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Resumo 

Objetivou-se analisar 19 isolados de Salmonella spp., oriundos de swabs  de propé no Estado 

de São paulo, pela tipificação e análise de detecção de genes de resistência associados as 

ESBLS(extended spectrum Beta lactamase),AMPC(cefalosporinases do tipo C) e 

carbapenamases  por técnicas molecular e fenotípica. Para identificção do sorotipo isolado 

utilizou-se uma plataforma de PCR microarrays (Check and Trace, Check points). Após a 

tipificação, os isolados foram avaliados quanto a identificação de genes carbapenemase, MCR 

1-2 (resistência a colistina), AmpC (Cefalosporinase do tipo C) e ESBL’s (resistência às β-

lactamases). Para identificação fenotípica de resistência a antibióticos, foi avaliado a minimal 

inhibitory concentration (MIC) para os antibióticos meropenem, amoxicilina e ceftriaxona. Os 

sorotipos identificados mais prevalentes foram S. Infantis e S. Saintpaul, ambos com 

prevalência de 15,07% (3/19). As demais cepas identificadas foram: S. Cerro, S. Sandiego, S. 

Kentucky, S. Alachua, S. Javiana, S. Livingstone, S. Typhimurium, S. Heidelberg, Salmonella 

não entérica e uma Salmonella não tipificável pelo kit de tipificação.  Todas as amostras 

tiveram resultado negativo para identificação de genes de resistência carba, MCR, ESBL e 

AmpC. No perfil fenotípico, o meropenem se mostrou o menos resistente, enquanto a 

amoxicilina e a ceftriaxona apresentaram alto padrão de resistência. Os resultados mostram 

que a resistência fenotípica não está associada a presença de genes de resistência aqui 

pesquisados. Além disso, as bactérias resistentes encontradas no MIC possuem mecanismos 

de resistência não associados aos genes aqui estudados. Medidas adicionais devem ser 
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implantadas para evitar o uso indiscriminado de agentes antimicrobianos de forma terapêutica 

ou como promotores de crescimento.       

Palavras-chave: antimicrobiano, frango de corte, carbapenemase, ESBL. 

 

Abstract 

This study aimed to analyze 19 isolates of Salmonella spp., from broiler chicken flocks in the 

Estado de São paulo, through serotyping and β-lactams (carbapenemase, meropenem, 

amoxicillin and ceftriaxone) and colistin detection of resistance, using molecular and 

phenotypic techniques. For molecular serotyping, a test based on a microarray platform was 

used (Check and Trace, Check points). After serotyping, the isolates were evaluated for 

identification of carbapenemase, MCR 1-2 (colistin resistance), AmpC (Cefalosporinase do 

tipo C) and ESBL's (β-lactamases resistance) genes. For antibiotic resistance phenotypic 

identification, the minimal inhibitory concentration (MIC) for the antibiotics meropenem, 

amoxicillin and ceftriaxone were evaluated. The most prevalent serotypes identified were S. 

Infantis and S. Saintpaul, both with a prevalence of 15.07% (3/19). The other strains identified 

were S. Cerro, S. Sandiego, S. Kentucky, S. Alachua, S. Javiana, S. Livingstone, S. 

Typhimurium, S. Heidelberg, non-enteric Salmonella and a Salmonella not typifiable by the 

serotyping kit. All samples were negative for the identification of carba, MCR, ESBL and 

AmpC genes resistance. In the phenotypic profile, meropenem was the least resistant, while 

amoxicillin and ceftriaxone showed a high pattern of resistance. The results show that 

phenotypic resistance is not associated with the presence of resistance genes studied here. 

Also, resistant bacteria found in MIC may have resistance mechanisms not associated with the 

genes studied here. Additional measures must be implemented to prevent the indiscriminate 

use of antimicrobial agents therapeutically or as growth promoters. 

