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RESUMO

O consumo de alimentos contaminados por bactérias patogênicas pode representar

um grande risco a saúde. Salmonella sp. e Escherichia coli são microrganismos

frequentemente relacionadas a casos de infecções causadas pelo consumo de

alimentos contaminados em todo o mundo e os alimentos de origem animal estão

entre os principais carreadores destes microrganismos. Na produção de suínos, os

animais são considerados importantes reservatórios destas bactérias e com isso

pode ocorrer a contaminação dos produtos suínos ao longo do abate e manipulação

industrial. Além disso, Salmonella sp. e E. coli podem agir como fonte de resistência

antimicrobiana ao disseminar genes de resistência para outros microrganismos.

Neste contexto, o presente trabalho tem como objetivo avaliar a ocorrência de

Salmonella sp., E. coli e E. coli diarreiogênicas e caracterizar os seus perfis de

resistência aos antimicrobianos em isolados obtidos de amostras de linfonodos

mesentéricos e de fezes coletadas de suínos durante o abate. Em nosso estudo, S.

enterica foi identificado em 16/100 (16,0%) das amostras de linfonodos e em 4/95

(4,2%) das amostras de fezes. O sorovar mais prevalente foi S. Panama, seguido

por S. Typhimurium variante monofásica (4,[5],12:i:-) e S. Minessota. Em relação a

E. coli diarreiogênicas, 3/95 (3,2%) amostras de fezes apresentaram resultados

positivos, restritos a EPEC. A análise de resistência antimicrobiana em isolados de

S. enterica (n = 96) indicou maior resistência a amoxicilina e ampicilina com 91/96

(94,8%) isolados resistentes a ambos, seguido por tetraciclina com 89/96 (92,7%),

cloranfenicol com 90/96 (93,8%) e estreptomicina com 54/96 (56,3%). Nos isolados

de E. coli avaliados (n = 182), as maiores frequências de resistência foram para a

amoxicilina com 167/182 (91,8%) isolados resistentes, seguido por ampicilina

com162/182 (89,0%), cloranfenicol com 144/182 (79,1%), tetraciclina com 136/182

(74,7%), ciprofloxacina com 132/182 (72,5%) e estreptomicina com 131/182 (72,0%).

Além desses, para enrofloxacina, sulfametoxazol + trimetroprima e norfloxacino, os

isolados também apresentaram altas frequências, com 131/182 (72,0%), 107/182

(58,8%) e 82/182 (45,1%), respectivamente. Em S. enterica 88/96 (91,7%) foram

considerados multirresistentes (MDR) aos antibióticos testados. Nos isolados de E.

coli avaliados, 173/182 (95,0%) foram considerados MDR, incluindo os três
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isolados EPEC. Em E. coli, 8/182 (4,4%) isolados apresentaram resultados positivos

para ESBL, dos quais apenas um isolado não foi caracterizado como MDR. O alto

padrão de resistência identificado pode representar um risco à saúde humana, com

potencial associação à produtos cárneos de origem suína. Além disso, a

identificação de E. coli produtores de ESBL representam um risco elevado por serem

resistentes à medicamentos utilizados em infecções por bactérias MDR.

Palavras-chave: linfonodos; fezes; MDR; EPEC; ESBL



ABSTRACT

The consumption of food contaminated with pathogenic bacteria may pose a

significant health risk. Salmonella sp. and Escherichia coli are microorganisms

frequently associated with foodborne infections worldwide, and foods of animal origin

are among the main carriers of these microorganisms. In swine production, pigs are

considered important reservoirs of these bacteria, which can lead to contamination of

pork products during slaughter and industrial processing. Furthermore, Salmonella

sp. and E. coli can act as sources of antimicrobial resistance by disseminating

resistance genes to other microorganisms. In this context, the present study aimed to

assess the occurrence of Salmonella sp., E. coli, and diarrheagenic E. coli and to

characterize their antimicrobial resistance profiles in isolates obtained from

mesenteric lymph nodes and fecal samples collected from pigs during slaughter. In

our study, S. enterica was detected in 16/100 (16.0%) of lymph node samples and in

4/95 (4.2%) of fecal samples. The most prevalent S. enterica serotype was S.

Panama, followed by S. Typhimurium monophasic variant (4,[5],12:i:-) and S.

Minnesota. Regarding diarrheagenic E. coli, only 3/95 (3.2%) fecal samples tested

positive, all identified as EPEC. Antimicrobial resistance analysis of S. enterica

isolates (n = 96) showed the highest resistance rates to amoxicillin and ampicillin,

with 91/96 (94.8%) isolates resistant to both, followed by tetracycline (89/96; 92.7%),

chloramphenicol (90/96; 93.8%), and streptomycin (54/96; 56.3%). Among the E. coli

isolates evaluated (n = 182), the highest resistance rates were observed for

amoxicillin (167/182; 91.8%), followed by ampicillin (162/182; 89.0%),

chloramphenicol (144/182; 79.1%), tetracycline (136/182; 74.7%), ciprofloxacin

(132/182; 72.5%), and streptomycin (131/182; 72.0%). Additionally, high resistance

frequencies were also observed for enrofloxacin (131/182; 72.0%), sulfamethoxazole

+ trimethoprim (107/182; 58.8%), and norfloxacin (82/182; 45.1%). Among the S.

enterica isolates, 88/96 (91.7%) were classified as multidrug-resistant (MDR). Of the

E. coli isolates evaluated, 173/182 (95.0%) were considered MDR, including all three

EPEC isolates. In E. coli, 8/182 (4.4%) isolates tested positive for ESBL production;

of these, only one was not classified as MDR. The high level of resistance identified

may pose a potential risk to human health, due to the association to pork products. In

addition, the
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identification of ESBL-producing E. coli represents a heightened risk, as they are
resistant to drugs used in infections caused by MDR bacteria.

Keywords: lymph nodes; feces; MDR; EPEC; ESBL
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1 INTRODUÇÃO 

A produção e distribuição de alimentos seguros para consumo é uma questão 

multisetorial e de fundamental importância para a manutenção e desenvolvimento da 

população mundial (Garcia et al., 2020). As infecções causadas pelo consumo de 

alimentos contaminados manifestam-se frequentemente como doenças intestinais 

leves a graves, que em grande parte podem ser evitadas (Buzby & Roberts, 2009). A 

Organização Mundial da Saúde (2024) estima que cerca de 600 milhões de pessoas 

adoeçam anualmente em decorrência do consumo de alimentos contaminados, 

resultando em aproximadamente 420 mil mortes. 

Os alimentos de origem animal podem atuar como importantes reservatórios 

de microrganismos patogênicos e são frequentemente associados a doenças de 

origem alimentar (Damianos et al., 2025). Entre eles, as bactérias do gênero 

Salmonella sp., são reconhecidas como uma das principais bactérias vinculadas a 

doenças de origem alimentar na Europa (EFSA/ECDC, 2023). A espécie E. coli, 

embora seja um microrganismo comensal na microbiota de animais e humanos, 

também se destaca por ser amplamente utilizado como indicador da presença de 

resistência antimicrobiana e por ser capaz de causar infecções (Anjum et al., 2021). 

A carne suína, uma das principais fontes de proteína animal consumidas 

mundialmente, tem destaque nesse contexto, por estar comumente associada a 

contaminações por bactérias provenientes dos animais (Paz-González et al., 2023) 

Salmonella sp. e DEC são potencialmente patogênicas e estão presentes nos 

sistemas de produção de suínos, sendo os animais contaminados frequentemente 

caracterizados como portadores e fontes de contaminação para os alimentos ao longo 

do processo de abate e beneficiamento industrial (Haque et al., 2022; Monte et al., 

2019). Para evitar a introdução e disseminação de patógenos, como Salmonella, as 

medidas de biossegurança são implementadas pelas granjas, e consequentemente 

podem reduzir a contaminação das carcaças ao longo das etapas de abate. Além 

disso, o controle de patógenos pode favorecer a produtividade e o menor uso de 

antimicrobianos (Alarcón et al., 2021; Andres & Davies, 2015). 
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O uso contínuo de antibióticos em animais de produção pode acelerar o 

processo natural de resistência das bactérias devido a seleção na microbiota por 

bactérias resistentes e maior exposição a genes de resistência (Woolhouse et al., 

2015). A transmissão de bactérias resistentes a antibióticos através de alimentos 

contaminados agrava o risco a saúde pública associado a patógenos em alimentos, 

pois estas bactérias podem causar doença em humanos e transmitir genes de 

resistência antimicrobiana para outras bactérias comensais ou potencialmente 

patogênicas da microbiota humana (Lencina et al., 2024).  

Considerando a importância econômica da suinocultura no Brasil, o cenário 

favorável a exportação de carne suína e o aumento do consumo interno pelos 

brasileiros nos últimos anos, é importante minimizar os riscos associados à presença 

desses patógenos nessa cadeia produtiva. Portanto, é essencial a realização de 

estudos que investiguem a ocorrência e frequência de resistência antimicrobiana em 

Salmonella sp. e DEC no ambiente de processamento de alimentos de origem animal. 
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2  REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

2.1 Cadeia de produção de suínos 

O Brasil posicionou-se como o quarto maior produtor e exportador de carne 

suína no mundo em 2024, com uma produção de 5,305 milhões de toneladas e 

exportação de 1,353 milhão de toneladas (ABPA, 2025). De acordo com dados 

publicados pela Associação Brasileira de Criadores de Suínos - ABCS (ABCS, 2024), 

o Brasil expandiu a produção em 54,4% e as exportações em 130,3% entre 2015 e 

2023. A expansão contínua das exportações reflete a competitividade da suinocultura 

brasileira, com índices zootécnicos satisfatórios e status sanitário favorável (Barcellos 

& Guedes, 2022). 

As granjas de criação de suínos no Brasil são predominantemente formadas 

por estruturas fechadas e climatizadas ou parcialmente fechadas, com controle da 

alimentação, ambiência e manejos dos animais (ABCS, 2024). Neste sistema 

intensivo de criação, as medidas de biosseguridade, higiene e desinfecção são 

adotadas para eliminar bactérias patogênicas que representam risco para produção e 

para a segurança dos alimentos de carne suína destinados ao consumo. A 

inadequada limpeza das baias entre troca de lotes e mistura de animais de diferentes 

origens ou idades nas etapas finais da produção são importantes fatores de risco 

associados a maior frequência destas bactérias patogênicas em suínos destinados ao 

abate (Fosse et al., 2009). 

O abate e processamento industrial de suínos exige diversas etapas de 

inspeção dos produtos de origem animal para garantir alimentos seguros para 

consumo. As normas e procedimentos que os frigoríficos devem seguir são 

determinados no Regulamento de Inspeção Industrial e Sanitária de Produtos de 

Origem Animal – RIISPOA (MAPA, 2020). Especificamente sobre o controle 

microbiológico, a Instrução Normativa n° 60 determina a obrigatoriedade de testes 

para Enterobacteriacea e Salmonella spp. em carcaças suínas (MAPA, 2018).  
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Os suínos portadores de patógenos, como Salmonella sp., são frequentemente 

assintomáticos e com isso podem não ser identificados nas etapas de inspeção por 

não apresentarem doença clínica ou lesões macroscópicas (de Freitas Costa et al., 

2020; Pointon et al., 2000). A ausência de alterações visuais em tecidos 

contaminados, especialmente os linfonodos, faz com que as incisões realizadas para 

inspeção se tornem fontes de contaminação cruzada quando há falhas de higiene e 

desinfecção dos equipamentos. Por esta razão a inspeção baseada em análise de 

risco tem sido implementada e tem como obrigatoriedade a adequação dos frigoríficos 

sob inspeção federal até 2028, essas medidas visam reduzir a possibilidade de 

contaminação cruzada através de incisões e palpações, principalmente por 

Enterobacteriaceae e aeróbicos mesófilos (Cavalheiro et al., 2022; Haber Garcia et 

al., 2025). 

