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APRESENTAÇÃO

A microbiologia é um vasto campo que inclui o estudo dos seres vivos 
microscópicos nos seus mais vaiados aspectos como morfologia, estrutura, fisiologia, 
reprodução, genética, taxonomia, interação com outros organismos e com o ambiente 
além de aplicações biotecnológicas. Como uma ciência básica a microbiologia utiliza 
células microbianas para analisar os processos fundamentais da vida, e como ciência 
aplicada ela é praticamente a linha de frente de avanços importantes na medicina, 
agricultura e na indústria.

De forma integrada e colaborativa a nossa proposta apoiada e certificada 
pela editora Atena é apresentar aqui a obra “Pesquisa científica e tecnológica em 
microbiologia” contendo trabalhos e pesquisas desenvolvidas em diversos institutos 
do território nacional contendo análises de processos biológicos embasados 
em células microbianas ou estudos científicos na fundamentação de atividades 
microbianas com capacidade de interferir nos processos de saúde/doença.

A microbiologia como ciência iniciou a cerca de 200 anos, entretanto os 
avanços na área molecular como a descoberta do DNA  elevou a um novo nível 
os estudos desses seres microscópicos, além de abrir novas frentes de pesquisa 
e estudo, algumas das quais pretendemos demonstrar nesse primeiro volume da 
obra “Pesquisa científica e tecnológica em microbiologia”. Sabemos na atualidade 
que os microrganismos são encontrados em praticamente todos os lugares, e a falta 
de conhecimento que havia antes da invenção do microscópio hoje não é mais um 
problema no estudo, principalmente das enfermidades relacionadas aos agentes 
como bactérias, vírus, fungos e protozoários.

Acreditamos no potencial dessa obra em primeiro lugar pela qualidade dos 
trabalhos aqui apresentados, e em segundo pelo campo em potencial para futuras 
novas discussões, haja vista que enfrentamos a questão da resistência dos 
microrganismos à drogas, identificação de viroses emergentes, ou reemergentes, 
desenvolvimento de vacinas e principalmente a potencialização do desenvolvimento 
tecnológico no estudo e aplicações de microrganismos de interesse.

Temas ligados à pesquisa e tecnologia microbiana são, deste modo, discutidos 
aqui com a proposta de fundamentar o conhecimento de acadêmicos, mestres e 
todos aqueles que de alguma forma se interessam pela saúde em seus aspectos 
microbiológicos. Portanto a obra propõe uma teoria bem fundamentada nos resultados 
práticos obtidos em alguns campos da microbiologia, abrindo perspectivas futuras 
para os demais pesquisadores de outras subáreas da microbiologia. 

Assim desejo a todos uma ótima leitura!

Benedito Rodrigues da Silva Neto
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RESUMO: O presente trabalho teve como 
objetivo caracterizar o perfil fenotípico e 
genotípico de uma cepa de bactéria resistente 
a antibióticos de último recurso, isolada do lago 
Água Preta, manancial de abastecimento de 
Belém, Pará. Como métodos de caracterização 
fenotípica foram utilizados a coloração de Gram, 
microscopia direta e teste de sensibilidade in 
vitro. E para fins de caracterização genotípica 
foi realizada a extração do DNA genômico, 
diferenciação da espécie por meio de PCR 
Quadruplex e PCR para identificação de genes 
de resistência. A cepa C40A foi identificada como 
Escherichia coli pertencente ao filogrupo D. A 
bactéria foi resistente a 87,5% dos antibióticos 
clinicamente disponíveis para o tratamento de 
infecções bacterianas e susceptíveis a apenas 
12,5% dos mesmos (Imipenem e Canamicina). 
Foi identificada a presença do gene blaCTX 
e dos elementos móveis Intl1 e Intl2, sendo 
estes componentes genéticos, marcadamente 
associados a expressão de perfis de resistência 
a antibióticos. 
PALAVRAS-CHAVE: Genética molecular, 
Microbiologia e Resistência
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PHENOTYPIC AND GENOTYPIC PROFILE OF AN Escherichia coli STRAIN 

