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RESUMO 

 

A truticultura é uma atividade aquícola amplamente desenvolvida nas regiões Sul e 

Sudeste do Brasil, incluindo a região serrana do Estado do Rio de Janeiro, alvo deste 

estudo. A antibioticoterapia é adotada na profilaxia e tratamento de doenças 

bacterianas. No entanto, estes fármacos atuam em bactérias comensais e 

patogênicas da microbiota intestinal de peixes saudáveis e doentes, o que aumenta a 

presença de resíduos no ambiente se utilizados de forma indiscriminada, favorecendo 

a pressão seletiva de bactérias resistentes aos antimicrobianos e ao aumento da 

transferência horizontal de genes de resistência (ARGs) entre diversas populações 

bacterianas. O trabalho teve como objetivo realizar o levantamento de microrganismos 

comensais e patogênicos cultiváveis do conteúdo intestinal de trutas arco-íris 

(Oncorhynchus mykiss) e seu ambiente aquático para pesquisa de bactérias 

multirresistentes aos antimicrobianos e fatores de patogenicidade circulantes na 

região. Foram coletados 50 peixes da espécie O. mykiss e 9 amostras de água dos 

tanques ativos. Destes, obteve-se 222 isolados bacterianos, e posteriormente foi 

avaliado o perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos. Do total de isolados, 54,5% 

(n=121) apresentaram bactérias Gram-negativas, destacando-se espécies da Família 

Enterobacteriaceae, Aeromonaceae e Pseudomonadaceae; e 45,5% (n=101) Gram-

positivas, destacando-se espécies do gênero Staphylococcus, Enterococcus, 

Lactococcus, Streptococcus, Kocuria spp. e Gemella spp. Cepas bacterianas 

pertencentes aos filos Proteobacteria, Firmicutes e Actinobacteria foram isolados no 

conteúdo intestinal de O. mykiss; em amostras do ambiente aquático foram 

identificadas espécies dos filos Proteobacteria e Firmicutes. Foi observado que 65,3% 

(n=79) das bactérias Gram-negativas e 82,2% (n=83) Gram-positivas apresentaram 

resistência a pelo menos um antimicrobiano e o perfil de multirresistência foi 

observado em 7,4% (n=9) e 36,6% (n=37), respectivamente. Em ambos os grupos, 

observou-se maiores percentuais de resistência aos antibióticos da classe beta-

lactâmicos, destacando-se: Cefalotina (45,5%), Amoxicilina + Ác. Clavulânico 

(27,3%), Ampicilina (26,5%) e Cefoxitina (24%) para bactérias Gram-negativas; 

Amoxicilina e Oxacilina (48,5%), Ampicilina (42,6%), Penicilina G (39,6%), 

Clindamicina (33,7%), Gentamicina (28,7%) e Tetraciclina (27,7%) para Gram-



 
 

 

positivas. Na análise molecular, cepas de Staphylococcus spp. (n=51) submetidas à 

técnica de PCR para detecção do gene mecA resistente à meticilina e detecção de 

enterotoxinas estafilocócicas A, C e D, apresentaram os resultados: 33,3% (n=17) 

positivas para a presença do gene mecA; 98,0% (n=50) para o gene sea; 9,8% (n=5) 

pra o gene sec; e 13,7% (n=7) para o gene sed. Conclui-se que diversas espécimes 

bacterianas apresentam potencial risco à truticultura como patógenos oportunistas e 

à comunidade, sendo fundamental orientar os produtores quanto à adoção de boas 

práticas sustentáveis na truticultura, a fim de prevenir a disseminação de genes 

resistentes e enterotoxigênicos, suas consequências no ambiente e na saúde pública. 

Palavras-chave: Truta arco-íris; Microbiota intestinal; Multirresistência aos 

antimicrobianos; Fatores de patogenicidade; PCR. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 

ABSTRACT 

 

Trout farming is an aquaculture activity widely developed in the South and Southeast 

regions of Brazil, including the serrana region of the State of Rio de Janeiro, the target 

of this study. Antibiotic therapy is used in the prophylaxis and treatment of bacterial 

diseases. However, these drugs act on commensal and pathogenic bacteria in the 

intestinal microbiota of healthy and sick fish, which increases the presence of residues 

in the environment if used indiscriminately, favoring the selective pressure of bacteria 

resistant to antimicrobials and increasing horizontal transfer of resistance genes 

(ARGs) among diverse bacterial populations. The aim of this work was to survey 

commensal and cultivable pathogenic microorganisms in the intestinal content of 

rainbow trout (Oncorhynchus mykiss) and its aquatic environment to investigate multi-

resistant bacteria to antimicrobials and pathogenicity factors circulating in the region. 

Fifty fish of the species O. mykiss and 9 water samples were collected from the active 

tanks. Of these, 222 bacterial isolates were obtained, and the antimicrobial 

susceptibility profile was subsequently evaluated. Of the total of isolates, 54.5% 

(n=121) presented Gram-negative bacteria, especially species from the 

Enterobacteriaceae family, Aeromonaceae and Pseudomonadaceae; and 45.5% 

(n=101) Gram-positive, highlighting species of the genus Staphylococcus, 

Enterococcus, Lactococcus, Streptococcus, Kocuria spp. and Gemella spp. Bacterial 

strains belonging to the phyla Proteobacteria, Firmicutes and Actinobacteria were 

isolated from the intestinal contents of O. mykiss; in samples from the aquatic 

environment, species of the phyla Proteobacteria and Firmicutes were identified. It was 

observed that 65.3% (n=79) of Gram-negative bacteria and 82.2% (n=83) of Gram-

positive bacteria were resistant to at least one antimicrobial and the multi-resistance 

profile was observed in 7.4% (n=9) and 36.6% (n=37), respectively. In both groups, 

higher percentages of resistance to antibiotics of the beta-lactam class were observed, 

highlighting: Cephalotin (45.5%), Amoxicillin + Ác. Clavulanic (27.3%), Ampicillin 

(26.5%) and Cefoxitin (24%) for Gram-negative bacteria; Amoxicillin and Oxacillin 

(48.5%), Ampicillin (42.6%), Penicillin G (39.6%), Clindamycin (33.7%), Gentamicin 

(28.7%) and Tetracycline (27.7%) for Gram-positives. In the molecular analysis, strains 

of Staphylococcus spp. (n=51) submitted to the PCR technique for detection of the 



 
 

 

mecA gene resistant to methicillin and detection of staphylococcal enterotoxins A, C 

and D, presented the results: 33.3% (n=17) positive for the presence of the mecA gene; 

98.0% (n=50) for the sea gene; 9.8% (n=5) for the sec gene; and 13.7% (n=7) for the 

sed gene. It is concluded that several bacterial specimens present potential risk to trout 

farming as opportunistic pathogens and to the community, being fundamental to guide 

producers regarding the adoption of good sustainable practices in trout farming, in 

order to prevent the dissemination of resistant and enterotoxigenic genes, their 

consequences on the environment and public health. 

Keywords: Rainbow trout; Intestinal microbiota; Multi-resistance to antimicrobials; 

Pathogenicity factors; PCR.  
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1 INTRODUÇÃO 

 

 A aquicultura é uma atividade em amplo desenvolvimento (VARADI et al., 2009) 

e vem apresentando as maiores taxas de crescimento nos últimos anos no Brasil e no 

mundo (TAVARES et al., 2014a). Tal expansão tem sido impulsionada pela maior 

demanda de proteína de origem animal e mudança nos hábitos alimentares da 

população (FAO, 2011). 

 Em 2011, o Brasil, considerado maior produtor sul-americano, produziu 628 mil 

toneladas de pescado, o que corresponde a menos de 1% da produção aquícola 

mundial. No entanto, o país apresenta grande potencial a ser explorado, devido a sua 

ampla extensão territorial, clima favorável e disponibilidade de recursos hídricos. Na 

produção nacional, destacam-se as espécies nativas o tambacú (híbrido), tambaqui 

Colossoma macropomum, curimbatá Prochilodus lineatus e pacu Piaractus 

mesopotamicus, e entre as espécies exóticas a tilápia Oreochromis niloticus, carpa 

Cyprinus carpio e a truta arco-íris Oncorhynchus mykiss (MPA, 2012). 

 A truta arco-íris O. mykiss (Walbaum, 1792) teve sua introdução no Brasil no 

ano de 1949 (WELCOMME, 1988). É o salmonídeo mais difundido no Brasil, nos rios 

e lagos de água fria, límpidas e bem oxigenadas de regiões serranas do Sul e Sudeste, 

as quais promovem ambientes favoráveis para sua sobrevivência (FROESE & 

PAULY, 2009; MACHADO et al., 2007). 

 Os maiores produtores nacionais de truta arco-íris encontram-se nas regiões 

da Serra da Mantiqueira/SP, Região Serrana do RJ e MG, Serra do Caparaó/ES e SC 

(MAGALHÃES et al., 2002). Na região Serrana do estado do Rio de Janeiro, 

destacam-se as cidades de Petrópolis, Teresópolis e Nova Friburgo, região alvo do 

estudo (MACHADO et al., 2007). 

 Em relação à produção nacional, segundo o último Boletim estatístico da pesca 

e aquicultura, 2.135,619 toneladas de pescado de truta foram produzidas em 2018, 

onde 68,6% foram produzidas na região Sudeste e 31,4% na região Sul (DELLOVA et 

al., 2019). O pleno conhecimento de seu manejo, adaptabilidade em regiões não 

exploradas pela piscicultura, associado ao alto valor agregado a sua carne e derivados 

tem levado ao alto interesse na sua produção ao nível nacional (MPA, 2012). 

