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RESUMO 

 

A tilápia é o peixe de água doce mais cultivado no Brasil e suas características como elevado 

valor nutricional, ausência de micro espinhas e sabor suave tornam-no um dos peixes mais 

apreciados no mercado consumidor. No entanto, esse alimento é extremamente perecível e 

sujeito à contaminação bacteriana. A ocorrência de bactérias Salmonella spp. em peixes está 

comumente relacionada ao ambiente de psicultura, bem como, ao ambiente de industrialização, 

devido a práticas de higiene deficientes. Salmonella spp. se destaca como uma das principais 

bactérias causadoras de doenças de origem alimentar e está associada à resistência a diversos 

antimicrobianos, incluindo importantes medicamentos usados na terapia humana. O objetivo 

deste estudo foi investigar a presença de Salmonella spp. em amostras de filé de tilápia fresca 

comercializadas no Distrito Federal, e determinar o perfil de resistência antimicrobiana das 

cepas isoladas. Assim, foram coletadas, em diferentes supermercados do Distrito Federal, 101 

amostras de filé de tilápia fresca. Para a pesquisa de Salmonella spp. foram realizadas as 

análises microbiológicas com uso dos meios de cultivo Ágar Salmonella Shigella e/ou Ágar 

Xilose Lisina Desoxicolato, Ágar Três Açúcares e Ferro, Agar Lisina-Ferro e Agar 

Fenilalanina. As cepas isoladas foram submetidas à identificação molecular pela técnica de 

PCR para detecção do gene de virulência invA. Posteriormente, a avaliação do perfil de 

resistência antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. foi realizada por meio da técnica de 

disco-difusão de Kirby-Bauer, e os genes de resistência blaCTX, sul2, tetB e floR foram 

pesquisados em todos os isolados. Os resultados mostraram que 45,5% (46/101) das amostras 

de tilápia fresca apresentaram contaminação por Salmonella spp., confirmadas pela detecção 

do gene invA. O perfil de resistência antimicrobiana mostrou altas taxas de resistência para 

amoxicilina/ácido clavulânico (87,7%), tetraciclina (82,5%), sulfonamida (57,9%) e 

cloranfenicol (26,3%) nas 57 cepas de Salmonella spp. isoladas, sendo que 56,1% das cepas 

foram multirresistentes. O gene de resistência a beta-lactamases blaCTX foi identificado em 

64,9% dos isolados, o gene de resistência à tetraciclina tetB foi identificado em 54,4% dos 

isolados, o gene de resistência ao cloranfenicol floR foi identificado em 50,9% dos isolados, 

enquanto o gene de resistência à sulfonamida sul2 esteve presente em 49,1% dos isolados. Os 

resultados desse estudo mostraram uma elevada contaminação por Salmonella spp. em amostras 

de filé de tilápia comercializadas no Distrito Federal, o que torna este alimento um possível 

risco à saúde do consumidor. A elevada positividade de cepas de Salmonella spp. multidroga 

resistente associada à elevada presença de genes de resistência nas amostras de tilápia 
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demonstra o potencial desses peixes contaminados servirem como meio de transmissão de 

Salmonella spp. para os humanos e fonte para disseminação de resistência antimicrobiana. 

 

Palavras-chave: Salmonella; filé de tilápia; doenças transmitidas por alimentos; resistência 

microbiana a medicamentos; genes de resistência antimicrobiana; blaCTX; tetB; sul2; floR. 
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ABSTRACT 

 

Tilapia is the most cultivated freshwater fish in Brazil, and its characteristics such as high 

nutritional value, absence of micro bones and mild flavor make it one of the most appreciated 

fish in the consumer market. However, this food is extremely perishable and subject to bacterial 

contamination. The occurrence of Salmonella spp. in fish it is commonly related to the 

psyculture environment, as well as the industrialization environment, due to poor hygiene 

practices. Salmonella spp. stands out as one of the main bacteria causing foodborne illnesses, 

and is associated with resistance to several antimicrobials, including important drugs used in 

human therapy. The aim of this study was to investigate the presence of Salmonella spp. in fresh 

tilapia fillet samples commercialized in the Federal District, and to determine the antimicrobial 

resistance profile of the isolated strains. Thus, 101 samples of fresh tilapia fillet were collected 

in different supermarkets in the Federal District. For the search for Salmonella spp. 

microbiological analyzes were performed using the culture media Salmonella Shigella Agar 

and/or Xylose Lysine Deoxycholate Agar, Three Sugars and Iron Agar, Lysine-Iron Agar and 

Phenylalanine Agar. The isolated strains were submitted to molecular identification using the 

PCR technique to detect the invA virulence gene. Subsequently, the evaluation of the 

antimicrobial resistance profile of Salmonella spp. was performed using the Kirby-Bauer disk-

diffusion technique, and the resistance genes blaCTX, sul2, tetB and floR were searched for in 

all strains. The results showed that 45.5% (46/101) of fresh tilapia samples were contaminated 

by Salmonella spp., confirmed by the detection of the invA gene. The antimicrobial resistance 

profile shows high rates of resistance to amoxicillin/clavulanic acid (87.7%), tetracycline 

(82.5%), sulfonamide (57.9%) and chloramphenicol (26.3%) in the 57 strains of Salmonella 

spp. isolated, and 56.1% of the strains were multiresistant. The beta-lactamase resistant gene 

blaCTX was identified in 64.9% of the strains, the tetracycline resistance gene tetB was 

identified in 54.4% of the strains, the chloramphenicol resistance gene floR was identified in 

50.9% of the strains, while the sulfonamide resistance gene sul2 was present in 49.1% of the 

strains. The results of this study showed a high contamination by Salmonella spp. in samples of 

tilapia fillet sold in the Federal District, which makes this food a possible risk to consumer 

health. The high positivity of resistant Salmonella spp. multidrug associated with the high 

presence of resistance genes in tilapia samples demonstrates the potential of these contaminated 

fish to serve as a means of transmission of Salmonella spp. for humans and a source for 

spreading antimicrobial resistance. 
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Keywords: Salmonella; tilapia fillets; freshwater fish; foodborne illnesses; microbial drug 
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1. REVISÃO DA LITERATURA 

 

1.1. PRODUÇÃO DE TILÁPIA NO BRASIL 

 

A tilápia é a espécie de peixe de água doce mais cultivada no mundo e uma fonte 

sustentável de alimento. Essa espécie de peixe é nativa da África e Palestina e inclui os gêneros: 

Oreochromis, Sarotherodon e Tilapia (CANONICO et al., 2005; CARDOSO, 2016). É 

considerada um dos pescados com maior aceitação no mercado consumidor pelas suas 

características atrativas, tais como carne branca, sabor suave e ausência de espinhos em forma 

de “y”. Além disso, a tilápia é um peixe de fácil filetagem e possui rendimento alto do filé, com 

valores próximos a 40% (SCHULTER; FILHO, 2017). No estudo do Silva et al., (2009) 

exemplares de tilápia com peso médio de 450 a 500 g tiveram um rendimento do filé médio de 

59,1%, tornando esse pescado ideal para a industrialização. 

Em 1953, introduziu-se a tilápia do Congo (Tilapia rendalli) no Brasil, seguidas da 

tilápia do Nilo (Oreochromis niloticus) e da tilápia Zanzibar (Oreochromis urolepis hornorum) 

que foram introduzidas em 1971 no nordeste brasileiro pelo Departamento Nacional de Obras 

Contra as Secas (IGARASHI, 2019; SCHULTER; FILHO, 2017). A Tilápia do Nilo 

(Oreochromis niloticus) (Figura 1) é a segunda espécie mais cultivada no mundo e a primeira 

no Brasil, podendo alcançar até 5 kg e é descrita como a mais utilizada nos criatórios devido à 

sua característica de rápido crescimento e ganho de peso, além de possuir carne de qualidade 

superior com poucas espinhas (SCHULTER; FILHO, 2017).  

 

Figura 1. Tilápia do Nilo (Oreochromis niloticus), principal espécie cultivada no Brasil 

 

Fonte: Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa, 2015). Disponível em: 

<https://www.embrapa.br/busca-de-imagens/-/midia/2138001/tilapia-em-laboratorio> Foto: Gabriel Pupo 

Nogueira. 

  



19 
  

A produção de tilápia é caracterizada pela facilidade singular de manutenção do 

ambiente de cultivo. Entre as várias espécies de peixes a serem criadas no sistema de 

confinamento, cada uma possui características próprias de adaptação, o que leva os produtores 

a estabelecerem preferências de acordo com a região e as condições de cultivo. Contudo entre 

as diversas espécies de peixes, a tilápia apresenta boa adaptação a distintas regiões climáticas e 

diferentes sistemas de cultivo, associado ao crescimento rápido de sua espécie (MILANEZ et 

al., 2019) 

No Brasil, entre as diversas espécies de peixes produzidas, a tilápia é a que atualmente 

se encontra em maior estágio de desenvolvimento liderando a produção brasileira de carne de 

peixe e colocando o Brasil entre os cinco maiores produtores mundiais de tilápia (MILANEZ 

et al., 2019). Como se pode observar no Gráfico 1, a tilápia destaca-se como a principal espécie 

de peixe produzida na piscicultura brasileira (produção de 323,7 mil toneladas no ano de 2019), 

um aumento de 3,5% em relação ao ano anterior (produção de 311,5 mil toneladas no ano 2018), 

correspondendo a 61% da produção nacional de peixes, segundo dados do Instituto Brasileiro 

de Geografia e Estatística (IBGE, 2018; IBGE, 2019). Quanto à distribuição geográfica, o 

Paraná foi o maior estado produtor em 2019, seguido por São Paulo e Minas Gerais (IBGE, 

2019). Atualmente, os principais polos brasileiros produtores de tilápia estão localizados nas 

regiões Sul, Sudeste e Nordeste, porém existem também, com menor volume de produção, 

polos localizados na região Centro Oeste (MILANEZ et al., 2019).  

 

Gráfico 1. Participação das principais espécies da piscicultura brasileira no ano de 2019  

 

Fonte: Diretoria de Pesquisa, Coordenação de Agropecuária, Pesquisa da Pecuária Municipal (IBGE, 2019). 

61%19%

8%

3%
2%2%5%

Tilápia Tambaqui Tambacu e tambatinga
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Outros
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No Centro Oeste brasileiro a participação dos estados na produção de tilápia no Brasil 

no ano de 2019 correspondeu a 5,27% (17.059 mil toneladas) em Mato Grosso do Sul, 2,84% 

(9.186 mil toneladas) em Goiás, 0,75% (2.413 mil toneladas) em Mato Grosso e 0,46% (1.472 

toneladas) no Distrito Federal. Segundo a EMATER-DF, constata-se uma evolução expressiva 

na demanda de pescado em Brasília, apontando para um consumo anual acima de 14 kg per 

capita, o que mostra que a região tem um consumo de peixes maior que a média brasileira. A 

principal espécie criada no Distrito Federal é a tilápia, seguida do tambaqui e seus híbridos. 

Atualmente, a produção local é consumida no próprio estado, mas ela responde com menos de 

15% do volume total de peixe de água doce consumido, sendo assim o Distrito Federal importa 

a maior parte do pescado de outras regiões (BRASIL, 2020a; BORGES; BERTHIER, 2019). 

Além da facilidade de cultivo da tilápia, o Brasil possui um clima tropical na maior parte 

de seu território que permite a produção do peixe durante o ano todo, além de ser um grande 

produtor de grãos como soja e milho, que são a base da ração desses peixes (IGARASHI, 2019). 

No Brasil há grandes reservatórios aquáticos para o cultivo em tanques-rede de alta densidade. 

Até o final da década de 1990, a tilapicultura brasileira seguia um modelo semi-intensivo, 

desenvolvida em tradicionais viveiros escavados, tanques de terra e em reservatórios. A partir 

do ano 2000, a produção passou progressivamente para criação mais intensiva em tanques-rede, 

sobretudo em águas da União (nos grandes reservatórios das hidrelétricas) (SCHULTER; 

FILHO, 2017; SUSSEL, 2013). 

