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Rosana Meregalli, Homero Dewes

Universidade Federal do Rio Grande do Sul

INTRODUCAO

O Brasil € o maior exportador e segundo maior produtor mundial de carne de
frango, tendo produzido 13,05 milhdes de toneladas de carne de frango em 2017
(ABPA, 2018). Dentre os fatores que causam diminuicdo da produtividade e
aumento nos custos da avicultura brasileira estao infeccoes bacterianas, que sao
controladas atraves do tratamento com agentes antimicrobianos. Porem, a
exportacéo brasileira de carne de frango tem sofrido com barreiras nao-tarifarias
impostas pelos paises importadores, que restringem o uso de antimicrobianos na
criacao dos frangos de corte, sob a alegacao de que essa pratica causa a
emergéncia e disseminacao de resisténcia. Essa restricao/proibicdo tem
dificultado o combate a infec¢des, com consequente diminuicao da produtividade.

OBJETIVO

O objetivo deste projeto € comparar a resisténcia a antimicrobianos presente
na microbiota de trés espécies de pinguins da regiao antartica com a resisténcia
presente na microbiota de frangos de corte. Dentre as amostras de fezes de
pinguins antarticos testadas anteriormente, apenas 10 de 44 apresentaram
resisténcia. Como 0s pinguins antarticos estao entre as aves marinhas de menor
contato com a acao humana direta, a resisténcia a antimicrobianos encontrada na
sua microbiota pode servir como parametro para a resisténcia encontrada na
microbiota de frangos de corte.
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MATERIAIS E METODOS

Foram coletadas amostras de fezes de 48 frangos de corte em aviarios nas
regioes Norte e Centro-Leste do Rio Grande do Sul em meados de 2016 pela
equipe do Dr. Benito G. de Brito (Fepagro-RS). As amostras foram transportadas
sob refrigeracao (banho de gelo) e armazenadas a -80 °C. Os antimicrobianos
escolhidos para serem utilizados neste trabalho s&o representados por quatro
classes: macrolideos (eritromicina), glicopeptideos (vancomicina), tetraciclinas
(tetraciclina) e aminoglicosideos (estreptomicina). Adicionou-se 30 a 60 mg de
fezes em 900 pL de solucdo salina (PBS 1X); 10 uL dessa suspensao foram
inoculados em placas de LB agar na presenca dos quatro antimicrobianos, em
concentracdes pré-estabelecidas para Enterococcus sp. de acordo com o CLSI
(CLSI, 2016). As amostras que cresceram na triagem em presenca dos
antimicrobianos foram submetidas ao protocolo de CIM (CLSI, 2016), utilizando os
mesmos antimicrobianos. Dos isolados resistentes (gque cresceram em
concentracoes elevadas no CIM), foi feita coloracao de gram, extracdo de DNA
através de lise alcalina e triagem por PCR para 0s respectivos genes de
resisténcia: erm(B) — eritromicina, tet(M) — tetraciclina e van(B) — vancomicina. As
especies bacterianas foram identificadas por MALDI-TOF.

RESULTADOS

Até o momento, analisei 25 das 48 amostras de fezes de frangos de corte.
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Figura 1. Amostras de fezes de frangos de corte (n = 20) com bactérias resistentes
aos antimicrobianos testados.
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Figura 2. Isolados gram-positivos resistentes aos antimicrobianos testados.

Foi realizada PCR para os genes erm(B), que codifica resisténcia a
eritromicina, e para tet(M), que codifica resisténcia a tetraciclina. Dos 12
isolados resistentes a eritromicina, 4 apresentaram o gene erm(B); dos 4
iIsolados resistentes a tetraciclina, 3 apresentaram o0 gene tet(M). Nao
encontramos isolados gram-positivos resistentes a vancomicina.

Tabela 1. Espécies bacterianas identificadas (até 0 momento) e genes de resisténcia
presentes nas amostras de frangos de corte (Gallus gallus).

Isolados resistentes CIM (pg/mL) erm(B) tet(M) int
ERITROMICINA
Staphylococcus simulans (Gg 5) =500 -
Staphylococcus simulans (Gg 11) 2500 -
Identificacdo ndo confiavel (Gg 28) 2500 -
TETRACICLINA
N3o identificado (Gg 5) 62 +
ESTREPTOMICINA
Enterococcus gallinarum (Gg 5) =500
Enterococcus faecalis (Gg 11) 2500

CIM: Concentracéo Inibitoria Minima
OBS.: As celulas em branco indicam que a PCR n&o foi realizada,
pois 0 gene nao responderia pela resisténcia.

CONCLUSOES

As amostras de fezes de frangos de corte tém apresentado maior
resisténcia aos antimicrobianos testados que as amostras de fezes de pinguins
antarticos. A continuacao desse trabalho envolvera o seguimento das analises
das amostras de frangos de corte, sendo feitas determinacdo do fendétipo de
resisténcia e pesquisa dos genes de resisténcia aos antimicrobianos, além da
analise do DNA total das fezes de frango de corte, visando observar a resisténcia
encontrada nas fracdes cultivaveis e nao cultivaveis da amostra.
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