MULTIRESISTENT TO ANTIBIOTICS, ISOLATED FROM ÁGUA PRETA LAKE, 

BELÉM, PARÁ

ABSTRACT: The present work aimed to describe the phenotypic and genotypic profile 
of a bacterium strain resistant to last resort antibiotic, isolated from the Água Preta 
lake, water supply source in Belém, Pará. The phenotypic characterization methods 
were Gram staining, direct microscopy and in vitro sensitivity test. For genotypic 
characterization purposes, genomic DNA extraction, species differentiation through 
Quadruplex PCR and PCR for identification of resistance genes were performed. 
The C40A strain was identified as an Escherichia coli belonging to filogroup D. The 
bacterium was resistant to 87.5% of the clinically available antibiotics for the treatment 
of bacterial infections and susceptible to only 12.5% (Imipenem and Kanamycin). The 
presence of the blaCTX gene and the mobile elements Intl1 and Intl2 were identified. 
These genetic components were markedly associated with the expression of antibiotic 
resistance profiles.
KEYWORDS: Molecular Genetics, Microbiology and Resistance

1 | 	 INTRODUÇÃO

Os antimicrobianos são substâncias naturais, químicas, sintéticas ou 
semissintéticas (quimioterápicos), produzidas por várias espécies de microrganismos, 
vegetais e animais (OKEKE et al., 2005) Encontram-se dentro do grupo de substâncias 
antimicrobianas, que atualmente representam a classe de medicamentos mais 
utilizados e prescritos tanto no uso hospitalar quanto n a automedicação para o 
tratamento de doenças bacterianas (WALSH, 2013).

Os antibióticos são rotineiramente utilizados para combater uma infecção 
estabelecida e possuem a finalidade de eliminar ou impedir o crescimento 
bacteriano, no entanto, quando usados de forma incorreta trazem sérios problemas 
à saúde pública e ao meio ambiente (NICOLINI et al., 2008). Segundo Lohner & 
Staudegger (2001), as doenças infecciosas estão entre as principais causas de 
morte da população humana devido ao surgimento de bactérias multirresistentes 
aos antibióticos, causada pela utilização excessiva e errónea praticada ao longo de 
décadas (INSA, 2010). 

Este uso indiscriminado permitiu que os microrganismos conseguissem 
se adaptar, por meio de mecanismos de aquisição e transferência de genes de 
resistência (CDC, 2010). Adaptação esta que contribuiu para a emergência e 
incidência de bactérias patogênicas e resistentes aos antibióticos não apenas em 
ambiente hospitalar, mas também no meio ambiente e em animais produtores de 
alimentos, representando assim, uma grave preocupação e ameaça à saúde pública 
(FORGETTA et al., 2012).
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As bactérias têm sido classificadas como resistentes ou multirresstentes quando 
são inibidas de forma in vitro por antibióticos apenas em concentrações superiores 
àquelas atingidas de maneira in vivo (SA; FIOL; GROPPO, 2014), quando esta possui 
a capacidade de crescer na presença de um ou de várias classes de antibióticos, 
respectivamente, sinalizando assim, o momento em que este ou estes medicamentos 
perderam a capacidade de controlar o crescimento bacteriano (SEAN, 2005).

A água é um meio de disseminação de organismos resistentes aos antibióticos 
entre populações humanas e animal, mas também a via pela qual genes de resistência 
são introduzidos no ecossistema de bactérias naturais alterando a microbiota 
ambiental, possibilitando assim, o surgimento de cepas multirresistentes nesses 
ambientes. Dessa forma, os ambientes aquáticos são considerados os principais 
recipientes para cepas resistentes e genes de resistência à antibióticos (GILLINGS; 
STOKES, 2012). 