2.2 Salmonella sp. 

Salmonella é um gênero bacteriano anaeróbico facultativo, formado por 

bastonetes Gram-negativos e não formadores de esporos. Este gênero pertencente à 

família Enterobacteriaceae e inclui duas espécies principais: Salmonella enterica e 

Salmonella bongori. A espécie S. enterica possui mais de 2.600 sorovares descritos; 

os sorovares Typhimurium e Enteritidis são conhecidos por sua ampla distribuição 

mundial e associação frequente a surtos e casos de doenças de origem alimentar 

(Ferrari et al., 2019; Issenhuth-Jeanjean et al., 2014; Popoff et al., 2004). 

Salmonella sp. é classificado como um dos microrganismos de alto risco a 

consumidores de alimentos, podendo causar desde gastroenterites leves até formas 

graves de septicemia e febre tifóide (Coburn et al., 2007; de Freitas Costa et al., 2020). 

Em suínos, Salmonella sp. está frequentemente associado a quadros de 

gastroenterites e septicemias, principalmente pelos sorovares Choleraesuis e 

Typhimurium (Barcellos & Guedes, 2022). 

A disseminação de Salmonella sp. nas granjas de suínos ocorre 

predominantemente por transmissão horizontal, em que os animais portadores 
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excretam a bactéria por meio de secreções e se tornam fontes de infecção para suínos 

e pessoas relacionadas a produção (Hotes et al., 2012). Ao contaminar os suínos, 

Salmonella sp. coloniza o trato gastrointestinal e linfonodos mesentéricos e os animais 

se tornam reservatórios da bactéria (Kich et al., 2015). O risco de animais portadores 

retornarem a excretar Salmonella sp. é sempre presente, mas aumenta quando os 

animais são expostos ao estresse, como o transporte para outras unidades de 

produção, onde a mistura de animais saudáveis e infectados de diferentes origens 

favorece ainda mais a disseminação da bactéria, ou transporte ao frigorífico, em que 

a eliminação de Salmonella sp. em baias de espera pode contaminar lotes seguintes 

e intensificar a disseminação nesta fase final da produção e consequentemente 

aumentar a possibilidade de contaminação superficial das carcaças suínas ao longo 

do processamento industrial. (Monte et al., 2019). 

O controle de Salmonella sp. nas granjas pode ter impacto direto na frequência 

da bactéria em animais destinados ao abate, com remoção frequente das fezes nas 

baias, acidificação da ração ou da água, controle de roedores e efetiva limpeza e 

desinfecção das instalações em cada troca de lote para mitigar a disseminação de 

Salmonella (Hotes et al., 2012).  

2.3 Escherichia coli e DEC 

Escherichia coli é uma espécie bacteriana anaeróbica facultativa em forma de 

bacilos, amplamente distribuída e integrante da microbiota intestinal de humanos e 

animais (Gomes et al., 2016). A maioria das cepas desta espécie são consideradas 

comensais, porém algumas possuem fatores de virulência, como presença de fímbrias 

e capacidade de produção de toxinas que as tornam patogênicas e com isso capazes 

de ocasionar quadros clínicos entéricos e septicêmicos de diferentes gravidades, 

sendo estas denominadas E. coli diarreiogênicas (DEC) e E. coli extraintestinal 

(ExPEC) (Nataro & Kaper, 1998). 

Os principais patotipos diarreiogênicos são: E. coli enteropatogênica (EPEC), 

E. coli enterotoxigênica (ETEC), E. coli produtora de toxina Shiga (STEC), E. coli 
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entero-hemorrágica (EHEC), E. coli enteroinvasiva (EIEC), E. coli enteroagregativa 

(EAEC) e E. coli de adesão difusa (DAEC). Dentre estes, as cepas STEC e EHEC 

destacam-se pela capacidade de causar doenças graves, como a síndrome 

hemolítico-urêmica, frequentemente associada ao consumo de alimentos 

contaminados, de origem animal ou vegetal (Gomes et al., 2016; Pakbin et al., 2021). 

Em suínos, DEC são associadas principalmente a quadros de diarreia neonatal 

e pós-desmame, podendo causar septicemia em animais jovens (Barcellos & Guedes, 

2022). A contaminação por estas bactérias em carne in natura e produtos feitos a partir 

de carne suína, como os embutidos, reforçam a necessidade da adoção de estratégias 

eficazes de controle microbiológico ao longo da cadeia produtiva (Haque et al., 2022). 

Assim como as medidas para controle de Salmonella sp., as medidas que devem ser 

adotadas para reduzir a disseminação de E. coli nas granjas e consequente redução 

de animais infectados ao abate, demandam a frequente remoção das fezes das baias 

e a limpeza e desinfecção das instalações em cada troca de lote (Hotes et al., 2012).  

2.4 Resistência aos antimicrobianos 

Os antimicrobianos são essenciais para o tratamento e controle de infecções 

na medicina humana e veterinária, contribuindo significativamente para a saúde 

pública, segurança alimentar e aumento da produtividade de alimentos de origem 

animal. No entanto, o uso indiscriminado ou inadequado desses fármacos tem 

impulsionado consideravelmente a disseminação da resistência aos antimicrobianos. 

Apesar do desenvolvimento de resistência antimicrobiana ser considerado um 

processo natural das bactérias, o uso exacerbado de antibióticos favorece a 

permanência de bactérias resistentes aos antimicrobianos no ambiente e esta pressão 

seletiva sobre as bactérias contribui para a disseminação de resistência 

antimicrobiana em intervalos menores (Kasimanickam et al., 2021). 

 As bactérias podem apresentar resistência aos antibióticos por características 

próprias, intrínsecas da bactéria, ou por meio de mecanismos adaptativos adquiridos. 

A resistência intrínseca ocorre por propriedades naturais, como a baixa 
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permeabilidade ou impermeabilidade da membrana celular, que impede a ação efetiva 

do antimicrobiano, ou mecanismos ativos de efluxo, que expulsam o antimicrobiano 

antes que este alcance seu sítio de ação no interior da bactéria. A resistência adquirida 

ocorre por alterações no material genético das bactérias, devido a mutações 

espontâneas ou pela aquisição de genes de resistência (ARGs) de outras bactérias 

através da transferência horizontal de genes (HGT) (Jian et al., 2021). Estes 

processos de transferência de ARGs via HGT ocorre principalmente por intermédio de 

elementos genéticos móveis (MGEs), como plasmídeos, transposons e integrons, por 

ação de vírus bacteriófagos e pela formação de vesículas de membrana bacterianas 

(Partridge et al., 2018). 

As principais formas de aquisição de ARGs pelas bactérias é o contato com 

elementos genéticos móveis de bactérias da mesma espécie ou de diferentes 

espécies (Sun et al., 2019). Estes genes podem se integrar a outras bactérias por 

processos de transformação, transdução e conjugação (Partridge et al., 2018). A 

transformação ocorre quando o DNA extracromossômico livre no ambiente 

extracelular é absorvido por bactérias naturalmente competentes ou transformáveis, 

que o integram ao próprio genoma (Johnston et al., 2014). A transdução descreve a 

transferência de DNA cromossômico ou extracromossômico entre bactérias através 

de um intermédio viral denominado bacteriófago, que são capazes de mobilizar e 

transferir fragmentos do genoma bacteriano (Chiang et al., 2019). Na conjugação, os 

elementos genéticos móveis como plasmídeos e elementos integrativos e 

conjugativos (ICEs) são transferidos entre bactérias, que estão em estrito contato, 

através de estruturas filamentosas da superfície bacteriana denominada pilus 

(Cabezón et al., 2014). A transferência de material genético também ocorre por 

intermédio de vesículas de membrana (MVs), em que ocorre a protusão da membrana 

externa e interna da bactéria detentora de ARGs, formando as MVs que se fundem a 

outras bactérias e carreiam o DNA (Gill et al., 2019). Esses processos permitem que 

bactérias de diferentes espécies compartilhem rapidamente ARGs e ampliem seus 

mecanismos moleculares de resistência antimicrobiana, acelerando a emergência de 

populações de bactérias MDR (McInnes et al., 2020).  

A resistência antimicrobiana, intrínseca ou adquirida, pode ser expressa pelas 

bactérias por mecanismos moleculares que modificam os alvos dos antimicrobianos, 

degradam os fármacos por meio de enzimas ou que realizam alterações químicas 
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diretamente nos antimicrobianos (Blair et al., 2015) A tabela 1 demonstra os 

mecanismos de ação de classes antimicrobianas utilizadas na produção animal, com 

classificação em grupos e os principais antibióticos. 

Tabela 1. Classe, mecanismos de ação e grupo de antibióticos utilizados na produção 

animal. 

Classe Mecanismo de ação Grupo Antibiótico 
 

Betalactâmicos 
Bactericida, inibição da síntese de pro-
teínas (parede celular bacteriana, nos 
peptidoglicanos) 

Aminopenicilinas Amoxicilina  

(Penicilina semis-
sintética) 

Ampicilina  

Cefalosporinas 
Cefaclor 

 

de 2° geração  

Cefalosporinas  
de 3° geração 

Cefotaxima  

Ceftriaxona  

Ceftazidima  

Cefalosporinas 
Cefepima 

 

de 4° geração  

Carbapenêmicos 

Imipenem  

Meropenem  

Quinolonas Bactericida, inibição da DNA girase 
Fluoroquinolonas 

de 2° geração 

Ciprofloxacino  

Norfloxacino  

Enrofloxacina  

Aminoglicosídeos 
Bactericida, interferência na síntese de 
proteínas (ribossomo, 30S) 

1° geração 
Estreptomi-

cina 
 

2° geração Gentamicina  

Macrolídeos 
Bacteriostático, interferência na sín-
tese de proteínas (ribossomo, 50S e 
inibição do RNA transportador) 

Azálido Azitromicina  

Anfenicóis 
Bacteriostático, interferência na sín-
tese de proteínas (ribossomo, 50S e 
inibição da peptidil transferase) 

Derivado do dini-
trofenilpropano 

Cloranfenicol  

Tetraclinas 
Bacteriostático, interferência na sín-
tese de proteínas (ribossomo, 30S) 

1° geração Tetraciclina  

Sulfonamidas 
Bacteriostático, inibição do ácido te-
traidrofólico 

Sulfonamida + 
Diaminopirimi-

dina 

Sulfametoxa-
zol + Trimeto-

prima 

 

Fontes: (Ballow & Amsden, 1992; CLSI, 2024a, 2024b; De Rosa et al., 2021; Francis, 2022; 

Hassanein, 2019; Pallo-Zimmerman et al., 2010; Rebstock et al., 1949; Spinosa et al., 2017; 

N. Wang et al., 2022). 
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As bactérias capazes de produzir as enzimas betalactamases de espectro 

estendido (ESBL) se destacam entre as formas de resistência, pois falhas em 

tratamentos clínicos com antibióticos betalactâmicos de diferentes gerações se 

tornam mais recorrentes (Damianos et al., 2025). A presença de outras enzimas junto 

a ESBL, como carbapenemases, representam um risco ainda maior por poder atuar 

em conjunto na inativação de antibióticos carbapêmicos de última geração, por 

exemplo imipenem e meropenem (Nordmann et al., 2011). 