 No entanto, com a intensificação do cultivo de trutas na indústria aquícola 

mundial, fatores associados a alterações físico-químicas da água, alimentação, alta 

densidade de estocagem, transporte e estresse podem levar a supressão imunológica 
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destes animais aquáticos, no qual favorece a ocorrência de doenças infecciosas e 

perdas econômicas consideráveis ao produtor, tornando necessário o uso de 

antimicrobianos (GASTALHO et al., 2014). 

 A antibioticoterapia na produção aquícola através de ração medicada ou 

banhos de imersão são medidas adotadas para o tratamento e profilaxia de infecções 

ou como promotores de crescimento (em doses sub-terapêuticas) (SMITH et al., 

2009). Porém, a administração desses fármacos por via oral atinge peixes saudáveis 

e doentes da população, além de modificar a microbiota intestinal dos peixes e do 

ambiente aquático em que vivem (TAVARES et al., 2014b).  

 No Brasil, somente dois antibióticos são liberados para o uso na aquicultura: 

oxitetraciclina e florfenicol (PADUA et al., 2012; SINDAN, 2018). O uso inadequado e 

contínuo de agentes antimicrobianos no mesmo ciclo de produção favorece a pressão 

seletiva de bactérias resistentes aos antimicrobianos e ao aumento da transferência 

horizontal de genes de resistência entre diversas populações bacterianas (SAPKOTA 

et al., 2008) e leva a importantes impactos na saúde animal, humana e ambiental 

(GASTALHO et al., 2014; WEIR et al., 2012). 

 O sistema de cultivo da região serrana do estado do Rio de Janeiro tem se 

intensificado, transformando a truticultura em uma atividade zootécnica de bons 

resultados econômicos para o produtor, porém, pouca informação se dispõe sobre os 

microrganismos constituintes da microbiota intestinal, comensais e patogênicos, que 

acometem estes animais aquáticos e o perfil de resistência da população bacteriana 

nesta região. O trabalho teve como objetivo realizar a identificação de cepas 

bacterianas cultiváveis do conteúdo intestinal de trutas arco-íris associado à análise 

do perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos, pesquisa de genes de resistência e 

fatores de patogenicidade através da técnica da Reação em Cadeia da Polimerase 

(PCR), em propriedades da região serrana, localizadas no estado do Rio de Janeiro 

que exercem atividade de truticultura e uma propriedade comparativa no estado de 

Minas Gerais. 

 Desse modo, o conhecimento da diversidade microbiana intestinal de truta 

arco-íris e avaliação do perfil de resistência bacteriana da região, visa contribuir para 

a melhoria no manejo sanitário, prevenir prejuízos na produção e conscientizar a 

utilização de antimicrobianos na produção animal, visto que a resistência bacteriana 

oferece risco à saúde pública. 
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2 JUSTIFICATIVA 

 

   A truticultura é uma atividade aquícola em amplo desenvolvimento no mundo e 

o aumento da densidade populacional nos tanques em consequência à implantação 

de práticas de manejo inadequadas, predispõem os peixes aos agentes bacterianos 

presentes no ambiente. Atualmente existem poucas informações disponíveis sobre 

microrganismos resistentes presentes na microbiota intestinal de O. mykiss e seu 

ambiente aquático na região alvo do estudo, sobre o potencial de risco que eles 

representam para animais e humanos. Assim, cada vez mais se faz necessário 

compreender o panorama de resistência aos antimicrobianos, com a finalidade de 

estimular o uso consciente destes produtos para minimizar as consequências 

indesejáveis, tais como as perdas financeiras ocasionadas por um manejo sanitário 

inadequado e a contaminação do ambiente com resíduos dessas substâncias, o que 

tem se tornado uma preocupação global pela disseminação de bactérias 

multirresistentes. Desse modo, o presente estudo visa contribuir para o entendimento 

dos principais microrganismos cultiváveis que compõem a microbiota intestinal de 

trutas arco-íris e o ambiente aquático da região, além do esclarecimento e orientação 

aos produtores sobre o uso de agentes antimicrobianos para auxiliar na prevenção 

destes eventos, principalmente nas políticas de prevenção da ocorrência de doenças 

no cultivo de trutas arco-íris e, consequentemente, a contaminação ambiental (água, 

solo e sedimentos) com microrganismos multirresistentes e fatores de patogenicidade 

causadores de enfermidades nos âmbitos veterinário e humano. Tendo em vista a 

ativa produção da espécie O. mykiss na região alvo, é imprescindível avaliar o 

potencial de risco da entrada dos mesmos em fazendas de peixes de água doce, nos 

sistemas fluviais de áreas circunvizinhas que exercem atividade aquícola. 
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3 OBJETIVOS 

 

3.1 OBJETIVOS GERAIS 

 

 Pesquisar bactérias Gram-positivas e Gram-negativas da microbiota intestinal 

de trutas arco-íris (O. mykiss) e ambiente aquático na região alvo de estudo 

para pesquisa de bactérias multirresistentes aos fármacos e fatores de 

patogenicidade circulantes na região. 

 

3.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

 Isolar, caracterizar fenotipicamente, investigar o perfil de suscetibilidade aos 

antimicrobianos e estocar microrganismos oriundos de amostras isoladas do 

intestino de trutas arco-íris (O. mykiss) e amostras ambientais (água) de 

propriedades com atividade aquícola desta espécie; 

 

 Detectar a presença de genes de resistência a antimicrobianos, em bactérias 

intestinais de trutas arco-íris e ambientais, através da PCR convencional com 

iniciadores específicos; 

 

 Determinar os fatores de patogenicidade de importância na saúde animal e 

humana; 

 

 Verificação do uso de antimicrobianos, associado ao histórico e manejo 

sanitário nas truticulturas através de questionários, de modo a auxiliar os 

produtores regionais em relação às políticas de prevenção de doenças e ao 

uso correto de antimicrobianos. 
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4 REVISÃO DE LITERATURA 

 

4.1 A TRUTICULTURA COMO ATIVIDADE AQUÍCOLA NO BRASIL, NO MUNDO E 

SUA RELEVÂNCIA NA REGIÃO SERRANA DO ESTADO DO RIO DE JANEIRO 

 

 A truticultura, atividade aquícola inserida na piscicultura, apresenta alto 

desenvolvimento no Brasil e no mundo, devido à resistência e adaptabilidade dos 

peixes, associada a maior demanda de proteína de origem animal e mudança de 

hábitos alimentares da população (FAO, 2011). De acordo com Sleeman e 

colaboradores (2017) a produção anual global de truta arco-íris (O. mykiss) é superior 

a 2,9 megatoneladas e US$ 13,7 bilhões. 

 No Brasil, esta espécie foi introduzida no ano de 1949, por iniciativa do 

Ministério da Agricultura com o objetivo de povoar os rios das regiões serranas do 

Sudeste brasileiro, pobres em ictiofauna nativa (WELCOMME, 1988), na qual 

encontraram nas frias corredeiras dessa região, condições favoráveis para seu cultivo. 

Devido às suas características, boa adaptação ao ambiente, sabor delicado e 

excelente qualidade nutricional, a truta despertou grande interesse por parte de 

criadores em realizar o seu cultivo comercial (MACHADO et al., 2007). 

 No ano de 2018, em relação à produção nacional, segundo o último Boletim 

estatístico da pesca e aquicultura, foram produzidos 2.135,619 toneladas de pescado 

de truta, na qual 68,6% foram produzidas na região Sudeste e 31,4% na região Sul 

(DELLOVA et al., 2019). Os maiores produtores nacionais de trutas encontram-se nas 

regiões da Serra da Mantiqueira/SP, Região Serrana do RJ e MG, Serra do 

Caparaó/ES e SC (MACHADO et al., 2007; MAGALHÃES et al., 2002). Na região 

Serrana do estado do Rio de Janeiro, destacam-se as cidades de Petrópolis, 

Teresópolis e Nova Friburgo, região alvo do estudo (MACHADO et al., 2007).  

Em relatório realizado pela Fundação Instituto de Pesca do Estado do Rio de 

Janeiro (FIPERJ), até o ano de 2017, constavam 21 truticulturas da região Serrana 

Fluminense cadastradas no sistema, porém, somente 12 delas em atividade plena. 

Nos anos de 2012 - 2016 a Região Serrana Fluminense produziu aproximadamente 5 

t por mês, sendo Nova Friburgo o município de maior produção, com média de 3,5 t 

por mês (FIPERJ, 2017). No entanto, diante do cenário do ano de 2020 em virtude da 

pandemia pelo novo coronavírus Sars-CoV-2 causador da Covid-19, com o lockdown 
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das cidades e fechamento temporário dos restaurantes e/ou redução da sua 

capacidade de acordo com os decretos dos municípios - respeitando o distanciamento 

social -, muitos produtores inativaram suas propriedades neste período e de acordo 

com dados da Associação de Aquicultores da Região Serrana do estado do Rio de 

Janeiro (AquiSerra), poucas truticulturas permanecem ativas, com produção para 

abastecer prioritariamente o comércio local. 

 Na caracterização das truticulturas brasileiras, a maioria apresenta-se como 

empreendimentos agrícolas do tipo familiar. A sustentabilidade econômica nessa 

atividade depende da utilização de tecnologias que proporcionem aumento da 

produtividade e diversificação de produtos de valor agregado (TABATA & PORTZ, 

2004). 

