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Resumo- Bactérias comensais do intestino de frangos tornaram-se objeto de estudos, pois a 

alta taxa de exportação desses produtos tem aumentado a preocupação com a qualidade e a 

sanidade de granjas quanto à nutrição animal, ganho de peso e doenças infecciosas. O 

objetivo do estudo foi verificar fenótipo e genótipo de resistência antimicrobiana em isolados 

de Enterococcus sp.. Suabes cloacais de frangos de corte foram utilizados para isolamento de 

Enterococcus sp.. Os frangos foram submetidos a diferentes dietas contendo promotores de 

crescimento e coccidiostáticos ionóforos e divididos em grupos conforme tratamento 

empregado. Foram utilizados 240 isolados de Enterococcus sp. determinantes dos perfis de 

susceptibilidade a diversos antimicrobianos e testados para a presença de genes de resistência 

à tetraciclina e macrolídeos. Do total de isolados, 98% apresentaram-se resistentes à 

bacitracina, 92,5% foram resistentes à tetraciclina, 48,75% à penicilina, 42,6% à eritromicina, 

38,3% à rifampicina, 19,2% à estreptomicina, 4,6% à ciprofloxacina, 4,6% à vancomicina, 

3,6% à nitrofurantoina e 2,9% ao cloranfenicol. Do total de isolados resistentes à tetraciclina, 

94% e 30%, continham os genes tetM e tetL, respectivamente. Dos isolados resistentes a 

eritromicina, 97,9% possuíam o gene de resistência ermB. Não houve correlação das 

diferentes dietas para frangos de corte no fenótipo e genótipo de resistência antimicrobiana de 

isolados de Enterococcus. 
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Introdução 

Por seu potencial patogênico, Enterococcus sp. pode se tornar um reservatório de 

genes de resistência que podem ser disseminados ou transferidos a diferentes ecossistemas, e 

consequentemente, uma possível rota de transmissão de bactérias resistentes através da cadeia 

alimentar (Shepard & Gilmore, 2002). O uso de antimicrobianos como promotores de 

crescimento na produção animal foi universal, tendo como objetivo a prevenção de doenças e 

o aumento da produtividade em aves confinadas (Garcia et al., 2002).  

Uma ampla diversidade de antimicrobianos pode ser administrada oralmente em vários 

níveis subterapêuticos (Schwarz et al., 2001). Consequentemente, a presença de 

microrganismos resistentes em animais produtores de alimentos e a possível contaminação de 

sua carcaça tornaram-se aspectos importantes em termos de sanidade animal e de saúde 

pública (Moreno et al., 2006). Para tanto, restrições no uso de antimicrobianos como 

promotores de crescimento nos últimos anos têm levado a busca de alternativas como a 

seleção de microrganismos probióticos, prebióticos, óleos essenciais e imunoestimuladores. O 

objetivo do estudo foi avaliar a influência de diferentes dietas para frangos de corte no perfil 

de resistência a antimicrobianos em isolados de Enterococcus sp..  
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Materiais e Métodos 

Frangos de corte foram submetidos a dietas contendo promotores de crescimento e 

coccidiostático ionóforo e divididos em grupos conforme o tratamento empregado. Amostras 

de suabes cloacais foram realizadas e utilizadas para o isolamento de Enterococcus sp.  

Os isolados foram confirmados fenotípica e genotipicamente por PCR para 

amplificação do gene tuf para o gênero Enterococcus sp. e submetidos à identificação 

bioquímica para determinação de espécie. O perfil de resistência das cepas isoladas foi 

determinado pelo método de difusão de disco antimicrobiano em Ágar Muller Hinton testados 

para os seguintes antimicrobianos: ampicilina, penicilina, eritromicina, cloranfenicol, 

nitrofurantoína, ciprofloxacina, bacitracina, vancomicina, rifampicina e tetraciclina. Em 

seguida, o DNA genômico de Enterococcus sp. foi extraído utilizando-se o método de lise 

térmica e PCR foram realizadas para verificar a presença dos genes tetM, tetL e ermB. 