Key words: antimicrobial, broiler, carbapenemase, ESBL. 
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Introdução    

         As infecções por Salmonella ainda são uma preocupação mundial em relação à saúde 

pública, sendo considerada um dos agentes de maior importância clínica que causam doença 

em humanos. A composição genética das cepas de Salmonella permite sua adaptação em 

vários ambientes, aumentando a dificuldade em eliminar a bactéria. Por anos, agentes 

antimicrobianos têm sido utilizados em larga escala na produção avícola para uso terapêutico, 

profilático e como promotores de crescimento, o que exerce uma pressão seletiva na bactéria, 

contribuindo para sua resistência (1). Em especial, a emergência de novas cepas 

multirresistentes (principalmente aos antimicrobianos β-lactâmicos de 3ª e 4ª geração e às 

carbapenemases), traz um novo desafio em termos de eficiência de tratamento nas infecções 

causadas por bactérias gram-negativas (2). A prevenção e o controle de doenças transmitidas 

por alimentos vêm sendo citados como um desafio e a resistência antimicrobiana entre 

patógenos alimentares como um problema crescente (3). 

       Os dois principais fatores envolvidos no desenvolvimento da resistência aos antibióticos 

em bactérias são a pressão seletiva e a presença de genes de resistência (4). Os genes que 

codificam resistência aos antimicrobianos podem estar localizados no cromossomo ou nos 

plasmídeos. O DNA cromossômico é relativamente mais estável, enquanto o DNA plasmidial 

é facilmente transportado de uma linhagem para outra por conjugação bacteriana, permitindo 

uma transferência de genes em conjunto incluindo os de resistência a antimicrobianos (5). 

       Dentre os diversos antimicrobianos, a resistência aos de β-lactâmicos e a colistina se 

destacam devido a importância para a saúde humana. A expressão de genes de β-lactamases 

de espectro estendido (ESBL’s), β-lactamases, Cefalosporinase do tipo C(AmpC) ou 

carbapenemases (carba) são mecanismos que merecem destaque no que diz respeito a 

resistência aos de β-lactâmicos, assim como são a expressão de genes MCR 1-2 para a 

resistência a colistina.  Dessa forma, a pesquisa para detecção da presença de genes de 

resistência codificadores de β-lactamases e colistina em bactérias tem sido realizada em todo 

o mundo.  

         Nesse contexto, o objetivo desse trabalho foi analisar 19 isolados de Salmonella spp., 

oriundos de propé de cama aviária de lotes de frango de corte no Estado de São paulo, por 

meio da tipificação dos isolados, análise do perfil molecular de resistência aos β-lactâmicos 

(ESBL’s, AmpC, carba) e a colistina (MCR 1-2) assim como identificar o perfil de resistência 
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fenotípica pela determinação da minimal inhibitory concentration MIC ao meropenem, 

amoxicilina e ceftriaxona. 

 

Material e Métodos 

       Foram analisadas 19 cepas de Salmonella isoladas de swab de arrasto de cama de frangos 

de corte com 30 dias de idade, no Estado de São paulo isoladas no Instinto Biológico, 

localizado na cidade de Descalvado-SP. A escolha das cepas foi aleatória dentro da biblioteca 

de Salmonella spp. isolada de swabs de   aviários de frango de corte do estado de São paulo 

entre janeiro e julho de 2020. As cepas não estavam identificadas quanto ao sorotipo e a 

sorotipagem molecular foi realizada utilizando , uma plataforma de PCR microarrays (Check 

and Trace, Check points). Cada posição no microarray representa um marcador de DNA 

específico associado a uma sequência alvo única de Salmonella. Os alvos somente se tornam 

visíveis caso os marcadores de DNA corresponderem exatamente às sequências de DNA 

equivalentes do isolado de Salmonella. O software fornecido com o teste converte essas 

pontuações nos sorotipos conhecidos.   