 Os roteiros gastronômicos existentes em algumas regiões produtoras 

constituem grande oportunidade regional, com capacidade de explorar novos 

mercados e fortalecer a imagem da truta como produto típico. Destaca-se o município 

de Nova Friburgo do estado do Rio de Janeiro, que tem seu nome estreitamente ligado 

ao consumo de truta arco-íris (DIAS, 2017). Sua criação está fortemente vinculada ao 

território serrano, com envolvimento da comunidade local na exploração econômica, 

atividades culturais e gastronômicas que giram em torno do produto, tendo como 

exemplos, o “Festival de truta em Nova Friburgo/RJ” e a “Rota da Truta” em Santa 

Catarina e Rio Grande do Sul, nas quais movimentam o turismo regional (FIPERJ, 

2017).  

 Toda atividade em expansão demanda uma série de investimentos em 

pesquisas e melhoramento, visando à redução de custos e aumento de produção 

(VARADI et al., 2009), que com o tempo e a prática conduzem ao conhecimento das 

consequências e efeitos positivos e negativos da atividade sobre o meio ambiente. 

 

4.2 ASPECTOS BIOLÓGICOS DA TRUTA ARCO-ÍRIS (O. mykiss) 

 

 A truta arco-íris é um salmonídeo originário da América do Norte (WELCOMME, 

1988) e considerado o peixe mais amplamente disseminado pelo mundo, estando 

presente em mais de 106 países (SILVA et al., 2017). Foi introduzida no Brasil em 

1949, por iniciativa do Ministério da Agricultura para povoar os rios das regiões 

serranas dos estados do Rio de Janeiro e São Paulo, pobres em ictiofauna nativa 

(WELCOMME, 1988). 
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 Seu habitat natural é a água doce, mas podem deslocar-se para a água salgada 

com níveis de oxigênio dissolvido limitantes, sendo 5,5 mg/L a concentração mínima 

para a espécie. Apresentam tolerância a temperaturas de 0 a 26ºC, no entanto, o 

crescimento e a reprodução acontece em águas mais frias, entre 9 e 17ºC e ricas em 

oxigênio (FAO, 2012).  

 O nome desta espécie está associado a habilidade de assumir uma 

diversificada gama de cores e tonalidades que variam de acordo com o tamanho, 

ambiente e maturidade sexual (FAO, 2011). Em água doce, a coloração do corpo das 

trutas é verde escuro ou marrom com manchas escuras no corpo, nadadeira dorsal e 

cauda, com uma banda na cor avermelhada que se estende ao longo do corpo (FAO, 

2014). 

 Anatomicamente, trata-se de um peixe de escamas, corpo esguio, alongado e 

pouco comprimido. Em ambientes marinhos, a truta pode atingir 7 a 10 kg em três 

anos, diferentemente das criadas em água doce, que atingem 2 a 4,5 kg no mesmo 

período (FROESE & PAULY, 2009). 

 A maturidade sexual ocorre aos dois ou três anos de vida, dependendo do sexo, 

temperatura e disponibilidade de alimento. No Brasil, os machos atingem a maturidade 

sexual precocemente a partir do primeiro ano e as fêmeas a partir do segundo. No 

seu habitat natural, essa espécie desova na primavera, enquanto no Brasil a desova 

ocorre no outono e inverno, quando os dias são mais curtos e a temperatura da água 

é mais baixa (FROESE & PAULY, 2009; SILVA et al., 2017).  

 Com relação aos hábitos alimentares, são peixes carnívoros, naturalmente 

predadores de peixes menores, invertebrados aquáticos e terrestres em estado 

selvagem. Porém, podem mudar seus hábitos alimentares em resposta às mudanças 

nas características do seu macro habitat e disponibilidade de alimento (FAO, 2012). 

 As trutas que são cultivadas em sistema intensivo, a fração proteica e lipídica 

são importantes como fonte de energia, sendo utilizados nas proporções entre 42 e 

48% de proteína bruta e entre 16 e 24% de lipídeos, dependendo da fase de 

crescimento (HARDY, 2002). No Brasil, a quantidade de lipídeos recomendada é 

menor em relação à utilizada em outros países, sendo de 10 a 12%. Neste sistema, a 

alimentação representa o principal custo de produção das trutas arco-íris 

(JOKUMSEN & SVENDSEN, 2010). 

 É importante destacar que para realizar a engorda na truticultura é necessária 

a adoção de instruções técnicas a fim de obter um melhor rendimento e produtividade, 
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tais como: água com parâmetros físico-químicos ideais; estrutura adequada e 

alimentação balanceada, exigindo conhecimento técnico e dedicação do produtor. 

Devem ser acondicionadas em tanques pequenos e com renovação constante de 

água e o seu ciclo de produção é de 10 a 18 meses, até chegar ao peso comercial de 

abate, em média 350 gramas (FAO, 2011). 

 A média de estimativa de vida desta espécie é de 4 a 5 anos. Considerado um 

peixe nobre, de sabor delicado e excelentes qualidades nutricionais (SILVA et al., 

2017), possui alta adaptação ao ambiente, o que para os autores Jokumsen e 

Svendsen (2010) é uma das razões da sua ampla distribuição. 

 

4.3 MICROBIOTA INTESTINAL DE TRUTA ARCO-ÍRIS (O. mykiss) 

 

A microbiota intestinal desempenha um papel importante na saúde animal e na 

fisiologia do hospedeiro, no desenvolvimento e utilização de nutrientes. Esta 

microbiota é influenciada por fatores externos tais como dieta, habitat e doença; e 

fatores internos do hospedeiro, como status imunológico, condições físico-químicas e 

anatomia intestinal (GOLDSMITH & SARTOR, 2014). Sabe-se que nos peixes, a 

microbiota intestinal saudável é essencial para promover a saúde e o bem-estar do 

hospedeiro e favorece a redução de bactérias patogênicas (AUSTIN & AUSTIN, 

2016b; FJELLHEIM et al., 2007). 

 As trutas arco-íris possuem uma microbiota intestinal de microrganismos 

comensais, simbióticos e patogênicos (SANDRINI et al., 2015). Esta é constituída por 

bactérias aeróbias, anaeróbias facultativas e anaeróbias obrigatórias, sendo sua 

composição variável de acordo com a idade, estado nutricional e condições 

ambientais (AMARANTE et al., 2018).  

Segundo Ingerslev e colaboradores (2012), os peixes durante o primeiro 

estágio de vida são desprovidos de microbiota intestinal, pois nutrem-se das reservas 

do saco vitelínico, que é considerado estéril. Formam sua microbiota apenas quando 

o intestino se torna completamente funcional. Os autores ainda reportam que a 

microbiota intestinal antes da primeira alimentação se origina da água circulante do 

ambiente. Assim, ao começarem a se alimentar, os peixes terão o primeiro contato 

das bactérias do alimento com o intestino. Esta microbiota adquirida com a 

alimentação por sua vez, virá a competir com a microbiota que se estabelece antes 

da alimentação. 
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 Oncorhynchus mykiss é extremamente dependente das condições ambientais 

para sua sobrevivência, uma vez que o ambiente aquático não é constante e sofre 

influência direta de temperatura, oxigênio dissolvido e presença de substâncias 

tóxicas na água. Estes transtornos interferem na saúde dos peixes, tornando-os 

suscetíveis a vários tipos de doenças infectocontagiosas ou não. A tecnificação da 

truticultura tem levado ao aumento da densidade populacional nos tanques e em 

consequência a implementação de práticas de manejo que se inadequadas, 

predispõem os peixes aos agentes bacterianos presentes no ambiente 

(DEPARTMENT OF AGRICULTURE & AQUACULTURE, 2010). Desse modo, as 

condições ambientais são consideradas um dos fatores limitantes para o sucesso na 

criação de trutas, exigindo assim que a água seja limpa, fria e abundante 

(LAZZAROTTO & CARAMASCHI, 2009). 

 Sendo assim, a microbiota intestinal dos peixes é fortemente relacionada à 

microbiota aquática e por sua vez, mantém estreita relação, tanto quantitativa quanto 

qualitativamente, com aspectos físico-químicos e microbiológicos do ambiente 

(SCHAFER et al., 2004). Cepas de E. coli, Salmonella spp., Shigella spp., 

Campylobacter spp. e Yersinia enterocolitica podem ser encontradas nos peixes 

devido à contaminação fecal do ambiente aquático (HERRERA et al., 2006; 

SHABARINATH et al., 2007). Salmonella spp. não é um componente natural da 

microbiota dos animais aquáticos, no entanto, quando encontrados são decorrentes 

da contaminação fecal por água poluída, manipuladores de alimentos infectados, 

contaminação cruzada durante a preparação ou transporte (ANTUNES et al., 2018; 

CARRASCO et al., 2012). 

Ainda, bactérias oportunistas podem tornar-se patogênicas em casos de 

estresse e levar os peixes à mortalidade (INGERSLEV et al., 2014). Olsen e 

colaboradores (2005), relataram que o estresse agudo mudou a conformação da 

microbiota no intestino das trutas arco-íris cultivadas na Estação de Pesquisa Aquícola 

de Matre/Noruega, aumentando a suscetibilidade à diversas doenças. 

