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1. INTRODUÇÃO 
 

Escherichia coli diarreiogênicas (DEC) podem ser classificados em seis 
patotipos, sendo E. coli produtora de Toxina de Shiga (STEC), o mais virulento 
(KAPER et al., 2004). Ao mesmo tempo em que são os agentes responsáveis por 
causar milhões de Doenças de Veiculação Hídrica e Alimentar (DVHA), estas 
bactérias são consideradas os maiores reservatórios de genes de resistência a 
antimicrobianos e, consequentemente, os maiores disseminadores desses genes 
no meio ambiente (POIREL et al., 2018). 

A bovinocultura de corte no Brasil e no Rio Grande do Sul é uma importante 
atividade econômica (ABIEC, 2022). O consumo de carne in natura ou malpassada, 
ou de outros alimentos contaminados com fezes de bovinos portando STEC é um 
problema de saúde pública, pois, além desse animal ser o reservatório natural deste 
patotipo, essa importante bactéria patogênica pode também ser resistentes a 
antimicrobianos de uso na terapêutica humana (MULOI et., 2018). 

Projeta-se que em 2050, mais de 10 milhões de mortes anuais serão por 
infecções causadas por microrganismos com resistência a antimicrobianos (WHO, 
2021), sendo que a cadeia produtiva de alimentos é uma das possíveis rotas pela 
qual os genes de resistência são rapidamente disseminados (MULOI et., 2018). 
Diante do exposto, o presente estudo tem como objetivo caracterizar 
fenotipicamente e genotipicamente o perfil de virulência e de resistência a 
antimicrobianos de isolados de E. coli provenientes de amostras de carcaça e fezes 
de bovinos abatidos em matadouros localizados em Pelotas-RS. 
 

2. METODOLOGIA 
 

 O isolamento e confirmação de E. coli foram realizados pelo método 
tradicional, seguindo a ISO/TS 13136 (ISO, 2012). Foram avaliados 100 animais, 
em quatro pontos de amostragem, totalizando 400 amostras.  As coletas de 
superfícies de carcaças de um mesmo bovino foram realizadas nas etapas de pós-
sangria, pós-evisceração e pós-lavagem final, com esponja esterilizada umedecida 
em solução salina (0,85%). Também foram coletadas 100 amostras de fezes destes 
animais, com o auxílio de suabes em meio Cary Blair. 
 A caracterização genotípica para virulência de STEC foi realizada de acordo 
com Paton; Paton (1998) e Morin et al. (2004), através da pesquisa de genes 
marcadores de virulência (stx1, stx2, eaeA, hlyA, rfbE e flicH7), além dos genes 
marcadores para os sorogrupos denominados Big Six, segundo Toro et al. (2013). 
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 A caracterização fenotípica para avaliar a susceptibilidade a antimicrobianos 
(amoxicilina, ceftiofur, ciprofloxacina, cloranfenicol, tetraciclina e 
sulfametoxazol/trimetoprim), foi realizada de acordo com a metodologia de diluição 
em ágar, segundo CLSI (2015). O perfil genotípico para os mecanismos de 
resistência para Beta-lactâmicos (blaTEM, blaSHV, blaCTX-M, blaCYM-2), 
tetraciclina (tetA, tetB), cloranfenicol (cat1, cat2, floR), sulfonamidas (sul1, sul2, 
sul3), trimetoprim (dhfr1, dhfr5) e quinolonas (qnrA, qnrB), foi realizado de acordo 
com os autores (MAYNARD et al., 2003; FRECHS; CHWARZ, 2000). 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

 Foram obtidos 358 isolados de E. coli. Destes, 43 (43/358, 12%) foram 
classificados como STEC. Dentre os 43 isolados, seis (6/358,11,76%) portavam o 
gene stx1 e 13 (13/358, 25,49%) o gene stx2, sendo que cinco (5/358, 9,8%) 
portavam os dois genes simultaneamente. Em 31 STEC (31/43, 72,09%) foi 
detectado o gene hlyA, que codifica uma enterohemolisina, e em cinco STEC (5/43, 
11,62%), também foi detectado o gene eaeA, responsável pela lesão A/E, e que os 
classifica como E. coli Enterohemorrágica (EHEC), demonstrando a virulência 
potencial destes isolados (KAPER et al., 2004). Quanto aos sorotipos, nenhum 
isolado apresentou os genes rfbE e flicH7, que são marcadores de STEC O157:H7. 
Já o sorotipo O111 foi identificado em dois (2/43, 4,65%) isolados, sendo que esse 
sorotipo é responsável por 10,7% dos casos de infecção por STEC nos Estados 
Unidos da América (CDC, 2019). Os resultados obtidos são superiores a outros 
estudos brasileiros (STELLA et al., 2020) e mais próximos dos resultados de 
estudos realizados na Argentina (CAPPS et al., 2021). 
 Quanto à resistência a antimicrobianos, 51 isolados (51/358, 14%) foram 
resistentes a pelo menos uma classe dos antimicrobianos testados, sendo 10 
(10/358, 2,8%) considerados multirresistentes. Destes, foram identificados 14 
STEC resistentes (14/51, 27,45%), e dois (2/51, 3,9%) multirresistentes. Os 
principais perfis fenotípicos encontrados foram: tetraciclina (16/51, 31,37%), 
amoxicillina + tetraciclina (11/51, 21,56%), amoxicilina (8/51, 15.68%) e amoxicilina 
+ cloranfenicol + tetraciclina (7/51, 13,72%). Estes resultados são inferiores aos 
resultados obtidos por Martínez-Vázquez et al. (2021), no México, e essa diferença 
de resultados pode ser devida aos diferentes planos de ação adotados por cada 
país para o controle da resistência aos antimicrobianos (TABARAN et al., 2022). 
 Genes de resistência a antimicrobianos foram identificados em 14 isolados 
(14/51, 27,45%). Meselle et al. (2022) também identificaram baixa ocorrência de 
genes de resistência em STEC isolados em bovinos na Austrália, o que pode ser 
explicado pelo fato de existirem mecanismos de resistência mediados por outros 
genes diferentes dos avaliados, resistência cruzada, mutação, entre outros, que 
não foram avaliados no presente estudo (BLAIR et al., 2015). 
 

 
4. CONCLUSÕES 

 
Os isolados de STEC provenientes de carcaças e fezes de bovinos abatidos 

em Pelotas, RS, apresentam genes de virulência, bem como resistência e 
multirresistência a diversas classes de antimicrobianos utilizados na medicina 
humana. Dessa forma, a circulação desses microrganismos na cadeia produtiva de 
carnes indica uma ameaça para a saúde pública, tanto pelo risco de DVHA, quanto 



 

 

pela dificuldade de debelar infecções por esses microrganismos apresentando 
resistência a antimicrobianos. 
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