 

1.2. OCORRÊNCIA DE BACTÉRIAS SALMONELLA SPP. NA TILÁPIA  

 

A qualidade do pescado é, em grande parte, determinada pelo grau de frescor e existe 

uma preocupação quanto a esse requisito. Naturalmente, o pescado é um alimento mais 

perecível em comparação a outros alimentos de origem animal, devido não somente às suas 

características intrínsecas, mas também ao habitat natural em que vive. Sendo assim, a carne de 

peixe é susceptível à deterioração autolítica, oxidativa e microbiológica, devido à alta atividade 

de água, elevado teor de gorduras insaturadas e pH próximo à neutralidade e, portanto, pode ser 

contaminada por um variado grupo de microrganismos, incluindo a Salmonella spp. que tem 

seu pH ótimo de crescimento entre 6,7 - 7,5 (DANTAS FILHO et al., 2020; SOARES; 

GONÇALVES, 2011).  

A Salmonella spp. não pertence à microbiota dos pescados, porém a ocorrência dessas 

bactérias em peixes está comumente relacionada ao ambiente de criação, bem como, ao 

ambiente de  industrialização, devido a práticas de higiene deficientes (FERNANDES et al., 
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2018; SANTOS, 2015). Na piscicultura, o uso de camas de frango como adubo orgânico para 

fertilização dos tanques de piscicultura (DANTAS FILHO et al., 2020; ESPOSTO et al., 2007), 

práticas inadequadas como tanques superlotados, fatores de estresse dos peixes e dietas 

desequilibradas podem aumentar a susceptibilidade dos peixes a patógenos e diversas doenças 

(AMAGLIANI et al., 2012; FERNANDES et al., 2018). Ingredientes ou matérias primas das 

rações utilizadas na alimentação dos peixes também representam uma fonte de contaminação 

de Salmonella na produção da aquicultura, influenciando na microbiota do peixe (LUNESTAD 

et al., 2007).  

Estudos observaram que a ocorrência de Salmonella spp. no ambiente aquático está 

geralmente associada à contaminação fecal através de esgoto urbano e esterco de animais, onde 

a falta de saneamento correto para os rejeitos de animais e humanos contribuem para a poluição 

desse ambiente (BANIGA et al., 2019; KOONSE et al., 2005; TRAORÉ et al., 2015). A 

contaminação pode ocorrer por processos de lixiviação que carregam os contaminantes do solo 

durante as estações chuvosas, como a exemplo de fezes de animais criação e domésticos, que 

circulam na proximidade (SANTOS, 2015). Além disso, a contaminação do pescado também 

pode ocorrer na etapa pós-captura através da contaminação cruzada durante transporte, 

armazenamento ou manuseio inadequado, como por exemplo, na evisceração e filetagem e 

também através do contato com o gelo usado para conservação (FERNANDES et al., 2018; 

DANTAS FILHO et al., 2020).  

Alguns estudos, em diferentes regiões do mundo, têm relatado a presença de Salmonella 

spp. em amostras de tilápia, causando preocupação com a saúde pública, pois este alimento 

pode se tornar um risco para a saúde do consumidor (AWUOR; MIRUKA; ELIUD, 2011; 

BEKELE; WORKAGEGN; NATARAJAN, 2019; ESPOSTO et al., 2007).  

 

1.3. CARACTERIZAÇÃO DO GÊNERO SALMONELLA SPP. 

 

As bactérias do gênero Salmonella são microrganismos pertencentes à família 

Enterobacteriaceae. São microrganismos anaeróbios facultativos, não formadores de esporos, 

variando em diâmetro de 0,7 a 1,5 μm e em comprimento de 2 a 5 μm. A maioria das bactérias 

Salmonella spp. são móveis por flagelos peritríquios (Figura 2) (JAJERE, 2019; TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015). A maioria dos sorotipos produz sulfeto de hidrogênio, a partir da 

redução do enxofre por ação da enzima cisteína desulfidrase e não fermentam lactose, contudo, 

muitas cepas podem adquirir essa característica por meio de transferência plasmidial (BRASIL, 

2011).  
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Bioquimicamente, as bactérias Salmonella spp. são oxidase negativa; catalase positiva; 

indol negativa, Voges-Proskauer negativa, Vermelho de Metila negativa, malonato negativa e 

ureia negativa. Também são capazes de formar ácido e, na maioria das vezes, gás a partir da 

glicose, com exceção de S. Typhi, S. Pullorum e S. Gallinarum (≤ 5% produzem gás). Além da 

glicose, fermentam arabinose, maltose, manitol, manose, ramnose, sorbitol, trealose, xilose e 

dulcitol (BRASIL, 2011). 

 

Figura 2. Enterobactéria Salmonella spp. 

 

Fonte: Centers for Disease Control and Prevention (CDC, 2019). Ilustrador: James Archer 

 

As bactérias Salmonella spp. apresentam ainda como características metabólicas a 

capacidade de descarboxilação dos aminoácidos lisina e ornitina, redução de nitrato a nitrito e 

utilização do citrato como única fonte de carbono, podendo ocorrer variações em função do 

sorotipo ou da subespécie (BRASIL, 2011). Estas propriedades são usadas para o 

desenvolvimento de vários meios seletivos e diferenciais para a cultura, isolamento e 

identificação presuntiva das bactérias Salmonella spp. O isolamento de Salmonella em 

alimentos e outras amostras ambientais, usualmente, utiliza métodos de cultura que envolvem 

várias etapas de pré-enriquecimento, enriquecimento seletivo e crescimento em meios seletivos 

e diferenciais (JAJERE, 2019). 

As bactérias Salmonella spp. são mesófilas, assim, sua temperatura para crescimento 

envolve a faixa de 32 a 43°C, apresentando melhor desenvolvimento em 37°C e extremos 

variando de 5 a 46°C. São bactérias sensíveis a altas temperaturas, não sobrevivendo à 

temperatura de cozimento superior a 70°C (BRASIL, 2011; JAJERE, 2019). O pH ótimo para 
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seu crescimento é entre 6,5 e 7,5, mas podendo sobreviver a extremos variando de 3,8 a 9,5 

(RODRIGUES, 2017). Outro fator que também influencia seu crescimento é uma necessidade 

de alta atividade de água (aw) entre 0,94 e 0,99 (água pura aw = 1,0) para o seu desenvolvimento 

(PUI et al., 2011).  

A nomenclatura do gênero Salmonella atualmente divide o gênero em espécies, 

subespécies e sorotipos ou sorovares. A classificação em sorotipos de Salmonella foi baseada 

no conceito inicial proposto por White-Kaufmann-Le Minor, com base na identificação 

sorológica dos antígenos O (somático), H (flagelar) e Vi (capsular) (TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015). Cada sorotipo foi considerado uma espécie separada, no entanto, 

métodos moleculares mostraram que a maioria das espécies Salmonella pertencia à única 

espécie de S. enterica, com exceção da S. bongori (BRENNER et al., 2000; GRIMONT; 

WEILL, 2007). 

Portanto, atualmente, o gênero Salmonella é dividido em duas espécies: S. enterica e S. 

bongori. E a espécie S. enterica é dividida em seis subespécies: S. enterica subespécie enterica, 

S. enterica subespécie salamae; S. enterica subespécie arizonae, S. enterica subespécie 

diarizonae, S. enterica subespécie houtanae e S. enterica subespécie indica (BRENNER et al., 

2000; GRIMONT; WEILL, 2007). Cada subespécie (ou espécie, no caso de S. bongori) ainda 

é subdividida em função de seu perfil antigênico. Existem atualmente mais de 2.600 sorotipos 

de Salmonella, entre os quais, a espécie S. bongori agrupa 22 sorotipos e 1.547 pertencem a S. 

enterica subespécie enterica (TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). Na prática, o nome da 

subespécie geralmente não é mencionado, por exemplo, na espécie S. enterica subespécie 

enterica o sorotipo Typhi é normalmente reduzido para S. Typhi. Na nomenclatura atual, os 

sorotipos não indicam uma espécie, motivo pelo qual o nome não deve ser escrito em itálico 

(BRASIL, 2011). 

Entre as subespécies capazes de infectarem os seres humanos e causar doenças, os 

sorotipos da espécie S. enterica subespécie enterica são encontrados predominantemente em 

animais de sangue e representam mais de 99% dos isolados clínicos, enquanto as demais 

subespécies e S. bongori são isoladas principalmente de animais de sangue frio e representam 

menos de 1% dos isolados clínicos (JAJERE, 2019; PUI et al., 2011).  

O gênero Salmonella inclui vários sorotipos de importância clínica associados à 

infecção humana, que são divididos em dois grupos de acordo com a patologia causada: febre 

entérica tifoide e paratifoide (S. Typhi e S. Paratyphi A, B e C) e gastroenterites (principalmente 

S. Enteritidis, S. Typhimurium, S. Infantis e S. Choleraesuis). O sorotipo mais virulento de 

Salmonella, S. Typhi, restrito especificamente a seres humanos, causa a doença bacteriana 
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conhecida como febre tifoide. Enquanto a S. Typhimurium pode colonizar um amplo espectro 

de hospedeiros, sendo uma das principais envolvidas nas gastroenterites (SABBAGH et al., 

2010; TORTORA et al., 2017). 

 

1.4. FATORES DE VIRULÊNCIA E MECANISMOS DE PATOGENICIDADE DO 

GÊNERO SALMONELLA SPP. 

 

A infecção por Salmonella spp. geralmente acontece pela ingestão oral de alimentos ou 

água contaminados e as bactérias têm a capacidade de atravessar a barreira ácida do estômago 

e sobreviver às altas concentrações de sais biliares do trato gastrintestinal. O processo 

infeccioso acontece pela adesão das bactérias Salmonella spp. à superfície das células do 

epitélio intestinal do hospedeiro, seguida de invasão e colonização dessas. Com isso as bactérias 

induzem a expressão e a regulação de várias citocinas pró-inflamatórias no epitélio intestinal, 

iniciando o processo inflamatório (CHAKROUN et al., 2017; MENDONÇA, 2016; 

TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). 

A patogenicidade das bactérias Salmonella spp. é influenciada por vários fatores de 

virulência. As maiorias dos genes de virulência dos microrganismos podem estar presentes em 

regiões específicas do cromossomo dos microrganismos, chamadas de ilhas da patogenicidade, 

comuns em sorotipos patogênicos de determinadas espécies (KADHIM, 2020; VIEIRA, 2009). 

Acredita-se que esses grupos de genes foram adquiridos por Salmonella de outras espécies 

através da transferência horizontal de genes (ASTEN; DIJK, 2005). Essas ilhas da 

patogenicidade são segmentos relativamente grandes de DNA (entre 10.000 a 200.000 pares de 

bases), que possuem informações codificadas para a construção de fatores de virulência, como 

invasinas, adesinas, toxinas e componentes que possibilitem a ação desses fatores (VIEIRA, 

2009).  

Dentre as ilhas de patogenicidade das bactérias Salmonella spp., as regiões SPI-1 e SPI-

2 são as mais estudadas. Os genes codificados por SPI-1 são necessários para a invasão de 

células hospedeiras e expressão de uma série de proteínas para o sistema de secreção. A respeito 

disso, os genes inv, presentes na região SP1-1, desempenham uma importante função na 

internalização bacteriana, que compreende um complexo de exportação de proteínas segregadas 

(o sistema de secreção do tipo III), uma estrutura presente na membrana bacteriana capaz de 

transferir proteínas efetoras para a célula hospedeira, que uma vez dentro da célula intestinal 

interagem com domínios de proteínas e causam modificações no citoesqueleto, permitindo a 

invasão da célula epitelial. Enquanto os genes codificados por SPI-2, como ssaR e ssrA 
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permitem que a Salmonella sobreviva e se multiplique no interior das células hospedeiras, 

especialmente macrófagos (TRABULSI; ALTERTHUM, 2015; VIEIRA, 2009). 

Além do DNA cromossômico, os elementos genéticos transmissíveis também podem 

abrigar genes de virulência. As bactérias Salmonella podem possuir nos plasmídeos uma região 

genômica de 7,8 kb, denominada spv (virulência do plasmídeo Salmonella) que é capaz de 

conferir o fenótipo virulento à Salmonella. Esse locus abriga cinco genes designados spv R, A, 

B, C e D. A expressão dos genes spv desempenham um importante papel na multiplicação 

intracelular no sistema retículo-endotelial de animais de sangue quente, além de auxiliar na sua 

replicação em locais extraintestinais, incluindo células hepáticas e do baço (FARDSANEI et 

al., 2017; JAJERE, 2019). 