 Segundo Nayak (2010) e Vatsos (2017), os microrganismos colonizadores no 

trato gastrointestinal de peixes de água doce incluem os gêneros Vibrio, Aeromonas, 

Flavobacterium, Plesiomonas, Pseudomonas, Micrococcus, Acinetobacter, 

Clostridium, Bacteroides, Fusarium e gêneros da família Enterobacteriaceae; 

enquanto que em peixes marinhos, Vibrio é o mais comum. 
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 Parshukov e colaboradores (2019) analisaram a variação da microbiota 

intestinal dependendo do estado de infecção e observou que a diversidade da 

comunidade microbiana da truta arco-íris saudável foi significativamente maior do que 

em peixes não saudáveis. A maior contribuição para a composição microbiana 

intestinal de peixes saudáveis foi realizada por cepas bacterianas pertencentes aos 

gêneros Bacillus, Serratia, Pseudomonas, Cetobacterium e Lactobacillus. Já a 

microbiota de peixes não saudáveis foi representada pelos gêneros Serratia, Bacillus, 

Pseudomonas e um isolado da família Mycoplasmataceae e Renibacterium. Os 

resultados demonstraram alterações da microbiota intestinal da truta arco-íris durante 

co-infecções e estas podem ser úteis para o desenvolvimento de novas estratégias 

para o controle de doenças. 

 Ingerslev e colaboradores (2014) realizaram um estudo do desenvolvimento da 

microbiota intestinal em trutas arco-íris onde foram isolados treze gêneros, incluindo 

Treponema, Streptophyta, Corynebacterium, Rhodococcus, Clostridium, 

Streptococcus, Lactobacillus, Citrobacter, Shewanella, Escherichia, Acinetobacter, 

Pedobacter, Sediminibacterium e duas famílias: Lachnospiraceae e 

Enterobacteriaceae. Os autores concluíram que a microbiota destes animais 

aquáticos era dominada por quatro filos: Bacteroidetes, Proteobacteria, Firmicutes e 

Actinobacteria, e estes constituem a microbiota ‘central’ no intestino de truta arco-íris 

(NAVARRETE et al., 2012; WONG et al., 2013). 

 Em contrapartida, Ricaud e colaboradores (2018) em seu estudo observaram 

que Proteobacteria, Firmicutes e Actinobacteria são os filos dominantes nas bactérias 

da microbiota intestinal de trutas arco-íris, sendo encontrados em 97% dos isolados 

bacterianos analisados e os filos Bacteroidetes, Tenericutes, Gemmatomonadetes, 

Fusobacteria, Spirochaeta e Cyanobacteria representaram menos de 3%. Além disso, 

a dieta alimentar pode influenciar na constituição da microbiota intestinal. Destaca-se 

o filo Firmicutes em dietas baseadas em plantas, enquanto que Proteobacteria é 

dominante quando os peixes são alimentados com dieta marinha (INGERSLEV et al., 

2014).  

 

4.4 DOENÇAS BACTERIANAS NA TRUTICULTURA 

 

 As bactérias compõem a microbiota natural do meio aquático. No entanto, 

dentro do sistema de cultivo intensivo aquícola, algumas espécies são consideradas 

https://www-sciencedirect.ez81.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S004484861300687X#bb0270
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patogênicas oportunistas, pois provocam infecções em peixes que estão em 

condições ambientais desfavoráveis (MURRAY et al., 2011). Tais condições como alta 

densidade populacional, má qualidade de água e manejo intensivo levam à redução 

significativa da imunidade dos peixes, favorecendo o estabelecimento e a 

disseminação de diversos agentes infecciosos (PULKKINEN et al., 2010). Desse 

modo, as bactérias causam elevados prejuízos econômicos na produção, associado 

ao fator que algumas espécies são zoonóticas (NOGA, 2010) e/ou resistentes aos 

antimicrobianos usados atualmente (CHIDEROLI et al., 2017) e podem transmitir 

genes de resistência para espécies de bactérias patogênicas para os humanos 

(CHENIA, 2016; MIRANDA et al., 2013; WHO, 2017; XIONG et al., 2015). 

 Com relação às enfermidades bacterianas na truticultura que causam maiores 

perdas na produção aquícola nacional e mundial destacam-se a doença da boca 

vermelha causada pela bactéria Yersinia ruckeri (ORMSBY et al., 2016), a furunculose 

causada por Aeromonas salmonicida e os quadros septicêmicos causados por 

Aeromonas hydrophila com alto índice de letalidade mundial (AUSTIN & AUSTIN, 

2016a; GASTALHO et al., 2014; HEDAYATIANFARD et al., 2014); Como também a 

doença da coluna causada por Flavobacterium columnare. Ambos reportados 

apresentam-se como bastonetes Gram-negativos (DECLERCQ et al., 2013). 

 Destacam-se também as Estreptococoses (também conhecida como 

Lactococoses), considerada como um complexo de doenças similares causada por 

diferentes gêneros e espécies de bactérias (Lactococcus garvieae, L. piscium, 

Streptococcus agalactiae, S. iniae e S. dysgalactiae), sendo no Brasil S. agalactiae a 

espécie mais isolada em tilápias e L. garvieae em trutas arco-íris. Apresentam-se 

como cocos Gram-positivos, de crescimento anaeróbio facultativo, catalase negativas. 

Lactococcus garvieae é considerado um patógeno zoonótico emergente, levando a 

quadros de septicemia, letargia e natação errática em peixes, podendo acometer 

humanos com distúrbios gastrointestinais através do consumo de peixes 

contaminados (MEYBURGH et al., 2018; VENDRELL et al., 2006; WANG et al., 2007). 

Existem relatos de surtos de lactococose na aquicultura no Brasil causados por L. 

garviae (EVANS et al., 2009; FUKUSHIMA et al., 2017). 

Semelhante aos sinais clínicos da Lactococose, a Enterococose é uma doença 

bacteriana causada por espécies do gênero Enterococcus (AUSTIN & AUSTIN, 

2016b; NOGA, 2010) que durante muito tempo teve sua patogenicidade questionada, 

devido ao fato de constituírem a microbiota normal de várias espécies animais, 
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inclusive a humana. No entanto, com os avanços dos últimos anos no diagnóstico 

deste gênero bacteriano e o aumento exponencial de registros de doenças 

provocadas pelo mesmo, tem sido relatada doenças em humanos (KAYAOGLU & 

ORSTAVIK, 2004), diversos animais domésticos (LU et al., 2002; SANCIU et al., 2012; 

SEPUTIENE et al., 2012) e peixes, como O. mykiss (BEKKER et al., 2011). No Brasil, 

pelo menos quatro espécies de Enterococcus já foram descritas causando doenças 

em peixes: E. casseliflavus, E. faecalis, E. durans e E. sulfureus; sendo E. 

casseliflavus e E. faecalis as espécies predominantes (SEBASTIÃO et al., 2015). 

Outro importante patógeno emergente na piscicultura mundial é a infecção 

causada pela bactéria Gram-positiva Weissella ceti, caracterizada por um quadro de 

septicêmico hemorrágico descrito em trutas arco-íris. É responsável por provocar alta 

taxa de mortalidade no verão, acometendo animais de todas as fases e a perdas 

econômicas consideráveis na truticultura (COSTA et al., 2014). Há também a Doença 

Renal Bacteriana, causada pela bactéria Gram-positiva Renibacterium salmoninarum 

que acometem O. mykiss (CHAMBERS et al., 2008). 

 A doença da boca vermelha, causada por Y. ruckeri, é uma bacteremia 

infecciosa aguda ou crônica que afeta principalmente os salmonídeos. É caracterizada 

pela presença de zonas hemorrágicas em vários tecidos e órgãos, particularmente ao 

redor da boca e nos intestinos, além de ser encontrada no ambiente aquático. Trata-

se de uma doença infecciosa grave em trutas arco-íris, resultando sérios impactos 

econômicos (ORMSBY et al., 2016). 

 Já a furunculose, causada pelo patógeno A. salmonicida, trata-se de uma das 

principais doenças de salmonídeos, especialmente no Salmão do Atlântico; no 

entanto, as trutas arco-íris são mais resistentes. É caracterizada por úlceras cutâneas 

e septicemia, sendo que em alguns países, é considerada uma doença de declaração 

obrigatória (PAVANELLI et al., 2002). 

 No Brasil, Aeromonas caviae, A. hydrophila, A. jandaei e A. veronii são as 

principais espécies reportadas (DA SILVA et al., 2012; SEBASTIÃO et al., 2015). A 

principal fonte de Aeromonas spp. é o ambiente aquático (GASTALHO et al., 2014) 

São considerados patógenos facultativos ou oportunistas, causando a doença quando 

os peixes são submetidos a fatores estressantes (OLIVEIRA et al., 2014). A ocorrência 

de surtos é frequente em fazendas de espécies de peixes tanto exóticos como nativos 

e existe uma diversidade considerável em trutas arco-íris (DUMAN et al., 2018; 

OLIVEIRA et al., 2014). 
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 No ambiente aquático, Pseudomonas spp. podem ser encontradas tanto em 

animais doentes como em sadios, sendo considerados patógenos secundários ou 

oportunistas (WOO & BRUNO, 2011). Algumas espécies do gênero Pseudomonas 

como P. putida, P. tructae, P. plecoglossicida, P. aeruginosa e P. fluorescens, são 

patógenos de peixes já relatados em diversos estudos (EISSA et al., 2010; OH et al., 

2019b; SEBASTIÃO et al., 2015). No cultivo de trutas arco-íris, P. fluorescens, P. 

putida e P. tructae causam graves perdas econômicas devido a sua alta 

patogenicidade (ALTINOK et al., 2006). Os sinais clínicos incluem ascite hemorrágica 

bacteriana, septicemia e necrose das nadadeiras (NOGA, 2010; WOO & BRUNO, 

2011). 