Além das alterações mencionadas acima, a formação de biofilmes bacterianos 

pode contribuir significativamente para o desenvolvimento de bactérias 

multirresistentes, pois as bactérias alojadas nestas barreiras protetoras recebem 

baixos níveis de oxigênio e nutrientes, exigindo uma adaptação metabólica para 

sobreviver ao ambiente estressante, o que pode estimular os mecanismos de 

resistência aos antimicrobianos (Shree et al., 2023). A formação de biofilmes também 

favorece as trocas genéticas de genes de resistência antimicrobiana entre as 

bactérias, devido à alta quantidade de DNA extracelular e possibilidade de vários 

microrganismos estarem envoltos pela mesma matriz (Fux et al., 2005). A presença 

de biofilmes em superfícies de processamento de alimentos é um grande desafio, 

devido as interações que podem ocorrer entre as bactérias, e pela resistência a ação 

de desinfetantes devido ao maior teor de biomassa presente nestas estruturas, 

dificultando o alcance dos produtos as células embutidas no biofilme (Y. Wang et al., 

2025). 

O impacto da resistência antimicrobiana é evidenciado pela necessidade 

crescente de tratamentos com antimicrobianos mais potentes, de amplo espectro e 

frequentemente mais caros, elevando significativamente os custos de saúde pública 

e aumentando o risco de falha terapêutica (Friedman et al., 2016). A resistência 

bacteriana avança em ritmo acelerado, enquanto a indústria farmacêutica não 

consegue desenvolver novos antimicrobianos com a mesma velocidade. Isso ocorre 

porque a pesquisa de novos medicamentos é lenta, cara e pouco lucrativa, ao passo 

que as bactérias evoluem rapidamente. Esse descompasso ameaça a eficácia dos 

tratamentos e representa um grave risco à saúde pública (Farha et al., 2025; Power, 

2006). 
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As bactérias multirresistentes representam um grave desafio a saúde pública. 

Estimativas oficiais indicam que cerca de 70 mil pessoas morrem anualmente devido 

a infecções por microrganismos resistentes, e esse número poderá chegar a 10 

milhões até 2050 (O’Neill, 2014). Neste cenário, Salmonella sp. e E. coli podem 

contribuir na disseminação da resistência, devido a ampla distribuição destas 

bactérias (Rana et al., 2024; Scaria et al., 2010). Essa capacidade de disseminar 

genes de resistência as coloca em posição de destaque como reservatórios, por isso, 

estudos e monitoramento nessas bactérias são considerados importantes (Haber 

Garcia et al., 2025; Rana et al., 2024).  O desenvolvimento de bactérias 

multirresistentes representam um grande risco à saúde pública, devido ao uso 

frequente dos mesmos antibióticos ou classes antimicrobianas em tratamentos 

médicos e veterinários, podendo resultar em falhas nos tratamentos por resistência 

antimicrobiana, facilitada pela disseminação de ARGs entre as bactérias (Krüger et 

al., 2023). Especificamente sobre E. coli, pesquisas com esta bactéria são 

amplamente utilizadas em programas de vigilância da resistência antimicrobiana, por 

permitir o monitoramento da disseminação da resistência ao longo da cadeia produtiva 

de alimentos com praticidade e assertividade (Nyirabahizi et al., 2020) 

Na indústria de abate e beneficiamento de animais de produção a disseminação 

de bactérias resistentes aos antibióticos pode ser intensificada por falhas na higiene 

e biosseguridade, contribuindo com a contaminação de instalações, equipamentos e 

pessoas e desta forma propiciando a contaminação de alimentos por bactérias 

resistentes (Haber Garcia et al., 2025). Nas fazendas produtoras, a transmissão de 

ARGs por bactérias resistentes diretamente dos animais para humanos também 

representa um risco, reforçando a importância do controle integrado de bactérias 

multirresistentes em todos as etapas da cadeia produtiva de alimentos (Cho et al., 

2025). 
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3 OBJETIVOS 

3.1 Objetivo Geral 

Avaliar a presença de Salmonella sp., E. coli e E. coli diarreiogênicas (DEC) em 

amostras de fezes e linfonodos obtidos de suínos no abate, e caracterizar os perfis de 

resistência antimicrobiana nos isolados obtidos. 

3.2 Objetivos Específicos 

✓ Avaliar a frequência de Salmonella sp. e DEC em suínos de diferentes lotes. 

✓ Identificar os sorovares dos isolados de Salmonella sp. 

✓ Caracterizar os perfis de resistência em isolados de Salmonella sp., E. coli e DEC. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

4.1  Amostragem 

O estudo foi conduzido em um frigorífico de suínos localizado na macrorregião 

da Zona da Mata, Minas Gerais, Brasil, com abate médio de 2.500 animais por dia e 

certificado pelo Serviço de Inspeção Federal brasileiro. Amostras de fezes da porção 

final do reto (n = 100) e linfonodos mesentérios (n = 100) foram coletas de 10 lotes, 

com 10 amostras de cada tipo por lote. Os suínos eram provenientes de granjas 

distintas da Zona da Mata Mineira. A correspondência entre as amostras de linfonodos 

e fezes foram mantidas considerando o lote das coletas. 

Os swabs com amostras de fezes foram coletados após a etapa de escaldagem 

e armazenadas em meio de transporte Cary Blair. Os linfonodos foram coletados após 

a etapa de evisceração utilizando tesouras cirúrgicas estéreis em fragmentos de no 

mínimo 10 gramas. Todas as amostras foram refrigeradas após a coleta e enviadas 

ao laboratório para processamento 

4.2 Pesquisa de Salmonella sp. 

A pesquisa de Salmonella sp. nas amostras de fezes e linfonodos mesentéricos 

foi realizada conforme as diretrizes do “Bacteriological Analytical Manual” (BAM) com 

adaptações, elaborado pela “Food and Drug Administration” (FDA, 2024). Os swabs 

contendo as amostras de fezes foram transferidos para tubos de ensaio estéreis 

contendo 10 ml de APT 1% e homogeneizados em agitador. As amostras de 

linfonodos foram limpas em sua superfície com álcool 70% e fragmentadas com bisturi 

estéril em porções de 10 g. Em seguida, foram transferidas para embalagens estéreis 

contendo 90 ml de Água Peptonada Tamponada 1% (APT 1%) (Oxoid Ltd. 

Basingstoke, Inglaterra). Após estes procedimentos as amostras de fezes e linfonodos 

foram incubadas por 18-24 h a 37°C. 
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Após a incubação, uma alíquota de 1 ml de cada cultura foi transferida para 

tubos de ensaio com o caldo Tetrationato de Muller-Kauffmann (Oxoid), e uma 

alíquota de 0,1 ml de cada cultura foi transferida para tubos de ensaio contendo o 

meio de cultura Rappaport-Vassiliadis (Oxoid), com incubação por 18-24h a 37°C e 

42°C, respectivamente. Em seguida, as culturas obtidas foram estriadas em placas de 

Petri contendo ágar Ágar Xilose Lisina Desoxicolato – XLD (Oxoid) e ágar Sulfito 

Bismuto - BS (Oxoid) e incubadas por 18-24 h a 37°C.Nas placas de BS foram 

consideradas características de Salmonella sp. as colônias pretas ou verde-

acinzentadas, com ou sem brilho metálico. Nas placas de XLD, as colônias pretas 

foram consideradas características de Salmonella sp. e selecionadas para cultivo em 

Tríplice Açúcar e Ferro - TSI (Oxoid) e ao teste bioquímico em Ágar Lisina e Ferro - 

LIA (Oxoid), com leitura dos resultados realizada após incubação por 18-24 h a 37°C. 

Na cultura em TSI, considerou-se típico de Salmonella sp. os isolados que 

fermentaram glicose e não fermentaram lactose e sacarose, com ou sem produção de 

gás e de sulfeto de hidrogênio (H₂S). No teste bioquímico LIA, considerou-se positivos 

os isolados que produziram H2S e apresentaram ou não descarboxilação da lisina. Os 

isolados que apresentaram características de Salmonella sp. no TSI e LIA foram 

submetidos a confirmação do gênero bacteriano através de ensaios de PCR avaliando 

a presença do gene ompC (Alvarez et al., 2004; Kwang et al., 1996). 

O material genético dos isolados bacterianos foram extraídos através da 

técnica de fervura descrita por De Medici et al. (2003) com adaptações. As colônias 

do LIA foram transferidas para microtubos contendo 500 µL de água ultrapura e 

centrifugadas a 10.000 g por 7 minutos, e submetidas à fervura a 100°C em banho 

seco por 10 minutos e por nova centrifugação a 10.000 g por 7 minutos.  Em seguida, 

o sobrenadante foi transferido para outro microtubo e utilizado para amplificação do 

material genético através de reações de PCR baseadas na metologia de Alvarez et al. 

(2004) com adaptações. Foram preparadas reações com volume de 25 µL, composta 

por 2 µL de DNA da amostra, com concentração média de 20 ng/µL, 12,5 µL de GoTaq 

Green Master Mix (Promega, Madison, WI, USA), 8,5 µL de água livre de nuclease 

(Promega) e 1 µL de cada primer, descritos na tabela 2, com concentrações de 10 

pmol/µL. As condições utilizadas para a reação foram: 95°C por 7 minutos para 

desnaturação inicial, 30 ciclos de 95°C por 20 segundos, 57°C por 20 segundos para 
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anelamento, 72°C por 30 segundos para extensão, e após o término destes 30 ciclos, 

72°C por 5 minutos para extensão final. 

Os produtos das reações de PCR foram submetidos a eletroforese, aplicando 

uma voltagem constante de 80 volts durante 40 minutos, em agarose 1,5% (Promega), 

corado com Unisafe (UniScience, Osasco, Brasil). Os fragmentos de DNA foram 

comparados com marcadores de DNA com 100 pb (Promega), visualizados e 

fotografados em transiluminador (L PIX – Loccus Biotechnology). A classificação dos 

isolados foi realizada de acordo com a tabela 2, em que amostras com banda de 204 

pares de base (pb) foram consideradas positivas Salmonella sp. (Abdel-Kadhim 

Jawad & Al-Charrakh, 2015; Alvarez et al., 2004). Após a confirmação molecular, os 

isolados positivos foram armazenados em ágar nutriente para estoque em 

temperatura ambiente, e em glicerol 15% para armazenamento em ambiente 

refrigerado a -20°C e a -80°C. Todos os isolados de Salmonella sp. foram submetidos 

a identificação sorológica por aglutinação em lâmina seguindo o esquema de 

Kauffmann-White, no Instituto Adolfo Lutz localizado na cidade de São Paulo/SP 

(Grimont & Weill, 2007). A cepa NCTC 6017 foi utilizada como controle positivo para 

Salmonella sp. 