 A infecção por Salmonella se inicia na mucosa do intestino delgado e cólon, no qual 

elas aderem ao epitélio por meio de suas fímbrias. Na maioria dos casos a infecção permanece 

localizada, dando origem a uma gastroenterite que se restringe à mucosa intestinal, com o 

aumento da secreção de água e eletrólitos e raramente ocorre septicemia. Entretanto, 

dependendo da virulência do sorotipo envolvido e da resposta imunológica do hospedeiro, o 

quadro pode generalizar-se. Ocasionalmente, as bactérias Salmonella spp. conseguem 

atravessar a mucosa intestinal através das células M das microvilosidades intestinais e após a 

penetração da mucosa intestinal, o patógeno se multiplica e pode invadir fagócitos, ativando 

mecanismos de virulência que permitem sua sobrevivência e replicação, podendo penetrar no 

sistema linfático e na corrente sanguínea (Figura 3) (FERNANDES et al., 2018; TORTORA et 

al., 2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). A migração para órgãos leva a forma de doença 

sistêmica em animais e seres humanos susceptíveis, como a febre tifoide e as febres paratifoides 

(MENDONÇA, 2016; OHL; MILLER, 2001).  
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Figura 3. Salmonelose: Invasão do epitélio intestinal 

 

Fonte: Própria autora (2020) 

 

 

1.5. DOENÇAS CAUSADAS PELAS BACTÉRIAS SALMONELLA SPP. E SUA 

IMPORTÂNCIA PARA A SAÚDE PÚBLICA  

 

A salmonelose destaca-se no campo da saúde pública como uma das principais doenças 

transmitidas por alimentos no Brasil e no mundo e seu controle representa um desafio para a 

saúde pública. Apesar do desenvolvimento tecnológico e educação sanitária como prática de 

prevenção de doenças na população, é crescente e relevante o número de casos de salmonelose 

humana e animal (BRASIL, 2011; SHINOHARA et al., 2008). O último levantamento de dados 

do Ministério da Saúde mostra que nos últimos nove anos, a Salmonella spp. é o segundo agente 

etiológico mais frequente identificado em surtos de doenças transmitidas por alimentos no 

Brasil, representando 11,2% dos surtos notificados (DRAEGER et al., 2019). No continente 

europeu, a salmonelose também é a segunda doença transmitida por alimentos mais comum e 

observou-se a ocorrência de salmonelose causada por S. Enteritidis em vários países da Europa 

(EFSA, 2017). 

As salmoneloses causam infecções gastrointestinais (enterocolites), caracterizadas por 

uma infecção aguda da mucosa intestinal, provocada por infiltração e transmigração epitelial 

de neutrófilos, exsudação de líquido seroso e diarreia. Os principais sintomas incluem: febre 

(38-39ºC) normalmente de curta duração (dois dias), cólicas abdominais, dor de cabeça e 
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calafrios. O período de incubação é em média de 48 h, mas o quadro infeccioso começa a 

regridir, usualmente, após três a quatro dias (BRASIL, 2011; TRABULSI E ALTERTHUM, 

2015). Os sorotipos de Salmonella causadores de salmonelose são isolados predominantemente 

em animais de produção e encontrados no intestino de aves, suínos e bovinos (MENDONÇA, 

2016). Assim, os principais veículos de transmissão incluem os alimentos de origem animal 

como a carne de vaca, peixes, frutos do mar, laticínios como leite e queijos oriundos de leite 

não pasteurizados, com destaque principalmente para aves e ovos. A incidência de salmonelose, 

além da relação com a contaminação de água e alimentos com material fecal, também está 

relacionada a más condições na manipulação dos alimentos (SHINOHARA et al., 2008; 

TRABULSI; ALTERTHUM, 2015; ZHU et al., 2017). 

Nos casos das febres entéricas (febre tifoide e paratifoide), causadas pela S. Typhi e S. 

Paratyphi A e C, as manifestações clínicas estão associadas à febre alta de 40°C e cefaleia 

contínua. A Salmonella, em vez de ser destruída pelas células fagocíticas, multiplica-se no 

interior delas e se dissemina para múltiplos órgãos, sobretudo baço e fígado. Com a 

disseminação sistêmica, pela sua liberação na corrente sanguínea, sintomas inespecíficos, tais 

como, calafrios, diaforese, tontura, anorexia, tosse, fraqueza, dor de garganta e dores 

musculares podem ocorrer (TORTORA et al., 2017). A falta de saneamento desempenha um 

papel importante na disseminação da febre tifoide. A incidência de febre tifoide é rara nos países 

desenvolvidos, no entanto, nos países endêmicos ocorre alta incidência de febre tifoide, 

resultante da contaminação de alimentos e água com esgoto (KADHIM, 2020). 

Neste contexto em que as bactérias Salmonella spp. frequentemente contaminam o 

ambiente e os alimentos e a sua evidente importância nas doenças transmitidas por alimentos 

em saúde pública. A legislação brasileira não permite a ocorrência de bactérias Salmonella spp. 

em alimentos de origem animal como carne bovina, suína, aves e pescado (o resultado das 

análises deve ser expresso como ausência em 25 g) e sua presença nesses alimentos os torna 

impróprios para o consumo e pode representar um risco para a saúde dos consumidores 

(BRASIL, 2019). No código de prática para peixes e produtos de pesca, a Codex Alimentarius 

orienta manter os peixes em baixas temperaturas, evitando a contaminação cruzada no pós-

processamento (WHO, 2020).  
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1.6. BACTÉRIAS SALMONELLA SPP. E RESISTÊNCIA AOS 

ANTIMICROBIANOS 

 

Um dos avanços da medicina moderna foi o desenvolvimento de agentes 

antimicrobianos, todavia, o progressivo desenvolvimento de resistência antimicrobiana tem 

reduzido a eficácia desses agentes (FAIR; TOR, 2014). A resistência antimicrobiana pode 

agravar a doença causada pelo microrganismo no indivíduo infectado, devido a uma variedade 

de mecanismos, como o aumento da frequência, duração e severidade da infecção, no qual as 

próprias bactérias comensais podem funcionar como um reservatório de genes de resistência 

que podem transferir a sua resistência às bactérias patogênicas (GASTALHO; SILVA; 

RAMOS, 2014).  

Por vários anos a ampicilina, o cloranfenicol e o trimetoprim-sulfametoxazol foram 

antimicrobianos de escolha para o tratamento de salmonelose, porém a resistência a esses 

fármacos aumentou consideravelmente. Dessa forma, as opções recomendadas de tratamento 

de casos severos de salmonelose humana passaram a incluir fluoroquinolonas (ciprofloxacino) 

e cefalosporinas de espectro estendido (PARRY; THRELFALL, 2008). A resistência de 

Salmonella spp. aos antimicrobianos teve um aumento de 17% na década de 1970 para 31% ao 

final dos anos 1980 (BRASIL, 2011). E recentemente um potencial problema é o aumento 

mundial de fenótipos multirresistentes entre os sorotipos de Salmonella, como S. Typhimurium 

e S. Enteritidis, especialmente com resistência a quinolonas, fluoroquinolonas e cefalosporinas 

(FERNANDES et al., 2018) 

Diante desse cenário mundial, em 2015, a Organização Mundial de Saúde lançou o 

Plano de Ação Global de Resistência a Antimicrobianos. O objetivo desse projeto foi garantir, 

pelo maior tempo possível, a continuidade do sucesso do tratamento de doenças infecciosas 

com medicamentos eficazes, de qualidade e seguros, utilizados de forma responsável e acessível 

(WHO, 2015). Com essa perspectiva, a Agência Nacional de Vigilância Sanitária (ANVISA) 

criou o Plano Nacional para a Prevenção e o Controle da Resistência Microbiana nos Serviços 

de Saúde, que define estratégias nacionais para detecção, prevenção e redução da Resistência 

Microbiana nos serviços de saúde (ANVISA, 2017) e o Plano de Ação da Vigilância Sanitária 

em Resistência aos Antimicrobianos, que norteia a atuação da Agência frente a esse urgente 

desafio da saúde pública (ANVISA, 2018).  

Os antimicrobianos são amplamente usados na medicina humana e também na medicina 

veterinária (para usos terapêuticos e promoção do crescimento de animais de criação) (XIE et 

al., 2020). Uma das preocupações de saúde pública é que os resíduos de antimicrobianos podem 
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permanecer nos alimentos de origem animal (RIBEIRO; CORTEZI; GOMES, 2018). A 

exposição a resíduos de antimicrobianos pode levar ao aparecimento de resistência em ambas 

as bactérias comensais do intestino humano e dos animais, o que ocasiona a possível 

disseminação de genes de resistência a várias populações bacterianas, além de causar alergias 

difíceis de diagnosticar (FERNANDES et al., 2018; GASTALHO; SILVA; RAMOS, 2014).  

Dentre as bactérias responsáveis por zoonoses e patogenicidade ao homem, temos as do 

gênero Salmonella (LIMA et al., 2018). Neste contexto, é consenso que o uso extensivo e 

irracional de antimicrobianos na medicina veterinária favoreceu o desenvolvimento de 

resistência intrínseca ou adquirida das bactérias do gênero Salmonella e tal situação foi 

agravada pela ampla utilização por vários anos de antimicrobianos em subdoses nas rações 

animais, principalmente como melhoradores de desempenho (ANTUNES et al., 2016; FAIR; 

TOR, 2014; HELKE et al., 2017; RIBEIRO; CORTEZI; GOMES, 2018).  

A possibilidade de haver uma resistência aos antimicrobianos transferível por meio dos 

alimentos, fez com que o Brasil, através Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento 

(MAPA) e baseado nas recomendações das organizações internacionais de referência para ao 

uso racional de antimicrobianos em animais, venha continuamente proibindo o uso de diversos 

antimicrobianos com finalidade de aditivo melhorador de desempenho. Desta forma, foram 

proibidas no Brasil, desde 1998 até 2016, as classes e/ou substâncias antimicrobianas para uso 

como aditivos melhoradores de desempenho: avoparcina (1998); cloranfenicol e nitrofuranos 

(2003); anfenicóis, tetraciclinas, beta-lactâmicos (penicilinas e cefalosporinas), quinolonas e 

sulfonamidas sistêmicas (2009); eritromicina e espiramicina (2012) e, mais recentemente, a 

colistina (2016) (BRASIL, 2017). Neste sentido, continuamente o MAPA reavalia o uso de 

substâncias como aditivos melhoradores de desempenho e recentemente foi proibido o uso dos 

antimicrobianos tilosina, lincomicina, e tiamulina, classificados como importantes na medicina 

humana (BRASIL, 2020b).  

No Brasil, existem relativamente poucos dados epidemiológicos sobre perfil de 

resistência antimicrobiana de cepas de Salmonella spp. isoladas de animais de criação. Um 

relatório elaborado pela Anvisa (2012) conduzido em 14 estados brasileiros (incluindo o 

Distrito Federal) relatou que 76,8% das cepas de Salmonella spp. isoladas de carcaças de frango 

foram resistentes a um ou mais antimicrobianos. Os maiores percentuais de resistência 

encontrados foram para os antimicrobianos: estreptomicina (89,3%), sulfonamidas (72,4%), 

florfenicol (59,2%), ampicilina (44,8%) e ácido nalidíxico (44,0%).  

No estudo de Cohen et al. (2020), foi avaliado o perfil de susceptibilidade a 

antimicrobianos de 188 cepas de Salmonella isoladas de frango em Israel e os resultados 
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mostraram que 60% das cepas (113/188) foram multirresistentes, apresentando resistência a 

três ou mais compostos antimicrobianos de classes diferentes. Os maiores percentuais de 

resistência encontrados foram para os antimicrobianos: ácido nalidíxico (65%), tetraciclina 

(65%) e estreptomicina (48%).  