Outro gênero abundante na água é Edwardsiella spp., bactéria Gram-negativa, 

anaeróbica facultativa, pertencente à Família Enterobacteriaceae que pode acometer 

cultivos em água doce e marinha. A bactéria causa Edwardsielose em diversas 

espécies de peixes, já relatado em O. mykiss (ALEXANDRINO et al., 1999) e pode 

levar a graves perdas econômicas na aquicultura mundial. O quadro clinico da 

edwarsielose varia de acordo com a espécie do patógeno envolvida, podendo ocorrer 

septicemia hemorrágica ou enterite. Na piscicultura, quatro espécies de Edwardsiella 

são patogênicas, nomeadamente: E. tarda, E. ictaluri, E. piscicida e E. hoshinae 

(JORGENSEN et al., 2015). Adicionalmente, a enfermidade possui maior diversidade 

de hospedeiros e pode também, ser transmitida ao homem pela ingestão de peixes 

contaminados, causando infecções entéricas, meningites e abcessos hepáticos 

(BUJÁN et al., 2018; LEUNG et al., 2019). 

Ainda, Citrobacter spp. pertencente também à Família Enterobacteriaceae é 

uma bactéria Gram-negativa encontrada na água, solo, alimentos, intestino humano e 

de várias espécies animais; incluindo peixes (BRENNER et al., 2005). Citrobacter 

freundii é a principal espécie patogênica para peixes e relatado em O. mykiss (AUSTIN 

& AUSTIN, 2016b; BRENNER et al., 2005; LÜ et al., 2011; NAWAZ et al., 2008; 

NOGA, 2010; TÜRE & KUTLU, 2018; WOO & BRUNO, 2011). Atualmente é 

considerado um patógeno emergente e apresenta elevada resistência (GALLANI et 

al., 2016; NAWAZ et al., 2008). A infecção por C. freundii geralmente ocorre quando 

há má qualidade da água ou peixes imunossuprimidos e os sinais clínicos incluem 

letargia, movimentos descoordenados, lesões hemorrágicas na pele, olho e base das 

nadadeiras (LÜ et al., 2011).  
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Espécies do gênero Staphylococcus, como S. xylosus, também representam 

consideráveis perdas econômicas na produção de trutas arco-íris, na qual os peixes 

acometidos apresentam exoftalmia e aumento de infecções secundárias bacterianas 

(OH et al., 2019a). Além disso, Staphylococcus spp. são reconhecidos por sua 

resistência aos antimicrobianos de amplo espectro e impactos na saúde pública 

através do seu potencial zoonótico (LOZANO et al., 2016, ONMAZ et al., 2015). 

Assim, as bactérias representam o principal grupo de microrganismos 

patogênicos para a piscicultura. O controle de doenças nesta atividade aquícola 

envolve o uso de antibióticos e exige uma série de cuidados e técnicas de manejo, 

especificas na administração dos fármacos aos animais associado a melhores 

condições de higiene, garantia de boa qualidade da água e redução do estresse 

(MURRAY et al., 2011). 

 

4.5 ANTIMICROBIANOS MAIS UTILIZADOS NA AQUICULTURA 

 

  A antibioticoterapia em peixes deve ser realizada como medida terapêutica de 

combate a surtos de doenças bacterianas. Uma produção saudável é feita por meio 

da adoção de bom manejo sanitário no sistema de cultivo, o que ajuda a controlar as 

doenças bacterianas na produção de peixes, devido à ausência de métodos 

alternativos de prevenção, como vacinas, para a maioria das enfermidades 

(TAVARES et al., 2014b). Atualmente, cerca de 31 diferentes antimicrobianos são 

legalmente usados na aquicultura mundial e também considerados de grande 

importância na medicina humana, destacando-se: as aminopenicilinas (amoxicilina e 

ampicilina); anfenicóis (cloranfenicol e florfenicol); macrolídeos (eritromicina); 

aminoglicosídeos (estreptomicina e neomicina); nitrofuranos (furazolidona); 

quinolonas (ácido oxolínico e nalidíxico); fluoroquinolonas (enrofloxacina e 

flumequina); tetraciclinas (oxitetraciclina, clortetraciclina, tetraciclina) e sulfonamidas 

(DSA, 2020; GASTALHO et al., 2014; LIU et al., 2017; LOZANO et al., 2018; FDA, 

2021; YOSHIMIZU et al., 2016). Apesar dessa quantidade relativamente alta, vários 

outros antimicrobianos são usados de forma ilegal (LIU et al., 2017). 

No Brasil, inobstante ao crescente número de relatos de bacterioses que 

ocasionam grandes perdas na produção aquícola (CHIDEROLI et al., 2017; 

SEBASTIÃO et al., 2015), somente dois antimicrobianos têm uso aprovado para o 

tratamento de Aeromonas móveis, a oxitetraciclina e o florfenicol (PADUA, et al., 2012; 
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SINDAN, 2018). Outros aprovados para uso em outras espécies ou mesmo não 

aprovados, são ilegalmente utilizados.  

O florfenicol é uma droga sintética derivada do cloranfenicol (SCHWARZ et al., 

2004), inibidor da síntese proteica bacteriana, e devido as suas características 

lipofílicas, tem alta penetração nos tecidos e atividade antimicrobiana, sendo pouco 

solúvel em soluções aquosas. As tetraciclinas têm sido utilizadas na aquicultura para 

controlar a furunculose em salmonídeos e oxitetraciclina é usada na maioria das 

fazendas das indústrias pesqueiras como agente profilático. São fármacos de amplo 

espectro incluindo a tetraciclina, clortetraciclina, doxiciclina e minociclina, que 

apresentam atividade contra uma ampla gama de bactérias Gram-positivas e Gram-

negativas (HEDAYATIANFARD et al., 2014). 

 

4.5.1 Resistência microbiana 

 

 A resistência aos antimicrobianos é definida como uma condição ao qual o 

microrganismo é capaz de sobreviver à exposição ao antibiótico, sendo a bactéria 

capaz de resistir à ação dessas drogas por diversos mecanismos (BARIE, 2012). Esta 

resistência tem aumentado rapidamente nos últimos anos no Brasil e no mundo, 

gerando uma necessidade crescente do conhecimento do perfil de sensibilidade e 

caracterização molecular das bactérias que com maior frequência causam infecção 

(BARIE, 2012; NIKOLAIDIS et al., 2014). 

Esta resistência bacteriana pode ser natural ou adquirida. A primeira é uma 

característica intrínseca e permanente de cepas de uma mesma espécie, determinada 

geneticamente. Por sua vez, a resistência adquirida é uma característica própria de 

uma espécie bacteriana, que por natureza apresenta sensibilidade a um antibiótico, 

mas que sofre modificações genéticas seja por mutações no DNA cromossômico ou 

aquisição de genes de resistência. Esta resistência é evolutiva e depende diretamente 

da dose ou frequência de administração de antimicrobianos (PÉREZ-CANO & 

ROBLES-CONTRERAS, 2013). 

 Neste sentido, existem quatro mecanismos de resistência bacteriana, nos 

quais: as bactérias podem produzir enzimas que causam destruição ou inativação 

enzimática da droga; alterar e reduzir a permeabilidade das células bacterianas; 

desenvolver rotas metabólicas alternativas para substituir àquelas inibidas pelas 
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drogas, e também os antibióticos podem ser eliminados da célula ou o sítio-alvo da 

droga pode ser alterado estruturalmente (BARIE, 2012; TORTORA et al., 2012). 

 Na resistência adquirida, a conjugação é o mecanismo de transferência de 

genes de resistência aos antimicrobianos mais frequente, onde ocorre mobilização 

plasmidial entre as bactérias, ocorrendo a transferência do material genético. No 

entanto, a resistência adquirida também pode ocorrer por transdução ou 

transformação (SILVA et al., 2013).  

 A resistência às drogas frequentemente é carreada por plasmídeos ou por 

pequenos segmentos de DNA denominados transposons, os quais podem transferir 

uma fragmento de DNA para outro. Alguns plasmídeos, incluindo-se aqueles 

chamados de fatores de resistência, podem ser transferidos entre células bacterianas 

em uma população e entre populações de bactérias diferentes, porém proximamente 

relacionadas. Fatores de resistência com frequência apresentam genes que conferem 

resistência a diferentes antibióticos (TORTORA et al., 2012). 

 O fenômeno de emergência e disseminação de resistência a antibióticos, 

associado a mutações espontâneas ou induzidas e a transferência horizontal de 

genes, representa atualmente um sério problema no contexto do controle e tratamento 

efetivo das doenças infeciosas de origem bacteriana, seja na saúde humana ou 

animal, onde as bactérias apresentam vários mecanismos facilitadores da troca de 

genes, no qual explica parcialmente o aumento da resistência aos antimicrobianos às 

várias classes de agentes antimicrobianos (SÁNCHEZ et al., 2012).  

 

4.5.2 Resistência aos antimicrobianos na aquicultura 

   

Com a intensificação do cultivo de trutas na indústria aquícola mundial, fatores 

associados a alterações físico-químicas da água, alimentação, alta densidade de 

estocagem, transporte e estresse podem levar a supressão imunológica destes 

animais aquáticos, no qual favorece a ocorrência de doenças infecciosas e perdas 

econômicas consideráveis ao produtor, tornando necessário o uso de antimicrobianos 

(GASTALHO et al., 2014).   

 Estes fármacos têm sido utilizados na produção aquícola como promotores de 

crescimento, no tratamento e na profilaxia de infecções, administrados através de 

ração medicada, banhos de imersão, ou, em circunstâncias extremas, por meio de 

injeção intramuscular ou intraperitoneal (SMITH et al., 2009). Todavia, o uso constante 
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destes fármacos nos meios de produção são o maior desencadeador do aumento de 

resistência aos antimicrobianos (WEIR et al., 2012).  