4.3 Pesquisa de E. coli e DEC 

O isolamento e caracterização de E. coli foi baseada em métodos de 

microbiologia tradicional. Os swabs com amostras de fezes foram semeados 

diretamente em ágar MacConkey (Oxoid) e incubados por 18-24 h a 37°C. As placas 

foram avaliadas, e quatro colônias com morfologia típica para E. coli e fermentadoras 

de lactose (colônias rosas) e três colônias atípicas para E. coli, não fermentadoras de 

lactose (colônias amarelas ou incolor), foram selecionadas e submetidas a uma série 

de testes bioquímicos para identificação das espécies, utilizando os meios de cultura 

EPM (Escola Paulista de Medicina), Citrato de Simmons e MIli (motilidade, indol e 

lisina), conforme Toledo, Pontes e Trabulsi (1982a, 1982b). A leitura dos resultados 

foi realizada após incubação por 18-24 h a 37°C, exceto o Citrato que permaneceu 

incubado por 5 dias a 37°C. 
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Nos testes bioquímicos, foram considerados isolados característicos de E. coli 

os que não metabolizaram o citrato, no teste de Citrato de Simmons, produziram indol 

e foram positivos ou negativos para presença de motilidade e descarboxilação da 

lisina, no MILi. Além disso, não produziram H2S e foram positivos ou negativos para 

produção de gás, hidrólise de ureia e desaminação do triptofano, no EPM. Todos os 

isolados com perfis bioquímicos característicos de E. coli nos três testes, 

simultaneamente, foram transferidos para tubos contendo BHI e incubados por 18-24 

h a 37°C. Em seguida, foram armazenados em ágar nutriente (Oxoid), para estoque 

em temperatura ambiente, e em Glicerol 15% para estoque em temperatura de -20°C 

e a -80°C. 

Posteriormente, foram selecionados até dois isolados de E. coli de cada 

amostra de fezes para avaliação dos perfis de resistência aos antimicrobianos. Os 

isolados selecionados foram submetidos a reações de PCR multiplex e convencional 

para identificar os patotipos de DEC, avaliando a presença de genes de virulência. Os 

isolados estocadas em ágar nutriente foram recuperados por incubação a 37°C por 

24h em tubos contendo BHI e seguiram para extração do material genético pela 

técnica de fervura (De Medici et al., 2003). Inicialmente, 500 µL do BHI incubado foram 

transferidos para microtubos e centrifugados a 10.000 g por 7 minutos. Em seguida, o 

sobrenadante foi descartado e adicionou-se 200 µL de água ultrapura, para que os 

isolados fossem submetidos à fervura a 100°C em banho seco por 10 minutos, 

seguido por nova centrifugação a 10.000 g por 7 minutos. O sobrenadante foi 

transferido para outro microtubo para ser utilizado na análise de PCR. 

As amplificações por PCR multiplex e convencional foram realizadas de acordo 

com os procedimentos e primers descritos por Toma et al. (2003) e Aranda et al. 

(2004), com adaptações. O volume das reações foram de 20 µL e os primers foram 

descritos na tabela 2.  As reações para o PCR Multiplex foram compostas de: 1 µL de 

DNA da amostra, com concentração média de 20 ng/µL, 10 µL de GoTaq® Green 

Master Mix (Promega), 5 µL de água livre de nuclease (Promega), 0,5 µL dos primers 

VT (gene stx) e dos primers AggR (gene aggR) e 0,252 µL dos primers IpaH (gene 

ipaH) e dos primers SK (gene eae), com concentrações de 10 pmol/µL. No PCR 

convencional foram utilizadas duas reações, uma reação para os primers LT (gene 

elt) composta por: 1 µL de DNA da amostra, com concentração média de 20 ng/µL, 

10 µL de GoTaq® Green Master Mix (Promega), 5 µL de água livre de nuclease 
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(Promega), 0,5 µL dos dois primers LT, com concentrações de 10 pmol/µL e uma 

reação para os primers LA (gene est) composta por: 1 µL de DNA da amostra, com 

concentração média de 20 ng/µL, 10 µL de GoTaq® Green Master Mix (Promega), 5 

µL de água livre de nuclease (Promega), 0,5 µL dos dois primers LA, com 

concentrações de 10 pmol/µL. As condições utilizadas para as reações do PCR 

multiplex e convencional foram: 95°C por 5 minutos para desnaturação inicial, 30 

ciclos de 95°C por 20 segundos para desnaturação, 52°C por 20 segundos para 

anelamento, 72°C por 30 segundos para extensão, e após o término destes 30 ciclos, 

72°C por 7 minutos para extensão final.  

Os produtos das reações de PCR foram submetidos a eletroforese, aplicando 

uma voltagem constante de 80 volts durante 40 minutos, em agarose 1,5% (Promega), 

corado com Unisafe (UniScience). Os fragmentos de DNA foram comparados com 

marcadores de DNA com 100 pb (Promega), visualizados e fotografados em 

transiluminador (L-PIX – Loccus Biotechnology). A classificação dos isolados foi 

realizada de acordo com a Tabela 2. As cepas E2348/69, 042, H10407, EDL1284 e 

O157: H7 EDL933 foram utilizadas como controle positivo para EPEC, EAEC, ETEC, 

EIEC e STEC, respectivamente. 
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Tabela 2. Genes de virulência, primers, sequências e amplicons dos patotipos de E. 

coli e de Salmonella sp. 

Microrganismos Gene de 

virulência 

Primers Sequência (5’-3’) Amplicon 

(bp) 

E. coli 

enteropatogênica 

(EPEC) 

eae SK1/SK2 

F: CCCGAATTCGGCACAAGCATAAGC/ 

R: CCCGGATCCGTCTCGCCAGTATTCG 

881 

E. coli produtora de 

Shiga toxina (STEC) 
stx 

VTcom/ 

VTcomd 

F: GAGCGAAATAATTTATATGTG/ 

R: TGATGATGGCAATTCAGTAT 

518 

E. coli enterotoxigênica 

termolábil (ETEC) 
elt LTL/LTR 

F: TCTCTATGTGCATACGGAGC/ 

R: CCATACTGATTGCCGCAAT 

322 

E. coli enterotoxigênica 

termoestável (ETEC) 
est 

AL65/ 

AL125 

F: TTAATAGCACCCGGTACAAGCAGG/ 

R: CCTGACTCTTCAAAAGAGAAAATTAC 

147 

E. coli enteroinvasiva 

(EIEC) 
ipaH 

IpaHIII/ 

IpaHIV 

F: 

GTTCCTTGACCGCCTTTCCGATACCGT

C/ 

R: 

GCCGGTCAGCCACCCTCTGAGAGTAC 

619 

E. coli enteroagregativa 

(EAEC) 
aggR 

AggRks1/ 

AggRks2 

F: GTATACACAAAAGAAGGAAGC/ 

R: ACAGAATCGTCAGCATCAGC 

254 

Salmonella sp. ompC 
OmpCF/ 

OmpCR 

F: ATCGCTGACTTATGCAATCG / 

R: CGGGTTGCGTTATAGGTCTG 

204 

* A identificação de EHEC baseou-se na presença dos genes eae e stx em conjunto. 

Fonte: (Alvarez et al., 2004; Aranda et al., 2004; Toma et al., 2003). 
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4.4 Perfis de resistência aos antimicrobianos 

Nesse estudo foram selecionados 18 antibióticos pertencentes a sete classes 

diferentes para a realização do teste de difusão em disco (teste de Kirby-Bauer). O 

procedimento para realização dos testes seguiu as recomendações do Clinical and 

Laboratory Standards Institute - CLSI (2024a, 2024b) e a classificação de importância 

dos antimicrobianos estabelecida pela Organização Mundial da Saúde (2024), 

considerando a relevância dos fármacos no tratamento de infecções por Salmonella 

sp. e E. coli em humanos e animais. Os antibióticos utilizados foram descritos na 

Tabela 3. 

Tabela 3. Sigla e concentração dos antibióticos selecionados para avaliação de 

resistência antimicrobiana em isolados de Salmonella sp. e E. coli. 

Sigla Antibiótico Concentração (µg/ml) 

AMO Amoxicilina 10 

AMP Ampicilina 10 

CFC Cefaclor 30 

CTX Cefotaxima 30 

CRO Ceftriaxona 30 

CAZ Ceftazidima 30 

CPM Cefepima 30 

IPM Imipenem 10 

MER Meropenem 10 

CIP Ciprofloxacino 5 

NOR Norfloxacino 10 

ENO Enrofloxacina 5 

EST Estreptomicina 10 

GEN Gentamicina 10 

AZI Azitromicina 15 

CLO Cloranfenicol 30 

TET Tetraciclina 30 

SUT Sulfametoxazol + Trimetoprima 1.25 + 23.75 

Fontes: (Ballow & Amsden, 1992; CLSI, 2024a, 2024b; De Rosa et al., 2021; Francis, 2022; 

Hassanein, 2019; Pallo-Zimmerman et al., 2010; Rebstock et al., 1949; Spinosa et al., 2017; 

N. Wang et al., 2022). 
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Os isolados estocados em ágar nutriente foram recuperados em BHI a 37°C 

por 24 horas, e em seguida estriados em placas de MacConkey (Oxoid) para E. coli e 

em placas de XLD (Oxoid) para Salmonella sp. Após esse procedimento, colônias 

isoladas das placas foram incubadas novamente em caldo BHI por 24 horas a 37°C.  

A partir desse caldo foi retirada uma alíquota para ajuste da concentração de 

células bacterianas em um novo tubo contendo BHI usando a escala 0,5 de McFarland 

como parâmetro. Após a padronização, as amostras foram estriadas através de swab 

em 3 sentidos distintos, se sobrepondo, em placas de Petri com ágar Mueller-Hinton 

(Becton Dickinson, Franklin Lakes, New Jersey, EUA). Em seguida, os discos da 

marca DME (Araçatuba, São Paulo, Brasil) para enrofloxacina, e os discos dos demais 

antibióticos, da marca Cefar (São Paulo, São Paulo, Brasil), foram distribuídos nas 

placas que seguiram para incubação a 37°C por 16 a 18 horas (Bauer et al., 1966). 

Após incubação, os diâmetros dos halos de inibição foram medidos para 

avaliação da resistência antimicrobiana dos isolados. Para enrofloxacina, utilizou-se o 

parâmetro direcionado para as aves da edição CLSI VET01S (CLSI, 2024a) e para os 

demais antibióticos a interpretação foi baseada nas referências do CLSI M100 (CLSI, 

2024b). 

Além disso, foi avaliado a capacidade dos isolados de Salmonella sp.  e E. coli 

em produzir enzimas ESBL através do ensaio de difusão em disco duplo (EUCAST, 

2017). Quatro antimicrobianos foram utilizados como triagem, cefepima (30 μg) 

cefotaxima (30 μg), ceftriaxona (30 μg) e ceftazidima (30 μg), sendo o primeiro 

cefalosporina de quarta geração e os demais cefalosporinas de terceira geração. 

