitar a consulta e atualização de terminologias ortográfica e técnica, exigência de ações 

que visem o bem-estar animal. Algumas doenças que afetavam os animais no antigo RIISPOA 

não estão mais presentes, porém, cuidados com patógenos infectocontagiosos, como a Salmonella, 

que é um problema atual, foram incluídos na atualização do RIISPOA (BRASIL, 2017). 

A inovação do texto ainda defronta com situações de insegurança alimentar, pois na 

terceira fase da Operação Carne Fraca, deflagrada em 05 de março de 2018, houve a denúncia de 

fábricas que fraudavam laudos sobre presença da bactéria Salmonella na carne de frango para 
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exportação. De acordo com as investigações, cinco laboratórios (sendo 3 credenciados junto ao 

Ministério da Saúde) fraudavam resultados das análises feitas nos produtos e entregavam laudos 

falsos ao Serviço de Inspeção Federal (VIANNA et al., 2018). 

Ao final do ano de 2019, a Agência Nacional de Vigilância Sanitária (Anvisa) publicou a 

Instrução Normativa nº 60, de 23 de dezembro de 2019, atualizando a lista de padrões 

microbiológicos para alimento, exigindo ausência de Salmonella Enteritidis e Salmonella 

Typhimurium em carnes de aves resfriadas ou congeladas (BRASIL, 2019b). A legislação vigente 

da União Europeia é mais rígida e estabelece ausência de Salmonella spp. em carnes de aves após 

o processo de pré-resfriamento das carcaças na cadeia produtiva (UE, 2005).  

A Anvisa considerou o Brasil como não economicamente ou tecnicamente viável para 

exigir medidas mais rigorosas, como a ausência de todos os sorovares1 de Salmonella nas aves, 

pois as medidas necessárias para cumprir tal exigência ainda não estão totalmente implementadas 

nos fornecedores de pintinhos e rações dos animais, nos aviários e nos abatedouros. Portanto, para 

a realidade da produção brasileira, considerou-se viável o controle baseado nos sorovares 

Enteritidis e Typhimurium, os quais estão mais relacionados com doenças transmitidas por 

alimentos (ANVISA, 2021b).  

 

1.4 Salmonella spp. NA CADEIA DE PRODUÇÃO DA CARNE DE FRANGO 

 

Existem fatores que resultam em maior ocorrência, persistência e disseminação de 

Salmonella spp. e estão relacionados com a crescente produção de carne de frango, o aumento da 

densidade animal nas granjas e o estresse das aves durante a criação (EFSA, 2019). A complexa 

epidemiologia da Salmonella spp. na cadeia da produção de aves envolve a transmissão vertical, 

via ovo, desencadeando o nascimento de pintos infectados, e envolve também a transmissão 

horizontal, com a contaminação das aves por meio do ambiente (BRASIL, 2011; 

DENAGAMAGE et al., 2015; FORSYTHE, 2013; ICMSF, 2005). 

Na transmissão vertical, algumas espécies de Salmonella possuem a capacidade de infectar 

os ovários e os ovidutos das aves, desencadeando uma transmissão trans ovariana, antes da 

formação da casca do ovo. A contaminação vertical também pode ocorrer pela penetração de 

Salmonella na casca do ovo no momento da postura, durante a passagem pela cloaca. Essas formas 

de contaminação podem atingir a gema do ovo, infectando o embrião em desenvolvimento. Nesse 

contexto, o principal meio de transmissão de Salmonella ao ser humano se dá a partir da ingestão 

 
1 Subdivisão de uma espécie ou subespécie distinguível de outras cepas com base na antigenicidade. 
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de ovos, ou alimentos contendo ovos sem cocção, ou com cocção ineficiente (BRASIL, 2011; 

FORSYTHE, 2013; ICMSF, 2005).  

A transmissão horizontal da Salmonella spp. nas aves ocorre por meio do ambiente, água 

e rações contaminados, ou durante o processo de abate (DENAGAMAGE et al., 2015; ICMSF, 

2005). As rações contaminadas com Salmonella spp. são importantes fontes de contaminação das 

aves, e as farinhas de origem animal, como as farinhas de carnes e ossos têm se mostrado fontes 

comuns de contaminação com Salmonella spp. A frequente ocorrência de roedores e insetos nas 

granjas constitui um fator facilitador para a disseminação de Salmonella. Isso ocorre devido ao 

fácil acesso que os roedores têm ao local das rações, podendo assumir o papel de portadores 

assintomáticos, e por meio de fezes, contaminar com Salmonella as rações que irão servir de 

alimento para as aves. Já os insetos, podem entrar em contato direto com as fezes das aves e, assim, 

passam a albergar diversas bactérias, entre elas Salmonella (BRASIL, 2011; SMITH; PALUMBO; 

EDELSON, 1984). 

Davies et al. (2001) investigaram por dois anos a eficácia da limpeza e desinfecção de duas 

empresas integradas de frangos de corte da Inglaterra. Ambas as empresas usaram um regime de 

desinfecção que incluiu a aplicação de um spray de desinfetante fenólico seguido de nebulização 

com solução de formaldeído. Ambas as empresas tiveram problemas persistentes e foram 

detectadas Salmonella Binza e Salmonella Ohio em suas fábricas de ração. As incubadoras de 

nascedouros de ambas as empresas também foram contaminadas de forma persistente com 

Salmonella Livingstone e Salmonella Thomasville. E em ambas as empresas, Salmonella 

Enteritidis e Salmonella Typhimurium também foram isoladas ocasionalmente de vários locais. 

Os resultados deste estudo mostraram a diversidade de fontes de Salmonella em grandes empresas 

avícolas. Para controlar a contaminação do ambiente com Salmonella de forma eficaz, o 

monitoramento completo e procedimentos de prevenção são essenciais, principalmente em 

sistemas integrados. 

No estudo experimental de Kallapura et al. (2014) foi sugerida também a ocorrência de 

transmissão da Salmonella spp. em aves por via fecal-respiratória. As evidências experimentais e 

epidemiológicas mostram que a infecção primária de Salmonella nas aves ocorre pela via oral-

fecal. No entanto, a transmissão de Salmonella por inalação de aerossol indica a possibilidade de 

o sistema respiratório ser um potencial portal de entrada para Salmonella em aves. 

A contaminação das aves com Salmonella pode ocorrer durante qualquer etapa do 

processamento, sendo a evisceração e o resfriamento as etapas mais críticas (PARK et al., 2015). 

O processamento das aves compreende as etapas de insensibilização, sangria, escaldagem, 

depenagem, evisceração, lavagem, pré-resfriamento e resfriamento.  Alguns  estudos isolaram 
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Salmonella na água da escaldagem, na depenagem e na evisceração (COLLA et al., 2012; 

ROTHROCK et al., 2015; ZENG et al., 2021). Segundo Rivera-Pérez et al. (2014), o processo de 

evisceração das aves representa um risco de contaminação cruzada ou recontaminação por 

Salmonella spp. Durante o processo de evisceração do conteúdo intestinal, pode ocorrer 

contaminação da carne do frango, que acaba também contaminando a água dos tanques de 

resfriamento (MAHARJAN et al., 2019).  

O método mais comum do pré-resfriamento é o chamado chiller, processo realizado para 

obter o rebaixamento imediato da temperatura das aves, por sistema de imersão em tanques de 

água com temperatura de saída de até no máximo 4ºC (BRASIL, 1998). No estudo de Boni (2007), 

10% da água do chiller estava contaminada por Salmonella. Colla et al. (2012) também 

encontraram contaminação por Salmonella na água do chiller. 

Yamatogi et al. (2016) avaliaram a prevalência de Salmonella spp. em 33 amostras de 

carcaças de frango no estado de São Paulo. As avaliações se deram em 4 etapas da cadeia produtiva 

da carne de frango: 1) pós sangramento, 2) pós depenagem, 3) pós resfriamento, 4) durante a 

simulação de temperatura no varejo, sendo nessa última etapa, a carne armazenada a 5ºC por 72 

horas antes das análises. Salmonella foi encontrada em 100% (33/33) das amostras na primeira 

etapa do processamento; 39% (13/33) das amostras na segunda etapa do processamento; 58% 

(19/33) das amostras na terceira etapa do processamento; e 30% (10/33) das amostras na etapa de 

simulação da temperatura no varejo. Esses resultados apontam falhas durante as etapas de 

processamento, sugerindo contaminação cruzada entre as amostras. 

A contaminação que ocorre durante o processo de abate, ou até mesmo o aumento da 

prevalência de contaminação após o processamento, ainda pode estar relacionada com a grande 

quantidade de aves processadas e a capacidade da Salmonella spp. em aderir às superfícies 

(ICMSF, 2005; MELLOR et al., 2010). A presença de Salmonella spp. na carne de frango sugere 

falta de higiene no processamento de carne e contaminação cruzada entre máquinas e operários 

(MAHARJAN et al., 2019). 

 

1.5 CARACTERÍSTICAS DO GÊNERO Salmonella spp. E OS PRINCIPAIS SOROVARES 

ENVOLVIDOS EM DOENÇAS 

 

O termo Salmonella foi adotado em 1900, em homenagem a Daniel Salmon, 

microbiologista responsável pelo primeiro isolamento do microrganismo, em 1885, a partir do 

intestino de suínos (ASSUMPÇÃO, 1945; SMITH; MOORE, 1894). Atualmente são conhecidos 



24 
 

mais de 2600 sorovares de Salmonella, e a maioria deles são capazes de causar doenças em seres 

humanos (MAPA, 2021; WHO/FAO, 2002).  

O gênero Samonella pertence à família Enterobacteriaceae, possuindo as características 

dessa família: o trato intestinal de seres humanos e animais como habitat natural, morfologia de 

bastonetes (bacilos) gram-negativos, são anaeróbios facultativos, fermentadores de glicose com ou 

sem produção de gás e, geralmente são móveis por flagelos. Possuem em sua camada externa uma 

grande quantidade de fímbrias, filamentos que auxiliam a adesão da bactéria na superfície das 

células do hospedeiro (Figura 1). Os microrganismos desse gênero não são formadores de esporos, 

apresentam diâmetro entre 0,7 a 1,5 µm e comprimento de 2 a 5 µm, crescem em temperaturas 

entre 8 e 45ºC e em pH de 4 a 8 (BRASIL, 2011; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015).  

 

Figura 1 - Representação tridimensional (3D) do gênero Salmonella spp. 

 

Fonte: (CDC, 2020a). 

 

Com relação ao metabolismo, a maioria dos sorovares de Salmonella de interesse clínico 

não fermentam lactose, no entanto, as cepas podem adquirir essa propriedade por meio de 

transferência plasmidial. Possuem capacidade de utilizar citrato como única fonte de carboidrato, 

são oxidase negativas e não produzem indol, ureia ou acetoína. São catalase positivas, produzem 

sulfeto de hidrogênio (H2S) a partir da redução do enxofre (S) e apresentam capacidade de 

descarboxilação da lisina e ornitina. Essas características metabólicas podem sofrer alterações em 

função do sorovar ou da subespécie (ANVISA, 2008; BRASIL, 2011; TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015; WHO/FAO, 2002), e possuem relevância para que seja possível realizar a 

identificação do gênero em meios de cultura. 

A diferenciação dos sorovares é realizada por método sorológico, identificando antígenos 

específicos de superfície bacteriana, por meio do sistema de Kauffmann-White, publicado em 

1934 (ASSUMPÇÃO, 1945). A sorotipagem é baseada com base na imunorreatividade de duas 



25 
 

estruturas da superfície celular da bactéria, os antígenos O e H. O antígeno O é específico de um 

carboidrato, componente mais externo da superfície celular; o antígeno H é a porção filamentosa 

do flagelo bacteriano, composto por proteína, e possui duas variações, chamada de fase I 

(monofásica), e de fase II (bifásica). Cada antígeno O e H possui um código exclusivo, sendo 

possível distinguir, por meio de teste de aglutinação, cada sorovar do gênero Salmonella (CDC, 

2011). 

A Salmonella é dividida atualmente em duas espécies: Salmonella enterica e Salmonella 

bongori. A S. enterica, por sua vez, é subdividida em seis subespécies: enterica, salamae, 

arizonae, diarizonae, houtenae e indica, possuindo, hoje, 2610 sorovares, ou seja, variedades 

sorológicas; a S. bongori possui 23 sorovares. A espécie enterica subespécie enterica é a de maior 

importância clínica, tanto em saúde humana quanto animal, e abrange os sorovares Enteritidis e 

Typhimurium, principais sorovares causadores de doenças em seres humanos, e o sorovar 

Gallinarum, responsável pelas doenças aviárias (MAPA, 2021).  

Hofer et al. (1997), compararam a prevalência dos sorovares de Salmonella isolados em 

carnes de aves no Brasil entre os anos 1962 a 1991, e como resultado, os sorovares mais frequentes 

encontrados durante o período foram S. Gallinarum, S. Pullorum, S. Typhimurium, S. Heidelberg, 

S. Enteritidis e S. Infantis, sendo que as duas primeiras não deixaram de existir durante os 30 anos 

da observação. Mais recentemente, entre os anos 2000 a 2016, Monte et al. (2019), encontraram 

com maior frequência os sorovares S. Heidelberg, S. Typhimurium, S. Infantis, S. Schwarzengrund 

e S. Enteritidis em amostras provenientes da cadeia de produção das aves brasileiras. De maneira 

geral, os sorovares que mais causam prejuízos na avicultura são S. Pullorum e S. Gallinarum, 

enquanto que S. Enteritidis e S. Typhimurium são os mais importantes sorovares causadores de 

doenças de origem alimentar nos seres humanos (MAPA, 2021). 

 

1.5.1 Salmonelose 

 

Os sorovares Enteritidis e Typhimurium, integrantes de Salmonela enterica subespécie 

enterica, são considerados os de maior importância para a saúde pública, podendo atingir tanto os 

seres humanos quanto diversas espécies de animais. São os principais responsáveis pelas 

salmonelas zoonóticas, as quais representam o maior índice de gastroenterites em seres humanos. 