Nesse contexto, o presente trabalho foi conduzido objetivando a caracterização 
fenotípica e genotípica de cepas de bactérias, bem como a identificação dos genes 
responsáveis pela resistência.

2 | 	MATERIAL E MÉTODOS

Para a realização das análises de caracterização fenotípica e genotípica foi 
selecionada a cepa C40A, por se tratar de uma cepa previamente identificada 
como resistente ao antibiótico Cefotaxima e com potencial patogênico a animais de 
produção. A mesma foi selecionada a partir da bacterioteca disponível do acervo 
Centro de Genômica e Biologia de Sistemas – CBGS/UFPA, isolada em estudo 
anterior do lago Água Preta, localizado no Parque Utinga pertencente à COSANPA, 
considerado como principal reservatório que serve como fonte de abastecimento da 
cidade de Belém, Pará.

A cepa foi cultivada em meio caldo MacConkey por 24 horas à 37ºC, e 
posteriormente, semeada em meio ágar MacConkey suplementado com 8µg/ml de 
antibiótico Cefotaxima. 

A fim de destacar diferenças morfológicas e tintoriais apresentadas pelas 
bactérias no processo de identificação, foi utilizada a técnica de coloração de Gram 
que permite dividir as bactérias em dois grandes grupos: Gram-positivas e Gram-
negativas. O método consiste em tratar sucessivamente um esfregaço bacteriano, 
fixado pelo calor, com os reagentes cristal violeta, lugol, álcool-acetona e fucsina por 
determinados intervalos de tempo. As bactérias que adquirem coloração violeta são 
classificadas como Gram-positivas e aquelas que adquirem a coloração rosa Gram-
negativas.

Realizada conseguinte à coloração de Gram, a técnica de microscopia direta 
disponibiliza informações quanto à composição celular, morfologia e motilidade 
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do microrganismo. As amostras foram observadas por microscópio óptico de luz 
direta o qual destacou as características morfotintoriais, a disposição e a quantidade 
de microrganismos, dando informações preliminares quanto à identificação do 
microrganismo.

O antibiograma foi realizado por meio da técnica de difusão em disco (método 
de Kirby & Bauer). A cepa isolada foi diluída em solução salina até o valor de 0,5 
da escala de MacFarland, posteriormente, esta diluição foi semeada em placa com 
meio de cultura ágar Müeller-Hinton com auxílio de um swab estéril. Posterior a isso, 
os discos dos 16 antibióticos utilizados foram aplicados sob a superfície da placa 
(Quadro 2), este processo foi realizado duas vezes a fim de confirmar os resultados 
obtidos. Após 16 horas ou período de overnight, de incubação à 37ºC em estufa, foi 
realiza a leitura dos halos de inibição segundo os valores padronizados pelo Clinical 
and Laboratory Standards Institute – CLSI. E como controle, foi utilizada a linhagem 
E. coli ATCC 25922.

Quadro 2: Antibióticos utilizados no teste de susceptibilidade
Fonte: O autor.

As colônias da cepa C40A inicialmente isoladas em meio sólido, foram 
cultivadas em meio tríptico de soja (caldo TSB) com agitação a 37ºC por 24h, e 
o pellet foi transferido para tubos eppendorf, onde ocorreu a extração do DNA 
genômico utilizando o kit DNeasy Blood and Tissue (Qiagen), segundo o protocolo 
especificado pelo fabricante. A quantificação do DNA extraído foi realizada utilizando 
espectrofotômetro NanoDrop e a qualidade do DNA extraído foi avaliada em gel de 
agarose 1% e corado com brometo de etídio.

Por meio da técnica de Reação em Cadeia de Polimerase (PCR) Quadruplex 
utilizando como alvo os genes arpA, chuA, yjaA e o fragmento de DNA TspE4.C2, 
caracterizado como um gene de lipase esterase putativo (GORDON et al., 2008). 