(CLSI, 2024b; EUCAST, 2017). Os isolados que apresentaram resistência ou 

resistência intermediária a algum destes antibióticos seguiram para a pesquisa de 

ESBL. Nesse teste, os isolados cultivados em BHI foram estriados, em 3 sentidos 

distintos, utilizando um swab em placas de Petri contendo ágar Mueller-Hinton. Em 

seguida, um disco de Amoxicilina/Clavulânico (20ug/10ug) foi disposto no centro da 

placa e quatro discos, referentes aos antibióticos cefotaxima (30 mg), cefepima (30 

mg), ceftazidima (30 mg) e ceftriaxona (30 mg), foram dispostos ao redor do disco 

central a uma distância de 2 cm. As placas foram incubadas a 37°C por 24 h e 

posteriormente identificou-se os isolados capazes de produzir ESBL a partir da zona 

de inibição formada (Ziech et al., 2016). E. coli ATCC 25922, adquirida do American 
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Type Culture Collection (ATCC, Manassas, VA, EUA), foi utilizada como controle 

positivo nos testes de resistência antimicrobiana em Salmonella e E. coli. Os 

diâmetros dos halos de inibição foram comparados com as faixas de controle 

estabelecidas pelo CLSI M100 (CLSI, 2024b). As cepas com resistência a três ou mais 

classes simultaneamente foram consideradas MDR (Magiorakos et al., 2012). 

4.5 Análises estatísticas 

Inicialmente foi avaliado as frequências de resultados positivos para Salmonella 

sp. e DEC por amostras coletadas e por lotes, considerando os resultados obtidos em 

amostras de linfonodos e fezes. Os isolados identificados como Salmonella sp. e E. 

coli foram classificados como resistentes, resistentes intermediários e susceptíveis 

aos antibióticos testados, e as frequências obtidas foram comparadas por Chi-

quadrado (p < 0.05) para verificação de diferenças estatísticas por lote. Todas as 

análises descritivas e estatísticas foram realizadas utilizando o software XLSTAT, 

versão 2024.1 (Lumivero, 2024). 
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

5.1 Ocorrência de Salmonella sp. 

Do total de dez lotes avaliados no estudo, Salmonella enterica subsp. enterica 

foi confirmada em 5/10 (50,0%) lotes pesquisados, dos quais 5/10 (50%) lotes de 

amostras de linfonodos mesentéricos foram positivos e 3/10 (30%) lotes de amostras 

de fezes foram positivos. Três lotes apresentaram amostras positivas para a pesquisa 

de S. enterica simultaneamente em linfonodos e fezes. As frequências para a 

pesquisa de S. enterica estão apresentadas na tabela 4. 

Tabela 4. Lote, n° de amostras, resultados das análises estatísticas e quantidade de 

isolados de S. enterica obtidos de amostras de fezes e de linfonodos mesentéricos 

coletados em frigorífico de suínos. 

 
Lote 

Total de 
amostras 

fezes 

Salmonella enterica*  Total de 
amostras 
Linfono-

dos 

Salmonella enterica** 

N° de amostras 
positivas 

N° de isola-
dos 

N° de amos-
tras positivas 

N° de isola-
dos 

1 10 1 4 10 2 11 

2 10 0 0 10 0 0 

3 9 0 0 10 0 0 

4 10 1 8 10 6 37 

5 10 2 3 10 3 10 

6 10 0 0 10 3 16 

7 9 0 0 10 2 7 

8 7 0 0 10 0 0 

9 10 0 0 10 0 0 

10 10 0 0 10 0 0 

Total 95 4 15 100 16 81 

* Χ² = 10.7, df = 9, p = 0.297, ** Χ² = 27.1, df = 9, p < 0.05,  

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

Em relação a análise microbiológica, foram obtidos no total 96 isolados de S. 

enterica, sendo 81 provenientes de linfonodos mesentéricos e 15 de fezes. A 

comparação global entre as frequências de S. enterica em linfonodos por lote indicou 
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diferença estatística significativa (p < 0.05). Contudo, a comparação pareada entre 

todos os lotes não demonstrou diferenças significativas (p > 0,05). A comparação 

global entre as frequências de S. enterica em fezes por lote não indicou diferença 

significativa (p = 0.297). 

S. enterica. foi identificado em 16 amostras de linfonodo, o que representa 16% 

de positividade. Outros estudos brasileiros demonstraram diferentes porcentagens de 

positividade em linfonodos mesentéricos de suínos, no trabalho de Azevedo et al. 

(2021) realizado no estado de Minas Gerais, Salmonella sp. foi identificado em 10% 

das amostras de linfonodos mesentéricos; no trabalho de Bessa et al. (2004) realizado 

no estado do Rio Grande do Sul, Salmonella sp. foi identificado em 17,6%; no trabalho 

de Silva et al. (2009) realizado no estado do Mato Grosso Salmonella sp. foi 

identificado em 19,39%; no estudo realizado por  Possebon et al. (2020) no estado de 

São Paulo, Salmonella sp. foi identificada em 36,4% das amostras, no estudo de Viana 

et al. (2019) no estado do Paraná, Salmonella sp. foi isolada em 43% das amostras 

pesquisadas e no estudo de Kich et al. (2011) no estado de Santa Catarina, 

Salmonella sp. foi identificado em 46% das amostras pesquisadas. 

Na União Europeia, um estudo realizado na Irlanda descreveu ocorrência de 

Salmonella sp. em 31,7% dos linfonodos avaliados e indicou que os resultados 

obtidos, considerando todos os tipos de amostras, representaram uma redução na 

contaminação da carcaça comparado com outros estudos de anos anteriores. No 

entanto, destacou a prevalência significativa da bactéria em linfonodos (Deane et al., 

2022). 

A variabilidade de animais portadores pode ser influenciada por diversos 

fatores, entre eles a mistura de lotes de diferentes origens e idades nas granjas 

apresenta influência direta na disseminação da bactéria pelo rebanho e consequente 

aumento de animais portadores (Smith et al., 2023). Situações de estresse como o 

transporte ao frigorífico podem resultar em maior excreção de Salmonella sp. pelas 

fezes (Silva et al., 2009). Períodos mais longos de espera nas baias que antecedem 

o abate também podem gerar maior excreção e possível contaminação de outros 

animais (Bonardi et al., 2016). A presença de Salmonella sp. nos linfonodos 

mesentéricos representa um risco mesmo sem que a excreção pelas fezes ocorra, 

devido as incisões ou remoção destes tecidos ao longo das etapas de inspeção e 
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processamento, potencializando as chances de contaminação cruzada de outras 

carcaças por meio de utensílios e instalações não desinfetadas corretamente (Biasino 

et al., 2018). 

A presença de Salmonella sp. em linfonodos mesentéricos de animais 

saudáveis representa uma ameaça direta a segurança dos produtos finais destinado 

ao consumo humano, pois os linfonodos são frequentemente incorporados à carne 

moída utilizada em produtos embutidos, devido a sua localização anatômica. (Harvey 

et al., 2020). Um estudo brasileiro realizado em Porto Alegre por Mürmann et al. (2009) 

demonstrou presença de Salmonella sp. em 24,4% das amostras de linguiças frescas 

prontas para venda avaliadas e as cepas submetidas a análise de resistência 

antimicrobiana demonstraram uma resistência geral a 11 dos 14 antibióticos testados. 

Mundialmente, surtos por Salmonella sp. associados a embutidos de carne suína são 

amplamente relatados. As crianças foram o grupo mais frequente nos surtos descritos, 

com S. Typhimurium, principalmente em sua variante monofásica, sendo o sorovar 

mais relatado (Arnedo-Pena et al., 2016; Bone et al., 2010; Helmuth et al., 2019). 

Outra preocupação é o uso de matrizes reprodutoras descartadas para 

fabricação destes alimentos processados, pois estes animais são expostos a diversos 

tratamentos com antibióticos ao longo da vida produtiva e podem carrear cepas com 

resistência a diferentes antimicrobianos (Wottlin et al., 2024). No estudo de Garrido et 

al. (2020), matrizes reprodutoras foram avaliadas e Salmonella sp. foi isolada em 6,1% 

dos linfonodos, dos quais 56,3% dos isolados foram classificados como MDR por 

apresentar resistência a mais de 3 classes de antimicrobianos.  

Em relação as amostras de fezes, S. enterica foi identificado em 4/95 (4,2%) 

das amostras. Outros estudos brasileiros semelhantes demonstraram diferentes 

frequências de positividade para Salmonella em amostras de fezes. No trabalho de 

Teixeira (2006) realizado no estado de São Paulo, Salmonella sp. foi identificado em 

13% das amostras de fezes; no trabalho de Bessa et al. (2004) realizado no estado 

do Rio Grande do Sul, Salmonella sp. foi identificado em 18,3% das amostras de fezes 

e no trabalho de Kich et al. (2011) realizado no estado de Santa Catarina, Salmonella 

sp. foi identificado em 44% das amostras de fezes.  

As fezes são consideradas as fontes de contaminação inicial mais importantes 

em frigoríficos, com isso a menor frequência de Salmonella sp. no intestino dos suínos 
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determina em menor probabilidade de contaminação das carcaças, demonstrando a 

importância de manejos adequados dos animais principalmente na fase final de 

crescimento para reduzir a disseminação da bactéria na granja e consequentemente 

a quantidade de animais portadores (Pesciaroli et al., 2017).  

A sorotipagem de Salmonella sp. revelou a presença de S. enterica subsp. 

enterica dos sorovares Panama, Typhimurium variante monofásica (4,[5],12:i:-) e 

Minessota, conforme demonstrado na Tabela 4. Ao total foram avaliados 96 isolados 

obtidos de 20 amostras de 5 lotes distintos, em que 16 amostras eram de linfonodos 

e 4 amostras eram de fezes. O lote 1 apresentou S. Panama em amostras de 

linfonodos e fezes. O lote 4 apresentou S. Panama em amostras de linfonodos e fezes 

e S. Typhimurium (4,[5],12:i:-) em linfonodos. O lote 5 apresentou S. Panama em 

amostras de linfonodos e fezes e S. Minessota em linfonodos. O lote 6 apresentou S. 

Panama e S. Typhimurium (4,[5],12:i:-) em amostras de linfonodos. O lote 7 

apresentou S. Panama em amostras de linfonodos. Apenas o lote 6 apresentou 

positividade para dois sorovares na mesma amostra, com identificação de S. Panama 

e S. Typhimurium (4,[5],12:i:-) em amostra de linfonodos. 

O sorovar Panama foi identificado em 18/20 (90%) amostras avaliadas, sendo 

14/20 (70%) amostras de linfonodos 4/20 (20%) amostras de fezes. O sorovar 

Typhimurium (4,[5],12:i:-) foi identificado em 2/20 (10%) amostras avaliadas, apenas 

em linfonodos. Enquanto o sorovar Minessota foi identificado em 1/20 (5%) amostras 

avaliadas, apenas em linfonodos. 

Tabela 5. Frequência dos sorovares de S. enterica obtidos de amostras de linfonodos 

mesentéricos e fezes coletadas em frigorífico de suínos. 