Fatores relacionados à baixa disponibilidade de medicamentos veterinários 

aprovados para uso na aquicultura e ao crescente número de surtos de bacterioses, 

propiciam o uso inadequado de substâncias não autorizadas na atividade. Ainda, a 

falta de conhecimento prévio e específico da utilização, concentração e via ideal de 

administração, aumentam a probabilidade dos produtores utilizarem fármacos de 

forma indiscriminada no mesmo ciclo de produção, ocasionando importantes impactos 

na saúde animal, humana e ambiental (GASTALHO et al., 2014; WEIR et al., 2012). 

O uso contínuo de diversos antimicrobianos na aquicultura pode acelerar o 

processo de resistência bacteriana, tornando-os ineficazes (CHIDEROLI et al., 2017); 

associado também ao desenvolvimento de reservatórios de genes de resistência aos 

antibióticos em ecossistemas aquáticos, de modo que estes genes podem se espalhar 

por transferência gênica para outras populações bacterianas, incluindo também 

patógenos humanos e gerar impactos em espécies não alvos (DOBIASOVA et al., 

2014; MIRANDA et al., 2013). 

 O método de administração por via oral atinge peixes saudáveis e doentes da 

população, além de modificar a microbiota intestinal natural dos peixes e o meio 

ambiente (SMITH et al., 2009; TAVARES et al., 2014b). A alimentação com adição de 

medicamentos que não for consumida, eventualmente será depositada por gravidade, 

em sedimentos no fundo e adjacências dos locais de aquicultura, contaminando 

assim, o meio ambiente (SAPKOTA et al., 2008).  

Clortetraciclina, oxitetraciclina, enrofloxacina, amoxicilina, florfenicol, 

lincomicina, tilosina, sulfadiazina e trimetoprim são algumas das moléculas de 

antibióticos que apresentam alto potencial de disseminação no ambiente, devido ao 

uso intensivo na produção animal e aquicultura, sua via de administração 

principalmente tópica ou oral e às baixas taxas de metabolismo no organismo animal 

(BOXALL et al., 2003; BUTT & VOLKOFF, 2019). Tal efeito adverso está associado à 

bioacumulação (AMARANTE et al., 2018). Concentrações significativas de antibióticos 

que permanecem por longo período de tempo no ambiente aquático, é a principal 

pressão seletiva para genes de resistência aos antimicrobianos em bactérias, em 

sedimentos e na camada de água superficial (leito aquático). Assim, ajudam a 

estabelecer o ambiente como um reservatório para propagação posterior e 
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proliferação de genes de resistência a antibióticos para patógenos através da água e 

da cadeia alimentar (KHAN et al., 2013). 

 Estudos têm relatado que bactérias patogênicas de peixes na aquicultura (A. 

salmonicida, A. hydrophila, Vibrio anguilllarum e V. salmonicida) podem transmitir 

genes de resistência a antimicrobianos não só para bactérias do mesmo gênero como 

também a outros agentes patogênicos, como E. coli (FAO, 2006). Fatores de virulência 

como citotoxinas geneticamente semelhantes à shiga-toxina de E. coli 

shigatoxigênica, foram encontrados em plasmídeos de Aeromonas spp., 

potencializando o fator patogênico deste gênero (CANTAS et al., 2012). 

 Em estudo realizado por Duman e colaboradores (2017) todos os sete isolados 

de Citrobacter spp. investigados em trutas arco-íris mostraram-se fenotipicamente 

resistentes ao sulfametoxazol, suscetíveis à tetraciclina e na análise molecular 

os genes de resistência incluíram sulI, tetA, tetB e tetD. Em outro estudo realizado 

também em O. mykiss, sete isolados de Enterobacter spp., duas linhagens de 

Pseudomonas spp., e um isolado de Morganella e Stenotrophomonas foram 

fenotipicamente resistentes ao sulfametoxazol e alguns foram resistentes à 

tetraciclina, florfenicol, amoxicilina e doxiciclina, identificando-se genes de 

resistência floR, tetC, tetD e tetE na análise molecular (DUMAN et al., 2019). 

 Um aumento global na resistência aos antibióticos tem sido registrado, 

denominando-se cepas bacterianas multirresistentes às drogas (MDR) ou 

popularmente conhecidas como “superbactérias” (WHO, 2014). Uma bactéria é 

definida multirresistente quando esta apresenta resistência a pelo menos um agente 

antimicrobiano de três classes distintas (MAGIORAKOS et al., 2012). 

 Rezai e colaboradores (2018) avaliaram os perfis de incidência e resistência 

aos antimicrobianos de espécies de Listeria em 120 trutas arco-íris de criação e 120 

trutas à venda no oeste do Irã. Deste total, 35,83% (n=86) foram contaminados por 

Listeria spp. As maiores taxas de resistência a antibióticos foram observadas contra 

tetraciclina (62,79%), enrofloxacina (56,97%), ciprofloxacino (38,37%), penicilina 

(36,04%) e ampicilina (34,88%). 

 O surgimento de bactérias resistentes a antimicrobianos pode ser ainda maior 

do que o que tem sido detectado, já que a maioria dos estudos têm se limitado a 

demonstrar essa resistência em bactérias cultiváveis, que constituem apenas uma 

pequena proporção do total de bactérias presentes no ambiente aquático (BISSETT 

et al., 2006; RADHOUANI et al., 2014).  
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 As bactérias podem ser intrinsecamente resistentes a alguns antibióticos, 

devido à mutações nos genes cromossomais e por transferência horizontal de genes, 

portanto, é importante a identificação precoce de mecanismos naturais de resistência 

e de alvos que podem provocar mudanças estruturais dos antimicrobianos e 

descontinuação no desenvolvimento de agentes que falhariam em seu uso clínico 

devido à resistência (BLAIR et. al., 2014). 

 Desse modo, o monitoramento regular da contaminação por populações 

bacterianas associadas à análise do perfil de resistência aos antimicrobianos, 

melhoria das condições sanitárias na cadeia produtiva local e o uso prudente de 

antibióticos é necessário (REZAI et al., 2018). 

 

4.5.3 Genes de resistência aos antimicrobianos (ARGs) 

 

 O grupo de genes envolvido na resistência aos antimicrobianos tem sido 

denominado resistoma, cujo conceito inclui não só genes que codificam determinantes 

reais de resistência, como também genes precursores que podem evoluir para tais 

características (CANTON et al., 2009; MARTINEZ et al., 2015). Consequentemente, 

como os ensaios moleculares são baseados em parâmetros genéticos mais estáveis, 

ensaios de PCR podem oferecer, potencialmente, maior sensibilidade dos que os 

métodos baseados em cultivo (MAHEUX et al., 2014).  

Na aquicultura, os genes de resistência à tetraciclina, mencionados 

previamente foram tetM, tetO, tetS, tetA e tetB (ARAÚJO et al., 2015; 

HEDAYATIANFARD et al., 2014). Roberts (2012) comprova em seu estudo que a 

ampla utilização de tetraciclina na aquicultura induz à seleção de bactérias resistentes 

a este fármaco. 

Staphylococcus aureus é uma bactéria Gram-positiva e um importante 

patógeno devido à sua estável habilidade para desenvolver resistência aos 

antimicrobianos (PLATA et al., 2009). Os genes de resistência a meticilina estão 

relacionados a S. aureus resistentes a meticilina e são conhecidos como MRSA 

(Methicilin Resistant Staphylococcus aureus) (PRINCIPATO & QIAN, 2014). O 

aumento do número de cepas de MRSA constitui um grande desafio no tratamento e 

controle de infecções estafilocócicas, pois estas são resistentes à maioria dos 

antimicrobianos usados na prática clínica, principalmente aos da classe beta-
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lactâmicos, dificultando o tratamento clínico com as opções terapêuticas disponíveis 

na farmacopéia (PINCHUCK et al., 2010, QUINN et al., 2011; SADER et al. 2016).  

O principal mecanismo que confere esta resistência relaciona-se à alteração do 

sítio de ação dos antibióticos beta-lactâmicos, ou seja, alteração das proteínas 

ligadoras de penicilinas denominadas PBP’s, sintetizada pelo gene mecA (QUINN et 

al., 2011). Além disso, a resistência a um antimicrobiano pode ajudar na co-seleção 

de resistência a outros fármacos, nos casos de resistência múltipla aos 

antimicrobianos (MAGIORAKOS et al., 2012). 

 Estudos registram a ocorrência desses genes em águas residuais em usinas 

de tratamento (GOLDSTEIN et al., 2012), e o primeiro registro de ocorrência de MRSA 

em um animal aquático ocorreu na Malásia, em uma fazenda de tilápias (ATYAH, et 

al., 2010). Em estudo realizado por Hammad e colaboradores (2012), cepas MRSA 

foram isoladas em peixes disponíveis para consumo e destacado o risco de 

transmissão dessas cepas multirresistentes para seres humanos. Oh e colaboradores 

(2019a), avaliaram que S. xylosus, espécie do mesmo gênero, leva a quadros de 

exoftalmia e rompimento da barreira imune primária, com aumento de infecções 

secundárias bacterianas quando alocados em condições precárias, mortalidade e 

perdas econômicas na produção de trutas arco-íris. 