Para a realização da PCR para identificar os genes de resistência, foi 
utilizado os primers dos genes: blaIMP, blaVIM, blaKPC, blaSHV, blaCTX e blaTEM 
(BÖCKELMANN et al., 2009; HENRIQUES et al., 2006; HINDIYEH et al., 2011). E 
a identificação dos integrons Intl1 e Intl2 também foi realizada utilizando primers 
previamente descritos na literatura (MOURA et al., 2010).
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3 | 	RESULTADOS E DISCUSSÃO

O material biológico obtido a partir do Lago Água Preta e mantido em glicerol 
25% em freezer à -80ºC foi cultivado em placas de ágar MacConkey, meio este, 
seletivo para crescimento de enterobactérias. Após 24h de incubação à 37º, foi 
observado crescimento da cepa C40A de forma pura, sem a presença de qualquer 
contaminante ambiental ou laboratorial (Figura 4). 

Figura 4: Crescimento bacteriano em meio seletivo
Fonte: Arquivo pessoal

A partir da coloração de Gram, a bactéria foi identificada como gram-negativa, 
apresentando-se na configuração de bacilos (Figura 5).

Figura 5: Microscopia direta de bactérias submetidas à coloração de Gram
Fonte: Arquivo pessoal
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Com base nos resultados obtidos a partir das propriedades morfotintoriais, pode-
se classificar preliminarmente a bactéria como sendo da família Enterobacteriaceae, 
devido a mesma ter manifestado características descritas na literatura.

A família Enterobacteriaceae constitui um grande grupo heterogêneo de 
bactérias cujo hábitat natural é o trato intestinal de humanos e animais. A família inclui 
numerosos gêneros (Escherichia, Shigella, Salmonella, Enterobacter, Klebsiella, 
Serratia, Proteus e outros). O processo de diferenciação dos gêneros e espécies é 
realizado por meio de uma série de provas bioquímicas. Algumas espécies, em um 
mesmo gênero, são muito semelhantes, sendo necessária a realização de provas 
genéticas específicas para diferencia-las (TRABULSI, 2015).

No Brasil já foram identificadas bactérias resistentes aos antibióticos em água 
de rio (COUTINHO et al., 2014), lago e lagoa (COUTINHO et al., 2014; MARTINS et 
al., 2014), e do mar (COUTINHO et al., 2014)

Também já foram identificadas bactérias resistentes em estações de tratamento 
de esgotos (RIBEIRO, 2011), em água de tanques usados para aquicultura (CARVALHO 
et al., 2013; RESENDE et al., 2012) e até mesmo em água potável (LASCOWSKI 
et al., 2013). Esse cenário se torna mais preocupante uma vez que em algumas 
regiões brasileiras o uso da água apresenta certas limitações em decorrência da sua 
escassez, más condições de tratamento, contaminação por efluentes domésticos, 
industriais e/ou agropecuários contendo resíduos de antibióticos (MARENGO, 2008).

Para o teste de disco-difusão, foram utilizados 16 antibióticos clinicamente 
utilizados para o tratamento de infecções bacterianas, pertencentes a diversas 
subclasses deste tipo de fármaco disponíveis para o tratamento de infecções. A 
partir destes, foi analisada a capacidade de impedir o crescimento microbiano por 
meio da medida do halo formado ao redor do disco de antibiótico (Figura 6). Os 
resultados foram interpretados de acordo com os valores estabelecidos pelo Clinical 
and Laboratory Standards Institute – CLSI, utilizando como controle do teste a cepa 
padrão de E. coli (ATCC 25922), cujas variações aceitáveis para as medidas dos 
halos de inibição encontram-se estabelecidas no CLSI.
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Figura 6: Resposta do crescimento bacteriano em relação a presença de antibióticos
Fonte: Arquivo pessoal

As respostas de crescimento ou inibição na presença dos antibióticos foram 
classificadas como: Resistente (R), Intermediário (I) ou Sensível (S). Podendo-se 
observar que dos 16 antibióticos utilizados, a cepa C40A apresentou susceptibilidade 
a 12,5% dos antibióticos IMP e K, pertencentes às subclasses carbapenêmicos e 
aminoglicosídeos, respectivamente e apresentou resistência a 87,5% dos antibióticos 
testados AML, AMC, AMP, CAZ, KPF, CTX, FEP, CIP, CN, C, STX, ATM, NA e TE, 
pertencentes às demais subclasses utilizadas no presente estudo (Quadro 3 e 4).