        Os isolados foram ressuspendidos em caldo BHI e incubados em ágar XLD para a 

realização da PCR, utilizando-se o kit comercial Check MDR CT103XL (Check Points B.V., 

Netherlands), para tipificação molecular e identificação de genes carba, MCR 1-2, AmpC e 

ESBL’s. O DNA foi extraído pelos reagentes presentes no kit comercial Check MDR 

CT103XL (Check Points B.V., Netherlands). A extração de DNA foi feita por meio do kit 

DNeasy Blood&Tissue Kit (Qiagen) adaptando para o protocolo do fornecedor. O material 

inicialmente utilizado foi uma colônia pura isolada em ágar TSA (Tryptic Soy Agar). Em um 

microtubo de 1,5ml, foi adicionado 180µl de tampão ATL e 20µl de solução de proteinase K. 

Essas colônias foram ressuspendidas nessa solução, homogeneizadas por vortexização e 

incubadas a 56ºC em bloco de aquecimento por 01 hora. Os passos seguintes foram 

conduzidos de acordo com a recomendação do fornecedor. O volume final eluído foi diluído 

na concentração de 1:5 e usado na solução de trabalho. O kit comercial Check MDR 

CT103XL (Check Points B.V., Netherlands) foi utilizado conforme as orientações do 

fabricante e consistiu em 3 passos: reconhecimento do DNA, amplificação e detecção. O 

reconhecimento molecular específico de sequências de alvo de DNA e amplificações 

subsequentes foi realizado com primers universais. A reação de detecção de ligação multiplex 

gerou coleções de moléculas de DNA que foram posteriormente amplificadas por meio de um 
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único par de amplímeros usando PCR. Os produtos de PCR foram então classificados por 

hibridização para um microarray de DNA de baixa densidade. A hibridização positiva foi 

detectada usando um marcador de biotina incorporado em um dos primers de PCR. As 

amostras foram então inseridas no leitor de tubo ATR03 de canal único após a conclusão da 

reação de detecção, e as imagens foram adquiridas e interpretadas com software fornecido 

pelo fabricante (Check Points, Wageningen, Holanda), seguindo o protocolo descrito por 

Cuzon et.al (2012). 

Fig.1 – Genes β-lactamase reportados pelo Check MDR CT103XL 

 

          Para identificação do fenótipo de resistência a antibióticos, foi realizada a metodologia 

de micro diluição em caldo para determinação da MIC para três diferentes agentes 

antimicrobianos (Meropenem, Amoxicilina e Ceftriaxona). A interpretação dos resultados foi 

feita conforme a Clinical and Laboratory Standars Institute (7).            Os isolados de 

Salmonella foram inoculados em placas de ágar nutriente e incubados à 37ºC por 24 horas. As 

colônias isoladas foram coletadas e suspendidas em solução salina estéril (0,9%) e diluída 

para uma concentração final de 1 x 105 UFC por poço (0,5 McFarland Standard) em caldo 

mulher Hinton. Após, diferentes concentrações de meropenem, amoxicilina e ceftriaxona 

foram adicionadas aos poços.  O controle positivo e negativo foi adicionado para análise. As 

análises foram feitas em triplicata. A placa foi incubada a 37ºC por 24-48 horas e a 

concentração inibitória mínima foi determinada para cada amostra.  
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Resultados e Discussão  

           Entre as 19 amostras de Salmonella spp., foram identificados 12 sorotipos (Tabela 1). 

Os sorotipos mais prevalentes foram Salmonella Infantis (15,7%) e Salmonella Saintpaul 

(15,7%), seguidos de Salmonella Cerro (10,5%), Salmonella Sandiego (10,5%), Salmonella 

Kentucky (10,5%), Salmonella Alachua (5,2%), Salmonella Javiana (5,2%), Salmonella 

Livingstone (5,2%), Salmonella Typhimurium (5,2%), Salmonella Heidelberg (5,2%), 

Salmonella não entérica (5,2%) e Salmonella genovar 3076 (5,2%) (tabela 1), que consiste em 

uma cepa cuja subespécie não consta no banco de dados do kit de tipificação.   

