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Perfil de genes 
de resistência a 
antimicrobianos 
em sistema de 
tratamento de 
dejetos suínos por 
lagoas em série

Profile of antimicrobial 

resistance genes in a swine 

manure treatment system

Introdução

A habilidade bacteriana para a transferência de 

genes de resistência a antimicrobianos (ARGs), aliada 

à utilização inadequada de antibióticos e à escassez 

de novas moléculas antibacterianas, aprofundou 

a preocupação em torno do tema da resistência a 

antimicrobianos (RAM) no contexto Saúde Única (do 

inglês, One Health) (Mackenzie e Jeggo, 2019). Com 

o desenvolvimento da metagenômica foi possível 

ampliar o entendimento microbiológico e da dinâmica 

envolvendo ARGs (Liu et al., 2021; Ma et al., 2021). Neste 

contexto, efluentes oriundos do tratamento de dejetos 

suínos se destacam como possíveis propagadores 

da RAM (Shui et al., 2022), porém uma definição mais 

acurada da dinâmica dos ARGs ainda se faz necessária. 

Desta forma, objetivou-se a descrição exploratória do 

perfil de ARGs presente em um sistema de tratamento 

de dejetos suínos baseado em lagoas em série. 

Material e métodos

Amostras líquidas (50 ml) foram coletadas de quatro 

lagoas de tratamento de dejetos pertencentes a uma 

granja do tipo independente com ciclo completo. O 

processamento das amostras ocorreu de acordo com 

o protocolo de Tu et al. (2023) modificado. A partir da 

extração de DNA total foi possível realizar a construção 

de bibliotecas e sequenciamento na plataforma Illumina 

Hiseq 2500. Baseado em Chen et al. (2021), realizou-se 

a montagem das reads brutas utilizando metaSPAdes 

(v3.15.4), mapeamento e indexação com BWA (v0.7.12) 

e Samtools (v1.9), respectivamente, sendo as bins 

recuperadas usando o MetaBAT (v2.12) e selecionadas 

via CheckM (v1.0.11). 

Na sequência, as fases de leitura aberta (ORFs) 

foram criadas usando MetaProdigal (v2.6.3) e filtradas 

com CD-HIT (v4.6.8). A anotação para ARGs foi realizada 

a partir do banco de dados Comprehensive Antibiotic 

Resistance Database (CARD) (v3.2.6) através do 

DIAMOND (v09.17.118). As sequências de plasmídeos 

vinculadas aos ARGs foram previstas utilizando o 

PlasFlow (v1.1) (Krawczyk et al., 2018).
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Resultados e discussão

No estudo foram identificados genes de resistência 

à tetraciclinas (tet(36), tet(C), tet(G), tet(L) e tet(X6)), 

lincosamidas (linG, lnuA, lnuF e lnuH) e macrolídeos 

(mef(B), mefC e mphG), além de genes que induzem 

multirresistência (ermG, mel, mexF, mexK, mexW, optrA, 

blaPRC-1, rsmA, smeE e yajC). O aparecimento das classes

citadas pode estar relacionado, entre outros fatores, 

com o uso de antibióticos durante o processo produtivo 

(Hembach et al., 2022). Destaca-se a identificação de 

resistência aos macrolídeos, considerados de mais alta 

prioridade para a saúde humana (WHO, 2018).

Considerando o tratamento de dejetos, de forma geral 

ocorreu a diminuição de ARGs no final do processo, o 

que representa uma perspectiva animadora. Entretanto, 

genes específicos (mel, mefC, lnuH, lnuF, mphG, smeE, 

tet(X6) e linG) apresentaram aumento na quarta lagoa, o 

que demonstra que o cenário pode apresentar variação. 

Essa dinâmica pode estar relacionada à possibilidade de 

bactérias compartilharem genes na presença de moléculas 

de antibióticos ou metais pesados no ambiente, o que 

resultaria em um aumento na sua abundância (Engin et al., 

2023). Além disso, foi possível identificar a localização de 

tet(G), tet(C), optrA, lnuH e lnuA em elementos genéticos 

móveis, especificamente em plasmídeos, indicando que 

esses genes poderiam ser compartilhados e transferidos 

entre bactérias (Zhou et al., 2021).

 

Conclusão

Constatou-se a manutenção de ARGs mesmo após 

o tratamento de dejetos suínos, além da presença de 

plasmídeos, indicando o risco de disseminação para o 

ambiente, animais e humanos. Entretanto é importante 

salientar que se trata de um estudo exploratório limitado 

à avaliação de apenas um sistema de tratamento. O 

estabelecimento das metodologias de processamento e 

análise realizados no presente estudo servirão de base 

para a futura caracterização da dinâmica da RAM em 

sistemas de tratamento.  
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