Yang et al. (2015) avaliaram a prevalência de Salmonella spp. em 554 amostras de 

diferentes pescados (incluindo peixes de água doce e peixes de água salgada) e frutos do mar 

provenientes de mercados públicos na China e também determinaram o perfil de resistência 

antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. isoladas dessas amostras. Do total de 554 amostras 

de pescados e frutos do mar, 86 amostras (15,5%) foram positivas para Salmonella spp.. Das 

103 cepas de Salmonella spp. isoladas, 66% foram resistentes a pelo menos um antimicrobiano 

e 34% foram multirresistentes (resistentes três ou mais antimicrobianos). As cepas testadas 

mostraram maior resistência aos antimicrobianos: tetraciclina (35,9%), ampicilina (28,2%), 

ácido nalidíxico (26,2%), trimetoprim-sulfametoxazol (25,2%), cloranfenicol (20,4%) e 

estreptomicina (18,4%).  

É importante ressaltar que existem poucos estudos na literatura sobre prevalência de 

Salmonella em tilápia cultivada e perfil de resistência antimicrobiana das cepas de Salmonella 

spp. isoladas de tilápia, especialmente no Brasil. Em uma pesquisa realizada por Costa et al. 

(2015), verificou-se a presença de Salmonella spp. em filés de tilápias e de peças inteiras do 

mesmo peixe em pesque-pagues do interior do Estado de São Paulo. Para tal, foram obtidos 36 

exemplares de tilápia, sendo que após o abate e filetagem no próprio estabelecimento, os peixes 

(n=18) e os filés (n=18) foram submetidos ao isolamento Salmonella spp. Foi verificada elevada 

presença de Salmonella spp. nas amostras de tilápia (58,34%), sendo que 10 amostras de peixe 

inteiro e 11 amostras de filés estavam contaminadas, mostrando que provavelmente a água dos 

tanques desses pesque-pagues estava contaminada com Salmonella spp. e que o processo de 

filetagem não teve grande influência no processo de contaminação.  

As informações obtidas sobre resistência antimicrobiana são importantes para o 

entendimento epidemiológico e podem auxiliar no controle e prevenção da disseminação de 

microrganismos resistentes. Além disso, o conhecimento do perfil de resistência e identificação 

dos genes de resistência de cepas isoladas de humanos e de animais podem guiar tratamentos 

empíricos, diminuindo o período médio de tratamento e as complicações clínicas (COSTA; 

SILVA JUNIOR, 2017; FRASER et al., 2006). 
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1.7.  MECANISMOS DE RESISTÊNCIA AOS ANTIMICROBIANOS  

 

Os antimicrobianos são medicamentos que atuam na inibição do crescimento bacteriano 

através da ação bacteriostática ou da morte de uma população bacteriana, por uma ação 

bactericida. As interações dos antibacterianos com a célula bacteriana podem ocorrer no nível 

da parede celular (estrutura e biossíntese), membrana citoplasmática (estrutura e função), 

síntese de proteínas e síntese de ácidos nucleicos (PANKEY; SABATH, 2004; TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015).  

Em geral, classificam-se como resistentes as bactérias que tem a capacidade de 

multiplicar-se ou persistir na presença de níveis terapêuticos de determinado agente 

antimicrobiano e um dos fatores que aumentam essa resistência é a evolução e disseminação de 

genes de resistência em populações bacterianas (FAIR; TOR, 2014; MENDONÇA, 2016). 

A aquisição de resistência bacteriana é decorrente de uma alteração genética que se 

expressa bioquimicamente e as alterações genéticas podem ter origem de mutações 

cromossômicas, aquisição de plasmídeos de resistência ou por transposons (TORTORA et al., 

2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). Os plasmídeos são moléculas circulares de dupla 

fita de DNA que se replicam de forma independente do DNA cromossômico, já os transposons 

são sequências móveis de DNA que se movimentam em diferentes posições dentro do genoma 

em uma única célula (SYKES, 2010).  

Os mecanismos de resistência podem ser intrínsecos ou adquiridos por transmissão de 

material genético ou mutação. Esses mecanismos podem ser transferidos de forma vertical, por 

herança genética, ou horizontal pela aquisição de materiais genéticos exógenos, presente em 

outros microrganismos. A característica intrínseca é um fenômeno natural de certas espécies 

poderem resistir à ação de um dado antibiótico como resultado de uma característica estrutural 

ou funcional, desenvolvida para sua sobrevivência (BAPTISTA, 2013; ROLAIN, 2013).  

A transferência horizontal ocorre pela aquisição de material genético exógeno, presente 

em outro microrganismo, a qual pode acontecer por três mecanismos: transformação, 

transdução ou conjugação (Figura 4). Na transformação a bactéria recebe fragmentos de DNA 

que podem vir como resultado da morte ou lise da bactéria doadora. Na transdução, o 

microrganismo recebe o material genético através de bacteriófagos que funcionam como 

vetores dessa porção de DNA. Já na conjugação, o plasmídeo é transferido entre as células 

bacterianas através do contato direto (BAPTISTA, 2013; KENNETH; RAY, 2004). 
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Figura 4. Mecanismos de transferência genética bacteriana. A: Transformação. B: Transdução 

C: Conjugação 

 

Fonte: Adaptado de ANVISA (2007) 

 

As bactérias possuem mecanismos bioquímicos bem caracterizados pelos quais se 

tornam resistentes a antibióticos. Dentre estes, destacam-se: bloqueio da entrada do fármaco na 

célula (alteração da permeabilidade), a alteração do sítio de ação do fármaco, efluxo celular do 

fármaco (bomba de efluxo) e o mecanismo enzimático que altera a estrutura química do 

antimicrobiano (ANVISA, 2007; CROFTS; GASPARRINI; DANTAS, 2017; TORTORA et 

al.,  2017). Os genes de resistência contidos em plasmídeos, geralmente são responsáveis por 

codificarem enzimas que inativam os fármacos ou reduzem a permeabilidade das células; já os 

genes de resistência precedentes de mutações cromossomais são descritos por envolverem a 

alteração do local de ação do fármaco (BAPTISTA, 2013; KENNETH; RAY, 2004). 

 

 1.7.1 Resistência aos antimicrobianos da classe dos β-lactâmicos 

 

Os antimicrobianos da classe dos β-lactâmicos atuam na inibição da síntese da parede 

celular bacteriana. Esses fármacos têm uma estrutura central comum, contendo um anel β-

lactâmico, capaz de impedir a ligação cruzada entre peptideoglicanos, que ocorre externamente 

à membrana citoplasmática, interferindo na função de várias enzimas que participam da síntese 
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da parede celular. Esse mecanismo é baseado na união dos fármacos β-lactâmicos a receptores 

específicos que se encontram na superfície interna da membrana celular bacteriana, chamados 

de proteínas ligadoras de penicilina (PBPs) (ANVISA, 2007). Nessa classe de antimicrobianos 

estão incluídas as penicilinas, as cefalosporinas, os monobactâmicos e os carbapenêmicos, que 

são diferenciados pelas cadeias laterais químicas associadas aos seus núcleos (TORTORA et 

al., 2017; TRABULSI; ALTERTHUM, 2015).  

A resistência bacteriana a essa classe de antimicrobianos acontece principalmente 

através da produção das β-lactamases, enzimas capazes de hidrolisar o anel β-lactâmico dos 

fármacos, transformando os em produtos inativos. Entre os genes codificadores de enzimas  β-

lactamases já identificados nas bactérias são descritos os genes bla: TEM, SHV, PSE, OXA, 

PER, CTX-M, CMY, ACC e DHA ou KPC (MENDONÇA, 2016; MICHAEL et al., 2006). 

Dentre as enzimas, destacam-se as beta-lactamases de espectro estendido (ESBL), enzimas 

produzidas por certas bactérias que são capazes de hidrolisar as cefalosporinas de espetro 

estendido, como ceftazidima, ceftriaxona, cefotaxima e oximinomonobactâmio. As enzimas 

com características ESBL são frequentemente codificadas por grandes plasmídeos ou 

elementos móveis que carregam múltiplos determinantes da resistência e podem-se destacar as 

famílias TEM, SHV, OXA e as CTX-M, sendo o grupo de enzimas do tipo CTX-M uma das 

mais predominantes desse conjunto de enzimas (ANVISA, 2007; GHAFOURIAN et al., 2015).  

Outros mecanismos de resistência consistem em alterações na afinidade das proteínas 

ligadoras de penicilina ao antimicrobiano (MARCH, 2013), e também na diminuição da 

permeabilidade bacteriana ao antimicrobiano impedindo que drogas antibacterianas tenham 

acesso a sítios alvos no interior da célula, através de mutações e modificações nas porinas 

(CROFTS; GASPARRINI; DANTAS, 2017). 

A alteração de PBPs é o principal mecanismo de resistência bacteriana aos ß-lactâmicos 

nas bactérias cocos Gram-positivas (ANVISA, 2007), inclusive a resistência de pneumococos 

à penicilina deve-se a esse mecanismo, decorrente de alterações cromossômicas da bactéria 

(MARCH, 2013). Contudo, a produção de enzimas β-lactamases é considerada o principal 

mecanismo de resistência contra agentes β-lactâmicos entre as bactérias Gram-negativas, 

especialmente as enterobactérias (CROFTS; GASPARRINI; DANTAS, 2017; GHAFOURIAN 

et al., 2015). 
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 1.7.2 Resistência aos antimicrobianos da classe das tetraciclinas 

 

As tetraciclinas são agentes antimicrobianos com amplo espectro de ação que se estende 

a bactérias Gram-positivas e Gram-negativas, microrganismos anaeróbicos, micobactérias 

(como Mycobacterium marinum e Mycobacterium leprae) e protozoários (como Entamoeba 

histolytica, Balantidium coli, Giardia lamblia e Toxoplasma gondii) (GROSSMAN, 2016; 

JARA, 2010; PEREIRA-MAIA et al., 2010). O mecanismo de ação da tetraciclina consiste na 

ligação a um sítio na subunidade 30S do ribossomo bacteriano impedindo a ligação do 

aminoacil-t-RNA no sítio A do ribossomo, a adição de aminoácidos e, consequentemente, a 

síntese proteica (PEREIRA-MAIA et al., 2010).  

A resistência às tetraciclinas tem sido um problema de saúde pública que limita seu uso 

no tratamento de infecções bacterianas em humanos. Existem três mecanismos de resistência 

às tetraciclinas descritos: o efluxo do medicamento, a proteção ribossomal e a inativação 

enzimática de drogas tetraciclinas, sendo os dois primeiros mecanismos os mais descritos na 

literatura (GROSSMAN, 2016).  

As proteínas de efluxo são comumente encontradas em bactérias Gram-negativas e estas 

proteínas de membrana (Tet) diminuem a concentração intracelular do antimicrobiano dentro 

das células bacterianas. Esta ação é dependente de energia e acontece pela troca de um próton 

por um complexo cátion tetraciclina em um ambiente contra o gradiente de concentração 

(JARA, 2010; PEREIRA-MAIA et al., 2010). Enquanto na proteção ribossomal, a resistência 

é mediada por proteínas citoplasmáticas que protegem o ribossomo da ação das tetraciclinas, 

sendo as proteínas Tet (O) e Tet (M) as mais estudadas (JARA, 2010).  

De acordo com Roberts (2005) existem 38 genes de resistência às tetraciclinas descritos 

(genes tet e otr), que incluem 23 genes que codificam proteínas de efluxo dependentes de 

energia, 11 genes que codificam proteínas de proteção ribossomal, 3 genes que codificam 

enzimas inativadoras de drogas e 1 gene com um mecanismo de resistência desconhecido. 

Todos os genes tet codificam proteínas associadas a membrana que exportam o antimicrobiano 

para fora da célula. Os genes tet têm sido encontrados em Salmonella e as proteínas codificadas 

por esses genes podem exportar tetraciclina, oxitetraciclina, clortetraciclina e doxiciclina, e em 

contraste com as proteínas tetA, tetC, tetD e tetG, a proteína tetB mostrou ser também capaz de 

exportar minociclina (MICHAEL et al., 2006). 
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1.7.3 Resistência aos antimicrobianos da classe das sulfonamidas 

 

As sulfonamidas têm sido amplamente usadas na medicina humana e veterinária. No 

grupo das Sulfonamidas as seis drogas principais são: sulfanilamida, sulfisoxazol, 

sulfacetamida, ácido para-aminobenzóico, sulfadiazina e sulfametoxazol, sendo as duas últimas 

de maior importância clínica (ANVISA, 2007).  