Tabela 1 – Sorotipos de Salmonella spp. de 19 isolados em propés de cama de lotes de frango 

de corte no Estado de São paulo entre os meses de Jan a Jun de 2020. 

Sorotipo identificado Nº de amostras Nº Resistentes (antibiótico) pela MIC 

N %  

Salmonella Infantis 3 15,70% (3/19) 1 (amoxicilina) 

Salmonella Saintpaul 3 15,70% (3/19) 1 (amoxicilina) 

Salmonella Cerro 2 10,50% (2/19) 1 (ceftriaxona) 

Salmonella Sandiego 2 10,50% (2/19) 0 

Salmonella Kentucky 2 10,50% (2/19) 0 

Salmonella Alachua 1 5,20% (1/19) 0 

Salmonella Javiana 1 5,20% (1/19) 0 

Salmonella Livingstone 1 5,20% (1/19) 0 

Salmonella Typhimurium 1 5,20% (1/19) 1 (ceftriaxona) 

Salmonella Heidelberg 1 5,20% (1/19) 1 (amoxicilina e ceftriaxona) 

Salmonella não entérica 1 5,20% (1/19) 0 

Salmonella genovar 3076 1 5,20% (1/19) 1 (amoxicilina e ceftriaxona) 

     

       A Salmonelose é uma das infecções alimentares humanas mais comuns em todo o mundo 

(8). De janeiro a junho de 2020, um surto com 473 pessoas com a doença foi notificado nos 

Estados Unidos (S. Braenderup, S. Muenchen, S. Thompson, S Typhimurium). Ainda, entre o 

final de 2020 e início de 2021, outros surtos que acometeram aproximadamente 200 pessoas, 
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foram reportados, envolvendo as cepas S. Newport, S. Thompson, S. Enteritidis, S. Potsdam e 

S. Miami (9).  

        No Brasil os dados a respeito de surtos humanos são muitas vezes escassos, mas foi 

realizado o levantamento de casos confirmados de óbitos causados por Salmonella registrados 

no Sistema de Informação de Agravos de Notificação (SINAN), entre 1º de janeiro de 2013 e 

31 de dezembro de 2017. Foram utilizadas as taxas de óbito em conformidade com as regiões 

do Brasil e faixa etária entre os anos de 2013 e 2017 com base nos registros do Sinan e 

Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística (IBGE), sendo os resultados: 2013 – 07 óbitos, 

2014 – 18 óbitos, 2015 – 11 óbitos, 2016 – 10 óbitos, 2017 – 17 óbitos (Furquim et. al, 2021). 

A taxa de óbitos pela bactéria continua sendo crescente em crianças menores de 1 ano e 

idosos a partir de 60 anos, sobretudo nos maiores de 80 anos (10).  

          Sob uma perspectiva global, Salmonella Enteritidis tem sido o sorotipo mais isolado em 

humanos doentes, seguido de Typhimurium. Além destes dois sorotipos, há tantos outros 

frequentemente isolados em uma dimensão global, sendo eles, respectivamente: Salmonella 

Newport (isolado principalmente nas Américas do Norte e Latina e na Europa), Infantis 

(distribuído mundialmente), Virchow (registrado principalmente na Ásia, Europa e Oceania), 

Hadar (frequente na Europa) e Agona (frequente nas Américas do Norte e Latina e na Europa) 

(11).               