 

 

Resultados e Discussão 

Ao todo 240 Enterococcus sp. foram isolados, identificados bioquimicamente e 

confirmados para gênero por PCR para gene tuf. Todos os 240 isolados utilizados no ensaio 

de antibiograma foram susceptíveis à ampicilina, 98% apresentaram-se resistentes à 

bacitracina, 92,5% isolados foram à tetraciclina, 48,75% à penicilina, 42,6% à eritromicina, 

38,3% à rifampicina, 19,2% à estreptomicina, 4,6% à ciprofloxacina, 4,6% à vancomicina, 

3,6% à nitrofurantoina e 2,9% ao cloranfenicol. Entre as espécies resistentes, observou-se que 

E. faecalis teve maior prevalência, com índices de resistência de 97,9%, 75,8% e 32,6%, à 

tetraciclina, bacitracina e eritromicina, respectivamente. Seguido por E. faecium, com 

resistência de 72,4%, 65,5% e 44,8% a esses antimicrobianos. E. gallinarum, E. casseliflavus 

e E. mundtii, juntamente com E. faecalis demonstraram índice elevado de resistência à 

penicilina, variando entre 50% e 59,2%.  

A distribuição das resistências entre as espécies observadas nas amostras isoladas de 

cloaca de frangos está de acordo com dados publicados por Hayes et al. (2003), onde a 

prevalência de resistência a antimicrobianos tem sido relatada frequentemente entre isolados 

de E. faecalis do que entre E. faecium, tanto do ambiente de produção quanto de produtos de 

carne crua. Observou-se nos grupos que não receberam antimicrobiano suplementado na 

ração, uma elevada prevalência de Enterococcus sp. resistentes. Graham et al. (2009) isolaram 

nos EUA E. faecium e E. faecalis resistentes a antimicrobianos de amostras de camas de três 

aviários com 120 dias de utilização. Além disso, a eliminação do uso de antimicrobianos pode 

não ter um resultado imediato na redução de resistência antimicrobiana. O curto ciclo de 

crescimento dos frangos pode não fornecer tempo suficiente para que determinantes de 

resistência sejam perdidos de uma só vez em tratamentos sem antimicrobianos (Costa et al., 

2009). 

Dos 97 isolados que apresentaram fenótipo de resistência à eritromicina, 97,9% 

apresentavam o gene ermB. Este gene é frequentemente observado entre isolados resistentes à 

macrolídeos, sendo relatado por ser o mais comum gene codificador de resistência a essa 

classe de antimicrobianos em Enterococcus sp. (Aarestrup et al., 2000). O gene tetM foi 

encontrado em 94% dos 217 isolados que foram resistentes à tetraciclina, e o gene tetL foi 

detectado em 30% dos Enterococcus sp. isolados resistentes ao mesmo antimicrobiano. Dos 

isolados positivos para o gene tetM, 41,17% continham também o gene ermB. A alta 

ocorrência de Enterococcus sp. resistentes a antimicrobianos sugere uma manutenção da 

pressão seletiva por uso de diferentes antimicrobianos ou outras substâncias na indústria 

avícola, e uso terapêutico em humanos e animais. 



 

Conclusões 

Observou-se elevadas taxas de resistência aos antimicrobianos bacitracina, tetraciclina 

e penicilina nos isolados de Enterococcus sp. e nos grupos onde os frangos receberam 

coccidiostático ionóforo suplementados na ração, a prevalência de Enterococcus sp. 

resistentes foi menor quando comparada aos grupos que não receberam essa substância. Os 

genes tetM, ermB e tetL foram detectados entre os isolados, no entanto, não houve correlação 

entre o perfil de resistência e a presença dos genes tetM, ermB e tetL nos isolados de 

Enterococcus sp. com as diferentes dietas empregadas nos frangos de corte. 

 

 

Apoio 

CNPq- Conselho Nacional de Desenvolvimento Científico e Tecnológico. 
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