Sorovar 

N° de amostras de Salmonella enterica subsp. enterica 
Total 

N° (%) 
Linfonodos Fezes 

N° de isolados Lotes N° de isolados Lotes 

S. Panama 66 1, 4, 5, 6, 7 15 1, 4, 5 81/96 (84,4) 

S. Typhimurium 
(4,[5],12:i:-) 

9 4, 6 0  09/96 (9,4) 

S. Minessota 6 5 0  06/96 (6,2) 

Total 81  15  96 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 
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Na classificação de S. enterica em sorogrupos, o sorogrupo O:4 é o mais 

relevante a produção suína, com os sorovares Typhimurium e Derby sendo os 

principais (Biasino et al., 2018; Kich et al., 2011). O sorovar Typhimurium e sua 

variante monofásica (4,[5],12:i:-) são o segundo e terceiro principais sorovares 

vinculados a infecções em humanos na União Europeia, respectivamente, e após os 

perus e frangos de corte, os suínos apresentam o maior número de amostras positivas 

em programas de vigilância de frigoríficos europeus (EFSA, 2024b). O sorovar 

Panama, alocado no sorogrupo O:9, é menos prevalente comparado ao sorovar 

Typhimurium porém também é relacionado a indústria suína e outras fontes de 

alimentos em todo o mundo (Pulford et al., 2019). O sorovar Minnesota, alocado ao 

sorogrupo O:21, é mais frequente em aves e tem sido cada vez mais relatado (Grimont 

& Weill, 2007; Kipper et al., 2020). 

Em estudos brasileiros semelhantes, os sorovares mais identificados foram o 

Typhimurium e Derby. No entanto, os sorovares Agona, London, Infantis e Havana 

também são relatados, porém em frequências mais variadas em comparação aos 

principais (Bessa et al., 2004; De Azevedo et al., 2021; Kich et al., 2011; Possebon et 

al., 2020; Silva et al., 2009). O sorovar Panama também foi relatado entre os mais 

prevalentes em um estudo conduzido no sul do Brasil (Kich et al., 2011). Em outros 

países os sorovares Typhimurium e Derby também foram os mais frequentes, com 

destaque para o aumento de frequência da variante monofásica do sorovar 

Typhimurium (Biasino et al., 2018; Bonardi et al., 2016; Gonçalves et al., 2024; 

Pesciaroli et al., 2017; Trevisani et al., 2025). Esta diversidade de sorovares 

identificados pode ocorrer devido as diferentes fontes de contaminação dos animais 

nas granjas ou no frigorífico, ou por contaminação cruzada das carcaças durante o 

abate (Kich et al., 2005). 

5.2  Ocorrência de E. coli comensal e DEC  

Das 100 amostras de fezes, 5 amostras foram comprometidas ao longo do 

processamento e descartadas, resultando na análise de 95 amostras e um total de 

397 isolados foram obtidos. No subgrupo de 182 isolados selecionados para análise 
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de virulência e antibiograma, três isolados foram classificados como EPEC por 

apresentar o gene eae, nenhum dos outros patotipos pesquisados foi identificado nos 

179 isolados restantes. Os três isolados de EPEC foram provenientes de duas 

amostras de dois lotes distintos, representando uma positividade em 2/10 (20%) lotes 

e 3/182 (1.6%) isolados. Para as análises de isolamento de EPEC em fezes, não foram 

observadas diferenças significativas entre os lotes avaliados (p > 0,05), conforme 

demonstrado na Tabela 6. 

Em estudos semelhantes, avaliando frequência de DEC em fezes de suínos, 

Borges (2011) identificou positividade de 5,7% para EPEC e Gonçalves et al. (2024) 

identificou positividade de 1,3% para STEC e 2,6% para ETEC. Os principais 

reservatórios de E. coli diarreiogênicas na produção animal são os bovinos, com 

destaque para STEC devido a sua relevância a Saúde Pública (Costa et al., 2024). 

Porém, suínos domésticos podem ser portadores e excretar cepas diarreiogênicas de 

E. coli, como STEC, evidenciando a necessidade de investigação contínua (Tseng et 

al., 2014). Em carne suína, e outros alimentos de origem animal, a identificação de E. 

coli diretamente de amostras de alimento é frequentemente utilizada como indicador 

de higiene, auxiliando no controle de qualidade do processamento dos alimentos 

(Ghafir et al., 2008). 
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Tabela 6. Quantidade de isolados de E.  coli obtidos de amostras de fezes coletadas 

em frigorífico de suínos e número de isolados selecionados para avaliação de 

resistência antimicrobiana. 

Lote 
Escherichia coli 

N° de amostras positivas N° de isolados Selecionados para RAM 

1* 10 44 20 

2 10 38 18 

3 9 35 17 

4* 10 41 19 

5 10 39 18 

6 10 52 20 

7 9 42 17 

8 7 25 14 

9 10 40 20 

10 10 41 19 

Total 95 397 182 

* Lotes nos quais foram identificados isolados de EPEC 

X2 = 7.7, df = 9, p = 0.569 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

5.3 Resistência antimicrobiana e ESBL 

Os isolados de S. enterica (n = 96) apresentaram maior resistência a 

amoxicilina e ampicilina com 91/96 (94,8%) isolados resistentes, seguido por 

tetraciclina com 89/96 (92,7%), cloranfenicol com 90/96 (93,8%) e estreptomicina com 

54/96 (56,3%), conforme demonstrado na Tabela 7. Em relação aos isolados 

provenientes de linfonodos mesentéricos (n = 81), as frequências de resistência mais 

altas foram referentes à amoxicilina, ampicilina e cloranfenicol, com 76/81 (93,8%) 

isolados com resistência a estes três antibióticos, seguido por tetraciclina com 75/81 

(92,6%) e estreptomicina com 46/81 (56,8%). Para os demais antibióticos (cefepima, 

cefotaxima, ceftriaxona, ceftazidima, cefaclor, imipenem, meropenem, ciprofloxacino, 

norfloxacino, enrofloxacina, gentamicina, azitromicina, sulfametoxazol + 

trimetoprima), os isolados apresentaram resistência igual ou inferior a 19/81 (23,5%).  
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Os resultados referentes à resistência dos isolados de S. enterica provenientes 

de amostras de fezes (n = 15), apresentaram perfis de resistência similares aos 

isolados de linfonodos, com as maiores frequências associadas à: amoxicilina e 

ampicilina, ambos com 15/15 (100%) isolados resistentes, seguido por tetraciclina e 

cloranfenicol com 14/15 (93,3%) em ambos e estreptomicina com 8/15 (53,3%). 

Apenas para enrofloxacina os isolados apresentaram uma frequência maior de 

resistência quando comparado com as frequências provenientes dos linfonodos, com 

6/15 (40,0%) isolados de fezes resistentes e 19/81 (23,5%) isolados de linfonodos 

resistentes. Para os demais antibióticos, os isolados apresentaram resistência igual 

ou inferior a 4/15 (26,7%). 

As altas frequências de resistência aos antibióticos citados acima foram 

evidenciadas em estudos semelhantes, demonstrando que estes fármacos estão 

entre os antibióticos com maior nível de resistência em Salmonella sp. de origem 

suína. O antibiótico estreptomicina destacou-se com resistência acima de 90% nos 

estudos de Bonardi et al. e Viana et al. (Bonardi et al., 2016; Haber Garcia et al., 2025; 

Viana et al., 2019). A comparação dos resultados demonstrou diferentes padrões de 

resistência, devido as frequências variadas de resistência entre os antibióticos mais 

relevantes. Estes diferentes padrões de resistência antimicrobiana podem ocorrer por 

diversos fatores. Ao considerar que a comparação foi realizada com investigações que 

analisaram o mesmo tipo de amostra, uma hipótese que pode justificar estas 

diferenças é a influência da pressão seletiva exercida pelo uso de distintos antibióticos 

nas granjas, repercutindo em seleção de bactérias resistentes aos fármacos mais 

utilizados (Sampaio et al., 2024; Viana et al., 2019). 

Os isolados de S. enterica apresentaram maior frequência de resistência aos 

antibióticos disponíveis no mercado a mais tempo; essa característica pode ocorrer 

devido à pressão de seleção causada pelo uso destes fármacos nos sistemas de 

produção ao longo dos anos (Afolami & Onifade, 2018; Yin et al., 2016). Em contraste, 

aos antibióticos mais recentes, como cefalosporinas de 3° e 4° geração, os isolados 

apresentaram baixa frequência de resistência, no total pesquisado (n = 96) as 

frequências de resistência foram: 11/96 (11,5%) isolados com resistência para 

cefotaxima e ceftazidima e 8/96 (8,3%) resistentes à ceftriaxona e cefepima. Porém, 

dentre os dez lotes pesquisados, o lote 1 (n = 15) se destacou por apresentar 9/15 
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(60,0%) isolados resistentes a cefotaxima, ceftazidima e cefepima e 8/15 (53,3%) a 

ceftriaxona (Tabela 7). 

A resistência a estes antimicrobianos representa um risco eminente, por serem 

medicamentos utilizados para tratamento de infecções por bactérias MDR cada vez 

mais presentes em humanos em todo o mundo (WHO, 2024). Portanto, o risco 

associado à presença de Salmonella sp. com resistência completa ou intermediária 

na cadeia suinícola pode estar associado a possibilidade de transmissão destas 

bactérias para outros suínos e para os humanos ao longo das etapas de produção, 

abate e processamento industrial (EFSA, 2021). 

O uso desses fármacos em aves é proibido em todos os países da União 

Europeia e em suínos em alguns países europeus, por serem considerados 

antimicrobianos de alta prioridade para a medicina humana (EFSA, 2024a; Moura et 

al., 2023). Entretanto, no Brasil são disponíveis para uso na medicina veterinária e 

humana (WHO, 2024) . Embora os resultados apresentados indiquem uma baixa 

frequência, a identificação em alguns lotes demonstra a importância do 

monitoramento constante e das pesquisas relacionadas à cadeia de produção suína 

(Tabela 7). 

Em relação aos perfis de resistência intermediária em S. enterica (n = 96), 

observou-se que os valores mais elevados foram para ciprofloxacina com 84/96 

(87,5%) e enrofloxacina com 66/96 (68,8%), para os demais antibióticos os isolados 

apresentaram resistência intermediária de até 17/96 (17,7%). A resistência 

intermediária pode representar um estágio transitório para o desenvolvimento de 

resistência completa a estas quinolonas de segunda e terceira geração, classificadas 

como antimicrobianos de grande importância pela Organização Mundial da Saúde 

(2024) . No nosso estudo, 6/15 (40,0%) isolados de S. enterica proveniente de fezes 

já apresentaram resistência completa a enrofloxacina, o que corrobora com a 

ocorrência deste processo. 
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Tabela 7. Frequências de resistência aos 18 antibióticos testados nos 96 isolados de 

S. enterica provenientes de amostras de linfonodos mesentéricos e fezes coletadas 

em frigorífico de suínos. 
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1 15 1,0 1,0 0,6 0,6 0,5 0,6 0,1 0,2 0,1 0,3 0,0 0,8 0,5 0,5 0,1 0,9 1,0 0,0 

4 45 1,0 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,2 0,0 0,3 0,6 0,2 0,0 1,0 1,0 0,0 

5 13 0,6 0,6 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,2 0,0 0,1 0,8 0,5 0,0 

6 16 1,0 1,0 0,1 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,1 0,0 0,0 0,1 0,8 0,0 0,1 1,0 0,9 0,0 

7 7 1,0 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,6 0,0 0,0 1,0 1,0 0,0 

Total 96 0,9 0,9 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,3 0,6 0,2 0,0 0,9 0,9 0,0 

In
te

rm
e
d

iá
ri

o
 

1 15 0,0 0,0 0,3 0,2 0,3 0,3 0,1 0,0 0,0 0,7 0,1 0,2 0,3 0,4 0,0 0,1 0,0 0,0 

4 45 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,8 0,0 0,7 0,2 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 

5 13 0,2 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,8 0,2 0,6 0,0 0,2 0,0 0,0 0,1 0,0 

6 16 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,0 0,9 0,2 0,2 0,0 0,0 0,1 0,0 

7 7 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 1,0 0,0 1,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 

Total 96 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,8 0,1 0,7 0,2 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 

                     

                0.0 0,33 0,5 0,85 1.0 

 

* Os lotes com diferenças estatísticas em relação aos demais foram destacados em negrito. 