        A hidrólise de antibióticos β-lactâmicos pelas β-lactamases é o mecanismo de resistência 

mais comum para essa classe de agentes antimicrobianos em bactérias gram-negativas 

clinicamente importantes (12). Das 19 amostras de Salmonella testadas, todas tiveram 

resultado negativo para a presença de genes de resistência carba, ESBL e AmpC. Na análise 

de identificação do fenótipo de resistência a antibióticos (Fig.1), nenhuma das amostras 

testadas apresentou 100% de resistência ou sensibilidade aos antimicrobianos utilizados 

(tabela 1). O fato de algumas amostras terem mostrado alta resistência aos antimicrobianos 

testados, porém não terem apresentado genes de resistência na análise molecular, pode ser 

explicado pelas diferentes formas como as bactérias desenvolvem mecanismos de resistência. 

A detecção das β-lactamases tem algumas limitações como a presença de outros mecanismos 

de resistência no mesmo microrganismo (alterações de permeabilidade, por exemplo) e 

produção simultânea de outras β-lactamases, podendo ocorrer também a hiperprodução de 

uma β-lactamase confundindo fenotipicamente a classificação do microrganismo. Dessa 



10 
 

maneira, esses fatores podem interagir fazendo com que a leitura dos testes fenotípicos seja 

diferente (13). 

         Alguns mecanismos de resistência mais frequentes incluem a redução da concentração 

intracelular do antibiótico, por redução da permeabilidade celular ou por efluxo do 

antibiótico, que é um mecanismo com particular interesse, uma vez que algumas das bombas 

de efluxo têm a capacidade de expulsar da célula bacteriana várias classes de antibióticos, 

podendo contribuir para a emergência de fenótipos multirresistentes (MDR) (14). 

         A resistência aos carbapenemas em microrganismos Gram-negativos pode ser 

decorrente de múltiplos mecanismos, como alterações nos lipopolissacarídeos, hiper 

expressão de bombas de efluxo, perdas de porinas, mutações na cápsula polissacarídea e 

produção de enzimas β-lactamases (em especial as carbapenemases) (15). Como os genes 

testados estão associados a esta terceira condição - produção de enzimas (β-lactamases) que 

degradam os carbapenemas, a resistência encontrada nas cepas que não apresentaram genes 

carba, ESBL e AmpC, pode se dar por essas duas condições anteriores (ou diminuição da 

permeabilidade da membrana externa aos antimicrobianos, pela perda ou expressão reduzida 

de proteínas de membrana externa, ou hiper expressão de bombas de efluxo, que reduzem a 

concentração de antimicrobiano no interior das células). A resistência ao meropenem pode ser 

devido a presença de outro gene associado a produção da enzima β-lactamase (que não foi 

testado), como por exemplo a carbapenemase metalo-beta-lactamase (16). 

             Em um trabalho recente conduzido no Egito, swabs cloacais foram coletados de aves 

comerciais para detecção de Salmonella. As taxas de isolamento foram de 3,4% em aves 

clinicamente saudáveis e 11,1% nas aves com sintomas de diarreia. Todos os isolados de 

Salmonella pertenciam aos sorotipos de relevância em saúde pública - Typhimurium, 

Kentucky e Infantis. Para o teste de susceptibilidade dos isolados aos antibióticos, foi 

realizado o teste de difusão em disco e de 20 amostras, 19 apresentaram resistência a mais de 

um antibiótico, sendo que dessas 19,04% foram ESBL negativas que continham o gene CMY 

II e eram resistentes à cefalosporina (17). 

       Já em outro trabalho conduzido na Coreia do Sul, foram investigados mecanismos de 

resistência e características moleculares de isolados de Salmonella Virchow em amostras de 

fezes e carcaças de bovinos, suínos e aves coletadas entre 2010 e 2017. A grande parte das 

amostras resistentes (96,4%) foram de aves. Todas as cepas resistentes a cefalosporinas de 

espectro estendido produziram ESBL do tipo CTX-M-15 e/ou β-lactamase AmpC do tipo 
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CMY II, evidenciando a importância urgente de práticas de biosseguridade na indústria 

avícola (18).  