Quadro 3: Resultados observados do halo de inibição do teste de antibiograma 
Fonte: O autor.
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Quadro 4: Resultado do teste de antibiograma
( - ) Ausência de padrão de controle qualidade. Fonte: O autor.

Vasconcelos et al. (2010) em estudo caracterizou a resistência antimicrobiana 
de cepas de E. coli isoladas do açude Santo Anastácio (Fortaleza, CE), constatou 
que as cepas analiadas apresentaram resistência à tetraciclina, ácido nalidixico, 
ciprofloxacina e ao sulfazotrin. E em desacordo com o presente trabalho, nenhuma 
resistência foi observada aos antibióticos do grupo dos β-lactâmicos (Imipenem).

Li et al. (2016) observaram em seu estudo que todos os isolados de E. coli 
coletados em quatro distritos diferentes da China possuíam perfil de multirresistência, 
mostrando-se resistentes a cefotaxima, cefepima, azetreonam, ceftazidima, 
amoxicilina/ácido clavulânico, ampicilina, ampicilina-sulbactama e piperacilina-
tazobactam. Destaca-se que alguns desses isolados também eram resistentes a 
tetraciclina, sulfametoxazol/trimetoprim, ciprofloxacina, gentamicina e amicacina. 
No entanto, foi observado que todos os isolados foram susceptíveis ao imipenem, 
confirmando os resultados obtidos no presente estudo. 

Os resultados do presente estudo também são semelhantes aos apresentados 
em estudo conduzido por Gharout-Sait et al. (2015) na Algéria, onde todos os isolados 
apresentaram resistência à amoxicilina/ácido clavulânico, cefotaxima, ceftazidima, 
azetreonam e cefoxitina. A resistência dos isolados foi alta para os antibióticos 
sulfametoxazol/trimetoprim, tetraciclina, clorafenicol e trimetoprim. E baixa para 
ácido nalidixico e amicacina. Os isolados demostraram-se suscetíveis a imipenem e 
antibióticos da subclasse das fluoroquinolonas.

Um estudo desenvolvido em Portugal por Machado et al. (2008) descreveu 
a presença de integrons e de vários genes de resistência (como codificadores 
de β-lactamases de espectro estendido) em amostras identificadas como sendo 
Enterobacteriaceae, provenientes de frangos e suínos. Os resultados deste estudo 
mostraram que vários isolados produtores de β-lactamases de espectro estendido 
eram resistentes a antibióticos usados na produção animal intensiva. Foi possível 
ainda, concluir que as resistências estavam associadas a estirpes de E. coli 
comensais de origem animal. Foi aferido que os animais, como as aves e suínos, 
podem ser potenciais reservatórios de bactérias e genes de resistência a antibióticos. 
Essas bactérias comensais e patogénicas (incluindo estirpes resistentes) podem 
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chegar ao ambiente através dos esgotos e contaminar cursos d’água subterrâneos 
e superficiais, desencadeado um problema ambiental. 

Em estudo de larga escala realizado em 1427 bovinos na França revelou 
prevalência de 0,4% de E. coli produtoras de ESBL na mastite bovina. Essa 
prevalência pode ter sido oriunda do tratamento com antibióticos nos tetos dos 
animais, que geralmente é local e altamente administrado, e/ou ao fato de que a 
glândula mamária geralmente é estéril e não é um nicho ecológico favorável para 
troca genética e seleção de resistência entre cepas (DAHMEN et al., 2013).