Além de estarem envolvidas com os maiores casos de surtos de origem alimentar, possuem 

também índices significativos de morbidade e mortalidade em todo o mundo (ANTUNES et al., 

2016; BRASIL, 2011). Atualmente, no Brasil, S. Enteritidis vem apresentando queda no número 

de casos de surtos de origem alimentar, enquanto S. Typhimurium teve um aumento significativo, 
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sendo responsável por 80% dos isolamentos de Salmonella em amostras de alimentos em 2018 

(ANVISA, 2019). 

A salmonelose ocorre pela contaminação por Salmonella não tifoide, ou seja, por todos os 

sorovares da S. enterica, com exceção dos sorovares Typhi e Paratyphi (hospedeiro-específicos 

dos seres humanos). S. Enteditidis tornou-se estabelecida nas aves na década de 1960, e se tornou 

um dos primeiros grandes alardes da segurança alimentar na década de 1980 e, antes disso, S. 

Typhimurium já era estabelecida no meio aviário (BARROW et al., 2012; BÄUMLER; HARGIS; 

TSOLIS, 2000).  

Vários outros sorovares também estão envolvidos na Salmonella zoonótica, como a S. 

Newport, que se tornou o segundo agente mais comumente encontrado em casos de salmonelose 

nos Estados Unidos em 2016, e S. Infantis, a qual vem apresentando um aumento substancial ao 

longo dos anos  (CDC, 2018). S. Infantis também tem sido bastante notificada na União Europeia, 

juntamente com uma variante monofásica da S. Typhimurium (EFSA/ECDC, 2021a). No Brasil, 

S. Newport também ganhou importância, pois se tornou o segundo agente mais isolado em 

amostras humanas relacionadas a surtos alimentares. Outros sorovares muito prevalentes 

atualmente são S. Agona, S. Heidelberg e S. Infantis (ANVISA, 2019). 

As aves, quando acometidas pelos sorovares S. Enteritidis e S. Typhimurium, adquirem 

doenças conhecidas como paratifo aviário, responsável por grandes perdas de produtividade nas 

granjas, devido a rápida disseminação do microrganismo entre os animais e a alta mortalidade. 

Ademais, as aves assintomáticas se tornam reservatórios desses agentes bacterianos, com potencial 

de transferir aos seres humanos. Os sinais apresentados pelas aves, quando infectadas, são 

principalmente apatia, penas arrepiadas, asas caídas, amontoamento, diarreia, diminuição da 

postura e cegueira (ZANINELLI et al., 2019). 

Os seres humanos, quando infectados pelos sorovares relacionados com as salmonelas 

zoonóticas, adquirem gastroenterite, um quadro infeccioso tipicamente caracterizado por uma 

infecção autolimitada, que ocorre pela invasão das bactérias da mucosa intestinal e a multiplicação 

destas no local, com o período de incubação entre 6 e 72 horas. De maneira geral, os sintomas 

aparecem com uma febre moderada, acompanhada de náuseas, dor abdominal, cólicas e diarreia 

inflamatória, com ou sem a presença de sangue, e podem durar de 4 a 7 dias, sendo que, após o 

término dos sintomas, a Salmonella spp. ainda pode ser encontrada nas fezes por 4 a 5 semanas 

(CDC, 2020d; TORTORA; FUNKE; CASE, 2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). Por se 

tratar de uma infecção autolimitada, a antibioticoterapia, na maioria das vezes, não é indicada para 

esses pacientes. Nesse caso, os cuidados são baseados em reposição hídrica (CDC, 2019a). 
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Ocasionalmente as salmonelas causadoras de gastroenterite conseguem atravessar a 

mucosa intestinal e, dessa maneira, penetram no sistema linfático e circulatório, alcançando a 

disseminação sistêmica. Algumas pessoas são mais propensas a desenvolver essa forma mais 

severa da doença, como os pacientes imunocomprometidos, pessoas subnutridas, idosos e crianças 

e, embora incomum, as infecções de maior gravidade acompanham desidratação e risco de óbito, 

desenvolvendo bacteremia ou outras infecções extra intestinais (ANTUNES et al., 2016; CDC, 

2020d). Na África Subsaariana foi relatado que a variante monofásica da Salmonella 

Typhimurium, causadora de infecções sistêmicas em pacientes imunocomprometidos, apresentou 

letalidade de 20 a 25% (FEASEY et al., 2012). Esses casos mais graves de salmonelose 

representam um número alto de hospitalizações e de óbitos, quando comparados a outras DTA 

(ANTUNES et al., 2016).  

Uma vez em que a Salmonella spp. alcança uma disseminação sistêmica, ou em casos de 

a bactéria atingir pacientes susceptíveis a desenvolver a doença em maior gravidade, o tratamento 

com antimicrobiano é requerido. A antibioticoterapia depende da sensibilidade das cepas aos 

antimicrobianos disponíveis, sendo que, atualmente, o tratamento de primeira escolha é realizado 

com fluorquinolonas para pacientes adultos e mulheres que não estejam gestantes, e para cepas 

que já apresentam resistência a essa classe, ou para tratar crianças, utiliza-se a azitromicina 

(macrolídeo). A ceftriaxona (cefalosporina de 3ª geração) é um medicamento injetável, utilizado 

como alternativa (BRASIL, 2010; CDC, 2017,  2019a).  

Os surtos alimentares de salmonelose geralmente se devem ao cozimento inadequado, à 

recontaminação das produtos cárneos após cozimento, ou por contaminação cruzada em 

superfícies ou utensílios, acarretando em transferência para os alimentos prontos para consumo, 

aqueles que não passarão por cocção (ICMSF, 2005). No Brasil, a Salmonella representou 14,9% 

dos surtos de DTA entre 2016 e 2019, e os locais de ocorrência mais relacionados são residências, 

seguido de restaurantes e padarias (MINISTÉRIO DA SAÚDE, 2019). A prevenção depende de 

boas práticas de manipulação, da refrigeração adequada dos alimentos e cozimento completo, 

principalmente dos produtos de origem animal altamente relacionados com Salmonella spp. 

(TORTORA; FUNKE; CASE, 2017). 

 

1.5.2 Febre tifoide e paratifoide 

 

A espécie Salmonella enterica subespécie enterica também engloba os sorovares Typhi e 

Paratyphi, causadores da febre tifoide e paratifoide, respectivamente. A febre tifoide, também 

chamada de febre entérica, é classificada como uma doença sistêmica invasiva que afeta 
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unicamente os seres humanos, sendo, portanto, disseminada por excreções de outros seres 

humanos. A febre paratifoide se assemelha a febre tifoide, embora menos agressiva, e é causada 

por Salmonella Paratyphi A, Salmonella Paratyphi B e Salmonella Paratyphi C (TORTORA; 

FUNKE; CASE, 2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). 

A ocorrência da doença está diretamente ligada às condições de higiene e de saneamento, 

relacionadas ao consumo de água ou alimentos contaminados com fezes de seres humanos, não 

sendo conhecido outro reservatório, que não o homem (APPIAH et al., 2020; CDC, 2017). A partir 

da ingestão, a bactéria penetra a mucosa intestinal, invade os fagócitos e os gânglios linfáticos, e, 

após o período de incubação, que pode variar de 7 a 21 dias, é disseminada por diversos órgãos, 

principalmente o baço, fígado e medula óssea. Inicialmente os sintomas são inespecíficos, mas, 

após o período de incubação, ocorre febre alta, calafrios, delírios, ulcerações, 

hepatoesplenomegalia, dor abdominal difusa e lesões eritematosas. Algumas complicações podem 

acontecer, como enterorragia, perfuração intestinal e ulceração do cólon (BRASIL, 2010). 

Os sorovares Typhi e Paratyphi, causadores da febre entérica, são os mais virulentos do 

gênero e possuem índice de letalidade ainda alto em países onde o saneamento básico é deficiente 

e que possuem baixo acesso a alimentos seguros. Estima-se que ocorram 215.000 óbitos 

globalmente por ano, apresentando taxa de letalidade <1%, entretanto, em contextos de áreas mais 

pobres, com grande concentração de população refugiada ou quando não há água tratada, a taxa 

de letalidade da doença pode aumentar, variando de 10-30% (CDC, 2017). O problema é agravado 

pois aproximadamente 10% dos pacientes recuperados da doença se tornam portadores 

assintomáticos, excretando S. Typhi nas fezes por até três meses após o tratamento, e desses, 2-

3% se tornam portadores crônicos, podendo excretar a bactéria por vários meses. Alguns 

portadores crônicos continuam disseminando a S. Typhi por um período indefinido, requerendo 

um tempo prologado de tratamento (BRASIL, 2010). 

O bacilo responsável pela doença foi descoberto em 1880 (MARINELI et al., 2013), e 

somente em 1948 a febre tifoide passou a ser uma doença tratável, quando foi introduzida a terapia 

com o antimicrobiano cloranfenicol (WOODWARD et al., 1948). À época, outros 

antimicrobianos também foram utilizados para tratamento da febre tifoide, como a ampicilina (β-

lactâmico), e a associação trimetoprima + sulfametoxazol (sulfonamida), entretanto, em 

decorrência da resistência adquirida aos antimicrobianos, relatada incialmente em meados de 

1960, houve mudanças ao longo dos anos no protocolo de tratamento (SMITH, S. M.; 

PALUMBO; EDELSON, 1984).  

O protocolo de tratamento atual para febre tifoide é o mesmo utilizado para tratar pacientes 

acometidos por Salmonella não tifoide (fluoroquinolonas, azitromicina ou ceftriaxona), no 
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entanto, muitas cepas de Salmonella spp. já vêm apresentando elevada resistência à esses 

antimicrobianos (DAHIYA et al., 2019; FRANÇOIS WATKINS et al., 2020; KUANG et al., 

2018; VLIEGHE et al., 2012). 

Existem também vacinas contra a S. Typhi, no entanto, elas não possuem alto poder 

imunogênico e a imunidade adquirida é de curta duração. Portanto, a principal medida de controle 

se dá por meio do consumo de alimentos e água seguros e a lavagem frequente das mãos. No 

Brasil, a vacina é indicada apenas para militares que compõem o contingente brasileiro nas missões 

de paz, em regiões com o elevado risco epidemiológico para a ocorrência da doença (BRASIL, 

2019c). 

 

1.5.3 Tifo aviário e pulorose 

 

A Salmonella Gallinarum e Salmonella Pullorum são consideradas biovares2 pertencentes 

à S. enterica subespécie enterica sorovar Gallinarum devido à grande semelhança antigênica entre 

elas. Ambas são hospedeiro-específicas das aves, e, por esse motivo, não são transmitidas aos seres 

humanos. Entretanto, são responsáveis por grandes prejuízos na produção aviária, por meio da 

disseminação das doenças conhecidas como tifo aviário e pulorose (CARDOSO; TESSARI, 

2015).  

A pulorose, causada pela S. Pullorum, é uma doença sistêmica de alta mortalidade, 

relacionada também com a redução da produção de ovos. Afeta principalmente as aves jovens, as 

quais apresentam sinais e sintomas como tristeza, dificuldade de respirar, penas arrepiadas, 

amontoamento, asas caídas, cabeça pesada, sonolência, inapetência, fezes esbranquiçadas aderidas 

ao redor da cloaca, crescimento retardado. As aves que se recuperam da doença tornam-se 

portadoras assintomáticas, eliminando esporadicamente o agente infeccioso pelas fezes, tornando 

difícil de diagnosticar e fácil de disseminar entre as aves do plantel (CARDOSO; TESSARI, 2015; 

ZANINELLI et al., 2019). 

O tifo aviário, causado pela S. Gallinarum, é mais frequentemente isolada em aves adultas, 

e quando acomete aves jovens, pode ser confundida com a pulorose. Os sinais e sintomas mais 

observados envolvem prostração, sonolência, inapetência, diarreia amarelo-esverdeada aderida às 

penas e cloaca, queda da postura, dispneia, anemia grave, podendo levar ao óbito. A taxa de 

mortalidade é de até 80% do lote (CARDOSO; TESSARI, 2015; ZANINELLI et al., 2019). 

  

 
2 Cepas bacterianas distinguíveis de outras cepas da mesma espécie com base em caracteres fisiológicos. 
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Ambas as doenças, descobertas ao final do século XIX,  são mundialmente distribuídas, e, 

apesar de estarem sob controle ou até mesmo serem consideradas erradicadas em muitos países 

desenvolvidos, ainda apresentam uma ameaça para as indústrias dos países em desenvolvimento, 

como é o caso do Brasil (STELLA et al., 2021). Barrow & Freitas Neto (2011) consideram 

improvável essa dita erradicação, diante das várias espécies de aves selvagens que podem abrigar 

esses sorovares, e relatam incompatibilidade nos dados oficiais, pois foram isolados esses 

sorovares em gaiolas e em galinhas no Reino Unido, anos após o país se considerar livre do tifo 

aviário e da pulorose. 

Embora os biovares Gallinarum e Pullorum não causem doenças aos seres humanos, esses 

adquirem resistência antimicrobiana da mesma maneira que os outros sorovares de Salmonella, 

existindo, portanto, a preocupação acerca da resistência cruzada entre outros sorovares causadores 

de doenças aos seres humanos (SEO et al., 2019). 

 

1.6 PATOGENIA E ESTRATÉGIAS DE VIRULÊNCIA DA Salmonella spp. 

 

Para que ocorra infecção por Salmonella, um indivíduo saudável precisa ingerir em torno 

de 105 unidades formadoras de colônias da bactéria contida nos alimentos ou água contaminados. 

Após sobreviver ao pH estomacal, essas bactérias vão em direção ao lúmen do intestino delgado, 

encontram a mucosa intestinal e aderem ao epitélio por meio das fímbrias. Então, as bactérias 

invadem a mucosa intestinal, por meio da destruição da camada epitelial mediada por metabólitos 

bacterianos, e pelo transporte através do epitélio intacto. Na mucosa intestinal, vários tipos de 

células podem ser encontrados, como as células M e enterócitos absortivos, que são considerados 

as principais portas de entrada para o patógeno. Uma vez dentro do citoplasma das células 

intestinais, formam-se os vacúolos, onde a Salmonella fica envolvida, sendo capaz de se 

multiplicar. A interação do patógeno com o epitélio intestinal resulta no aparecimento do quadro 

clínico, caracterizado por diarreia, perda de eletrólitos e inflamação local do intestino. Além disso, 

a liberação de pirógenos pelas células de defesa causa febre (CARNEIRO; COSTA, 2020; DOS 

SANTOS; FERRARI; CONTE-JUNIOR, 2018; FINLAY, 1994).  