 

4.6 FATORES DE PATOGENICIDADE 

 

 As ilhas de patogenicidade constituem segmentos de DNA inseridos no 

cromossomo bacteriano, que atribuem uma variedade de características de virulência 

aos microrganismos que a possuem; entre elas destacam-se a capacidade de adesão 

e invasão no epitélio da célula hospedeira, à produção de toxinas, captação de ferro 

do meio ambiente e sintetização do sistema de secreção tipo III, dispositivo molecular 

que permite a translocação de moléculas efetoras para o interior da célula hospedeira. 

A capacidade de adquirir propriedades patogênicas em um único evento genético 

permite a evolução, bem como o surgimento de microrganismos patogênicos (GOMES 

et al., 2016).  

 Na aquicultura, foram relatados fatores de virulência, como citotoxinas 

geneticamente semelhantes à shiga-toxina de E. coli shigatoxigênica (STEC), em 

plasmídeos de Aeromonas spp., realçando o potencial patogênico deste gênero e a 

sua plasticidade genética (CANTAS et al., 2012). 
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 Staphylococcus aureus é um importante patógeno relacionado à saúde animal 

e humana pela elevada patogenicidade e aumento na prevalência de cepas 

multirresistentes aos antibióticos (ACOSTA et al., 2017). É também, responsável por 

causar toxi-infecções alimentares estafilocócicas e a síndrome do choque tóxico em 

humanos, após a ingestão de alimentos contaminados por enterotoxinas produzidas 

pelo mesmo gênero, considerada a segunda maior causa de doenças transmitidas por 

alimentos (DTA) no Brasil (ANVISA, 2014), tendo amplo impacto na saúde pública 

(PRINCIPATO & QIAN, 2014). São produzidas no alimento após contaminação pela 

bactéria, multiplicando-se e liberando as toxinas. O processo de intoxicação alimentar 

estafilocócica ocorre rapidamente com sintomatologia aguda pela ingestão das 

toxinas pré-formadas, dependendo da quantidade de toxina no alimento ingerido e a 

suscetibilidade individual à toxina e incluem cólicas abdominais, vômitos, náuseas e 

diarreia (FORSYTHE, 2013; TANG et al., 2011). 

Entre as mais de 20 enterotoxinas classificadas até o momento, sea e seb são 

as melhores caracterizadas e classificadas como superantígenos, pois induzem a uma 

ativação intensa das células T (DE SANTANA et al., 2010; PINCHUCK et al., 2010). 

A enterotoxina sea é a toxina mais associada com intoxicações causadas por 

Staphylococcus spp. (cerca de 77% dos surtos), seguida pela toxina sed (responsável 

por 38% dos surtos) (FORSYTHE, 2013). Diversos autores também relataram que os 

genes de enterotoxinas sea, seb, sec, seg, seh e sei são os mais comuns em 

Staphylococcus spp. isolados de amostras de peixes (SAITO et al., 2011; VÁZQUEZ-

SÁNCHEZ et al., 2012). 

São toxinas altamente termoestáveis, resistentes à ação de enzimas 

proteolíticas do sistema digestivo, capazes de afetar as células de revestimento do 

trato gastrointestinal (TORTORA et al., 2012). Também, são altamente resistentes à 

desnaturação, o que permite que permaneçam intactas em alimentos contaminados e 

causem surtos de doenças. Assim, o surgimento de cepas de S. aureus e 

Staphyloccocus Coagulase Negativa (CONS) multirresistentes a drogas é uma grande 

preocupação, pois é uma causa comum de diarreia associada aos antibióticos em 

pacientes hospitalizados (PINCHUCK et al., 2010).  
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5 MATERIAIS E MÉTODOS 

 

5.1 ÁREA DE ABRANGÊNCIA DO ESTUDO 

 

 A seleção e contato prévio com os produtores foi realizado através de dados 

disponibilizados pela Associação de Aquicultores da Região Serrana do estado do Rio 

de Janeiro (AquiSerra). Ao todo, 10 (dez) truticultores estão associados à AquiSerra, 

sendo 8 (oito) propriedades localizadas no município de Nova Friburgo e 2 (duas) no 

município de Teresópolis. No entanto, somente 5 (cinco) propriedades localizadas em 

Nova Friburgo e 2 (duas) em Teresópolis permaneceram ativas diante do cenário 

pandêmico vivido no ano de 2020 e que ainda se vive, onde os truticultores tiveram 

sua produção impactada devido ao baixo fluxo de consumidores nos restaurantes e 

comércio local, associado também ao fechamento temporário dos mesmos diante aos 

decretos emitidos pela prefeitura local durante o período. 

Sendo assim, foram visitadas 5 (cinco) propriedades que exercem atividade 

aquícola relacionada à truticultura, na qual 4 (quatro) delas estão localizadas na região 

serrana do estado do Rio de Janeiro (três propriedades no município de Nova Friburgo 

e uma propriedade em Teresópolis) e uma propriedade comparativa localizada no 

município de Itamonte, estado de Minas Gerais (Serra da Mantiqueira) (Figura 1).  

A relação da distância (552 km) no que se refere a propriedade localizada na 

Itamonte – MG (Serra da Mantiqueira) em comparação às propriedades localizadas 

na região serrana do estado do RJ estão amostradas na Figura 2. 

 As truticulturas localizadas na região serrana do estado do RJ (Figura 3) que 

fizeram parte do estudo incluem: Truticultura Samadhi (P1), localizada em Teresópolis 

– RJ (Figura 4A e B; e Figura 5); Truticultura Arco-Íris em Três Picos (P2) (Figura 6); 

Truticultura Truta do vale/Buteco Trutas do vale em Salinas (P3) (Figura 7), e 

Truticultura do Vascão (P4) (Figura 8; Figura 9) em Serra Nevada, ambas localizadas 

no município de Nova Friburgo – RJ. 
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FIGURA 1: Truticultura localizada em Itamonte – MG na Serra da Mantiqueira (propriedade 

comparativa). 

 

 
FIGURA 2: Relação da distância entre as propriedades estudadas (P0: Truticultura em Itamonte – 
MG na Serra da Mantiqueira; P1: Truticultura Samadhi; P2: Truticultura Arco-íris; P3: Truticultura 

Trutas do vale; P4: Truticultura do Vascão). 
 

 

PO 
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P3 
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FIGURA 3: Localidade das truticulturas da região serrana fluminense (P1: Truticultura Samadhi; P2: 

Truticultura Arco-íris; P3: Truticultura Trutas do vale; P4: Truticultura do Vascão). 
 

 
FIGURA 4 (A e B): Tanques cobertos de trutas arco-íris (O. mykiss) em fase de engorda da 

truticultura Samadhi localizada em Teresópolis – RJ. 
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FIGURA 5: Tanques cobertos de trutas arco-íris (O. mykiss) em fase de engorda com constante 

renovação de água da truticultura Samadhi localizada em Teresópolis – RJ. 

 
FIGURA 6: Tanques cobertos de trutas arco-íris (O. mykiss) em fase de engorda com constante 

renovação de água da truticultura Arco-Íris localizada em Nova Friburgo – RJ. 
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FIGURA 7: Tanques de alvenaria para cultivo de trutas arco-íris (O. mykiss) em fase de engorda com 

constante renovação de água da truticultura Truta do Vale localizada em Nova Friburgo – RJ.

 
FIGURA 8: Tanques cobertos de trutas arco-íris (O. mykiss) em fase de engorda e alevinos, com 

constante renovação de água da truticultura do Vascão localizada em Nova Friburgo – RJ. 
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FIGURA 9: Tanques cobertos de trutas arco-íris (O. mykiss) com constante renovação de água da 

truticultura do Vascão localizada em Nova Friburgo – RJ. 

Fotos: Arquivo pessoal. 

 

5.1.1 Aplicação de questionários 

 

 Os questionários (APÊNDICE 1) foram administrados durante entrevistas nas 

propriedades visitadas. Abordaram-se fatores relacionados ao histórico da 

propriedade e manejo sanitário, com ênfase na pesquisa sobre o uso de 

antimicrobianos relacionados à produção de peixes da espécie O. mykiss, e também 

relacionados à produção animal exercida na propriedade, quando fosse o caso. 

 A partir da análise do perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos das bactérias 

isoladas, o produtor regional foi auxiliado em relação às políticas de prevenção de 

doenças, sobre o uso correto de antimicrobianos para tratamento e como promotores 

de crescimento, a adoção de um manejo correto das atividades agropecuárias e a 

conservação de ambientes aquáticos, de modo a prevenir a contaminação ambiental 

com agentes antimicrobianos. 
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5.2 COLETA DE AMOSTRAS 

 

5.2.1 Coleta de amostras de animais 

 

 Foram coletados 10 (dez) trutas arco-íris (O. mykiss) em cada propriedade 

visitada, totalizando 50 O. mykiss submetidas a resfriamento, acondicionadas em 

caixas isotérmicas com uma camada de gelo sob os peixes, e acima, outra camada 

de gelo picado (TAVARES et al., 2014a) e enviados ao Laboratório de Sanidade 

Animal. Os peixes foram identificados individualmente com informações sobre a data 

de coleta, peso, sexo, comprimento total e padrão, sistema de cultivo e propriedade 

de origem. A coleta foi realizada durante o inverno e o início da primavera (período de 

julho a outubro), durante a fase de engorda.  

Para processamento, em ambiente estéril na capela de fluxo laminar, foi 

realizada a separação do segmento intestinal, dissecção asséptica com o auxílio de 

placas de Petri e inoculação do conteúdo intestinal através de alça de platina, ambas 

estéreis. Os inóculos foram acondicionados em tubos cônicos de 15 mL com os 

respectivos meios de enriquecimento: 3,0 mL Caldo Brain Heart Infusion (BHI) 

(Acumedia, EUA), 3,0 mL Caldo BHI (Acumedia, EUA) acrescido de 7,5% cloreto de 

sódio (NaCl) e 3,0 mL Caldo Rappaport Vassiliadis (RVS) (Kasvi, Espanha) para 

exames bacteriológicos em meio de cultivo, identificação fenotípica e bioquímica. 