Walk et al., (2009)  relataram que várias novas linhagens de Escherichia 
são geneticamente distintas, mas fenotípica indistinguíveis. Devido a essa alta 
similaridade presente entre as bactérias pertencentes a esse gênero, a técnica de 
PCR Quadruplex foi empregada a fim de confirmar a identidade da cepa bacteriana 
no presente estudo.

O método pressupõe que apenas isolado com um fenótipo típico de Escherichia 
(por exemplo, lactose +, citrato -, indol +) serão rastreados, isto é, isolados 
pertencentes a E. coli ou a qualquer um dos cinco grupos crípticos de Escherichia 
(WALK et al., 2009). 

Como resultado, a cepa C40A amplificou os genes arpA e chuA, e foi negativa 
para a amplificação dos genes yjaA e TspE4.C2 (Figura 8). 

Figura 5: Amplificação de fragmento de E. coli, controle positivo e negativo em PCR

Fonte: ARAÚJO, S. (2017).

Pode-se concluir que a cepa C40A trata-se realmente de um exemplar de E. 
coli, com base nos parâmetros de diferenciação de bactérias do gênero Escherichia 
estabelecidos por Clermont et al., (2013).
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Ainda com base nos obtidos e seguindo recomendação de (CLERMONT et 
al., 2013) C40A pode ser enquadrada dentro dos filogrupos D ou E, por apresentar 
arpA+ e chuA+, conforme padrão estabelecido pelos mesmos autores (Figura 9), 
contudo, microrganismos pertencentes ao filogrupo E são unicamente oriundos de 
isolados clínicos humanos, enquanto os pertencentes ao filogrupo D são isolados de 
origem ambiental, tidos como virulentos e potenciais causadores de patologias.

Figura 6: Padrões de classificação de bactérias do gênero Escherichia e seus filogrupos.
Fonte: CLERMONT et al., (2013)

Meireles (2013) levando em consideração unicamente os filogrupos que possuíam 
isolados de origem ambiental, desenvolveu método alternativo de classificação das 
espécies bacterianas dentro de seus respectivos filogrupos, também de acordo com 
o padrão de amplificação de três genes marcadores específicos (arpA, chuA, yjaA) 
e um fragmento de DNA TSPE4.C2. 

	 Desta forma, confirmando os resultados apresentados pelo estudo de Clermont 
et al. (2013), devido ao fato do presente isolado se tratar de um isolado de origem 
ambiental, sendo o mesmo foi classificado e confirmado por ambos os métodos de 
classificação como sendo pertencente ao grupo filogenético D.

	 Estudo realizado por Clermont, Bonacorsi e Bingen (2000), aponta que os 
grupos filogenéticos B2 e D são isolados principalmente a partir de infecções extra-
intestinais e são principalmente constituídos por cepas invasivas. Em estudos 
tendo como objeto os grupos filogenéticos foram publicados em outros países Irã 
(GHANBARPOUR; OSWALD, 2010), Israel (BLUM; LEITNER, 2013) Finlândia 
(SUOJALA et al., 2011), e esses achados sustentam o papel da E. coli do filogrupo D 
e de ocorrência ambiental como principal agente etiológico de mastite em bovinos.

	 Em pesquisa realizada por Casella (2016), o grupo filogenético D, por vezes 
considerado como virulento e causador de infecções extra-intestinais, predominou 
dentre as linhagens de E. coli oriundas tanto de carnes quanto do trato gastrointestinal 
(TGI) de frangos  do Brasil.

	 A identificação dos genes de resistência à β-lactâmicos foi realizada por 
técnica de PCR com os primers: blaTEM, blaIMP, blaSHV, blaCTX, blaVIM e blaKPC.  
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Além dos genes, buscou-se identificar os integrons Intl1 e Intl2 (Quadro 5).