A infecção causada por Salmonella enterica, na maioria dos casos, permanece localizada, 

dando origem a uma gastroenterite. Entretanto, dependendo da virulência do sorovar envolvido, o 

quadro pode se tornar generalizado. Algumas cepas de Salmonella mais invasivas conseguem 

atravessar a camada epitelial do intestino mediante um processo chamado de transcitose, onde são 

transferidas de um polo a outro da célula por meio dos vacúolos. Ao atravessar a camada epitelial 

do intestino, elas alcançam a camada submucosa, entrando em contato com os macrófagos e são 
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fagocitadas por eles (Figura 2). O patógeno ativa alguns mecanismos de virulência que permitem 

sua sobrevivência e replicação no interior dos macrófagos. A migração dos macrófagos infectados 

para órgãos como o baço e fígado, facilita a disseminação das bactérias, levando a septicemia e 

podendo causar a morte do hospedeiro (OLIVEIRA et al., 2013; TORTORA; FUNKE; CASE, 

2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). 

 

Figura 2 - Mecanismos de invasão celular da Salmonella spp. 

 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

 

Durante todos esses estágios da infecção, bactérias do gênero Salmonella spp. utilizam 

fatores de virulência específicos envolvidos no mecanismo de patogenicidade, os quais auxiliam 

o microrganismo a aderir e invadir as células do hospedeiro, além de inibir as suas defesas. Tais 

mecanismos de patogenicidade são codificados por genes de virulência, que podem fazer parte de 

regiões específicas do cromossomo da bactéria, as chamadas Ilhas de Patogenicidade da 

Salmonella (Salmonella Patogenicity Island - SPI), como também podem estar localizados em 

elementos genéticos móveis, os plasmídeos (OLIVEIRA et al., 2013; TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015; VIEIRA, 2009). 
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O mecanismo de virulência da Salmonella mais estudado é o de invasão celular, 

desencadeado pela presença de genes cromossômicos envolvidos em conferir essa habilidade. A 

consolidação da invasão da Salmonella spp. se dá pela capacidade que a bactéria tem de penetrar 

nas células epiteliais do hospedeiro, sendo esse mecanismo essencial na patogenicidade. Tal 

mecanismo é modulado por genes localizados na ilha de patogenicidade SPI-1. Um dos 

mecanismos da SPI-1 envolve os genes do operon inv (invasibility) que são considerados 

essenciais no processo da invasão celular (OLIVEIRA et al., 2013; TRABULSI; ALTERTHUM, 

2015; VIEIRA, 2009). 

O operon inv é composto por sete genes: invABCDEFG e desses, o gene invA (o primeiro 

do operon) foi caracterizado em 1992. O estudo foi realizado em cultura de células e os autores 

demonstraram que as bactérias Salmonella Typihimurium que carregavam uma mutação no gene 

invA eram deficientes no processo de invasão celular. E quando o gene era novamente introduzido 

na bactéria, por meio de um plasmídeo que o carregava, a habilidade de invasão celular era 

restaurada. Dessa forma, os autores conseguiram comprovar que o gene invA é indispensável para 

a invasão celular e patogenicidade da bactéria (GALAN; GINOCCHIO; COSTEAS, 1992). Esses 

achados tornaram o gene invA um alvo molecular muito utilizado na identificação da Salmonella 

spp., e seu uso é recomendado pela Food and Drug Administration (FDA) (FDA, 2007). 

 

1.7 RESISTÊNCIA ANTIMICROBIANA  

 

O surgimento dos antimicrobianos revolucionou o tratamento das doenças infecciosas. 

Entretanto, atualmente, a resistência aos antimicrobianos é uma das maiores ameaças globais à 

saúde que a humanidade enfrenta (WHO, 2020a). A resistência é definida quando as bactérias se 

adaptam ao meio e desenvolvem habilidades para se defender contra as drogas que são destinadas 

a eliminá-las (CDC, 2019b).  

O uso indiscriminado dos antimicrobianos resultaram na seleção de patógenos resistentes 

a esses medicamentos, levando ao surgimento de infecções difíceis de serem tratadas. Outro fator 

preocupante diz respeito a rápida disseminação dessas cepas resistentes, especialmente as cepas 

multirresistentes (resistentes a três ou mais antimicrobianos). Esse fato gera um impacto 

significativo na economia, pois além de óbitos, o problema também envolve internações 

hospitalares mais longas e necessidade de medicamentos mais caros (WHO, 2020a). 

O uso dos antimicrobianos na produção animal parece trazer benefícios diversos, como a 

saúde, o bem-estar animal e a redução de custos na produção. Entretanto, a resistência 

antibacteriana está interligada com a segurança alimentar, pois o uso desses medicamentos em 
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animais de produção destinados à alimentação desencadeou na seleção de bactérias resistentes. 

Essas bactérias resistentes carregam genes de resistência que se espalham, usualmente por meio 

da alimentação, aos seres humanos (CARDINAL; PIRES; RIBEIRO, 2020; SALIM et al., 2018; 

WHO, 2020a).  

Vários dos antimicrobianos existentes foram e ainda estão sendo utilizados na produção 

animal, não apenas com a finalidade de tratar de infecções, mas também na prevenção do 

desenvolvimento de doenças e como promotores de crescimento. Esse uso excessivo contribui 

significantemente para agravar o problema da resistência aos antimicrobianos, que impacta não 

somente a região geográfica de utilização dos medicamentos, mas também se dissipa para várias 

regiões do mundo, pois os alimentos são comercializados em escala global (WHO, 2011). Vale 

ressaltar que os medicamentos utilizados na produção animal, tanto para fins de promoção de 

crescimento quanto para tratamento de infecções deixam resíduos nos animais, e no Brasil, a 

Anvisa estabelece os limites máximos de resíduos dos antimicrobianos usados em animais por 

meio da IN nº 51, de 19 de dezembro de 2019 (BRASIL, 2019a). 

Dado a importância desse tema, a Organização Mundial da Saúde sugeriu que o uso dos 

antimicrobianos como promotores de crescimento que também possuam função na terapia 

humana, principalmente os de alta prioridade, sejam descontinuados, entretanto, a restrição desses 

medicamentos como função de promotores de crescimento é controversa e variada. A Suécia foi 

o primeiro país a banir o uso dos antimicrobianos, tal fato ocorreu em 1986; a União Europeia 

impôs a restrição total do uso dos antimicrobianos como promotores de crescimento na produção 

animal em 2006; nos Estados Unidos, desde 2017, também não é permitido o uso de 

antimicrobianos como promotores de crescimento, entretanto, o uso profilático e terapêutico 

permanece legal. Outros países que também restringiram o uso desses medicamentos são Canadá, 

México, Japão, Hong Kong, China e Índia. Como alternativa ao uso dos antimicrobianos como 

promotores de crescimento, diversos aditivos alimentares foram propostos nas dietas das aves 

(CARDINAL; PIRES; RIBEIRO, 2020; SALIM et al., 2018; WHO, 2019).  

Cardinal et al. (2020), avaliaram o panorama mundial do uso de promotores de crescimento 

na produção de aves e porcos, e concluíram que, embora a tendência mundial seja banir o uso dos 

antimicrobianos com essa finalidade, permitindo apenas o uso para o tratamento de doenças em 

animais, essa realidade não é uma tarefa fácil de ser resolvida, e encontra resistência por parte dos 

produtores. Essa dificuldade se dá pelo fato de que ao banir o uso desses medicamentos para 

finalidade de promoção de crescimento, acarreta aumento imediato dos custos da produção ao 

exigir a necessidade de novas estratégias para evitar queda da produção. 
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No Brasil não existe uma regulamentação definitiva para banir o uso dos antimicrobianos 

para a finalidade de promoção de crescimento, embora existam regulamentações individuais e 

parceladas ao longo do tempo para certos medicamentos. O primeiro antimicrobiano a ser banido 

no Brasil foi o cloranfenicol e seu uso passou a ser proibido para qualquer finalidade veterinária 

em todos os animais em 2003 (BRASIL, 2003). Em 2009, os anfenicóis (grupo que representa os 

medicamentos à base de cloranfenicol), as tetraciclinas, os beta-lactâmicos (benzilpenicilâmicos e 

cefalosporinas), as quinolonas e as sulfonamidas sistêmicas passaram a ser de uso exclusivo em 

produtos antimicrobianos de uso veterinário, sendo vedado a utilização de tais classes 

antibacterianas como aditivos e melhoradores de desempenho (BRASIL, 2009). A segunda 

regulamentação deixa dúvidas quanto ao uso do cloranfenicol, medicamento declarado banido 

para qualquer finalidade veterinária, deixando a entender que o medicamento ainda pode ser usado 

em animais, desde que não seja como promotor de crescimento. 

Outros medicamentos também foram proibidos no Brasil para uso como promotores de 

crescimento na alimentação animal. No ano de 2012 foi proibido o uso da espiramicina e da 

eritromicina, dois medicamentos pertencentes à classe dos macrolídeos (BRASIL, 2012). A 

colistina, antimicrobiano atualmente usado para combater bactérias multirresistentes, foi proibida 

em 2016 (BRASIL, 2016b), entretanto, a instrução normativa a qual se refere essa proibição, abriu 

brecha para a utilização do medicamento “quando da existência em estoque”, pelo prazo de dois 

anos a partir da publicação. O Ministério Público solicitou a suspensão do artigo que trata essa 

liberação, questionando quanto ao conhecimento do volume em estoque remanescente nas 

empresas e as implicações do uso do medicamento durante o prazo. O MAPA informou que não 

poderia mensurar tais implicações, e que atendeu os princípios da razoabilidade e adaptação dos 

setores, deixando entender, na visão do Ministério Público, que os interesses econômicos foram 

sobrepostos aos interesses da saúde pública (BRASIL, 2018). 

 Mais recentemente, no ano de 2020, a tilosina, lincomicina e tiamulina foram os últimos 

antimicrobianos a serem proibidos como melhoradores de desempenho no Brasil. Entretanto, a 

instrução normativa a qual trata essa questão, autorizou a fabricação exclusiva para exportação de 

aditivos melhorares de desempenho que contenham esses antimicrobianos, deixando explícito, 

mais uma vez, a sobreposição da economia diante de um problema de saúde que requer esforços 

mundiais (BRASIL, 2020). A regulamentação que trata dos limites máximos de resíduos de 

medicamentos em alimentos de origem animal, permite o quantitativo de resíduos desses 

medicamentos proibidos para promoção de crescimento em aves em quantidades altas, variando 

entre 50-2000 mcg/kg, exceto o cloranfenicol (classificado como limite não recomendado) e a 

colistina que não é citada no documento (BRASIL, 2019a). 
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1.7.1 Mecanismos de resistência aos antimicrobianos 

 

A resistência antimicrobiana é conceituada como a habilidade de um microrganismo em 

continuar a multiplicar-se ou em persistir, mesmo na presença de níveis terapêuticos de 

determinado agente antimicrobiano. Tal resistência ocorre de forma espontânea, sendo classificada 

como natural ou intrínseca, e é uma resposta evolutiva à exposição aos antimicrobianos, ou 

também pode ocorrer por aquisição, classificada como induzida, e é resultante de alterações nos 

mecanismos que eram normalmente ausentes nas bactérias (ABUSHAHEEN et al., 2020; 

ANVISA, 2012; HOLMES et al., 2016). 

Os mecanismos de resistência são definidos por estratégias desenvolvidas pelos 

microrganismos para se defender das ações dos antimicrobianos e o uso indiscriminado dos 

antimicrobianos acelera esse processo. Esses mecanismos são desenvolvidos utilizando 

informações fornecidas pelo seu DNA, sendo que na mutação natural ocorre indução de mutação 

do DNA cromossômico da bactéria, e na mutação induzida ocorre introdução de genes de 

resistência pela aquisição de plasmídeos ou transposons. Os genes de resistência, na maioria das 

vezes, ocorrem em plasmídeos extracromossômicos (fragmentos de DNA circulares e 

autorreplicativos), gerando a possibilidade do compartilhamento do material genético entre 

microrganismos. Os genes de resistência também podem fazer parte dos transposons, que são 

segmentos de DNA que podem se mover de um local para outro do cromossomo, ou para outro 

cromossomo e até para o plasmídeo (CDC, 2020c; HOLMES et al., 2016; TORTORA; FUNKE; 

CASE, 2017). 

A resistência, quando mediada por mutação do DNA cromossômico, geralmente atinge 

somente um antimicrobiano. Já a resistência adquirida, comumente mediada por plasmídeo, na 

maioria das vezes é múltipla, tornando a bactéria resistente a dois ou mais antimicrobianos. Nesse 

caso, quando as bactérias adquirem vários genes de resistência, são conhecidas como bactérias 

multirresistentes (TORTORA; FUNKE; CASE, 2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). 

O material genético pode ser transferido entre os microrganismos de maneira vertical, 

quando os genes são passados para seus descendentes por meio da reprodução, e de maneira 

horizontal, quando os genes são passados lateralmente para outros microrganismos. As rotas que 

os genes podem ser transferidos lateralmente para outros microrganismos envolvem: a) 

transformação, ocasião em que o material genético cromossômico, livre no meio, é trocado entre 

espécies; b) conjugação, mediada por um plasmídeo por meio do contato direto entre bactérias e 

c) transdução, quando a transferência do material genético é realizada dentro de um vírus que 

infecta bactérias, denominado bacteriófago. Devido à alta taxa de reprodução das bactérias, uma 
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vez em que estas adquirem genes de resistência, um curto período de tempo é necessário para que 

quase toda a população passe a ser resistente ao antimicrobiano (TORTORA; FUNKE; CASE, 

2017). 

Os mecanismos em que as bactérias se tornam resistentes a medicamentos envolvem: a) 

alteração da permeabilidade, mecanismo mais comum às bactérias gram-negativas, devido à 

natureza complexa da parede celular. Os microrganismos restringem o acesso do medicamento, 

alterando entradas ou limitando o número delas; b) alteração do sítio de ação, de forma que o 

antimicrobiano não seja mais capaz de se ligar ao alvo para realizar a função bactericida ou 

bacteriostática; c) bombas de efluxo, expulsando o antimicrobiano do meio intracelular para o 

meio extracelular e d) mecanismo enzimático, sendo a produção de β-lactamase o mais comum. 