** O valor 1.0 (cor azul) indica resistência em 100% dos isolados do lote. 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

E.  coli está presente na microbiota dos suínos e a seleção desta bactéria é de 

suma importância na pesquisa da resistência antimicrobiana (Reid et al., 2017; Siddi 

et al., 2025). Nos isolados avaliados de E. coli provenientes de amostras de fezes (n 

= 182), os padrões de resistência foram mais amplos, conforme demonstrado na 

Tabela 8. No entanto, as maiores frequências também foram associadas a amoxicilina 

com 167/182 (91,8%) dos isolados resistentes, seguido por ampicilina com 162/182 
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(89,0%), cloranfenicol com 144/182 (79,1%), tetraciclina com 136/182 (74,7%), 

ciprofloxacina com 132/182 (72,5%) e estreptomicina com 131/182 (72,0%). Além 

desses, para enrofloxacina, sulfametoxazol + trimetroprima e norfloxacino, os isolados 

também apresentaram altas frequências, com 131/182 (72,0%), 107/182 (58,8%) e 

82/182 (45,1%), respectivamente. Para os demais antibióticos, os isolados 

apresentaram resistência igual ou inferior a 34/182 (18,7%). 

O alto perfil de resistência aos antimicrobianos testados reforça a preocupação 

com o uso de antibióticos que possuem o mesmo princípio ativo em humanos e 

animais, devido a seleção dos mesmos genes de resistência que podem resultar em 

menor eficiência dos fármacos e consequente falhas em tratamentos clínicos 

(Sampaio et al., 2024). Em estudos semelhantes a ampla resistência em E. coli 

também foi observada, reforçando a disseminação de genes de resistência 

antimicrobiana nesta bactéria. No estudo de Coelho et al. (2024), os isolados de E. 

coli apresentaram maior resistência a amoxicilina e ampicilina com frequências 

próximas as observadas em nosso estudo, assim como sulfonamida sem associação 

a trimetoprima, cloranfenicol e estreptomicina. A maior variação foi observada na 

sulfonamida, com cerca de 25% a mais de frequência de resistência a este antibiótico 

neste estudo citado em que não havia associação a trimetoprima. No estudo de 

Sampaio et al. (2024), os isolados apresentaram maior resistência a tetraciclina, 

cloranfenicol e amoxicilina, respectivamente. A resistência a Sulfametoxazol + 

trimetoprima e ciprofloxacina foi cerca de 20% a menos em comparação a este estudo. 

Em relação a resistência intermediária em E. coli, os isolados apresentaram 

maior frequência a gentamicina, com 51/182 (28,0%). O início do processo de 

resistência a este antibiótico pode-se justificar pela resistência cruzada desenvolvida 

a diferentes aminoglicosídeos quando há o uso desta classe antimicrobiana nas 

granjas, sendo que para estreptomicina 131/182 (72,0%) dos isolados apresentaram 

resistência completa, reforçando esta possibilidade (Thorbjarnardóttir et al., 1978; 

Wangkheimayum et al., 2022). Como estes aminoglicosídeos citados são de uso 

permitido na medicina veterinária e humana, o uso indiscriminado destes antibióticos 

demanda vigilância e medidas efetivas de controle de forma contínua, pois a 

disseminação de bactérias resistentes a estes antibióticos pode resultar em falhas em 

tratamentos e internações hospitalares em humanos (WHO, 2024). Para os demais 
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antibióticos, E. coli apresentou resistência intermediária igual ou inferior a 35/182 

(19,2%). 

Tabela 8. Frequências de resistência aos 18 antibióticos testados no subgrupo de 182 

isolados de E. coli provenientes de amostras de fezes coletadas em frigorífico de 

suínos. 
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1 20 0,8 0,8 0,2 0,2 0,2 0,2 0,1 0,0 0,0 0,7 0,5 0,7 1,0 0,3 0,6 0,9 0,8 0,9 

2 18 0,9 0,9 0,1 0,1 0,1 0,1 0,1 0,0 0,0 0,9 0,6 1,0 0,8 0,2 0,2 0,9 0,8 0,8 

3 17 0,8 0,8 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,9 0,5 0,9 0,9 0,4 0,2 0,8 0,9 0,6 

4 19 0,9 0,8 0,0 0,2 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,9 0,5 0,9 0,7 0,1 0,1 0,3 0,6 0,4 

5 18 1,0 0,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,3 0,1 0,2 0,4 0,3 0,1 0,9 0,6 0,5 

6 20 1,0 1,0 0,2 0,2 0,2 0,1 0,2 0,0 0,0 0,7 0,5 0,7 0,6 0,2 0,3 0,9 0,5 0,6 

7 17 1,0 1,0 0,1 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,0 0,6 0,4 0,7 0,8 0,2 0,1 0,8 0,8 0,6 

8 14 0,9 0,9 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,0 0,8 0,4 0,8 0,9 0,2 0,0 0,9 0,9 0,7 

9 20 0,9 0,9 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,6 0,3 0,5 0,5 0,1 0,1 0,8 0,9 0,4 

10 19 0,9 0,9 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,9 0,7 0,8 0,7 0,0 0,1 0,9 0,8 0,5 

Total 182 0,9 0,9 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,0 0,7 0,5 0,7 0,7 0,2 0,2 0,8 0,7 0,6 

In
te

rm
e
d

iá
ri

o
 

1 20 0,1 0,1 0,3 0,2 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,2 0,2 0,3 0,1 0,6 0,0 0,1 0,0 0,0 

2 18 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,3 0,0 0,1 0,2 0,0 

3 17 0,0 0,0 0,1 0,2 0,1 0,0 0,0 0,1 0,1 0,1 0,2 0,1 0,1 0,2 0,0 0,0 0,1 0,0 

4 19 0,0 0,1 0,3 0,2 0,2 0,2 0,1 0,3 0,2 0,0 0,3 0,1 0,2 0,3 0,0 0,2 0,0 0,0 

5 18 0,0 0,1 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,2 0,1 0,4 0,1 0,1 0,0 0,0 0,2 0,1 

6 20 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,2 0,0 0,0 0,0 0,2 0,2 0,2 0,2 0,2 0,0 0,0 0,3 0,0 

7 17 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,1 0,2 0,2 0,0 0,2 0,0 0,1 0,1 0,1 

8 14 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,1 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 0,1 

9 20 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,4 0,2 0,5 0,2 0,3 0,0 0,1 0,0 0,1 

10 19 0,0 0,0 0,2 0,4 0,1 0,0 0,1 0,0 0,0 0,1 0,2 0,2 0,2 0,5 0,0 0,1 0,1 0,1 

Total 182 0,0 0,0 0,1 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,0 0,1 0,2 0,2 0,1 0,3 0,0 0,1 0,1 0,0 

                     

 

           
 

    
0.0 

0,33 0,5 0,85 

1.0 

 

* Os lotes com diferenças estatísticas em relação aos demais foram destacados em negrito. 

** O valor 1.0 (cor azul) indica resistência em 100% dos isolados do lote. 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 
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A análise dos perfis de resistência antimicrobiana revelou elevadas taxas de 

resistência entre os isolados de S. enterica e E. coli, com destaque para a resistência 

aos antimicrobianos das classes β-lactâmicos de primeira geração (amoxicilina e 

ampicilina), tetraciclinas (tetraciclina) e anfenicóis (cloranfenicol), tanto nos isolados 

de linfonodos quanto de fezes pesquisados. Este resultado pode refletir o uso intenso 

destes antimicrobianos ou de outros que podem conferir co-resistência ou resistência 

cruzada aos fármacos avaliados, demonstrando a complexidade dos processos que 

envolvem a disseminação de resistência antimicrobiana (Zhao et al., 2024). 

Mesmo com a proibição do uso de cloranfenicol em animais destinados à 

produção de alimentos no Brasil desde 2003 (MAPA, 2003), a elevada frequência de 

resistência observada em 90/96 (93,8%) isolados de S. enterica e 144/182 (79,1%) 

isolados de E. coli demonstra a preocupante persistência de genes de resistência no 

ambiente de produção animal.  

Essa manutenção pode ocorrer devido a co-resistência entre antimicrobianos, 

nos quais os genes de resistência ao cloranfenicol podem ser mantidos em elementos 

genéticos móveis e conferir resistência a outros antimicrobianos (Zhao et al., 2024). 

Esta co-resistência já foi evidenciada em estudos que demonstraram a presença de 

genes de resistência ao cloranfenicol em plasmídeos que estavam ligados aos genes 

de resistência a sulfametoxazol e tetraciclina, antibióticos comumente usados para 

tratamento de suínos (Bischoff et al., 2005; Zhao et al., 2024). A resistência cruzada 

também pode causar resistência ao cloranfenicol, neste caso o uso de antimicrobianos 

da mesma classe e com mesmo mecanismo de ação pode resultar em resistência 

para ambos, conforme relatado em estudos que associam o uso de florfenicol, 

derivado do cloranfenicol exclusivo para animais, a manutenção de resistência ao 

cloranfenicol (Sampaio et al., 2024; Schwarz et al., 2004). A presença destes 

mecanismos de disseminação de resistência citados reforça a necessidade de 

implementação e aprimoramento contínuo de medidas de biossegurança, gestão 

sanitária dos rebanhos e de limpeza e desinfecção das instalações, para evitar a 

disseminação de bactérias resistentes e evitar o uso contínuo de antimicrobianos 

(Scollo et al., 2023). 

A figura 1 demonstra as frequências de resistência completa entre os isolados 

de S. enterica e E. coli para os 18 antibióticos testados, em que se observa alta 
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resistência a amoxicilina, ampicilina, tetraciclina e cloranfenicol em ambos e maior 

variação em resistência para sulfametoxazol + trimetroprima, enrofloxacina, 

norfloxacina e ciprofloxacina, com E. coli apresentando maior resistência nestes 

antibióticos. Em relação a classe dos betalactâmicos dos grupos cefalosporinas de 

segunda a quarta geração, carbapenêmicos e classe dos macrolídeos as frequências 

de resistência foram baixas tanto em S. enterica quanto E. coli.  

Figura 1. Frequências de resistência completa dos isolados de S. enterica e E. coli 

para os 18 antibióticos testados. 