As sulfonamidas exibem um amplo espectro de ação contra a maioria das bactérias 

Gram-positivas e Gram-negativas. Atuam inibindo a proliferação das bactérias, através da 

inibição competitiva da di-hidropteroato sintase (DHPS). No ciclo do metabolismo do ácido 

fólico, a enzima DHPS catalisa a condensação do ácido p-aminobenzóico (PABA) e 7,8-di-

hidro-6-hidroximetilpterina-pirofosfato (DHPPP), que formam o ácido di-hidropteroico, o 

penúltimo passo na formação de ácido di-hidrofólico. A síntese do ácido fólico ou vitamina B9 

é essencial para a construção do DNA e RNA nas bactérias (SKÖLD, 2000; TENOVER, 2006; 

TORTORA et al., 2017).  

A resistência as sulfonamidas é conferida por mutações no gene DHPS ou a partir da 

aquisição de um gene DHPS alternativo (BYRNE-BAILEY et al., 2009). Neste contexto, 

existem três diferentes genes de resistência às sulfonamidas que podem ser adquiridos, os genes 

sul1, sul2 e sul3, e a resistência a esta droga ocorre pela codificação do gene em isoformas da 

enzima-alvo do fármaco na síntese do ácido fólico, as quais apresentam baixa afinidade às 

sulfonamidas (ANTUNES et al., 2005).  

Esses genes de resistência as sulfonamidas são frequentemente encontrados em 

bactérias Gram-negativas e diversas espécies bacterianas abrigam esses genes, incluindo a 

Salmonella (BYRNE-BAILEY et al., 2009). Esses genes são localizados em transposons ou em 

plasmídeos transferíveis, que podem passar para uma ampla gama de hospedeiros, 

caracterizados pela múltipla resistência antimicrobiana (ANVISA, 2007). 
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1.7.4 Resistência aos antimicrobianos da classe dos fenicóis 

 

O cloranfenicol é um antibacteriano de largo espectro de ação, sendo efetivo tanto para 

bactérias Gram-positivas como Gram-negativas. Seu mecanismo de ação baseia-se na ligação 

reversível à subunidade 50S do ribossomo bacteriano, inibindo a peptidil transferase, enzima 

que atua na produção de proteínas bacterianas (LEONÍDIO et al., 2015; TRABULSI; 

ALTERTHUM, 2015). 

O cloranfenicol é uma das principais drogas utilizadas para o tratamento das infecções 

causadas por Salmonella e foi considerada como droga de primeira escolha para o tratamento 

da febre tifoide durante um longo período, o que levou a seleção de cepas cloranfenicol-

resistentes (TRABULSI; ALTERTHUM, 2015). O tianfenicol e florfenicol são análogos do 

cloranfenicol, possuem eficácia semelhante e se diferenciam por não induzir aplasia medular. 

No Brasil, o uso do cloranfenicol em animais de produção é proibido, enquanto que o florfenicol 

é utilizado para o tratamento de enfermidades infecciosas do trato respiratório e digestivo de 

suínos e bovinos (LEONÍDIO et al., 2015), como também no tratamento de enfermidades na 

piscicultura (SILVA et al., 2018).  

Neste sentido, a resistência a essa classe de antibióticos em Salmonella é conferida por 

dois tipos diferentes de mecanismos: através da enzima cloranfenicol acetiltransferase (CAT) 

do tipo A ou B que inativa as moléculas de cloranfenicol, codificadas pelo grupo dos genes cat 

e através do mecanismo de efluxo ativo, conferido pelos genes cmlA e floR (MICHAEL et al., 

2006). As enzimas CAT acetilam o cloranfenicol, fazendo com que ele perca a afinidade pelo 

seu alvo. Enquanto os sistemas de efluxo em bactérias protegem as células dos antimicrobianos 

por transportar ativamente os compostos para fora do citoplasma e limitar assim o seu acúmulo 

em seu local de ação. Com isso a proteína Cml, codificada pelo gene cmlA, é responsável pelo 

transporte de Cloranfenicol para fora da célula e a proteína Flo, codificada pelo gene floR, é 

capaz de mobilizar tanto o cloranfenicol como o florfenicol (MENDONÇA, 2016; TORTORA 

et al. 2017).  
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2. OBJETIVOS 

 

2.1. OBJETIVOS GERAIS 

 

Os objetivos deste estudo foram verificar a ocorrência de Salmonella spp. em amostras 

de filé de tilápia fresca comercializadas nos supermercados no Distrito Federal e avaliar o perfil 

de resistência antimicrobiana das cepas Salmonella spp. isoladas dessas amostras de tilápia. 

 

2.2. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

• Realizar a pesquisa de Salmonella spp. em amostras de filé de tilápia fresca através das 

análises microbiológicas  

• Realizar a confirmação molecular das cepas de Salmonella spp. isoladas das amostras 

de tilápia através da detecção do gene InvA 

• Determinar o perfil de susceptibilidade antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. 

através da técnica de disco-difusão (método Kirby-Bauer) 

• Pesquisar a presença dos genes de resistência antimicrobiana blaCTX, tetB, sul2 e floR 

nas cepas Salmonella spp. 
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3. METODOLOGIA 

 

3.1. COLETA, PREPARO DAS AMOSTRAS E ANÁLISES MICROBIOLÓGICAS 

 

Foram coletadas 101 amostras de peixe fresco (filé de tilápia) em onze diferentes 

supermercados do Distrito Federal no período de um ano, entre março de 2019 e março de 2020, 

nas regiões do Guará, Sudoeste, Gama, Taguatinga, Águas Claras e Ceilândia. Todas as 

amostras estavam expostas ao consumo em balcões refrigerados dos estabelecimentos, 

embaladas em bandejas de isopor. As amostras foram conduzidas ao Laboratório de Controle 

de Qualidade da Faculdade de Ceilândia (UNB/FCE), transportadas em caixa de gelo, e foram 

analisadas imediatamente na chegada ao laboratório. 

A metodologia utilizada para pesquisa e isolamento de Salmonella spp. foi adaptada do 

Manual Técnico de Diagnóstico Laboratorial de Salmonella spp. (BRASIL, 2011). Em três 

repetições, 25 g de cada amostra foram diluídas assepticamente com 225 mL de água de 

peptonada 0,1% (p/v), como forma de pré-enriquecimento. Após 18-24 h de incubação em 

estufa a 37ºC, alíquotas desse caldo de enriquecimento foram transferidas para o caldo seletivo 

tetrationato com iodo e/ou caldo selenito cistina e incubadas a 37ºC por 24 h. Esses meios 

funcionam como enriquecimento seletivo, contribuindo para a multiplicação das bactérias 

Salmonella e restringindo o crescimento da microbiota acompanhante. Após a incubação, 

alíquotas foram transferidas para os meios Ágar Salmonella Shigella (Ágar SS) e/ou Ágar 

Xilose Lisina Desoxicolato (Ágar XLD). As colônias não fermentadoras de lactose (com ou 

sem pigmento preto) foram transferidas do Ágar SS e/ou Ágar XLD para o meio de cultivo 

Ágar Três Açúcares e Ferro (Ágar TSI). Esse meio bioquímico tem como base a fermentação e 

produção de gás a partir do uso dos carboidratos: glicose, lactose e sacarose e também se o 

microrganismo em estudo for capaz de produzir sulfeto de hidrogênio (H2S), este se conjuga 

com um composto de ferro existente no meio, indicado pela cor negra na base da porção central 

do tubo, uma reação característica de enterobactérias como a Salmonella (BRASIL, 2011). 

Os tubos de Ágar TSI que apresentaram reações típicas de Salmonella spp. foram 

repicados nos meios bioquímicos Agar Lisina-Ferro (Ágar LIA) e Agar Fenilalanina (Ágar FA) 

e incubados na estufa bacteriológica a 37ºC entre 18-24 h. A presunção de Salmonella spp. no 

Ágar LIA é visualizada pela descarboxilação da lisina, evidenciada pela coloração púrpura e 

produção de H2S (cor negra na base da porção central do tubo). O teste da fenilalanina é baseado 

na detecção de ácido fenilpirúvico, que uma vez liberado no meio, sua presença (cor 

esverdeada) é visualizada pela adição de uma solução de cloreto férrico a 10%. Entre os 
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membros da família Enterobacteriaceae, somente espécies dos gêneros Proteus, Morganella e 

Providencia possuem a enzima desaminase, necessária para a conversão da fenilalanina no 

cetoácido, ácido fenilpirúvico (BRASIL, 2011). Portanto, os tubos que apresentaram reações 

típicas de Salmonella spp. no Ágar LIA e não apresentarem a cor verde indicativa no Ágar FA, 

foram novamente repicadas para os meios Ágar SS e/ou Ágar XLD e levados para a estufa a 

37ºC por 24 h. As colônias puras isoladas do Ágar SS e/ou Ágar XLD foram utilizadas para a 

sequente avaliação do perfil de susceptibilidade a antimicrobianos e extração de DNA. Todas 

as análises foram realizadas em três repetições, ou seja, três alíquotas de 25 g de cada bandeja 

de filé de tilápia foram analisadas.  

 

3.2. PERFIL DE SUSCEPTIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS DAS BACTÉRIAS 

SALMONELLA SPP. ISOLADAS 

 

A susceptibilidade das cepas de Salmonella spp. aos antimicrobianos foi avaliada pela 

técnica de disco-difusão (método Kirby-Bauer), utilizando protocolo recomendado pelo 

Brasilian Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing (BrCAST) (BRCAST, 2019). Foram 

testados nove antimicrobianos: amoxacilina com ácido clavulânico (20 + 10 μg) (β-

lactâmico/penicilina), ceftazidima (30 μg) (β-lactâmico/cefalosporina), cefotaxima (30 μg) (β-

lactâmico/cefalosporina), gentamicina (10 μg) (aminoglicosídeo), cloranfenicol (30 μg) 

(fenicol), imipenem (10 μg) (β-lactâmico/carbapenem), tetraciclina (30 μg) (tetraciclina), 

ciprofloxacino (5 μg) (quinolona) e sulfonamida (300 μg) (sulfonamida) (Newprov®).  

As colônias isoladas foram selecionadas e transferidas para um tubo contendo 4-5 mL 

de Caldo Luria Bertani (caldo LB). A turbidez da cultura foi ajustada através do uso de 

espectrofotômetro (Shimadzu®), utilizando um limite de leitura entre 0,08 e 0,10 no 

comprimento de onda de 625 nm, de modo a obter uma turbidez óptica comparável à da solução 

padrão de McFarland a 0,5. Em placa de petri contendo Ágar Mueller-Hinton, o inóculo foi 

colocado uniformemente, de modo a cobrir homogeneamente toda a superfície da placa. Os 

discos contendo antimicrobianos foram aplicados no meio inoculado com o auxílio de uma 

pinça estéril, e pressionados, levemente, sob a superfície do meio. As placas foram invertidas e 

colocadas numa estufa a 37°C (até 15 minutos após a aplicação dos discos) e incubadas por 18-

24 h. Após incubação, foi realizada a leituras dos antibiogramas por medida dos diâmetros dos 

halos de inibição e as cepas foram classificadas como sensível, intermediário ou resistente de 

acordo com as recomendações do Clinical and Laboratory Standard Institute (CLSI) (CLSI, 

2020). 
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3.3. EXTRAÇÃO DE DNA BACTERIANO PARA AS ANÁLISES MOLECULARES 

 

Antes de iniciar a extração de DNA bacteriano foi feito o preparo das amostras, que 

consistiu em cultivar por 16-24 h as colônias das bactérias isoladas suspeitas de serem 

Salmonella spp. em caldo LB. A extração de DNA bacteriano foi realizada utilizando o kit 

Purelink Genomic DNA®, seguindo o protocolo para extração de bactérias Gram-negativas. 