Nesse mecanismo, os microrganismos alteram ou destroem os antimicrobianos com enzimas 

(Figura 3) (ANVISA, 2007a; CDC, 2020c; TORTORA; FUNKE; CASE, 2017). 

 

Figura 3 - Mecanismos de resistência antimicrobiana 

 

  Fonte: (ANVISA, 2007b). 

 

1.7.2 Resistência antimicrobiana em Salmonella spp. 

 

A Anvisa elaborou em 2012 um relatório com os percentuais de resistência bacteriana em 

cepas de Salmonella spp. isoladas de amostras de carne de frango congeladas e expostas ao 

consumidor no Brasil, utilizando 23 fármacos representativos de diferentes classes de 

antimicrobianos. Os resultados demonstraram que os antimicrobianos com maior percentual de 

resistência à Salmonella spp. no cenário brasileiro foram: estreptomicina, sulfonamidas, 
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florfenicol, ampicilina, ácido nalidíxico, ceftiofur, aztreonam, enrofloxacina, cefoxitina, cefalotina 

e tetraciclina (ANVISA, 2012). Holmes et al. (2016) descreveram que a reversibilidade da 

resistência antimicrobiana após retirada do medicamento para uso como promotor de crescimento 

na produção animal não é clara, evidenciando que a minimização do surgimento de resistência aos 

medicamentos é essencial. 

Estudos mais recentes apontam que as cepas de Salmonella spp. isoladas de alimentos têm 

apresentado elevada resistência aos antimicrobianos da classe dos β-lactâmicos (principalmente às 

penicilinas e às cefalosporinas) e também às tetraciclinas, às sulfonamidas e às fluorquinolonas 

(GIURIATTI et al., 2017; MAKA et al., 2015; VITAL; CABALLES; RIVERA, 2017; ZHU, Y. 

et al., 2017; ZISHIRI; MKHIZE; MUKARATIRWA, 2016). Uma metanálise realizada no Brasil, 

comparou o perfil de susceptibilidade entre cepas de Salmonella não tifoide isoladas de carne de 

frango e amostras humanas. Verificou-se que as cepas isoladas de amostras de carne de frango 

apresentaram resistência bacteriana principalmente às sulfonamidas (44,3%), seguido do ácido 

nalidíxico (42,5%) e da tetraciclina (35,5%). E em cepas de Salmonella isoladas de seres humanos, 

o maior percentual de resistência também foi conferido às sulfonamida (46,4%), seguido da 

tetraciclina (36,9%) e ampicilina (23,6%) (VOSS-RECH et al., 2017).  

O mecanismo de resistência mais atribuído a classe dos β-lactâmicos é enzimático, e ocorre 

por meio da ação das enzimas β-lactamases. As β-lactamases modificam a estrutura no anel β-

lactâmico, comum à essa classe de antimicrobiano, impedindo sua ligação às proteínas ligadoras 

de penicilina, alvo onde os β-lactâmicos ligam-se para interferir na síntese da parede bacteriana 

(ANVISA, 2007a). As bactérias denominadas ESBL (Beta-lactamases de Espectro Estendido) 

apresentam resistência tipicamente às penicilinas, cefalosporinas de 2ª geração, e também aos 

antimicrobianos de amplo espectro, como as cefalosporinas de 3ª geração, além de inibirem o ácido 

clavulânico (RAWAT; NAIR, 2010).  

Os genes blaTEM, blaSHV e blaCTX são os mais envolvidos com resistência aos β-

lactâmicos, sendo que o gene blaCTX tem sido frequentemente reportado nas pesquisas atuais de 

bactérias que apresentam resistência à essa classe. As ESBL são tipicamente codificadas em 

plasmídeos, mas  também podem ser integradas ao DNA cromossômico (DOI; IOVLEVA; 

BONOMO, 2017). Além das ESBL, outro mecanismo de resistência aos β-lactâmicos muito 

relatado ocorre por meio da ação da ação da enzima AmpC. Essa β-lactamase, geralmente 

codificada por plasmídeo, além estar relacionada com resistência aos β-lactâmicos já 

mencionados, também pode apresentar resistência aos carbapenens (RAWAT; NAIR, 2010). 

As sulfonamidas são drogas bacteriostáticas que inibem competitivamente a enzima 

diidropteroato-sintase (DHPS) na síntese do ácido fólico das bactérias, mecanismo essencial para 
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a síntese de DNA e RNA das bactérias, impedindo, portanto, o desenvolvimento (SÁNCHEZ-

OSUNA et al., 2019). A resistência às sulfonamidas de ocorrência clínica, em bactérias entéricas 

gram-negativas ocorre por meio da codificação da proteína DHPS de baixa afinidade para 

sulfonamidas, alterando, portanto, o sítio de ação das sulfonamidas. Tal mecanismo é mediado 

principalmente pelos genes sul1 e sul2, sendo que o primeiro é normalmente encontrado em 

elementos genéticos móveis do tipo transposons e o segundo em plasmídeos (SKÖLD, 2000). 

Maka et al. (2015) isolaram 84 cepas de Salmonella spp.  resistentes às sulfonamidas em amostras 

de alimentos na Polônia e o gene sul2 foi o mais prevalente em comparação com o gene sul1, 

estando presente em 42% das cepas. Zhu, Y. et al. (2017) também encontraram com maior 

frequência o gene sul2 em isolados de Salmonella spp. de frangos de corte da China, em 

comparação com o gene sul1. 

O principal mecanismo de resistência às tetraciclinas ocorre por meio da aquisição de 

proteínas denominadas Tet, sendo os genes tetA e tetB os mais frequentemente encontrados. Esses 

genes estão localizados em plasmídeos e atuam na membrana das células por proteínas de efluxo, 

provocando a saída quase que imediata dos medicamentos (ROBERTS, 1996). No estudo Vilela 

et al. (2019) nas cepas estudadas de S. Dublin isoladas de carne de frango e em seres humanos no 

Brasil, a resistência à tetraciclina foi associada à presença de genes tetA e/ou tetB. Já no estudo de 

Almeida et al. (2018), ao avaliarem 90 cepas de S. Typhimurium isoladas de amostras de alimentos 

e de seres humanos no Brasil, o gene tetB prevaleceu dentre os demais genes estudados (tetA, tetC, 

tetM e tetD). 

Os antimicrobianos da classe das quinolonas são agentes bactericidas que atuam inibindo 

a síntese do DNA por meio da inibição da enzima DNA-girase, ou por meio da inibição da enzima 

topoisomerase IV, essenciais no mecanismo de replicação do DNA bacteriano (ANVISA, 2007a). 

O ciprofloxacino é o representante dessa classe que apresenta maior efetividade contra bactérias 

gram-negativas. Os mecanismos de resistência a esses medicamentos envolvem alteração 

cromossômica do DNA bacteriano, por meio da mutação dos genes que codificam os alvos 

primários e secundários da substância (genes gyrA e gyrB em DNA-girase e genes parC e parE 

em topoisomerase IV). As mutações mediadas por esses genes alteram a estrutura da proteína alvo, 

e consequentemente, a afinidade de ligação das quinolonas às enzimas, gerando a resistência 

bacteriana (REDGRAVE et al., 2014). Diversos estudos mostram resistência contra as quinolonas 

mediadas por essas mutações, com uma frequência maior no gene gyrA, seguido do gene parC 

(DAHIYA et al., 2017; DEEKSHIT et al., 2015; LIN et al., 2009; ZHU, D. et al., 2019). Embora 

menos comum, também são descritos outros mecanismos de resistência às quinolonas, mediados 
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por plasmídeos, como a aquisição dos genes qnr (qnrA, qnrB, qnrS, qnrC, qndD), do gene aac(6’)-

lb-cr, e também dos genes oqxAB e qepA (CUYPERS et al., 2018).  

 

1.7.3 Implicações de resistência na atualidade 

 

Dentre os medicamentos que ainda apresentam eficácia para tratar doenças causadas por 

Salmonella spp., a azitromicina é um deles. Entretanto, desde o ano de 2020, quando o mundo foi 

acometido pela pandemia do novo coronavírus (COVID-19), uma nova preocupação surgiu acerca 

desse medicamento.  

Azitromicina é um antimicrobiano da classe dos macrolídeos que atua inibindo a síntese 

proteica bacteriana, e, quando utilizada no tratamento da S. Typhi, a azitromicina já se mostrou 

mais eficaz quando comparada ao medicamento ofloxacino, da classe das fluoroquinolonas. Esse 

estudo foi realizado no Vietnã, com a finalidade de comparar a eficácia de protocolos de tratamento 

para tratar febre tifoide em crianças em adultos (PARRY et al., 2007). Embora sua indicação seja 

no tratamento de doenças bacterianas, esse medicamento vem sendo utilizado de maneira 

excessiva em pacientes acometidos pelo vírus SARS-Cov2 (causador da COVID-19) com o intuito 

de evitar infecções bacterianas oportunistas, as quais agravam o quadro dos pacientes acometidos, 

e também como imunomodulador, por já ter apresentado resultado satisfatório em infecções virais 

no passado (GYSELINCK et al., 2021).  

Posto que a azitromicina é um dos medicamentos de escolha para tratar casos de 

Salmonella tifoide e não tifoide (principalmente em crianças), torna-se preocupante o fato de haver 

uso indiscriminado desse antimicrobiano em diversos países do mundo, ocasionando aumento da 

resistência bacteriana à esse medicamento (AHMAD et al., 2021). Na África subsaariana, região 

de extrema pobreza, escassez de saneamento básico e transmissão de doenças, a azitromicina é 

utilizada em massa para diminuir a mortalidade infantil. Um estudo realizado nessa região relatou 

que o uso repetido desse medicamento em crianças em idade pré-escolar foi responsável pela 

propagação da resistência aos macrolídeos, questionando os efeitos a longo prazo dessa 

intervenção (DOAN et al., 2020).  

Diante do cenário do uso generalizado da azitromicina em meio à pandemia de COVID-

19, o aumento desenfreado da resistência dos microrganismos à esse medicamento tem se tornado 

uma grande preocupação, uma vez que esse medicamento pode deixar de ser uma opção de 

tratamento de importantes infecções bacterianas (KOW; HASAN, 2020). Vale ressaltar que em 

casos de cepas de Salmonella spp. resistentes à azitromicina, o único tratamento remanescente é 

realizado por carbapenens, como o imipenem e meropenem (AHMAD et al., 2021). 
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2 OBJETIVOS 

 

2.1 OBJETIVOS GERAIS 

 

Determinar a prevalência de Salmonella spp. em amostras resfriadas de carnes de frango 

comercializadas no Distrito Federal e avaliar a susceptibilidade antimicrobiana, com detecção de 

genes de resistência nas cepas de Salmonella spp. isoladas dessas amostras.  

 

2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

• Realizar a pesquisa de Salmonella spp. em amostras resfriadas de carnes de frango por 

meio das análises microbiológicas;  

• Avaliar a presença de Salmonella spp. por meio de estratégias de biologia molecular 

(genotipagem) com a técnica de PCR para confirmação do gene de virulência invA nas 

cepas isoladas suspeitas de serem Salmonella spp.; 

• Realizar teste de susceptibilidade antimicrobiana nas cepas de Salmonella spp. isoladas, 

com o método de disco-difusão; 

• Detectar a resistência antimicrobiana por estratégias de biologia molecular pela 

confirmação dos genes de resistência blaCTX, sul2 e tetB em todas as cepas de bactérias 

Salmonella spp. isoladas. 
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3 METODOLOGIA 

 

3.1  COLETA DAS AMOSTRAS 

 

No período de fevereiro de 2018 a março de 2020, foram coletadas 115 amostras resfriadas 

de diferentes cortes de carne de frango (coxa, sobrecoxa, peito, asa e coxinha da asa), escolhidas 

por conveniência, em diferentes supermercados do Distrito Federal, nas regiões do Guará, 

Sudoeste, Gama, Taguatinga, Águas Claras e Ceilândia. As amostras estavam expostas ao 

consumo em balcões resfriados dos estabelecimentos, embaladas em bandejas de isopor, e também 

diretamente no balcão do açougue, e, nesse caso, foram embaladas em saco plástico. Todas as 

amostras estavam dentro do prazo de validade, e foram transportadas ao laboratório de Controle 

de Qualidade da Universidade de Brasília (Faculdade de Ceilândia) sob refrigeração, em caixa de 

isopor, no prazo máximo de 1 hora. As amostras foram mantidas sob refrigeração até o início das 

análises, as quais ocorreram dentro do prazo máximo de 30 minutos. 

 

3.2 MICROBIOLOGIA CONVENCIONAL 

 

25 g de cada amostra foram inoculadas três vezes em 225 mL de água peptonada (Synth®) 

0,1% (p/v) estéril, sob condições de assepsia. O preparo foi homogeneizado e incubado a 37ºC por 

18-24 horas. Alíquotas de 1 mL do pré-enriquecimento foram transferidas para tubos Falcon 

contendo 10 mL de caldo tetrationato (Himedia®) ou caldo selenito cistina (Himedia®), e foram 

incubadas a 37ºC por 24 horas para obter o enriquecimento seletivo de Salmonella. Alças 

bacteriológicas de níquel cromo, com volume de10 µL, foram utilizadas para realizar o isolamento 

das bactérias através da técnica de semeadura por esgotamento em placas de petri estéreis com 

ágar salmonella-shigella (SS) (Himedia®) ou ágar xilose-lisina-desoxicolato (XLD) (Himedia®), 

as quais foram incubadas a 37ºC por 24 horas. As placas de SS e/ou XLD com colônias sugestivas 

de Salmonella foram submetidas à identificação bioquímica presuntiva em ágar Tríplice Açúcar 

Ferro (TSI) (Kasvi®), ágar Lisina Ferro (LIA) (Kasvi®) e ágar Fenilalanina (FA) (Kasvi®). Com 

o auxílio de uma agulha de inoculação de níquel cromo, as cepas foram semeadas em tubos Falcon 

contendo os meios de identificação bioquímica e os tubos foram incubados a 37ºC por 24 horas. 