 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

A figura 2 demonstra as frequências de resistência intermediária entre os 

isolados de S. enterica e E. coli para os 18 antibióticos testados, com frequências mais 

altas de resistência intermediária a ciprofloxacina e enrofloxacina em isolados de S. 

enterica quando comparado a E. coli. A elevada resistência intermediária para estes 

antibióticos em S. enterica pode indicar o desenvolvimento do processo de resistência 

completa através de mutações genômicas ou ativação de outros mecanismos, como 

as bombas de efluxo. Estas condições podem favorecer a expressão destas 

características de alta resistência de forma gradual ou direta por meio da pressão 

seletiva exercida pelo uso destes antibióticos nas granjas de suínos (Igler et al., 2021). 

Em E. coli, a resistência completa a ciprofloxacina e enrofloxacina já apresentou maior 
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frequência. Para os demais antibióticos tanto em S. enterica quanto E. coli os níveis 

foram similares. 

Figura 2. Frequências de resistência intermediária dos isolados de S. enterica e E. coli 

para os 18 antibióticos testados. 

 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

A sobreposição dos gráficos que representam os perfis de resistência completa 

e intermediária de Salmonella sp. e E.  coli (figura 3) demonstra a similaridade entre 

as frequências de resistência, o que pode indicar E. coli como uma possível bactéria 

sentinela para o perfil de resistência de Salmonella sp. 
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Figura 3. Sobreposição dos perfis de resistência completa e intermediária de 

Salmonella sp. e E.  coli aos 18 antibióticos testados. 

 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

Os isolados classificados como EPEC (n = 3), apresentaram alta resistência a 

múltiplas classes antimicrobianas, conforme demonstrado na tabela 9. Este padrão de 

ampla resistência também foi observado nos isolados de E. coli genéricas, 

demonstrando a disseminação de resistência antimicrobiana entre a maioria dos 

isolados avaliados. E. coli patogênicas tem importância global como um dos principais 

patógenos de origem alimentar, amplamente associada a surtos alimentares (EFSA, 

2024b). Porém, E. coli não patogênicas também podem representar um risco a Saúde 

Pública, pois tendem a abrigar mais genes de resistência antimicrobiana do que cepas 

patogênicas, dessa forma representam um risco maior como reservatório por 

persistirem no hospedeiro sem causar doença, aumentando as possibilidades de 

transferência de genes (Siddi et al., 2025). 
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Tabela 9. Resultados de resistência antimicrobiana em 3 isolados de EPEC obtidos 

em amostras de fezes em um frigorífico de suínos. 
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1 4 
Fe-
zes 

R R S IR S S S S S R R R R IR R R R R Negativo 

4 33 
Fe-
zes 

R IR S IR S S S R S R R R R R S S R S Negativo 

4 33 
Fe-
zes 

R R S IR S S S S S R IR R R IR S S R S Negativo 

*R: Resistente; IR: Intermediário; S: Sensível. 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

A partir da seleção de isolados com resistência fenotípica a uma ou mais 

cefalosporinas de terceira e quarta geração foi realizada a pesquisa de S. enterica e 

E. coli produtores de ESBL. Em S. enterica, foram testados 23 isolados e não houve 

positividade. Em E. coli, foram testados 50 isolados e 8/50 (16%) produziram ESBL, 

considerando o número total de E. coli em que se avaliou resistência antimicrobiana 

a frequência foi de 8/182 (4,4%) (tabela 10). Essas enzimas são capazes de conferir 

resistência a cefalosporinas de terceira geração, como cefotaxima, ceftriaxona e 

ceftazidima, e de quarta geração, como cefepima, o que reduz drasticamente as 

opções terapêuticas em infecções graves (Chetri, 2025). A detecção de cepas 

produtoras de ESBL em animais destinados ao consumo humano reforça o risco de 

transferência de genes de resistência para a microbiota humana, especialmente 

através de alimentos (Damianos et al., 2025). 

A coexistência de genes ESBL e ARGs para aminoglicosídeos em elementos 

genéticos móveis é relatada por diversos estudos, demonstrando uma associação de 

resistência a duas classes de antimicrobianos que consequentemente irão favorecer 

o surgimento de bactérias multirresistentes, sendo o cenário ainda mais agravado em 

bactérias produtoras de carbapenemases em associação, por inibir também os 
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carbapenêmicos de uso prioritariamente destinado para tratamentos de bactérias 

multirresistentes (Ayad et al., 2016; Bodendoerfer et al., 2020). 

A detecção de ESBL em Enterobacteriaceae isolada de suínos é amplamente 

monitorada e estudos demonstram positividade variada em seus resultados, o que 

evidencia a capacidade destas bactérias em adquirir genes ESBL e servir como 

reservatório para estes genes de alto risco. No estudo de meta-análise de Damianos 

et al. (2025) conduzido na Europa, a frequência E. coli produtores de ESBL foi de 3%. 

No estudo de meta-análise de Olaitan et al. (2025) conduzido na África, foi identificado 

frequência de 20,8%. Em um estudo conduzido na Tailândia por Mitsuwan et al. 

(2023), foi observado frequência de 18,9%. 

Tabela 10. Resultados de resistência antimicrobiana em 8 isolados de E. coli produtor 

de ESBL obtidos em amostras de fezes coletas em frigorífico de suínos. 
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2 17 Fezes R R R R R R R S S R R R R S S R IR R Positivo 

6 54 Fezes R R R R R IR R S S R R R S R S R IR S Positivo 

6 54 Fezes R R R R R IR R S S R IR R R S S R IR S Positivo 

6 55 Fezes R R IR R R R R S S R IR R S S S R IR S Positivo 

6 60 Fezes R R R R R IR R S S R IR R R S S R IR S Positivo 

7 62 Fezes R R IR R R IR R S S R IR R S S S R IR S Positivo 

7 68 Fezes R R R R R R R S S R R R S S S S R S Positivo 

8 72 Fezes R R IR R R IR R S S S S S R S S S S S Positivo 

*R: Resistente; IR: Intermediário; S: Sensível. 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 

 

A presença de isolados resistentes a três classes ou mais, foi amplamente 

identificada no nosso estudo. Considerando S. enterica de fezes e linfonodos, 88/96 

(91,7%) isolados foram classificados como MDR. Desse total, S. enterica proveniente 

de linfonodos apresentaram 74/81 (91,4%) e S. enterica de fezes apresentaram 14/15 

(93,3%) isolados MDR. O perfil de resistência mais frequente em S. enterica foi: AMO-
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AMP-EST-CLO-TET, demonstrando resistência a quatro das sete classes avaliadas 

(betalactâmicos, aminoglicosídeos, anfenicóis e tetraciclinas). Apenas dois isolados 

de S. enterica foram susceptíveis a todos os antimicrobianos testados (tabela 11).  

Em relação aos isolados E. coli avaliados neste estudo, 173/182 (95,0%) foram 

classificados como MDR, sendo o perfil de resistência mais frequente a combinação 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-EST-CLO-TET-SUT, que representa resistência a seis das 

sete classes avaliadas (betalactâmicos, quinolonas, aminoglicosídeos, anfenicóis, 

tetraciclinas e sulfonamidas). Apenas um isolado de E. coli foi susceptível a todos os 

antimicrobianos testados (tabela 12). 

Os três isolados de EPEC também foram classificados como MDR e entre os 

oito isolados de E. coli produtores de ESBL apenas um isolado não foi classificado 

como MDR. Estes altos índices de resistência a múltiplas drogas são demonstrados 

em diversos estudos nacionais e internacionais com frequência média acima de 80% 

e representam uma grande ameaça a saúde pública devido a capacidade de 

transmissão destes ARGs para a microbiota dos humanos ou pelo potencial zoonótico 

destas bactérias com opções terapêuticas limitadas, conforme discutido neste estudo 

e demais trabalhos citados (Pellegrini et al., 2025; Possebon et al., 2020; Sampaio et 

al., 2024; Viana et al., 2019; Z. Wang et al., 2022; Yang et al., 2025). 
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Tabela 11. 10 principais perfis de resistência em S. enterica e isolados susceptíveis a 

todos os antibióticos. 

Perfis - Resistência (ATB) 
N° de 

ATBs 

N° de 

classes 

N° de 

isolados S. 

enterica 

AMO-AMP-EST-CLO-TET 5 4 27 

AMO-AMP-CLO-TET 4 3 23 

AMO-AMP-CIP-ENO-EST-GEN-CLO-TET 8 5 6 

AMO-AMP-ENO-CLO-TET 5 4 3 

AMO-AMP-ENO-EST-CLO-TET 6 5 2 

AMO-AMP-CPM-CTX-CRO-CAZ-CFC-IPM-EST-AZI-CLO-TET 12 5 1 

AMO-AMP-CRO-IPM-MER-CIP-ENO-EST-GEN-AZI-CLO-TET 12 6 1 

AMO-AMP-CPM-CRO-CFC-CIP-ENO-EST-GEN-CLO-TET 11 5 1 

AMO-AMP-CPM-CTX-CRO-CAZ-CFC-IPM-ENO-CLO-TET 11 4 1 

AMO-AMP-CPM-CTX-CRO-CAZ-CIP-ENO-GEN-CLO-TET 11 5 1 

SUSCEPTÍVEIS 0 0 2 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 
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Tabela 12. 10 principais perfis de resistência em E. coli e isolados susceptíveis a todos 

os antibióticos. 

Perfis - Resistência (ATB) 
N° de 

ATBs 

N° de 

classes 

N° de 

isolados      

E. coli 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-EST-CLO-TET-SUT 9 6 18 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-EST-CLO-TET 8 5 9 

AMO-AMP-CIP-ENO-EST-GEN-CLO-TET-SUT 9 6 7 

AMO-AMP-CLO-TET 4 3 6 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-EST-AZI-CLO-TET-SUT 10 7 5 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-EST-GEN-CLO-TET-SUT 10 6 5 

AMO-AMP-CIP-ENO-EST-CLO-TET-SUT 8 6 5 

AMO-AMP-EST-CLO-TET-SUT 6 5 5 

AMO-AMP-CIP-NOR-ENO-CLO-TET-SUT 8 5 3 

AMO-AMP-CIP-ENO-EST-TET 6 4 3 

SUSCEPTÍVEIS 0 0 1 

Fonte: elaborado pelo próprio autor. 
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6 CONCLUSÕES 

Altas frequências de resistência antimicrobiana foram observadas nos isolados 

de S. enterica, em que se identificou os sorovares Panama, Typhimurium variante 

monofásica e Minessota, e em E. coli, em que se identificou o patotipo EPEC. A 

resistência aos antimicrobianos das classes betalactâmicos de primeira geração 

(amoxicilina e ampicilina), tetraciclinas (tetraciclina) e anfenicóis (cloranfenicol) 

tiveram destaque, o que pode refletir o uso intenso destes fármacos ou de outros que 

podem conferir co-resistência ou resistência cruzada aos antibióticos avaliados. Este 

alto padrão de resistência identificado pode representar um risco, devido a seleção 

dos mesmos genes de resistência em animais e humanos, e com isso propiciar falhas 

na ação dos antibióticos em tratamentos clínicos. Além disso, a identificação de E. coli 

produtores de ESBL representam um risco elevado por serem resistentes à 

medicamentos utilizados em infecções por bactérias MDR. Neste mesmo sentido, a 

ampla classificação dos isolados como MDR é preocupante, indicando a importância 

do monitoramento constante e das pesquisas relacionadas à cadeia de produção 

suína. 
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