Centrifugaram-se as amostras por 5 minutos na velocidade de 3500 rpm e descartou-se o 

sobrenadante. Foram adicionados 180 μL do Genomic Digeston Buffer e 20 μL da Proteinase 

K. Após isso, os tubos foram homogeneizados sob agitação e colocados em banho-maria a 55ºC 

por 3-4 h. 

Em seguida, foram adicionados 20 μL do RNAse e homogeneizou-se e após as amostras 

ficarem em temperatura ambiente por 3 minutos, foram adicionados 200 μL do tampão 

Genomic Lysis/Binding e 200 μL de Etanol 96-100%, homogeneizou-se e deixou em repouso 

por 5 segundos (esta etapa é importante para a lise das paredes e das membranas celulares, com 

liberação do conteúdo intracelular). 

As amostras de DNA foram passadas para uma coluna de separação com tubo coletor, 

no qual foram centrifugadas por 1 minuto na velocidade de 3500 rpm. O líquido do tubo coletor 

foi descartado e adicionou-se 500 μL do tampão Wash Buffer 1 à coluna com tubo coletor, que 

em seguida foi centrifugado por 1 minuto na velocidade de 3500 rpm. O líquido do tubo coletor 

foi descartado e o mesmo procedimento foi realizado adicionando 500 μL do tampão Wash 

Buffer 2. 

Após isto, o filtro foi colocado em um tubo eppendorf e foram adicionados 100 μL do 

tampão Elution Buffer (este tampão promove a eluição do DNA) e centrifugou-se as amostras 

de DNA por 2 minutos na velocidade de 3500 rpm. Então descartou-se o filtro e as amostras 

contidas no tubo eppendorf foram armazenadas em freezer a -20ºC. A qualidade e a quantidade 

de DNA extraído foram determinadas pela quantificação no equipamento NanoDrop One 

(ThermoFisher®) e por eletroforese em gel de agarose. 

 

3.4. ANÁLISES MOLECULARES: AMPLIFICAÇÃO E VISUALIZAÇÃO DO MATERIAL 

GENÉTICO 

 

Para a identificação de Salmonella spp. foi utilizado o gene invA e para análise 

molecular dos genes de resistência antimicrobiana das cepas identificadas como Salmonella 

foram pesquisados os genes blaCTX, tetB, sul2 e floR. As análises moleculares foram realizadas 
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a partir da reação em cadeia da polimerase (PCR), que amplifica várias cópias da região 

genômica selecionada. As sequências de oligonucleotídeos e condições de termociclagem estão 

descritas na Tabela 1. 

Nas análises dos genes invA, sul2, blaCTX para cada reação foram usadas quantidades 

padronizadas dos reagentes tampão 10X Taq Pol, (Ludwig Biotecnologia LTDA, Brasil); 

MgCl2 (50 mM, Ludwig Biotecnologia LTDA, Brasil); dNTPs (2,5mM; Ludwig Biotecnologia 

LTDA, Brasil); Taq-Polimerase (5U/μL, Ludwig Biotecnologia LTDA, Brasil) e 

oligonucleotídeo foward e reverse (Invitrogen Life Technologies, EUA, 10 pmol/µL), estas 

quantidades estão descritas na tabela 2. Foram utilizados 4,0 μL de DNA genômico na 

concentração de 2,5 ng/μL mais a quantidade dos reagentes, em todas as reações completando 

com água ultrapura para um volume final de 25 μL. 

 

Tabela 1. Quantidade dos reagentes utilizados na identificação dos genes invA, blaCTX, tetB, 

sul2 e floR 

Gene DNA  

(2,5 ng/μL) 

Tampão 

10X Taq 

Pol 

MgCl2 

(50 mM) 

dNTPs 

(2,5mM) 

Taq-

Polimerase 

(5U/μL) 

Oligonucleotídeo 

foward e reverse 

(10 pmol/µL) 

invA 

4,0 μL 2,5 μL  

1,2 μL  2 μL  0,4 μL  
0,5 μL 

 blaCTX 

tetB 0,4 μL 1,5 μL 0,2 μL 0,6 μL 

sul2 1,2 μL 2 μL  0,4 μL   0,5 μL 

floR 0,9 μL  2 μL 0,4 μL 1 μL 

 

As condições de teremociclagem estão descritas na Tabela 1 e à amplificação de 

fragmentos de genes foi realizada utilizando os termocicladores Life Express Thermal Cycler 

modelo TC-96/G/H(b), Swift MiniPro Thermal Cycler modelo SWT-MIP-0-2-1 e Life Touch 

Thermal Cycler modelo TC~96/G/H(b)B. 
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Tabela 2. Sequência dos primers, tamanho dos produtos amplificados e condições de 

termociclagem na PCR para identificação dos genes invA, blaCTX, tetB, sul2 e floR 

Gene Oligos Forward (5′→3′) e 

Reverse (5′→3′) 

Tamanho  Condições de 

termociclagem 

Referência 

invA CATTGGTGATGGTCTTGTCG 298 pb 95˚C por 2 min, 35 ciclos 

de desnaturação 95˚C por 

1 min, de anelamento 

60˚C por 1 minuto e 

72˚C por 1 min para a 

extensão final 

 (Araújo, 2015) 

CTCGCCTTTGCTGGTTTTAG 

blaCTX CGATGTGCAGTACCAGTAA 585 pb 94 °C por 5 min, 30 

ciclos de desnaturação 94 

°C por 30 s, anelamento 

55 °C por 30 s, extensão 

72 °C por 50 s e 72 °C 

por 7 min para extensão 

final 

(Li et al., 2013)  

AGTGACCAGAATCAGCGG 

tetB TTGGTTAGGGGCAAGTTTTG 659 pb 94 °C por 5 min, 34 

ciclos de desnaturação 94 

°C por 25 s, anelamento 

55 °C por 30 s, extensão 

72 °C por 50 s e 72 °C 

por 5 minutos para 

extensão final 

 (Zishiri, 

Mkhize e 

Mukaratirwa, 

2016) 
GTAATGGGCCAATAACACCG 

sul2 GCGCTCAAGGCAGATGGCATT 285 pb 95 °C por 10 min; 35 

ciclos de 94 °C por 45 

segundos, 55–70 °C por 

50 segundos, 72 °C por 

50 s e 72 °C por 10 

minutos para extensão 

final 

 (Zhu et al., 

2017) 

GCGTTTGATACCGGCACCCGT 

floR CACGTTGAGCCTCTATAT 868 pb  94 °C por 5 min, 30 

ciclos de desnaturação 94 

°C por 30 s, anelamento 

por 30 s, extensão 72 °C 

por 1 min e extensão de 

72°C for 5 min para 

extensão final 

 (Thai et al., 

2012) 

ATGCAGAAGTAGAACGCG 

 

Após a realização desses procedimentos, os produtos da PCR foram submetidos à 

eletroforese em gel de agarose 3% contendo brometo de etídeo em uma potência de 80W e 

visualizados sob iluminação ultravioleta com a utilização do marcador de massa molecular de 

100 pb DNAl/HindIII (JENA®).  
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4. RESULTADOS 

 

No presente estudo, 101 amostras de filé de tilápia fresca foram analisadas para a 

detecção de Salmonella spp., e 46 amostras apresentaram a bactéria Salmonella spp.  

confirmada pela detecção do gene de virulência invA na análise molecular.  Portanto, 45,5% 

das amostras pesquisadas (Gráfico 2) estavam impróprias para o consumo de acordo com a 

legislação brasileira, que determina a ausência de Salmonella spp. no pescado (BRASIL, 2019). 

 

Gráfico 2. Ocorrência de Salmonella spp. nas amostras de filé de tilápia, confirmada pela 

detecção do gene de virulência InvA 

 

 

Das 46 amostras de filé de tilápia positivas, foram isoladas 57 cepas de Salmonella spp. 

e o perfil de susceptibilidade aos antimicrobianos dessas bactérias está apresentado na Tabela 

2. A classificação das cepas como sensível, intermediário e resistente foi determinada conforme 

CLSI (2020), através do diâmetro em mm do halo medido no antibiograma.  

 

 

 

 

 

 

 

Confirmadas
45,5%Descartadas

54,5%
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Tabela 3. Perfil de susceptibilidade aos antimicrobianos das bactérias Salmonella spp. isoladas 

das amostras de filé de tilápia fresca 

Antimicrobianos S 

n (%) 

I 

n (%) 

R 

n (%) 

Amoxacilina* 7 (12,3%) 0,0% 50 (87,7%) 

Sulfonamida 16 (28,1%) 8 (14,0%) 33 (57,9%) 

Gentamicina 47 (82,5%) 10 (17,5%) 0,0% 

Tetraciclina 7 (12,3%) 3 (5,3%) 47 (82,5%) 

Cloranfenicol 35 (61,4%) 7 (12,3%) 15 (26,3%) 

Ciprofloxacina 54 (94,7%) 2 (3,5%) 1 (1,8%) 

Imipenem 37 (64,9%) 19 (33,3%) 1 (1,8%) 

Ceftazidima 36 (63,2%) 19 (33,3%) 2 (3,5%) 

Cefotaxima 51 (89,5%) 4 (7,0%) 2 (3,5%) 

* amoxicilina/ácido clavulânico; S = sensível; I = intermediário; R = resistente; n = número de cepas; % = 

porcentagem em relação as 57 cepas analisas 

 

Observou-se que as cepas de Salmonella spp. foram mais sensíveis aos antimicrobianos 

ciprofloxacina (94,7%, 54/57) e cefotaxima (89,5%, 51/57). O imipenem e a ceftazidima 

apresentaram o maior número de cepas intermediárias (33,3%) e foram observadas altas taxas 

de resistência aos seguintes medicamentos: amoxicilina/ácido clavulânico (87,7%, 50/57), 

tetraciclina (82,5%, 47/57), sulfonamida (57,9%, 33/57) e cloranfenicol (26,3%, 15/57), sendo 

a gentamicina o único antimicrobiano que não apresentou resistência as cepas estudadas 

(Gráfico 3). 
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Gráfico 3. Porcentagem de resistência antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. isoladas de 

tilápia fresca  

% = porcentagem em relação ao total de cepas 

 

A Tabela 3 apresenta a resistência antimicrobiana e a resistência a múltiplas drogas das 

cepas de Salmonella spp. isoladas das amostras de tilápia fresca. Neste contexto, apenas 5,3% 

(3/57) dos isolados foram sensíveis a todos os antimicrobianos testados, 38,6% (22/57) dos 

isolados foram resistentes a um ou dois antimicrobianos testados e a multirresistência foi 

observada em 56,1% (32/57) dos isolados. O perfil de multirresistência a três antimicrobianos 

foi encontrado em 33,3% (19/57) dos isolados, seguido da multirresistência a quatro 

antimicrobianos em 19,3% (11/57) dos isolados.  
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Tabela 4. Resistência antimicrobiana e resistência a múltiplas drogas (MDR) dos isolados de 

Salmonella spp. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

% = porcentagem em relação ao total de cepas; MDR = Resistência a múltiplas drogas 

 

 Os perfis de resistência antimicrobiana das bactérias Salmonella spp. isoladas das 

amostras de tilápia fresca estão apresentados na Tabela 4. No total, foram encontrados 12 perfis 

de resistência antimicrobiana e o perfil mais encontrado foi SUL, AMC e TET (24,6%, 14/57), 

seguido por SUL, AMC, TET e CLO (17,5%, 10/57) e AMC e TET (21,1%, 12/57). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Nº de antimicrobianos 

resistentes 

Número e porcentagem de isolados 

N (%) 

0  3 5,3 

1  5 8,8 

2  17 29,8 

3  19 33,3 

4  11 19,3 

5  2 3,5 

Total  57 100 

MDR (soma de 3, 4 e 5) 32 56,1 
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Tabela 5. Perfil de resistência antimicrobiana das bactérias Salmonella spp. isoladas das 

amostras de filé de tilápia fresca 

 

Perfis Resistência Antimicrobiana Número de cepas  % 

1 CAZ AMC CTX TET CLO 1 1,8 

2 SUL CAZ AMC CTX TET 1 1,8 

3 SUL AMC TET CLO 10 17,5 

4 SUL IMP AMC TET 1 1,8 

5 AMC TET CLO 4 7,0 

6 SUL AMC TET 14 24,6 

7 SUL CIP AMC 1 1,8 

8 AMC TET 12 21,1 

9 SUL AMC 2 3,5 

10 SUL TET 3 5,3 

11 AMC 4 7,0 

12 SUL 1 1,8 

AMC: amoxicilina/ácido clavulânico, CAZ: ceftazidima, CTX: cefotaxima, IMP: imipenem, SUL: sulfonamida, 

GEN: gentamicina, TET: tetraciclina, CLO: cloranfenicol, CIP: ciprofloxacino; % = porcentagem em relação ao 

total de cepas 

 

Pesquisou-se nas bactérias Salmonella spp. alguns genes de resistência que estão 

relacionados aos fármacos que apresentaram maior resistência antimicrobiana no antibiograma: 

amoxicilina/ácido clavulânico (gene blaCTX), tetraciclina (gene tetB), sulfonamida (gene sul2) 

e cloranfenicol (gene floR). Esses genes de resistência antimicrobiana foram pesquisados em 

todos os 57 isolados de Salmonella, ou seja, nas cepas que foram classificadas como resistentes, 

sensíveis ou intermediárias aos respectivos antimicrobianos (Tabela 5). O gene blaCTX foi 

identificado em 64,9% dos isolados (37/57), o gene tetB em 54,4% (31/57), o gene sul2 em 

49,1% (28/57) e o gene floR em 50,9% (29/57).  
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Tabela 6. Presença dos genes de resistência antimicrobiana nos 57 isolados de Salmonella spp. 