As cepas com resultado positivo na identificação bioquímica foram reisoladas em ágar SS ou XLD, 

para conferência de pureza. Então, as cepas isoladas consideradas presuntivas de Salmonella, 

foram submetidas à confirmação molecular por meio da amplificação por PCR de gene de 

virulência invA específico para Salmonella spp.  
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Figura 4 - Fluxograma para isolamento de Salmonella spp. 

 

 

Fonte: Autoria própria, (2021). Baseado no Manual Técnico de Diagnóstico Laboratorial de Salmonella spp. 

(BRASIL, 2011). 

Notas: APT: Água Peptonada Tamponada, TT: Caldo Tetrationato, CS: Caldo Selenito Cistina. 

 

3.3 MICROBIOLOGIA MOLECULAR 

 

A microbiologia molecular, realizada pela técnica de PCR, foi utilizada para confirmação 

de Samonella spp. e detecção de genes de resistência. 

 

3.3.1 Extração de DNA bacteriano 

 

As cepas foram cultivadas em caldo Luria Bertani (LB) (Kasvi®) a 37ºC por 12-18 horas. 

O DNA foi extraído utilizando o kit comercial de extração PureLink® Genomic DNA Mini Kit 

(Invitrogen™ - Thermo Fisher Scientific), seguindo o manual de instruções do fabricante. A 
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qualidade do DNA extraído foi avaliada por eletroforese em gel de agarose a 2%, e a concentração 

de DNA obtida foi quantificada utilizando o NanoDrop 2000 (Thermo Scientific, Pittsburgh, 

USA). O DNA quantificado foi diluído a uma concentração média de 20 ng/µL, para as posteriores 

etapas de PCR. 

 

3.3.2 Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) 

 

3.3.2.1 Gene de virulência 

 

A confirmação de Salmonella spp. se deu pela presença do gene invA, um gene de 

virulência específico desse gênero de bactéria. A amplificação de fragmentos de genes foi 

realizada utilizando o termociclador Life Express Thermal Cycler (modelo TC-98/G/H(b), 

BIOER, China). As reações de PCR foram realizadas a partir de um volume final de 25 µL 

contendo 4,0 µL do DNA genômico; 2,5 µL de tampão 10x Taq Pol (Ludwig Biotecnologia Ltda, 

Brasil); 1,25 µL de MgCl2 (50 mM, Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil); 2 µL de dNTP (2,5 mM; 

Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil); 0,5 µL de cada oligonucleotídeo foward e reverse (Invitrogen 

Life Technologies, EUA, 10 pmol/µL); 0,4 µL de Taq DNA Polimerase (Ludwig Biotecnologia 

Ltda, Brasil); completando com água ultrapura até o volume final da reação. O desenho do primer, 

o peso molecular e as condições de termociclagem utilizadas na PCR então descritos da Tabela 1. 

 

Tabela 1. Desenho do primer, peso molecular e as condições de termociclagem utilizadas na 

PCR do gene invA 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: F: Foward, R: Reverse, pb: pares de base. 

3.3.2.2 Genes de resistência  

 

Três genes de resistência foram pesquisados: blaCTX associado à resistência aos 

antimicrobianos da classe dos β-lactâmicos; sul2 associado à resistência aos antimicrobianos da 

Gene Primers   
Tamanho 

(pb) 

Condições de 

termociclagem 
Referência 

invA 
F: CATTGGTGATGGTCTTGTCG 

R: CTCGCCTTTGCTGGTTTTAG 

 

298 

 

Desnaturação inicial a 

95˚C por 2 min; 35 ciclos 

de desnaturação a 95˚C 

por 1 min, anelamento a 

60˚C por 1 min, extensão 

a 72˚C por 1 min; 72ºC 

por 10 min para a 

extensão final 

(ARAÚJO, 

2015) 
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classe das sulfonamidas; e tetB associado à resistência aos antimicrobianos da classe das 

tetraciclinas.  

As reações de PCR para os genes blaCTX e sul2 foram realizadas com os mesmos 

parâmetros utilizados para o gene invA. Para o gene tetB utilizou-se 4,0 µL do DNA genômico; 

2,5 µL de tampão 10x Taq Pol (Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil); 0,4 µL de MgCl2 (50 mM, 

Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil); 1,5 µL de dNTP (2,5 mM; Ludwig Biotecnologia Ltda, 

Brasil); 0,6 µL de cada oligonucleotídeo foward e reverse (Invitrogen Life Technologies, EUA, 

10 pmol/µL); 0,2 µL de Taq DNA Polimerase (Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil); completando 

com água ultrapura até o volume final da reação de 25 µL. O desenho dos primers, o peso 

molecular e as condições de termociclagem utilizadas nas PCRs então descritos da Tabela 2. 

 

Tabela 2 - Sequência de primers, peso molecular e as condições de termociclagem utilizadas na 

PCR dos genes blaCTX, sul2 e tetB 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Nota: F: Foward, R: Reverse, pb: pares de base. 

 

3.3.3 Eletroforese em gel de agarose 

 

Os produtos de PCR foram separados pela técnica de eletroforese em gel de agarose 2% 

(p/v) (Invitrogen Life Technologies, EUA), corado com brometo de etídio. A corrida iniciou a uma 

potência de 50W por 15 minutos seguida de 100W por 60 minutos. Os fragmentos de DNA 

Gene Primers 
Tamanho 

(pb) 

Condições de 

termociclagem 
Referência 

 

blaCTX-M 

 

F: CGATGTGCAGTACCAGTAA 

R: AGTGACCAGAATCAGCGG 

 

585 

Desnaturação inicial a 94°C por 5 

min; 30 ciclos de desnaturação a 

94°C por 30 s, anelamento a 55 

°C por 30 s, extensão a 72°C por 

50 s; 72°C por 7 min para 

extensão final 

 

 

 

(LI et al., 

2013) 

 

sul2 

 

F: GCGCTCAAGGCAGATGGCATT 

R: GCGTTTGATACCGGCACCCGT 

 

285 

Desnaturação inicial a 95°C por 

10 min; 35 ciclos de desnaturação 

a 94°C por 45 s, anelamento a 

55°C por 50 s, extensão a 72°C 

por 50 s; 72°C por 10 min para 

extensão final 

(ZHU, Y. et 

al., 2017) 

 

tetB 

 

F: TTGGTTAGGGGCAAGTTTTG 

R: GTAATGGGCCAATAACACCG 

 

659 

 

Desnaturação inicial a 94°C por 5 

min; 34 ciclos de desnaturação a 

94°C por 25 s, anelamento a 55°C 

por 30 s, extensão a 72°C por 50 

s; 72°C por 5 min para extensão 

final 

 

(ZISHIRI; 

MKHIZE; 

MUKARAT

IRWA, 

2016) 
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separados no gel foram visualizados sob iluminação ultravioleta (UV), com um marcador de 100pb 

(Ludwig Biotecnologia Ltda, Brasil). 

 

3.4 AVALIAÇÃO DA SUSCEPTIBILIDADE ANTIMICROBIANA 

 

A avaliação da susceptibilidade a agentes antimicrobianos de interesse clínico foi realizada 

pela técnica qualitativa de disco-difusão de Kirby-Bauer, recomendada pelo comitê Brasilian 

Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing (BrCAST) (BRCAST, 2019). As cepas foram 

suspendidas em caldo Mueller Hinton MH (Kasvi®) e a densidade óptica foi ajustada entre 0,08 e 

0,10 (turbidez equivalente ao padrão 0,5 da escala de McFarland) a 625 nm de absorbância, 

utilizando um espectrofotômetro. 

Após a padronização das cepas, a suspensão do inóculo foi semeada em placa contendo 

ágar MH (Kasvi®), com ajuda de uma alça drigalski. Dentro de no máximo 15 minutos, os discos 

de antimicrobianos, adquiridos na Newprov®, foram aplicados firmemente nas placas. As 

concentrações e abreviações dos agentes antimicrobianos utilizadas foram: amoxicilina + ácido 

clavulânico (AMC, 20 + 10 μg), ceftazidima (CAZ, 30 μg), cefotaxima (CTX, 30 μg), gentamicina 

(GEN, 10 μg), cloranfenicol (CLO, 30 μg), tetraciclina (TET, 30 μg), imipenem (IMP, 10 μg), 

sulfonamida (SUL, 300 μg) e ciprofloxacino (CIP, 5 μg).  

Após 18 h de incubação em estufa a 35 ± 1ºC, os halos foram interpretados e classificados 

como sensível (S), sensibilidade intermediária (I) ou resistente (R), de acordo com o padrão para 

enterobactérias preconizado pelo Clinical and Laboratory Standard Institute (CLSI) (CLSI, 2020). 

Os isolados de Salmonella spp. resistentes a três ou mais agentes antimicrobianos foram 

identificados como multirresistentes (MDR). 

 

3.5 ANÁLISES ESTATÍSTICAS 

 

O teste do qui-quadrado foi utilizado para determinar se houve diferença entre a ocorrência 

de Salmonella spp. em diferentes cortes de frango analisados. O valor de p < 0,05 foi considerado 

significativo. As análises estatísticas foram realizadas utilizando o IBM® SPSS Statistics versão 

28.0. 
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Neste estudo, do total de 115 amostras analisadas de carnes de frango resfriadas, 58 

apresentaram resultados compatíveis com o gênero Salmonella spp. ao final dos testes 

microbiológicos convencionais. A Figura 5 apresenta o isolamento da Salmonella spp. em ágar 

XLD e em ágar SS.  

 

 

 

 

 

 

  

  

Fonte: Autoria própria, (2021). 

 

Desse total de 58 amostras, 53 obtiveram o resultado molecular confirmativo de 

Salmonella spp. (presença do gene InvA), ou seja, 46,1% (53/115) das amostras de carnes de frango 

resfriadas comercializadas no Distrito Federal encontravam-se contaminadas por Salmonella spp. 

(Gráfico 1). De acordo com a legislação brasileira, a qual exige ausência apenas dos sorovares S. 

Enteritidis e S. Typhimurium, os resultados dessas análises não podem afirmar que as 53 amostras 

contaminadas por Salmonella spp. estavam impróprias para consumo à nível nacional (BRASIL, 

2019), entretanto, de acordo com as regras de exportação da carne de frango brasileira, as 53 

amostras contaminadas não atendiam às exigências de exportação aos países que exigem ausência 

total de todos os sorovares de Salmonella, uma vez que, para que as regras sejam cumpridas, deve-

se considerar os requisitos sanitários nacionais e os requisitos sanitários do país importador 

(BRASIL, 2008). 

 

 

 

 

 

Figura 5 - Isolamento de Salmonella spp. em meio de cultivo 

seletivo (XLD e SS) 
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Gráfico 1 - Prevalência de contaminação por Salmonella spp. nas amostras resfriadas de carne 

de frango resfriadas comercializadas no Distrito Federal entre os anos de 2018 a 2020 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

 

A maioria dos estudos brasileiros publicados em relação a prevalência de Salmonella spp. 

são focados em coletas de carcaças de frango em abatedouros, entretanto, é possível encontrar 

alguns estudos de prevalência de Salmonella spp. em carnes de frango coletadas no varejo. Ristori 

et al. (2017) mostraram 8,7% de contaminação por Salmonella spp.  em coxas de frango resfriadas 

comercializadas no estado de São Paulo. Em comércios varejistas do estado do Paraná, a 

prevalência de Salmonella spp. foi de 31,7% em diferentes cortes de carne de frango congeladas 

(PERIN et al., 2020). E no estado do Goiás, 30% de amostras de carne de frango temperadas, 

compradas a granel, foram positivas para a bactéria Salmonella spp.  (SILVA, 2018). 

Em diversos países, há relatos de alta prevalência de Salmonella spp. nas carnes de frango 

coletadas nos estabelecimentos de varejo. Estudos publicados no Japão, na China, no Camboja, na 

Malásia, na Rússia, no México e nos Estados Unidos mostram uma variação entre 18,1% a 88,2% 

de contaminação da carne de frango por Salmonella spp.  (ALALI et al., 2012; FURUKAWA et 

al., 2017; GOLDEN; MISHRA, 2020; LAY et al., 2011; REGALADO-PINEDA et al., 2020; 

THUNG et al., 2016; YANG et al., 2010).  

Desde o início da vigência da Instrução Normativa nº 20 de 2016 publicada pelo MAPA, 

a qual surgiu com o objetivo de diminuir a incidência de Salmonella em carcaças de frango, o 

Brasil registrou prevalência de Salmonella spp. em abatedouros registrados no SIF de 17,97% em 

2017, 12,61% em 2018, e 15,08% em 2019 (MAPA, 2020). No último relatório publicado pelo 

Departamento de Inspeção de Produtos de Origem Animal (DIPOA), 134 estabelecimentos de 

abate de frangos e galinhas registrados no SIF passaram pelas análises, totalizando 2.879 amostras 
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analisadas em 340 ciclos oficiais. Não há publicação referente ao autocontrole realizado pelos 

próprios estabelecimentos, no entanto, nos ciclos oficiais houve uma violação no limite de 

amostras aceitáveis para a presença do patógeno de 19,12% (65/340), representada por 43 

abatedouros (MAPA, 2020).  

Para a obtenção desses resultados, a Instrução Normativa determina que os 

estabelecimentos comerciais registrados no SIF devem realizar o monitoramento de Salmonella 

spp. por meio de ciclos de amostragem, enviando as amostras a um laboratório de escolha, e em 

alguns casos, em laboratórios credenciados; e o SIF, órgão responsável pela verificação do controle 

da Salmonella spp., será responsável pelos ciclos de amostragem oficiais. De acordo com o 

tamanho do estabelecimento, são realizados entre 2 a 3 ciclos oficiais por ano, aceitando o limite 

de 2 amostras positivas para o patógeno, de um total de 8 amostras analisadas (BRASIL, 2016a). 

A contaminação por Salmonella spp.  nos abatedouros é menor do que encontramos nesse 

estudo, em que quase metade das amostras de carne de frango resfriadas expostas ao varejo 

estavam contaminadas pelo patógeno no Distrito Federal. Tal diferença nos dados apresentados 

pode representar falhas de controle no pós-processamento, permitindo que as amostras cheguem 

aos consumidores finais mais contaminadas por Salmonella spp.  