        Para o meropenem, uma amostra (5,2%) apresentou sensibilidade, enquanto as demais 

(94,7%) tiveram resistência intermediária.  Em humanos, esse agente antimicrobiano é 

utilizado em casos que a bactéria já apresentou resistência a outros antimicrobianos (19). Em 

um recente trabalho em que isolados de Salmonella spp. oriundos de carcaças de frango foram 

analisados quanto ao perfil de resistência, 100% dos isolados foram sensíveis ao meropenem 

(20). Dados semelhantes foram encontrados em um estudo, que ao avaliar sorotipos de 

Salmonella spp. isolados de aviários do Paraná, encontrou um resultado de 100% de 

sensibilidade ao meropenem nos sorotipos de Salmonella testados, entre eles o sorovar 

Heidelberg (21). Na medicina humana, o meropenem é uma das drogas de primeira escolha 

para início de tratamento empírico em doentes com infecção grave e agente etiológico 

desconhecido (20) e a Organização Mundial da Saúde (OMS) recomenda a restrição completa 

de todas as classes de antimicrobianos importantes na medicina humana para uso na 

promoção do crescimento de animais que produzem alimentos (22). As peculiaridades desse 

antimicrobiano e sua pouca disponibilidade na avicultura, podem justificar a maior 

sensibilidade das cepas testadas no trabalho. 

          Em relação à amoxicilina, 13 amostras (68,4%) apresentaram resistência intermediária 

e 04 (21,05%) foram altamente resistentes. Em um trabalho realizado com isolados de 

Salmonella spp. de uma planta de abate de frangos no Estado de São Paulo, para avaliação do 

perfil de resistência a agentes antimicrobianos, de um total de 29 amostras, 16 (55,2%) foram 

resistentes à amoxicilina. Foram observados resultados intermediários os quais devem ser 

considerados resistentes, pois o uso destas drogas antimicrobianas como sensíveis, somente 

fariam seleção de cepas resistentes, 9 (31,03%) amostras apresentaram comportamento 

intermediário à amoxicilina (23). Galdino et. al (2013) analisaram o perfil de resistência a 

diferentes antimicrobianos em 18 amostras de Salmonella spp. provenientes de swabs de 

arrasto de lotes de frango de corte durante o ano de 2009 e os dados indicaram que das 

amostras realizadas, a maior resistência foi à amoxicilina, com 27,7%. O alto perfil de 

resistência à amoxicilina pode ser explicado devido ao amplo uso desse antimicrobiano na 

avicultura. Um estudo relativo ao uso de medicamentos em avicultura de postura no Brasil, 

descreveu os antimicrobianos mais comumente utilizados. Para finalidade terapêutica, dentre 

vários medicamentos, a amoxicilina é citada (25).  
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        Já para a ceftriaxona, 15 amostras (78,9%) apresentaram resistência intermediária e 04 

(21,05%) alta resistência nesse trabalho. Em um trabalho parecido, conduzido em Cuba, de 

um total de 28 isolados de Salmonella spp., um número importante de 06 (21,4%) 

apresentaram resistência a ceftriaxona, que é o antibiótico de primeira eleição para o 

tratamento de salmonelose não invasiva em adultos e principalmente, em crianças (26). 

Interessantemente a ceftriaxona não é utilizada na produção de aves, mas provavelmente outro 

antibiótico da mesma classe pode estar induzindo a resistência à cefalosporina em isolados de 

frango, como por exemplo o ceftiofur uma cefalosporina de 3º geração usada na  indústria 

avícola. 