Quadro 5: Primers utilizados na identificação dos genes blaTEM, blaSHV, blaCTX, blaIMP, 
blaVIM, Intl1 e Intl2.

Fonte: Adaptado HENRIQUES et al., 2006 et al., 2011..

Os resultados da PCR foram avaliados em gel de agarose (1%) corado com 
brometo de etídio e visualizados por meio de eletroforese sob luz UV. 

A cepa de E. coli apresentou resultado positivo quanto à amplificação dos genes 
blaCTX e os integrons Intl e Intl2, confirmando assim, a presença desses genes e 
elementos móveis em seu genoma. Entretanto, a espécie mostrou-se negativa quanto 
à amplificação dos genes blaTEM, blaIMP, blaSHV, blaVIM e blaKPC (Quadro 6).

Quadro 6: Resultado PCR dos primers de genes de resistência.
Fonte: O autor.

Kotlarska et al. (2015) analisando o perfil de resistência de E. coli isolada de 
duas estações de tratamento de águas residuais e suas águas receptoras na Polônia, 
identificou a presença de integrons de classe 1 e 2 entre os isolados de E. coli 
testados com taxa de 32,06% e 3,05%, respectivamente. A presença de integrons foi 
associada ao aumento da frequência de resistência a fluoroquinolonas, trimetoprim/
sulfametoxazol, amoxicilina/clavulanato, piperacilina/tazobactam e presença de 
fenótipo de multirresistência. Os resultados obtidos neste estudo corroboraram com 
os apresentados pelos autores supracitados, contudo, o aumento da frequência de 
resistência não foi possível de ser mensurado para os mesmos antibióticos testados 
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no estudo de Kotlarska e coladoradores.
Em estudo realizado por Canal (2010) em E. coli isolada de amostras de 

água da Lagoa dos Patos (RS) observou uma associação significativa entre a 
multirresistência aos antibióticos e a presença de integrons de classe 1 nas amostras 
analisadas, onde a maioria dos isolados (67,7%) que apresentaram o Intl1 em seu 
composição genética foram considerados multirresistentes, estando este estudo em 
concordância com trabalho apresentado por Henriques et al. (2006) e podendo-se 
inferir que em concordância com os achados no presente estudo. 

Casella (2016) objetivando a identificação de genes de resistências 
cefalosporinas de espectro estendido (ESC) mediada pela produção de β-lactamases 
de espectro estendido (ESBL) em E. coli isolada partir de carne de frango no Brasil e 
na França, identificou que o gene blaCTX foi o principal responsável pela resistência 
dos isolados a ESC, mas os genes blaTEM e blaSHV também foram detectados. 
Estando a maioria dos genes blaCTX associados à integrons complexos de classe 
1, resultado que pode ser considerado como similar ao apresentado no presente 
estudo.

Cupertino (2016) em estudo realizado com isolados de E. coli provenientes de 
animais de produção identificou que 20% do total de isolados apresentou pelo menos 
um gene de resistência. Sendo, 1% dos isolados positivos para o gene blaSHV, 
5% positivos para o gene blaCTX e 9% positivos para o gene blaTEM. Além dos 
resultados acima descritos 2% isolados apresentaram resultado positivo frente a 
dois genes simultaneamente: blaCTX e blaTEM. O que diferiu do apresentado neste 
trabalho, uma vez que a cepa em estudo amplificou unicamente o gene blaCTX.

4 | 	CONCLUSÕES

A cepa C40A foi identificada como sendo uma bactéria da espécie E. coli e 
revelou altos níveis de resistência à maioria dos antimicrobianos clinicamente 
disponíveis para o tratamento de infecções bacterianas, exceto para Imipenem e 
Canamicina. A cepa classificada como pertencente ao filogrupo D. Foi detectada a 
presença do gene blaCTX e dos elementos móveis Intl1 e Intl2. 
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