Corroborando com essa hipótese, Gonçalves-Tenório et al. (2018), em uma meta-análise 

de estudos publicados na Europa, mostraram o percentual de contaminação de alguns 

microrganismos nas carnes de aves resfriadas ao final das etapas de processamento e em 

estabelecimentos varejistas, no período de 2000 a 2017. A ocorrência de Salmonella spp. nas 

carnes de aves foi de 5,4% ao final do processamento, já em carnes expostas no varejo a 

prevalência foi de 10,4%. 

Confrontando os dados de prevalência publicados pelo DIPOA, Borges et al. (2019), ao 

analisarem a presença da Salmonella spp. em carcaças de frango de quatro abatedouros do Rio 

Grande do Sul, encontraram 50% de contaminação nas 139 amostras coletadas em diferentes 

pontos do processamento. Baptista et al. (2018) encontraram 26,66% (16/60) de carcaças de frango 

contaminadas pela bactéria em abatedouros no estado do Rio de Janeiro. Já no estudo de Da 

Cunha-Neto et al. (2018), a ocorrência de Salmonella spp. foi de apenas 3,7% das amostras, em 

850 carcaças de frango analisadas nos abatedouros do estado do Mato Grosso.  

Essa inconsistência entre dados oficiais e estudos publicados em diversos estados deixa 

dúvidas quanto à correta identificação de Salmonella spp., podendo sugerir também falta de 

regularidade nas amostragens ou até mesmo adulteração de resultados, como já foi mostrado 

anteriormente (VIANNA et al., 2018).  
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Nossos resultados mostraram que os testes microbiológicos convencionais de isolamento 

de Salmonella spp. obtiveram especificidade de 91,4% (53 amostras de carne de frango resfriadas 

foram positivas nos testes moleculares do total de 58 amostras suspeitas na microbiologia 

convencional). Todas as cepas sugestivas de Salmonella spp. obtidas por meio da microbiologia 

convencional foram encaminhadas para a análise molecular para a detecção do gene de virulência 

invA, pela técnica de PCR (Figura 6). 

  

Figura 6 – Eletroforese em gel de agarose mostrando a 

detecção do gene invA  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: 1: marcador de 100pb;  

2-11: amplificação do gene invA de algumas amostras, visualizado na 

altura de 298pb;  

12: controle negativo (CN). 

 

Os testes microbiológicos convencionais de isolamento de microrganismos apresentam 

algumas dificuldades e incertezas na interpretação dos resultados, podendo levar a uma 

identificação enganosa, visto que algumas cepas se comportam de maneira inconsistente e 

diferente do previsto em suas características metabólicas. A partir de 1985, quando a identificação 

de bactérias por análise molecular por meio da técnica de PCR começou a ser utilizada, houve uma 

expansão da microbiologia, quando diversas outras espécies microbianas foram descobertas 

(FRANCO-DUARTE et al., 2019). A aplicação de técnicas de biologia molecular ampliou a nossa 

capacidade de identificação microbiana. A PCR é uma técnica mais rápida e sensível que os testes 

microbiológicos convencionais, entretanto, o uso associado dessas duas técnicas é o recomendado, 

sendo possível avaliar tanto as características fenotípicas quanto genotípicas dos microrganismos, 

resultando na correta identificação de bactérias (FRANCO-DUARTE et al., 2019). 

Vários estudos utilizaram o gene invA como marcador molecular da Salmonella spp., 

demonstrando a sua presença em todas ou quase todas as cepas, sendo este, portanto, um bom 

Tamanho 

esperado 

do produto 

(298 pb) 
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marcador molecular para detecção da Salmonella spp. por meio da PCR. Rahn et al. (1992) 

obtiveram sensibilidade de 99,4% para a detecção de Salmonella em 100 sorovares diferentes 

através do uso do gene invA. Dias de Oliveira et al. (2003), ao compararem diferentes genes de 

virulência da Salmonella Enteritidis, obtiveram 100% de sensibilidade apenas para o gene invA. 

Mais recentemente, Ammar et al. (2016) isolaram 7 sorovares de Salmonella de amostras de carne 

de frango e o único gene de virulência presente em 100% dos isolados foi o invA. Astolfi-Ferreira 

et al. (2017) pesquisaram diferentes genes de virulência em 8 sorovares de Salmonella isolados de 

aves e também encontraram sensibilidade de 100% para o gene invA em suas análises. 

A Tabela 3 apresenta a distribuição de amostras de carnes de frango resfriadas 

contaminadas por Salmonella spp. considerando o tipo de corte analisado. Os cortes da coxa, 

coxinha da asa, peito e asa apresentaram resultados de contaminação variando entre 47,8% a 

59,1%, e em relação os cortes da sobrecoxa, 29,6% das amostras estavam contaminadas. 

 

Tabela 3 – Distribuição de amostras de frango resfriadas contaminadas por Salmonella spp., 

considerando o tipo de corte analisado 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

 

O teste do qui-quadrado mostrou que não houve diferença estatística na ocorrência de 

Salmonella spp. entre os cinco tipos de cortes de frango analisados, não havendo, portanto, 

associação entre as duas variáveis.  Resultados semelhantes foram encontrados por Perin et al. 

(2020), quando foram avaliados diferentes cortes de frango em comércios varejistas do estado do 

Paraná, e também não foi encontrada nenhuma diferença estatística na ocorrência de Salmonella 

spp. entre os diferentes tipos de cortes avaliados. 

Em nosso estudo, pelo menos uma cepa de cada amostra com resultado confirmado para 

Salmonella spp. foi isolada, totalizando 78 cepas do total de 53 amostras de carne de frango 

Cortes de carne 

de frango 

Número de 

amostras 

analisadas (%) 

Amostras 

contaminadas (%) 
P valor 

Coxa 22 13 (59,1)  

Coxinha da asa 35 17 (48,6)  

Sobrecoxa 27 8 (29,6) 0,33 

Peito 23 11 (47,8)  

Asa 8 4 (50,0)  

Total 115 (100) 53 (46,1)  
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resfriadas. Nas placas de SS ou XLD que apresentaram cepas fenotipicamente semelhantes em 

toda a sua extensão, uma única cepa foi recuperada; já em placas contendo cepas fenotipicamente 

distintas, foram coletadas duas ou mais cepas. A Tabela 4 apresenta o perfil de susceptibilidade 

antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. As maiores taxas de resistência foram observadas 

para a amoxicilina com ácido clavulânico (83,3%), sulfonamida (64,1%) e tetraciclina (46,2%) 

(Tabela 4). 

 

Tabela 4 - Perfil de susceptibilidade antimicrobiana em isolados de Salmonella spp. recuperados 

de carnes de frango resfriadas 

Classes de antimicrobianos Antimicrobianos S (N%) I (N%) R (N%) 

β-

lactâmicos 

Aminopenicilinas AMC 10 (12,8) 3 (3,8) 65 (83,3) 

Cefalosporinas 3ª 

geração 

CAZ 60 (76,9) 1 (1,3) 17 (21,8) 

CTX 46 (59,0) 9 (11,5) 23 (29,5) 

Carbapanem IMP 53 (67,9) 17 (21,8) 8 (10,3) 

 Sulfonamidas SUL 27 (34,6) 1 (1,3) 50 (64,1) 

 Aminoglicosídeos GEN 56 (71,8) 11 (14,1) 11 (14,1) 

 Tetraciclinas TET 36 (46,2) 6 (7,7) 36 (46,2) 

 Anfenicois CLO 63 (80,8) 11 (14,1) 4 (5,1) 

 Fluorquinolonas CIP 27 (34,6) 38 (48,7) 13 (16,7) 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: S: sensível, I: intermediária e R: resistente.  

N%: número e porcentagem de cepas em relação ao total de 78 cepas.  

AMC: amoxicilina/ácido clavulânico, CAZ: ceftazidima, CTX: cefotaxima, IMP: imipenem, SUL: sulfonamida, 

GEN: gentamicina, TET: tetraciclina, CLO: cloranfenicol, CIP: ciprofloxacino. 

 

A literatura apresenta resultados variados em relação ao perfil de resistência 

antimicrobiana em cepas de Salmonella isoladas de carne de frango. No Brasil, Giuriatti et al. 

(2017), ao avaliarem o perfil de susceptibilidade antimicrobiana de 18 cepas de Salmonella 

Heidelberg isoladas de amostras de carne de frango em abatedouros no estado do Paraná, 

observaram 100% de resistência aos antimicrobianos amoxicilina/ácido clavulânico, ceftazidima, 

cefotaxima e tetraciclina; a fluorquinolona testada foi o enrofloxacino, e 38,9% das cepas foram 

resistentes à esse fármaco e 33,3% das cepas foram resistentes à gentamicina. 

Uma publicação recente, também conduzida no Paraná, local onde ocorre a maior 

produção de carne de frango brasileira, relatou elevados índices de resistência em 98 cepas de 

Salmonella isoladas de cortes de frango congelados coletados no comércio varejista e em 
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abatedouros: 95% ao ácido nalidíxico; 94% às tetraciclinas; 87% à ampicilina; 84% à 

amoxicilina/ácido clavulânico; 79% à ceftriaxona; e 76% ao ciprofloxacino (PERIN et al., 2020).  

No estudo de Da Cunha-Neto et al. (2018), os índices de resistência para a classe dos beta-

lactâmicos variaram de 6,2% para ceftiofur a 25% para ampicilina e cefalotina em 31 cepas de 

Salmonella isoladas de carcaças de frango em abatedouros no estado do Mato Grosso. Os isolados 

apresentaram 100% de resistência a sulfonamida e apenas 9,4% das cepas foram resistentes a 

tetraciclina, resultado diferente do nosso estudo onde observamos 46,2% de resistência a 

tetraciclina. 

A China apresenta diversos estudos que avaliaram o perfil de susceptibilidade 

antimicrobiana de cepas de Salmonella isoladas em carnes de frango. Zhu, Y. et al. (2017) isolaram 

189 cepas de Salmonella em carne de frango ao longo do processo de abate, e encontraram elevada 

porcentagem de cepas resistentes à ampicilina (87,8%), à tetraciclina (51,9%), e à sulfonamida 

(48,1%). Diferente do nosso estudo, poucos isolados foram resistentes à amoxicilina/ácido 

clavulânico (8,5%) e observou-se altos índices de resistência ao ciprofloxacino (48,7%). 

Deng et al. (2018) avaliaram a resistência antimicrobiana em 141 cepas de Salmonella 

isoladas de carne de frango na China e encontraram apenas 28% de resistência à amoxicilina e à 

ampicilina. Outro estudo realizado na China também apresentou apenas 13% de resistência à 

amoxicilina/ácido clavulânico em 165 cepas de Salmonella isoladas de carne de frango, enquanto 

outras classes de antimicrobianos apresentaram resultados de resistência similar ao nosso estudo: 

50% à tetraciclina; 47% à sulfonamida; 3% à gentamicina; e 0% ao ciprofloxacino (LI et al., 2013).  

Notavelmente, a amoxicilina se mostrou mais eficaz em cepas de Salmonella isoladas em 

carnes de frango na China do que no Brasil. Essa diferença pode indicar que o Brasil faz um uso 

mais intensivo de amoxicilina como droga terapêutica na criação avícola quando comparado com 

a China.  

As aminopenicilinas da classe dos β-lactâmicos estão entre os antimicrobianos mais 

antigos e difundidos em terapia humana e animal, e são bactericidas de amplo espectro de ação. 

Surgiram em 1961, e eram utilizadas no tratamento de diversas infecções. À época, a amoxicilina 

apresentava eficácia no combate à Salmonella, sendo bastante utilizada no tratamento de febre 

tifoide (BASKER; GWYNN; WHITE, 1979; NEU, 1979). Nos dias atuais a amoxicilina ainda é 

uma droga bastante utilizada, entretanto para outras finalidades. A Anvisa e FDA recomendam seu 

uso para infecções do trato respiratório superior e inferior, trato geniturinário, pele, mucosas, e 

também quando associada ao tratamento de Helicobacter pylori e úlcera duodenal (ANVISA, 

2021a; FDA, 2015). 
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As cefalosporinas de 3ª geração são as drogas mais utilizadas da classe dos β-lactâmicos 

contra bactérias gram-negativas, e atualmente são muito utilizadas em ambiente hospitalar. Seu 

uso é recomendado no tratamento de infecções complicadas do trato urinário, infecções de feridas 

e cirúrgicas, pneumonias, meningites, e infecções do sistema nervoso central (ANVISA, 2007a). 

Ambas as cefalosporinas utilizadas em nosso teste de susceptibilidade antimicrobiana (ceftazidima 

e cefotaxima) não possuem recomendação de uso em animais de produção pela Instituição 

Internacional de Saúde Animal (World Organization for Animal Health – OIE), entretanto, outras 

cefalosporinas de 3ª geração são utilizadas, como o ceftiofur e a ceftriaxona (OIE, 2019), as quais 

podem propiciar resistência cruzada aos outros fármacos dessa classe de antimicrobianos (DOI; 

IOVLEVA; BONOMO, 2017).  

As sulfonamidas foram as primeiras drogas a serem utilizadas em uso veterinário em doses 

terapêuticas, a partir de 1948, e foram usadas por muitos anos como profilaxia de doenças aviárias; 

e as tetraciclinas foram as primeiras a serem utilizadas para promoção de crescimento em aves, a 

partir de 1951 (AGYARE et al., 2019; LEES et al., 2021). Esse fato justifica os altos índices de 

Salmonella spp. resistentes e esses antimicrobianos encontrados em carnes de frango, visto que o 

uso desses medicamentos na criação de animais de produção ocorre há muitos anos, propiciando 

um meio adequado para o aumento da resistência das bactérias. 

Devido a resistência microbiana às sulfonamidas ter se tornado comum, esse 

antimicrobiano teve seu uso reduzido ao longo dos anos, sendo substituído por outras classes mais 

potentes no combate às infecções. Ainda assim, as sulfonamidas ainda são comumente utilizadas 

em tratamento de infecções no trato urinário, na prevenção de infecções em queimados, e em 

alguns casos de malária (ENCYCLOPEDIA BRITANNICA, 2021). Já as tetraciclinas são drogas 

antimicrobianas conhecidas por seu amplo espectro de atividade, atuando contra microrganismos 

que acometem diversas regiões, como o trato respiratório, pele, olhos, sistema intestinal, linfático 

e urinário, além de serem a primeira escolha no tratamento de riquetsioses (MEDLINEPLUS, 

2017). 