          O ceftiofur já foi comumente administrado em pintinhos de um dia, juntamente com a 

vacina da Marek em incubatórios comerciais, como forma de prevenir doenças em frangos 

(8). O uso de ceftiofur na produção avícola também tem sido responsável pelo aumento de 

isolados resistentes de E. coli e Salmonella Heidelberg no Canadá (27). De acordo com Frye e 

Cay (2007), o elemento genético responsável pela maior parte da resistência ao ceftiofur em 

Salmonellas sp. isoladas a partir de animais nos EUA parece ser o gene BlaCMY, pois eles 

conseguiram isolar esse gene dos plasmídeos das cepas de Salmonella sp. resistentes, 

inferindo dessa forma que o aumento da resistência está relacionado a passagem do gene 

através do plasmídeo entre os diferentes sorotipos de Salmonella sp. Essa mesma constatação 

foi relatada em outro trabalho, onde os dezenove isolados resistentes ao Ceftiofur carreavam o 

gene BlaCMY (29). No entanto, dos isolados estudados por Frye e Cray (2007), 17% dos 

resistentes não tiveram o gene BlaCMY ou algum dos outros genes β-lactamases resistentes 

detectado através do PCR, levantando uma preocupação de que outros mecanismos não 

detectados estão associados a resistência ao ceftiofur.  

         A emergência de resistência bacteriana às classes de cefalosporinas e fluoroquinolonas é 

uma grande preocupação uma vez que ambas são amplamente utilizadas em tratamentos de 

infecções humanas e a resistência a essas drogas pode resultar em sérias complicações aos 

tratamentos (30). O Sistema Nacional de Monitoramento de Resistência Antimicrobiana 

(SNMRA) apresentou dados (de 1996 a 2007) que são mais compreensíveis, reportando a 

emergência de isolados de Salmonellas não tifóides que são resistentes ao ácido nalidíxico e 

ceftriaxona. Esse fenômeno tem aumentado a preocupação entre as autoridades de saúde 

pública a respeito tanto do manejo clínico, quanto da prevenção da infecção (31). 



13 
 

        O efeito de resistência antimicrobiana em bactérias de origem animal tem sido 

amplamente estudado. O foco maior tem sido retirar  drogas para tratamentos em humanos 

que estão sendo utilizadas como promotores de crescimento ou como drogas profiláticas na 

alimentação de animais de produção. Bactérias de origem animal podem atingir a população 

humana de várias formas: contaminação de fontes hídricas, contaminações no abate, efluentes 

de granjas e outros. Isto se torna particularmente importante com bactérias entéricas. 

Indivíduos que são mais expostos, como trabalhadores da indústria da carne, tratadores de 

animais e veterinários, costumam ter um grau de resistência a antimicrobianos maior do que a 

população em geral. Entretanto, torna-se quase impossível quantificar a transferência desta 

resistência visto que o mesmo princípio ativo pode ter sido usado também em humanos (32). 

 

Fig.2 – Número de isolados com resistência, resistência intermediária e sensibilidade aos 

agentes antimicrobianos testados. 

 

                  

          Pelos resultados apresentados no trabalho, a alta resistência e resultados intermediários 

a amoxicilina e ceftriaxona e meropenm  é um grande ponto de atenção para o uso 

indiscriminado de antibióticos no tratamento de infecções e a adição em rações animais como 

promotores de crescimento, que podem contribuir para a seleção de cepas resistentes. 

Ressalta-se ainda a importância de medidas profiláticas de biosseguridade para conter a 

disseminação de doenças ou impedir que os lotes sejam acometidos.  
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Conclusão  

        De acordo com os dados obtidos nesta pesquisa os sorotipos mais relevantes foram S. 

Infantis, S. Heidelberg e S. Typhimurium. Apesar das cepas de Salmonella spp. não terem 

apresentado genes de resistência carba, MCR, ESBL e AmpC, alguns isolados apresentaram 

alto perfil de resistência e perfil intermediário pela MIC ,trazendo grande preocupação já que 

houve alta resistência as drogas testadas e nenhuma expressão de genes de resistência . Esse 

evento pode ter ocorrito por processos de resistência por mutação espontânea e seleção 

relacionandos a genes não estudados nesse trabalho. Essa resistência fenotípica no entanto,  

pode contribuir para a emergência de fenótipos multirresistentes.  
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