 

 

Genes de 

resistência 

Perfil de resistência antimicrobiana  

Total  

n (%) 

R   

n (%) 

 S  

n (%) 

 I  

n (%) 

blaCTX 33 (57.9) a 1 (1.8) b 3 (7.0) c 37 (64.9) 

tetB 27 (47.4) 2 (3.5) 2 (3.5) 31 (54.4) 

sul2 19 (33.3) 6 (10.5) 3 (5.3) 28 (49.1) 

FloR 11 (19.3) 14 (24.6) 4 (7.0) 29 (50.9) 

S = sensível; I = intermediário; R = resistente; n = número de cepas; % = porcentagem em relação ao total de 

cepas.  

a: Contagem de cepas em relação a resistência apresentada a pelo menos um dos β-lactâmicos testados; 

b: Contagem de cepas sensíveis aos 4 β-lactâmicos testados; 

c: Contagem de cepas que não apresentaram resistência a nenhum dos 4 b-lactâmicos testados, e pelo menos uma 

delas apresentou sensibilidade intermediária. 

 

O Gráfico 4 mostra a relação entre a presença dos genes de resistência e o perfil de 

susceptibilidade antimicrobiana das cepas de Salmonella spp. Entre os antimicrobianos β-

lactâmicos pesquisados, a amoxicilina/ácido clavulânico foi o medicamento que apresentou o 

maior número de cepas resistentes com o gene blaCTX em seu material genético (66%, 33/50). 

Dessas cepas resistentes no antibiograma aos β-lactâmicos, 34% (17/50) não apresentaram o 

gene blaCTX. O gene blaCTX também foi encontrado em cepas que apresentaram no 

antibiograma o perfil intermediário aos antimicrobianos imipenem (1/57) e ceftazidima (2/57).  

A partir das 47 cepas de Salmonella spp. resistentes a tetraciclina no antibiograma, 

54,4% (27/47) das cepas apresentaram o gene tetB em seu material genético e 42,6% (21/47) 

não apresentaram o respectivo gene. Em relação as 33 cepas resistentes a sulfonamida no 

antibiograma, 57,6% (19/33) das cepas apresentaram o gene sul2 e 42,4% (14/33) das cepas 

não apresentaram o respectivo gene. E entre as 16 cepas sensíveis a sulfonamida no 

antibiograma, o gene sul2 estava presente em 37,5% (6/16) dos isolados de Salmonella spp.  

Quanto ao gene de resistência floR, 73,3% (11/15) das cepas que apresentaram 

resistência ao cloranfenicol no antibiograma tiveram a presença desse gene em seu material 

genético e 22,2% (4/18) das cepas resistentes não apresentaram o gene floR. Vale destacar que 
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entre os 35 isolados de Salmonella spp. sensíveis ao cloranfenicol no antibiograma, uma 

porcentagem considerável de 40% (14/35) das cepas apresentou o gene floR.  

 

Gráfico 4. Relação entre a presença dos genes de resistência e o perfil de susceptibilidade 

antimicrobiana das cepas de Salmonella spp.  

Cepas R + gene = número de cepas resistentes no antibiograma que apresentaram o gene de resistência;  

Cepas R – gene = número de cepas resistentes no antibiograma que não apresentaram o gene de resistência;  

Cepas S + gene = número de cepas sensíveis no antibiograma que apresentaram o gene de resistência 

 

A Tabela 5 mostra os vários perfis de genes de resistência encontrados nos isolados de 

Salmonella spp. Observa-se que todas as 57 cepas de Salmonella spp. neste estudo (incluindo 

aquelas susceptíveis a todos os antimicrobianos) apresentaram pelo menos um gene de 

resistência em seu genoma. Os isolados de Salmonella spp. mostraram um total de 15 perfis de 

resistência de genótipos distintos, indicando considerável diversidade de genes de resistência. 

A combinação dos genes blaCTX e floR foi a mais encontrada, sendo detectada em 12,3% (7/57) 

das cepas, enquanto 10,5% (6/57) das cepas de Salmonella a spp. apresentaram apenas o gene 

blaCTX e os quatro genes pesquisados blaCTX, tetB, sul2 e floR foram encontrados juntos em 

8,8% (5/57) das cepas. 

 

 

33

27

19

11

17

21

14

4

1
2

6

14

0

5

10

15

20

25

30

35

blaCTX tetB sul2 floR

Cepas R + Gene Cepas R - Gene Cepas S + Gene



50 
  

Tabela 7. Perfis de genes de resistência nas cepas de Salmonella spp. isoladas das amostras de 

filé tilápia fresca 

 

Perfis Genes de resistência Número de cepas % 

1 blaCTX, tetB, sul2, floR 5 8,8 

2 blaCTX, sul2, floR 5 8,8 

3 blaCTX, tetB, floR 4 7,0 

4 blaCTX, tetB, sul2 2 3,5 

5 tetB, sul2, floR 4 7,0 

6 blaCTX, floR 7 12,3 

7 blaCTX, sul2 3 5,3 

8 blaCTX, tetB 5 8,8 

9 tetB, floR 1 1,8 

10 tetB, sul2 5 8,8 

11 sul2, floR 1 1,8 

12 blaCTX 6 10,5 

13 Tetb 4 7,0 

14 sul2 3 5,3 

15 floR 2 3,5 

Total  57 100 

% = porcentagem em relação ao total de cepas 
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5. DISCUSSÃO  

 

No presente estudo, a presença de Salmonella spp. foi confirmada em 45,5% das 

amostras de filés de tilápia comercializadas no Distrito Federal, ou seja, do total de 101 

amostras analisadas, 46 amostras estavam impróprias para o consumo considerando que a 

legislação brasileira vigente determina a ausência de Salmonella spp. no pescado (BRASIL, 

2019). Resultados semelhantes a esse estudo foram reportados por Budiati et al. (2013), onde 

os autores verificaram a presença de Salmonella spp. em 43,8% (14/32) das tilápias obtidas de 

mercados na Malásia, enquanto Awuor et al. (2011), encontraram Salmonella spp. em 31,7% 

das amostras de tilápias do Nilo coletadas no oeste do Quênia. 

Recentemente, o estudo realizado por Lerma-Fierro et al. (2020), com amostras frescas 

de tilápia do Nilo comercializadas na forma de filé em peixarias no México, relatou que 33,3% 

das amostras estavam contaminadas com Salmonella spp. Os pesquisadores sugeriram como 

medidas para diminuir a contaminação dos filés de tilápia, o fortalecimento das práticas 

higiênicas, além de fiscalização do manuseio e comercialização do pescado.  

No Brasil, poucos são os registros de pesquisa sobre a presença de Salmonella spp. em 

tilápia frescas. O estudo realizado por Bartolomeu et al. (2011) investigou a presença de 

Salmonella spp. nas etapas do processamento do filé de tilápia. Verificou-se a presença de 

Salmonella spp. em uma amostra de filé após a retirada da pele (etapa 3) e em três amostras de 

filé após a retirada do espinho central (etapa 4). A etapa 4 foi caracterizada pela maior 

manipulação do filé de tilápia e mostrou-se o principal ponto crítico para a contaminação por 

Salmonella. Segundo os autores, o escoamento de águas pluviais e esgoto para as águas fluviais, 

cria um ambiente propício para o desenvolvimento de agentes patogênicos como a Salmonella 

spp. que acabam contaminando o pescado. Na unidade processadora de tilápia observou-se que 

a retirada do filé era realizada previamente à evisceração do pescado, o que ocasionalmente 

causava o rompimento de vísceras e contaminação da faca de corte. Além disso, a mesma faca 

era utilizada sequencialmente para a filetagem das tilápias sem a devida higienização entre um 

peixe e outro.  

A elevada ocorrência de Salmonella spp. nas amostras de tilápia no nosso estudo, pode 

estar relacionada a contaminação dos ambientes aquáticos e a contaminação no processamento 

e manipulação do pescado, incluindo a falta de armazenamento adequado (DANTAS FILHO 

et al., 2020; FERNANDES et al., 2018). Neste sentido, deve-se considerar que as amostras da 

pesquisa foram filés de tilápia, e que quando os peixes são submetidos a filetagem, a higiene 

do manipulador e das superfícies utilizadas para manipulação de peixes são importantes fatores 
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que influenciam a contaminação, visto que a Salmonella spp. pode permanecer viável em 

superfícies de contato com alimentos por períodos significativos (MERINO et al., 2019), 

mesmo sob baixas temperaturas (WEBBER et al., 2019). O estudo de Bartolomeu et al. (2011) 

destacou a manipulação do filé de tilápia como o principal ponto crítico para a contaminação 

por Salmonella.  

A contaminação do pescado por Salmonella spp. também pode ser oriunda dos 

criatórios. A bactéria Salmonella spp. não faz parte da microbiota natural do pescado e a 

contaminação do pescado ocorre através do contato com águas contaminadas e da ração 

contaminada utilizada para alimentação, influenciando diretamente a microbiota do peixe. 

Sabe-se que a prevalência de Salmonella spp. em galinhas e ovos é comum (SHINOHARA et 

al., 2008; ZHU et al., 2017) e a ração comercial feita de miudezas de frango e ovos pode 

transferir Salmonella spp. ao ambiente de aquicultura (LUNESTAD et al., 2007). Além disso, 

outra prática que tem se tornado cada vez mais comum é a utilização de camas de frango como 

adubo orgânico para fertilização dos tanques de piscicultura, o que certamente contamina as 

águas de cultivo com bactérias patogênicas como Salmonella spp.  (DANTAS FILHO et al., 

2020; ESPOSTO et al., 2007). 

É importante ressaltar que fatores intrínsecos da carne do peixe faz com que ele seja um 

dos alimentos mais susceptíveis a deterioração (DANTAS FILHO et al., 2020) de origem 

química (metais, pesticidas, antibióticos) ou biológica (biotoxinas, parasitas, vírus e bactérias). 

Portanto, Instrução Normativa DIVISA/SVS Nº 4 de 2014, que dispõe das boas práticas para 

estabelecimentos comerciais de alimentos e para serviços de alimentação, relata que os 

pescados frescos deverão ser expostos em temperatura máxima de 4ºC (quatro graus Celsius) e 

os pescados resfriados deverão ser expostos à temperatura entre -0,5ºC e 2ºC (meio grau Celsius 

negativos e dois graus Celsius), onde seus produtos manipulados crus deverão ser armazenados 

até a temperatura de 2ºC (dois graus Celsius) com validade de até 3 dias. 

Deste modo, reveste-se de importância o controle sanitário da Salmonella em toda 

cadeia de produção da tilápia pela possibilidade de veiculação desta bactéria patogênica através 

do consumo desse alimento (CORTÉS-SÁNCHEZ; ESPINOSA-CHAURAND, 2018). A 

presença de Salmonella spp. nas amostras do nosso estudo traz uma preocupação à saúde 

pública, visto que Salmonella é responsável por uma das principais doenças transmitidas por 

alimentos, a salmonelose (SHINOHARA et al., 2008).  