Alguns dos antimicrobianos utilizados no presente estudo são considerados pela 

Organização Mundial da Saúde (OMS), como medicamentos criticamente importantes e de alta 

prioridade para a medicina humana, como as aminopenicilinas, carbapenens e aminoglicosídeos. 

E dentre os medicamentos de mais alta prioridade, encontram-se as cefalosporinas de 3ª geração e 

as quinolonas (WHO, 2019).  

Os antimicrobianos aos quais as cepas de Salmonella spp. do nosso estudo apresentaram 

menor resistência antimicrobiana foram: cloranfenicol (5,1%), imipenem (10,3%), gentamicina 

(14,1%) e ciprofloxacino (16,7%). Entretanto, esses também foram os agentes que obtiveram os 
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maiores índices de sensibilidade intermediária. Os resultados de sensibilidade intermediária ao 

ciprofloxacino foram os mais expressivos, com quase 50% das cepas. 

Já se reconhece um aumento de resistência ao ciprofloxacino (principal representante das 

fluorquinolonas) em cepas de Salmonella não tifoide, droga de escolha no tratamento da doença. 

Nos Estados Unidos, as cepas de S. Typhi resistentes ao ciprofloxacino alcançaram 74% das 

infecções (CDC, 2019b). Vários estudos também relataram índices altos de resistência as 

quinolonas (39  a 76%) em cepas isoladas de carnes de frango (GIURIATTI et al., 2017; PERIN 

et al., 2020; ZHU, Y. et al., 2017). 

Vale lembrar que, depois do ciprofloxacino, a azitromicina e ceftriaxona são as duas 

próximas opções de terapia medicamentosa no tratamento de infecções causadas por Salmonella 

tifoide e não tifoide (quando necessário), e a ambos os medicamentos também estão envolvidos 

em aumento de resistência em cepas de Salmonella, embora em menor escala (CDC, 2019b). Além 

disso, a OMS também classifica esses dois antimicrobianos como criticamente importante e de 

mais alta prioridade na terapêutica humana (WHO, 2019). 

O imipenem, a gentamicina e o cloranfenicol foram outros três antimicrobianos com as 

menores taxas de resistência nesse estudo, porém a sensibilidade intermediária das cepas foi de 

21,8% para o imipenem, e 14,1% para a gentamicina e para o cloranfenicol, menor apenas que os 

resultados de sensibilidade intermediária ao ciprofloxacino. Apesar disso, o cloranfenicol foi o 

antimicrobiano mais eficaz no controle das cepas, com 80,8% de sensibilidade. 

O cloranfenicol é um antimicrobiano de amplo espetro de ação, utilizado em seres humanos 

com quadro grave de infecção e em infecções causadas por bactérias resistentes a outros 

antimicrobianos mais seguros (ANVISA, 2007a; MCCUBBIN et al., 2021). Esse medicamento é 

proibido em muitos países para uso em animais de produção, porque o consumo humano de 

produtos de origem animal contendo resíduos de cloranfenicol pode levar a reações graves e 

irreversíveis, causando anemia severa com evolução para leucemia e óbito (MCCUBBIN et al., 

2021). No Brasil o uso de cloranfenicol na produção animal também é vetado, desde 2003 

(BRASIL, 2003). 

Existem relatos de uso dessa droga em países cuja proibição existe (ATTARI et al., 2014). 

Rejtharová et al. (2017) avaliaram os resíduos de cloranfenicol em carne de aves após intervenção 

com esse fármaco, e encontraram resíduos desse medicamento após 35 dias da intervenção. A 

presença desses resíduos de antimicrobianos nos animais de produção configuram uma porta de 

entrada aos seres humanos, através da ingestão dos alimentos. Os resíduos deixados nos animais 

foram o fator chave para proibição desse antimicrobiano, visto que os efeitos adversos por ele 

provocado não são dose-dependentes (MCCUBBIN et al., 2021).  
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A resistência bacteriana à gentamicina ainda é incomum, e, de acordo com informações 

oficiais, nacionais e internacionais, ocorre um desenvolvimento lento de resistência bacteriana a 

esse antimicrobiano (ANVISA, 2021a; FDA, 2021). A resistência a outros aminoglicosídeos é 

mais relatada, como a estreptomicina, uma droga mais antiga dessa classe de antimicrobianos, 

usada em maior escala na criação animal (LENCHENKO et al., 2020). Nos dias de hoje, a 

gentamicina possui importância no tratamento clínico em seres humanos principalmente contra 

bactérias gram-negativas, em tuberculose causada por bactérias multirresistentes, em infecções do 

trato respiratório, urinário, gastrointestinal, pele, ossos, ocular, septicemia e infecções graves do 

sistema nervoso central (ANVISA, 2021a). 

Apesar da baixa ocorrência de resistência bacteriana relatada à gentamicina, uma recente 

revisão de literatura relatou uso de aminoglicosídeos em alta escala para tratar doenças aviárias, 

incluindo S. Gallinarum e S. Pullorum. Em decorrência disso, cepas de S. Gallinarum apresentaram 

43% de resistência à gentamicina (BERHANU; FULASA, 2020). 

O imipenem possui maior espectro de ação que a maioria dos β-lactâmicos, e muitas vezes 

seu uso é recomendado como último recurso contra microrganismos patogênicos gram-negativos 

multirresistentes. Seu uso em animais é proibido, e a ocorrência da resistência microbiana a esse 

agente já foi descrita como pressão seletiva causada por outros β-lactâmicos, como cefalosporinas 

de 3ª geração utilizadas na criação animal (BONARDI; PITINO, 2019; OIE, 2019).  

Relatos de resistência ao imipenem em cepas de Salmonella isoladas de aves são recentes, 

e configuram uma grande preocupação de saúde. Medicamentos que não são primeira escolha no 

tratamento de infecções causadas por Salmonella não são isentos de preocupação acerca da 

resistência bacteriana, pois a mesma pode ser transferida aos humanos por meio da cadeia 

alimentar, e, além de causar doenças, os microrganismos podem atuar como veículos para 

transmissão de genes de resistência para outras bactérias patogênicas (FERNÁNDEZ; GUERRA; 

RODICIO, 2018; ROSCHANSKI et al., 2018). 

Dentre os isolados de Salmonella spp. do presente estudo, apenas uma cepa apresentou 

sensibilidade a todos os antimicrobianos, e 53,8% (42/78) foram multirresistentes (MDR), 

apresentando resistência a três ou mais classes de antimicrobianos (Tabela 5).  
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Tabela 5 - Número de classes de antimicrobianos dos quais as cepas de 

Salmonella spp. isoladas de carnes de frango resfriadas apresentaram 

resistência 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: N e %: número e porcentagem de cepas em relação ao total de 78 cepas. 

MDR: multirresistentes. 

 

No Brasil em 2012, a Anvisa apresentou um estudo acerca da resistência antimicrobiana 

em cepas de Salmonella isoladas em carnes de frango congeladas expostas ao consumo em 13 

estados brasileiros mais o Distrito Federal. Foram analisadas 542 amostras de carne de frango e 

dessas amostras foram isoladas 250 cepas de Salmonella que foram testadas contra 22 

antimicrobianos. Os maiores percentuais de resistência foram obtidos para estreptomicina 

(89,3%), sulfonamidas (72,4%), florfenicol (59,2%), ampicilina (44,8%) e ácido nalidíxico 

(44,0%) e 69,3% das cepas foram MDR (ANVISA, 2012). A União Europeia apresentou um 

relatório com menor porcentagem de cepas de Salmonella MDR, onde 38,2% das cepas de 

Salmonella spp. isoladas de aves de produção foram MDR, sendo realizado o teste de 

susceptibilidade dessas cepas contra 12 antimicrobianos de 10 classes diferentes (EFSA/ECDC, 

2021b). 

Os estudos relatam elevados índices de cepas de Salmonella MDR isoladas de carne de 

frango.  No estudo de (PERIN et al., 2020), 85,7% (84/98) das cepas de Salmonella spp. isoladas 

em carne de frango no estado do Paraná foram  MDR. Zhu, Y. et al. (2017) isolaram 189 cepas de 

Salmonella em carne de frango ao longo do processo de abate na China e 60,8% dos isolados 

foram MDR. Deng et al. (2018) avaliaram a resistência antimicrobiana em 141 cepas de 

Salmonella isoladas de carne de frango na China e encontraram 43,3% de cepas MDR. 

Outro aspecto muito preocupante diz respeito às oito cepas fenotipicamente resistentes a 

cinco classes de antimicrobianos encontradas, dentre as quais encontram-se incluídas drogas de 

Nº de classes com 

resistência 

Isolados de Salmonella spp. 

N (%) 

0 1 1,3 

1 9 11,5 

2 26 33,3 

3 21 26,9 

4 13 16,7 

5 8 10,3 

MDR (soma de 3, 4 e 5) 42 53,8 
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amplo espectro e criticamente importantes na terapia humana contra diversos microrganismos 

gram-negativos, como as fluorquinolonas e cefalosporinas de 3ª geração. 

Além disso, 43 perfis foram observados nos isolados resistentes, e os três perfis mais 

frequentes foram amoxicilina/ácido clavulânico + sulfonamida (15,4%), amoxicilina/ácido 

clavulânico + tetraciclina + sulfonamida (7,7%), e amoxicilina/ácido clavulânico (7,7%) (Tabela 6). 

 

Tabela 6 - Perfil de resistência e multirresistência antimicrobiana das cepas de Salmonella 

isoladas das amostras de carne de frango resfriadas 

Continua 

Perfis Antimicrobianos 

 

Classes 

nº de 

cepas 

(%) 

1 AMC  Penicilinas 6 (7,7) 

2 CIP  Fluroquinolonas 1 (1,3) 

3 TET  Tetraciclinas 1 (1,3) 

4 CTX  Cefalosporinas* 1 (1,3) 

5 AMC SUL  Penicilinas e sulfonamidas 12 (15,4) 

6 AMC CAZ  Penicilinas e cefalosporinas* 1 (1,3) 

7 AMC TET  Penicilinas e tetraciclinas 2 (2,6) 

8 AMC CIP  Penicilinas e fluorquinolonas 1 (1,3) 

9 AMC GEN  Penicilinas e aminoglicosídeos 2 (2,6) 

10 AMC IMP  Penicilinas e carbapenens 2 (2,6) 

11 AMC CTX  Penicilinas e cefalosporinas* 1 (1,3) 

12 TET SUL  Tetraciclinas e sulfonamidas 4 (5,1) 

13 SUL CTX  Sulfonamidas e cefalosporinas* 1 (1,3) 

14 AMC TET SUL  Penicilinas, tetraciclinas e sulfonamidas 6 (7,7) 

15 AMC CAZ SUL  Penicilinas, cefalosporinas* e sulfonamidas 1 (1,3) 

16 AMC CAZ TET  Penicilinas, cefalosporinas* e tetraciclinas 2 (2,6) 

17 AMC IMP SUL  Penicilinas, carbapenens e sulfonamidas 1 (1,3) 

18 AMC SUL CIP  Penicilinas, sulfonamidas e fluorquinolonas 1 (1,3) 

19 AMC GEN SUL 
 Penicilinas, aminoglicosídeos e 

sulfonamidas 
1 (1,3) 

20 AMC TET CTX  Penicilinas, tetraciclinas e cefalosporinas* 2 (2,6) 

21 AMC CIP IMP  Penicilinas, fluorquinolonas e carbapenens 1 (1,3) 
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Tabela 6 - Perfil de resistência e multirresistência antimicrobiana das cepas de Salmonella isoladas das 

amostras de carne de frango resfriadas 

Continuação 

Perfis Antimicrobianos 

 

Classes 

nº de 

cepas 

(%) 

     

22 AMC CTX SUL  Penicilinas, cefalosporinas* e sulfonamidas 1 (1,3) 

23 SUL TET GEN 
 Sulfonamidas, tetraciclinas e 

aminoglicosídeos 
1 (1,3) 

24 SUL TET AMC CIP 
 Sulfonamidas, tetraciclinas, 

aminoglicosídeos e fluorquinolonas 
1 (1,3) 

25 SUL CTX AMC CAZ  Sulfonamidas, cefalosporinas* e penicilinas 2 (2,6) 

26 SUL CLO TET AMC 
 Sulfonamidas, anfenicois, tetraciclinas e 

penicilinas 
1 (1,3) 

27 SUL CTX TET GEN 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas 

e aminoglicosídeos 
1 (1,3) 

28 SUL CTX TET AMC 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas 

e penicilinas 
2 (2,6) 

29 SUL GEN AMC CIP 
 Sulfonamidas, aminoglicosídeos, penicilinas 

e fluorquinolonas 
1 (1,3) 

30 SUL TET IMP AMC 
 Sulfonamidas, tetraciclinas, carbapenens e 

penicilinas 
1 (1,3) 

31 CTX TET AMC CAZ  Cefalosporinas*, tetraciclinas e penicilinas 1 (1,3) 

32 CTX GEN AMC CAZ 
 Cefalosporinas*, aminoglicosídeos e 

penicilinas 
1 (1,3) 

33 CTX CLO TET AMC 
 Cefalosporinas*, anfenicois, tetraciclinas e 

penicilinas 
1 (1,3) 

34 SUL CTX TET AMC CAZ 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas 

e penicilinas 
4 (5,1) 

35 SUL CTX GEN AMC CIP 

 Sulfonamidas, cefalosporinas*, 

aminoglicosídeos, penicilinas e 

fluroquinolonas 

1 (1,3) 
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Tabela 6 - Perfil de resistência e multirresistência antimicrobiana das cepas de Salmonella isoladas das 

amostras de carne de frango resfriadas 

Conclusão 

Perfis Antimicrobianos 

 

Classes 

nº de 

cepas 

(%) 

36 SUL CTX TET IMP AMC 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas, 

carbapenens e penicilinas 
1 (1,3) 

37 SUL CTX TET CLO CAZ 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas 

e anfenocois 
1 (1,3) 

38 SUL TET AMC CIP CAZ 
 Sulfonamidas, tetraciclinas, penicilinas, 

fluroquinolonas e cefalosporinas* 
1 (1,3) 

39 SUL TET GEN CIP CAZ 

 Sulfonamidas, tetraciclinas, 

aminoglicosídeos, fluorquinolonas e 

cefalosporinas* 

1 (1,3) 

40 SUL TET IMP AMC CIP 
 Sulfonamidas, tetraciclinas, carbapenens, 

penicilinas e fluorquinolonas 
1 (1,3) 

41 SUL IMP GEN AMC CIP 

 Sulfonamidas, carbapenens, 

aminoglicosídeos, penicilinas e 

fluorquinolonas 

1 (1,3) 

42 
CLO CTX GEN AMC CIP 

CAZ 

 Anfenicois, cefalosporinas*, 

aminoglicosídeos e penicilinas 
1 (1,3) 

43 SUL CTX TET AMC CIP CAZ 
 Sulfonamidas, cefalosporinas*, tetraciclinas, 

penicilinas e fluorquinolonas 
1 (1,3) 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: AMC: amoxicilina/ácido clavulânico, CAZ: ceftazidima, CTX: cefotaxima, IMP: imipenem, SUL: sulfonamida, 

GEN: gentamicina, TET: tetraciclina, CLO: cloranfenicol, CIP: ciprofloxacino; 

*: cefalosporinas de 3ª geração. 

 

Os genes de resistência blaCTX, sul2 e tetB foram pesquisados nas 78 cepas de Salmonella 

isoladas das amostras de carne de frango resfriadas, ou seja, buscou-se os genes de resistência tanto 

em cepas fenotipicamente resistentes, quanto em cepas sensíveis e com sensibilidade 

intermediária. O gene sul2 foi encontrado em 53 cepas (67,9%), o gene blaCTX foi identificado 

em 39 cepas (50,0%), e o gene tetB foi identificado em 29 cepas (37,2%) (Tabela 7). 
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Tabela 7 - Presença dos genes de resistência nos 78 isolados de 

Salmonella spp. 

Genes de 

resistência 

Susceptibilidade antimicrobiana 
Total n (%) 

R n (%) S n (%) I n (%) 

blaCTX-M 34 (43,6) a  2 (2,6) b 3 (3,8) c 39 (50,0) 

sul2 35 (44,9) 18 (23,1) 0 53 (67,9) 

tetB 14 (17,9) 13 (16,7) 2 (2,6) 29 (37,2) 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: R: resistente, S: sensível, I: sensibilidade intermediária; 
a: Contagem de cepas em relação a resistência apresentada a pelo menos um dos β-

lactâmicos testados; 
b: Contagem de cepas sensíveis aos 4 β-lactâmicos testados; 
c: Contagem de cepas que não apresentaram resistência a nenhum dos 4 β-lactâmicos 

testados, e pelo menos uma delas apresentou sensibilidade intermediária. 

 

Enne et al. (2006) reportaram que a maioria dos estudos pesquisam os genes de resistência 

apenas em isolados fenotipicamente resistentes. Os autores comprovaram que essa abordagem de 

detecção de genes de resistência aos antimicrobianos em bactérias é falha, visto que alguns genes 

de resistência são silenciosos nos testes in vitro e esses genes silenciosos podem ser transmitidos 

para outras bactérias. Assim, em nosso estudo, foi possível encontrar 18 cepas (23,1%) sensíveis 

às sulfonamidas com o gene de resistência sul2; 13 cepas (16,7%) sensíveis à tetraciclina com o 

gene tetB; e 2 cepas (2,6%) sensíveis aos β-lactâmicos com o gene blaCTX.  

Realizamos também a comparação apenas entre cepas fenotipicamente resistentes às 

classes de antimicrobianos e a presença ou ausência dos genes correspondentes (Tabela 8). 

 

Tabela 8 - Relação entre presença e ausência do gene de resistência 

em isolados de Salmonella spp. fenotipicamente resistentes aos 

antimicrobianos 

Classes de 

antimicrobianos 

Gene de 

resistência 

Cepas R 

+ gene (%) 

Cepas R 

- gene (%) 

β-lactâmicos blaCTX 34 (48,6) 36 (51,4) 

Sulfonamidas sul2 35 (70,0) 15 (30,0) 

Tetraciclinas tetB 14 (38,9) 22 (61,1) 

Fonte: Autoria própria, (2021). 

Notas: Cepas R + gene = número de cepas resistentes no antibiograma que 

apresentaram o gene de resistência; Cepas R – gene = número de cepas resistentes 

no antibiograma que não apresentaram o gene de resistência; 

%: porcentagem em relação ao total de cepas resistentes à classe do antimicrobiano 

correspondente ao gene de resistência. 
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Em nosso estudo, 34 cepas (48,6%) resistentes a pelo menos um dos β-lactâmicos testados 

possuíam o gene de resistência blaCTX em seu material genético. Os resultados dessa análise 

representam 3 dos 4 antimicrobianos avaliados dessa classe (amoxicilina/ácido clavulânico, 

cefotaxima e ceftazidima), uma vez que a enzima CTX não possui afinidade aos β-lactamicos 

carbapanens, e, portanto, as cepas desse estudo resistentes ao imipenem não entraram nessas 

análises. As demais cepas isoladas que não possuíam o gene blaCTX em seu material genético, 

podem estar, possivelmente, expressando o mecanismo de resistência por meio de outros genes, 

como o blaTEM ou blaSHV.  

Os estudos têm apontado que nas bactérias da família Enterobacteriaceae, o gene de 

resistência blaCTX é o mais difundido. Djeffal et al. (2017), em uma comparação da presença de 

ESLB em isolados de Salmonella spp. identificadas em carnes de frango, encontraram o gene 

blaCTX em 91,6% das cepas, e 16,7% continham o gene blaTEM. Lee et al. (2016) encontraram 

o gene blaCTX em cepas de Salmonella spp. isoladas de carnes de pato na Coreia do Sul 

fenotipicamente resistentes à cefotaxima e ceftazidima, e não encontraram os genes blaTEM e 

blaSHV nessas cepas. 

Não foi possível analisar individualmente a relação da presença do gene blaCTX e a 

resistência fenotípica de cada β-lactâmico, uma vez que quase todas as cepas resistentes à 

ceftazidima e cefotaxima, também eram resistentes à amoxicilina/ácido clavulânico. Nessa 

abordagem, uma cepa abrigando o gene blaCTX ao mesmo tempo em que apresenta resistência 

fenotípica a mais de um antimicrobiano, não revela esse gene como o único envolvido na situação. 

Assim, a mesma cepa também pode abrigar diferentes genes de resistência, resultando em cepas 

MDR (CANTÓN; RUIZ-GARBAJOSA, 2011). 

Os impactos desses resultados são comentados por Nachimuthu et al. (2021). Ao avaliarem 

a presença de ESBL em isolados clínicos, relataram a transferência horizontal e a disseminação de 

genes plasmidiais. Além disso, enfatizaram que os isolados de bactérias gram-negativas que 

desenvolveram resistência às cefalosporinas de 3ª geração têm tornado os tratamentos clínicos 

mais complicados. 

É importante destacar que os carbapenens são as drogas de escolha no tratamento de cepas 

produtoras de ESBL isoladas em seres humanos, e o aumento de cepas MDR eleva a necessidade 

do uso desses antimicrobianos e o consequente desenvolvimento de cepas resistentes a esses 

agentes (RAWAT; NAIR, 2010). 

Ao descrever sobre as características fenotípicas das ESBL CTX-M, Bonnet (2004) 

destacou que essas β -lactamases geralmente conferem alto nível de resistência às aminopenicilinas 

e às cefalosporinas de espectro estreito. Já em relação às cefalosporinas de 3ª geração, a enzima 
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CTX também confere alta resistência à cefotaxima, entretanto, a ceftazidima geralmente não 

possui maior afinidade. Apesar disso, a autora enfatizou que isolados produtores de CTX, que não 

são resistentes in vitro à ceftazidima, podem ser resistentes in vivo. Portanto, os resultados de 

antibiograma em cepas produtoras de CTX devem ser expandidos à todas as cefalosporinas de 

amplo espectro. 

No que se refere às 50 cepas fenotipicamente resistentes às sulfonamidas deste estudo, 70% 

(n = 35) carregavam o gene de resistência sul2. Os outros 15% podem estar relacionados com a 

presença de outros genes, como o sul1 ou o sul3. Outros estudos reportaram o gene sul2 como o 

mais prevalente em cepas de Salmonella isoladas de carnes de frangos. Deng et al. (2018) relataram 

que a prevalência dos genes sul1 e sul2 foi igual em cepas de Salmonella isoladas de carne de 

frango resistentes a trimetroprima na China, enquanto a presença do sul3 foi inferior. No estudo 

de Maka et al. (2015), as cepas de Salmonella isoladas de alimentos na Polônia resistentes a 

sulfonamida foram testadas quanto à presença dos genes sul1, sul2, sul3. Nos resultados, 46,4% 

(39/84) das cepas apresentram o gene sul2, 44,0% (37/84) dos isolados carregavam o gene sul1, 

enquanto o gene sul3 não foi detectado em nenhum dos isolados. No estudo de Zhu, Y. et al. 

(2017), entre 91 isolados resistentes à sulfonamida, 97,8% (n = 89) abrigaram pelo menos um 

dos genes sul (sul1, sul2 ou sul3). O gene sul2 teve a maior ocorrência (97,8%, n = 89) em 

relação aos genes sul1 e sul3 (ambos com 50,5%, n = 46).  

E entre as 36 cepas fenotipicamente resistentes à tetraciclina neste estudo, apenas 38,9% 

(n = 14) carregavam o gene de resistência tetB. Vários genes tet diferentes foram descritos como 

conferindo resistência às tetraciclinas em bactérias. Os tipos mais frequentes de genes tet 

pertencem às classes A, B, C, D e G e esses genes são responsáveis pela codificação das bombas 

de efluxo de tetraciclina (ALMEIDA et al., 2018). Zhu, Y. et al. (2017), ao avaliarem a presença 

de genes de resistência à tetraciclina em cepas de Salmonella isoladas de frangos de corte ao 

longo do processo de abate na China, encontraram o gene tetB em 50% do total em 98 cepas 

fenotipicamente resistentes à tetraciclina, porém, o gene tetC foi mais prevalente, encontrado em 

71,4% das cepas resistentes. Zishiri; Mkhize; Mukaratirwa (2016) avaliaram a prevalência de 

genes de resistência antimicrobiana em cepas de Salmonella spp. isoladas de cortes de frango 

da África do Sul e do Brasil e encontraram o gene tetA em 44% e o gene tetB em 28% do total de 

102 cepas fenotipicamente resistentes à tetraciclina. 

Ao comparar os resultados desde estudo com a literatura, pode-se afirmar que existe uma 

variação de perfil fenotípico de resistência e uma variação genética em cepas de Salmonella, de 

acordo com as regiões geográficas das quais as cepas são isoladas e o tipo de metodologia utilizada. 
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Apesar disso, os fatores pelos quais a resistência aos antimicrobianos ocorre são os mesmos, 

ocasionando cepas de Salmonella MDR que carregam múltiplos genes de resistência. 

Os achados desse estudo corroboram com os achados em isolados clínicos humanos em 

infecções de difícil tratamento, com casos de similaridade genética entre isolados clínicos humanos 

e aviários de 89-100% (FERNANDES et al., 2009; ROCHA; PINTO; BARBOSA, 2016). Desse 

modo, sugere-se forte relação de transferência de resistência de cepas MDR de origem humana ou 

animal, com a disseminação dessa resistência ocorrendo por meio de elementos genéticos móveis 

a variadas linhagens de bactérias, e, consequentemente, atualmente observa-se um aumento do 

número de infecções hospitalares causadas por cepas bacterianas MDR com falhas terapêuticas. 
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5 CONCLUSÕES 

 

Nesse estudo observou-se uma elevada ocorrência de contaminação por Salmonella spp. 

(46,1%) nas carnes de frango resfriadas comercializadas no Distrito Federal. Além disso, elevada 

resistência das cepas à amoxilicina/ácido clavulânico (83,3%), sulfonamida (64,1%) e tetraciclina 

(46,2%) também foram observadas, sendo que 53,8% dos isolados foram multirresistentes, 

apresentando ineficácia a antimicrobianos muito utilizados na prática clínica. Dentre os genes de 

resistência buscados, o sul2 foi o mais encontrado nos isolados de Salmonella spp. deste estudo, 

com 67,9% das cepas o contendo, seguido do gene blaCTX, presente em 50% das cepas, e o tetB, 

em 37,2%. 

A técnica da PCR demonstrou ser uma grande aliada nas pesquisas de microrganismos em 

alimentos associada à metodológica clássica de microbiologia, de modo que conseguiu auxiliar 

com maior precisão a determinação das amostras contaminadas por Salmonella spp., através 

detecção do gene de virulência invA, e também apresentou resultado satisfatório na busca dos 

genes de resistência em cepas fenotipicamente sensíveis aos antimicrobianos. 

Atualmente, o Brasil possui programas nacionais que objetivam o controle da 

disseminação de Salmonella em carnes de aves, ainda assim, de acordo com os resultados aqui 

apresentados, o controle do setor avícola apresenta falhas, pois foi possível identificar esses 

microrganismos em quase metade das amostras de carne de frango disponíveis em varejos no 

Distrito Federal. Assim, considerando o elevado consumo da carne de frango brasileira, nacional 

e internacionalmente, fica evidente a necessidade de pesquisas que mostrem a qualidade desses 

produtos, uma vez que os alimentos de origem animal podem apresentar índices altos de 

contaminação por bactérias patogênicas. 

Tendo em vista o exposto, reconhece-se que as carnes de frango resfriadas comercializadas 

no Distrito Federal podem apresentar riscos à saúde da população, pois além de chegarem ao varejo 

com alto grau de contaminação por Salmonella, ainda portam genes de resistência antimicrobiana, 

os quais podem se disseminar à outras bactérias. Para pesquisas futuras, a questão desse estudo 

pode ser aprofundada ao realizar a identificação e prevalência dos sorovares de Salmonella 

presentes nas carnes de frango, e ainda pode-se realizar a pesquisa de outros genes de resistência 

antimicrobiana.  
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ANEXO B - NORMAS DE PUBLICAÇÃO DO PERIÓDICO 
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