Os resultados do perfil de susceptibilidade aos antimicrobianos mostram que os 

antimicrobianos ciprofloxacina (94,7%) e cefotaxima (89,5%) foram os mais sensíveis as 

bactérias Salmonella ssp. encontradas nas amostras de tilápia fresca. Neste sentido, a 
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cefotaxima, utilizada em nosso teste de susceptibilidade antimicrobiana, não possui 

recomendação de uso em animais de produção (OIE, 2019), e juntamente com a classe 

ciprofloxacina, é proibida como uso de aditivo melhorador de desempenho em animais 

(BRASIL, 2017). Desse modo, essas drogas se confirmam como opções de tratamento em casos 

graves de salmonelose humana (PARRY; THRELFALL, 2008), apesar de apresentarem 

resistência a algumas cepas encontradas na presente pesquisa, ciprofloxacina em 1 cepa (1,8%) 

e cefotaxima em 2 cepas (3,5%).  

Quanto aos medicamentos mais resistentes, há uma considerável ocorrência de cepas de 

Salmonella spp. resistentes a antimicrobianos nas amostras de tilápia fresca pesquisadas. 

Observou-se uma alta resistência aos antimicrobianos: amoxicilina/ácido clavulânico (87,7%), 

tetraciclina (82,5%) e sulfonamida (57,9%). Os resultados observados neste estudo foram 

comparáveis ao estudo de Elhadi (2014) onde a maior resistência antimicrobiana de cepas de 

Salmonella spp. isoladas de peixes de água doce importados na Arábia Saudita foram 

observadas para tetraciclina (90%) e amoxicilina/ácido clavulânico (45%). Zhang et al. (2015) 

relataram uma alta resistência a sulfonamidas (56,5%) e tetraciclina (34,1%) em sorovares de 

Salmonella isolados de produtos de aquicultura na China. A resistência ao cloranfenicol 

(26,3%) observada neste estudo foi comparável ao estudo de Budiatti et al. (2013) que relataram 

que as cepas de Salmonella isoladas de peixes de água doce coletados em mercados da Malásia 

eram resistentes ao cloranfenicol (37,2%) e a tetraciclina (67,4%).  

Vale ressaltar que por vários anos a ampicilina, o cloranfenicol e o trimetoprim-

sulfametoxazol foram antimicrobianos de escolha para o tratamento de salmonelose (PARRY; 

THRELFALL, 2008), e apesar desses antimicrobianos serem também proibidos como 

melhoradores de desempenho (BRASIL, 2017), o histórico de utilização dessas drogas por 

muitos anos reflete a resistência encontrada atualmente. Dessa forma as fluoroquinolonas e 

cefalosporinas de terceira geração são agora comumente usadas em adultos para tratamento de 

salmoneloses devido à ampla resistência ao cloranfenicol, ampicilina e cotrimoxazol (ADESIJI 

et al., 2014) e, portanto, devem ser utilizadas de modo racional por serem antimicrobianos de 

importância crítica e alta prioridade para a saúde humana, muitas vezes como a única terapia 

possível ou uma das poucas disponíveis para as infecções graves em humanos, utilizadas para 

o tratamento de doenças transmitidas por alimentos, por exemplo, ou doenças causadas por 

microrganismos que adquiriram genes de resistência (WHO, 2019).  

A multirresistência foi encontrada com alta frequência neste estudo (56,1%) nas cepas 

de Salmonella spp., a qual é evidenciada pelos diferentes perfis de resistência e perfis de genes 

de resistência encontrados, dentre as quais incluem-se drogas criticamente importantes na 
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terapia humana. Yang et al. (2015) e Zhang et al. (2015) relataram 34,0% e 43,3%, 

respectivamente, de multirresistência nas cepas de Salmonella spp. isoladas de produtos 

aquáticos (peixes de água doce e salgada e frutos do mar) de mercados de varejo na China. O 

aumento da resistência antimicrobiana da Salmonella spp. e a aquisição de resistência a agentes 

antimicrobianos de várias classes pode limitar as opções terapêuticas para o tratamento da 

salmonelose em humanos e animais, pois garante à bactéria a capacidade de sobrevivência a 

diferentes escolhas terapêuticas, possibilitando a disseminação destas cepas entre animais e 

humanos (ELHADI, 2014; HEREDIA; GARCÍA, 2018).  

Ainda na presente pesquisa, entre os 57 isolados de Salmonella spp. pesquisados, o gene 

blaCTX associado à resistência aos antimicrobianos beta-lactâmicos foi o mais encontrado 

(64,9%, 37/57), seguido dos genes tetB (54,4%, 31/57), sul2 (49,1%, 28/57) e floR (50,9%, 

29/57). A presença de genes de resistência em isolados fenotipicamente susceptíveis e 

intermediários no antibiograma e de pelo menos um gene de resistência em todas as cepas 

estudadas, suscita a possibilidade de transferência de elementos genéticos móveis e do 

surgimento de novas cepas resistentes (BAPTISTA, 2013; THONG; MODARRESSI, 2011). 

Segundo Adesiji et al. (2014) alguns genes de resistência são silenciosos em bactérias in vitro 

e esses genes silenciosos podem se espalhar para outras bactérias, especialmente sob pressão 

de seleção do uso de antimicrobianos, o que pode justificar também a presença dos genes de 

resistência em cepas que não apresentaram resistência no antibiograma. 

Entre os 87,7% (50/57) isolados de Salmonella spp. resistentes à amoxicilina/ácido 

clavulânico, 66% (33/50) apresentaram o gene de resistência blaCTX. Os resultados da PCR 

estão de acordo com os testes de sensibilidade aos antimicrobianos, onde a resistência a este 

fármaco foi a mais encontrada no antibiograma. Um estudo realizado por Fitch et al. (2016), 

com cepas de Salmonella spp. isoladas de aves no Brasil, detectou a presença da variante 

genética blaCTX-M-2 em 58,2% (32/55) das cepas. 

Neste sentido, estudos têm demonstrado a ocorrência de uma ampla variedade de genes 

de resistência aos antimicrobianos beta-lactâmicos em Salmonella. Entre as bactérias da família 

Enterobacteriaceae, incluindo Salmonella, blaCTX é o gene de resistência mais difundido. O 

transporte e a aquisição do gene blaCTX está principalmente associado a um conjunto 

diversificado de plasmídeos transmissíveis e a sua disseminação entre diferentes espécies 

contribui para a persistência estável desse gene em Salmonella spp. (NAIR; 

VENKITANARAYANAN; KOLLANOOR JOHNY, 2018; ZHANG et al., 2019). 

Entre os 82,5% (47/57) isolados de Salmonella spp. fenotipicamente resistentes à 

tetraciclina, 56,3% (27/47) apresentaram o gene de resistência tetB. De acordo com Zishiri et 
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al. (2016), tetA seguido por tetB são os genes mais comuns encontrados em isolados de 

Salmonella spp. resistentes à tetraciclina. Resultados similares foram observados por Zhu et al., 

(2017) em cepas de Salmonella spp. isoladas de frangos de corte ao longo do abate (tetB = 

50%). Esses genes são responsáveis pela codificação de bombas de efluxo associadas a 

plasmídeos, transposons ou ambos, e muitas vezes são conjugativos, destacando o potencial de 

transferência desses genes para outras bactérias, ambiente, animais e humanos (MĄKA; 

POPOWSKA, 2016). 

Entre os 57,9% (33/57) dos isolados de Salmonella spp. fenotipicamente resistentes à 

sulfonamida, 33,3% (19/57) apresentaram o gene de resistência sul2. Pesquisadores observaram 

altas frequências do gene sul2 em cepas de Salmonella spp. de origem animal. Zishiri et al. 

(2016) detectaram o gene sul2 em 79% das cepas de Salmonella spp. isoladas de frangos, 

enquanto Zhu et al. (2017) constataram a presença desse gene em 97,8% das cepas de 

Salmonella spp. isoladas de frangos de corte e resistentes a sulfametoxazol. Os dois genes mais 

encontrados entre os isolados resistentes às sulfonamidas são o sul1, seguido pelo sul2, que 

codificam formas de diidropteroato sintase e cujo produto tem baixa afinidade por 

sulfonamidas. O gene sul1 é normalmente encontrado ligado a outros genes de resistência em 

integrons de classe 1, enquanto o gene sul2 é geralmente associado a pequenos ou grandes 

plasmídeos multirresistentes transmissíveis (MĄKA et al., 2015). 

A maioria dos isolados resistentes ao cloranfenicol neste estudo foram positivos para o 

gene floR, assim, 73,3% (11/15) das cepas resistentes apresentaram esse gene. No estudo de 

Zhu et al. (2017) uma alta frequência desse gene (97,8%) foi observada em cepas de Salmonella 

spp. resistentes ao florfenicol. O gene floR é identificado principalmente em bactérias Gram-

negativas e é responsável pela codificação da bomba de efluxo, sendo encontrado em 

cromossomos e plasmídeos e assim, está frequentemente associado a elementos genéticos 

móveis e ilhas genômicas (LU et al., 2018).  

A partir dos resultados deste estudo é possível fazer uma correlação das características 

fenotípicas e genotípicas apresentadas pelas cepas de Salmonella spp. (ainda que limitada, 

considerando os diversos genes e fatores que podem estar envolvidos no perfil de resistência 

dessas cepas), fornecendo evidência dos mecanismos de resistência envolvidos (ANVISA, 

2007; FAIR e TOR, 2014; MENDONÇA, 2016).  Assim, é importante o controle de uso de 

antimicrobianos na criação de peixes e a determinação do perfil de resistência das bactérias 

isoladas, para o estabelecimento do uso racional dos antimicrobianos tanto na cadeia produtiva 

do pescado, como também na medicina humana que utiliza esses antimicrobianos para o 
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tratamento de doenças (GASTALHO; SILVA; RAMOS, 2014; HELKE et al., 2017; PARRY; 

THRELFALL, 2008). 
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6. CONCLUSÃO  

 

Este estudo revelou uma elevada ocorrência de Salmonella spp. em filés de tilápia 

coletados no Distrito Federal, Brasil. As bactérias apresentaram elevada resistência para 

amoxicilina/ácido clavulânico, tetraciclina, sulfonamida e cloranfenicol. Além disso, observou-

se que 56,1% dos isolados de Salmonella exibiram multirresistência antimicrobiana. 

Todos os isolados de Salmonella apresentaram pelo menos um dos genes de resistência 

estudados (blaCTX, tetB, sul2 e floR). A elevada positividade de Salmonella multidroga 

resistente associada à elevada presença de genes de resistência nas amostras de tilápia 

demonstra o potencial desses peixes contaminados servirem como meio de transmissão de 

Salmonella spp. para os humanos e fonte para disseminação de resistência antimicrobiana.  

Portanto, existe a necessidade de um melhor controle da qualidade do pescado para 

diminuir a contaminação com Salmonella spp., como a introdução de programas de 

monitoramento da segurança microbiológica em sistemas de produção de tilápia e o uso 

racional de antimicrobianos na produção aquícola. Para os consumidores, a conscientização 

sobre não consumir a tilápia crua e aplicar técnicas de higiene durante a manipulação desse 

alimento podem ajudar na prevenção da transmissão zoonótica de Salmonella através do 

consumo de tilápia fresca.  
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 ANEXO A – PRODUÇÃO CIENTÍFICA 
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ANEXO B – NORMAS DE PUBLICAÇÃO DO PERIÓDICO 

 

 

 

  

 

 



77 
  

 

 

 

 

 

 

 

 

 



78 
  

 

 

  

 

 

 



79 
  

 

 

 

 

 

 

 

 



80 
  

 

 

 

 

 

 



81 
  

 

 

 

 

  

 



82 
  

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 



83 
  

 

 

 

 

 



84 
  

 

 

 

 

 



85 
  

 

 

 

 

  

 

 



86 
  

 

 

 

  

 

 



87 
  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 



88 
  

ANEXO C - QUALIS DO PERIÓDICO  
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