 

5.2.2 Coleta de amostras de água 

 

 Amostras de água de superfície dos tanques foram coletadas de acordo com 

(KHAN et al., 2013), em três a cinco pontos em cada local visitado, em uma 

profundidade de 0,5m e quantidades iguais foram misturadas, formando uma única 

amostra que completou os recipientes plástico estéreis de polietileno de 120 mL. 

Adicionalmente, foram coletadas amostras da água dos canos de captação para 

distribuição aos tanques ativos (Figura 10). O material foi transportado sob 

refrigeração e processado no Laboratório de Sanidade Animal da UENF. Dados 

regionais sobre temperatura, potencial hidrogeniônico (pH) e sistema de cultivo foram 

coletados. 

 Posteriormente, realizou-se alíquota da amostra final (3,0 mL) para tubos 

cônicos de 15 mL contendo os meios de enriquecimento: 3,0 mL Caldo BHI 
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(Acumedia, EUA) e 3,0 mL Caldo BHI (Acumedia, EUA) acrescido de 7,5% NaCl para 

análise bacteriológica. 

 
FIGURA 10: Coleta de amostra de água de cano de captação para distribuição aos tanques de 
truticultura ativos, localizados na Truticultura do Vascão em Nova Friburgo – RJ. 

 
Foto: Arquivo pessoal.  

 

A relação de trutas arco-íris machos e femêas associada às amostras de água 

coletadas nas propriedades estudadas estão apresentadas na Tabela 1. 

 

TABELA 1: Relação da distribuição dos animais coletados, amostras ambientais e ao local de produção 
dos mesmos.  

Propriedade Localização  Nº de amostras coletadas 

O. mykiss                Água      

PO Itamonte – RJ 

(Serra da Mantiqueira) 

 10 

(10M) 

0 

P1 Teresópolis – RJ  10 

(6M; 4F) 

2 

P2 Nova Friburgo – RJ 

 (Salinas)  

 10 

(9M; 1F) 

2 

P3 Nova Friburgo – RJ 

(Três Picos) 

 10 

(9M; 1F) 

1 

P4 Nova Friburgo – RJ 

(Serra Nevada) 

 10 

(8M; 2F) 

4 

TOTAL   50 

(42M; 8F) 

9 

P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-
íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do 
Vascão de Nova Friburgo-RJ; M= Macho; F= Fêmea. 
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5.3 ISOLAMENTO E IDENTIFICAÇÃO BACTERIANA 

 

5.3.1 Microrganismos Gram-negativos 

 

 Os inóculos do conteúdo intestinal e amostras de água acondicionados em 

tubos cônicos de 15 mL contendo 3,0 mL de Caldo BHI (Acumedia, EUA) foram 

incubados em estufa de cultura bacteriológica (SolidSteel) por 24 horas e 

posteriormente centrifugados a 5.000 rpm por 15 minutos e após, desprezado o 

sobrenadante. Os pellets contendo possivelmente os microrganismos Gram-negativos 

constituintes da microbiota intestinal dos peixes e do ambiente aquático foram 

transferidos com alça de platina para placas de Petri com meios Ágar MacConkey 

(Acumedia, EUA), sendo incubadas em estufa bacteriológica (SolidSteel) a 37ºC por 

24 horas. 

 As características morfológicas e morfotintoriais das colônias foram avaliadas. 

Para tal, as colônias foram coradas pelo método de Gram (Laborclin, Brasil) e 

submetidas aos testes de produção de catalase (Peróxido de Hidrogênio a 3%) e 

produção de oxidase (Fluka, Chemika, Suiça).  

 Adicionalmente, novo inóculo da microbiota intestinal dos peixes foi realizado 

em tubos cônicos de 15 mL contendo 3,0 mL de Caldo RVS (Kasvi, Epanha), meio de 

enriquecimento seletivo com a finalidade de otimizar o isolamento de espécies do 

gênero Salmonella. As amostras foram acondicionadas a banho-maria (Novatecnica, 

SP) à 42ºC por 24 horas. Após esse período, o tubo foi encaminhado para 

centrifugação e o pellet estriado para placa de Petri com Ágar Hektoen Enteric 

(Acumedia, EUA), meio diferencial utilizado para o isolamento de espécies dos 

gêneros Salmonella e Shigella. As placas foram incubadas em estufa bacteriológica 

(SolidSteel) a 37ºC por 24 horas. 

 Bactérias isoladas foram transferidas para tubos contendo os testes 

bioquímicos convencionais, necessários para a sua identificação. Avaliou-se a 

utilização dos carboidratos (glicose, sacarose, lactose, maltose, arabinose e sorbitol), 

produção de indol, prova do vermelho de metila (VM), prova de Voges-Proskauer (VP), 

utilização do citrato, produção de urease, descarboxilação da lisina, arginina e ornitina, 

esculina, produção de sulfeto de hidrogênio (H₂S) e prova de motilidade (BRENNER et 

al., 2005; CLSI, 2013; KONEMAN et al., 2001; TORTORA et al., 2012). Para 

identificação de cepas do gênero Aeromonas e Pseudomonas também foi realizado o 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5505081/#ref3
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teste OF-glicose (HiMedia, Índia), recomendado para a determinação do metabolismo 

oxidativo e fermentativo de carboidratos por bactérias Gram-negativas.  

As colônias que apresentaram-se lactose positiva em Ágar MacConkey 

(Acumedia, EUA), foram posteriormente repicadas em novas placas de Petri contendo 

Ágar Eosina-Azul de Metileno (HiMedia, Índia), utilizado para diferenciação de bacilos 

entéricos Gram-negativos. Neste meio, cepas de E. coli, grandes fermentadores de 

lactose, conferem características próprias, apresentando coloração verde metálico 

(NEOGEN, 2011). 

 

5.3.2 Microrganismos Gram-positivos 

  

 Para cultura de bactérias Gram-positivas, amostras de água e conteúdo 

intestinal de trutas arco-íris foram acondicionados em tubos cônicos de 15 mL 

contendo 3,0 mL de caldo de enriquecimento BHI (Acumedia, EUA) acrescido de 7,5% 

NaCl para Staphylococcus spp. e incubado a 37ºC por 24 horas. Após incubação, os 

tubos foram centrifugados a 5.000 rpm durante 15 minutos e realizada a semeadura 

do material por estriamento com alça de platina em placa de Petri contendo meio Ágar 

Manitol e posteriormente em Ágar Sangue (Acumedia, EUA) suplementado com 5% 

de sangue estéril desfibrinado de carneiro para observação de hemólise, sendo 

ambos incubados em estufa bacteriológica (SolidSteel) a 37°C por 24 horas. 

 Adicionalmente, cada inoculo do conteúdo intestinal acondicionado em tubos 

com Caldo BHI (Acumedia, EUA) foram centrifugados 5.000 rpm durante 15 minutos, 

desprezado o sobrenadante e realizada a semeadura do material por estriamento com 

alça de platina para placa de Petri contendo Ágar de Man, Rogosa e Sharpe (MRS) 

(Kasvi, Espanha) e acondicionados em jarra de anaerobiose em estufa bacteriológica 

(SolidSteel) a 37°C por 24 a 72 horas para observação de crescimento de colônias do 

gênero Lactobacillus e Lactococcus, bactérias ácido-láticas (LAB). 

 Após o crescimento, foram avaliadas as colônias e suas características 

morfológicas e morfotintoriais. Para tal, as colônias foram coradas pelo método de 

Gram (Laborclin, Brasil) e submetidas aos testes de catalase (Peróxido de Hidrogênio 

a 3%), oxidase (Fluka Chemika, Suíça) e todos os testes bioquímicos necessários 

para identificação.  

 A análise das amostras Gram-positivas e Gram-negativas seguiram o padrão 

de identificação bioquímico-fisiológico convencionais, onde o Manual de Bacteriologia 
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Sistemática de Bergey's (BRENNER et al., 2005) foi consultado e posteriormente teve 

sua classificação confirmada pelo equipamento Vitek 2 (Biomérieux, França), do 

Laboratório de Sanidade Animal da UENF. 

 

5.4 PESQUISA DE BACTÉRIAS MULTIRRESISTENTES 

 

5.4.1 Análise do perfil de sensibilidade aos antimicrobianos 

  

 Nesta etapa as amostras foram caracterizadas de acordo com o perfil de 

sensibilidade a antimicrobianos. O teste foi realizado através da técnica de disco-

difusão em Ágar Mueller Hinton (Acumedia, EUA), também conhecido como método 

de Kirby-Bauer (BAUER et al., 1966), de acordo com as normas do Clinical and 

Laboratory Standards Institute (CLSI, 2012), utilizando-se discos impregnados (Cefar, 

SP, Brasil).  

 A técnica de disco-difusão em Ágar Mueller Hinton (Acumedia, EUA) consiste 

em colônias puras cultivadas em estufa bacteriológica (SolidSteel) a 37ºC por 24 

horas, onde são inoculadas em 2,0 mL de solução salina 0,85% estéril, de modo a 

obter turbidez igual a 0,5 de acordo com a escala de MacFarland (108 UFC/mL) 

padronizada em densitômetro (Densimat, bioMérrieux, França). A suspensão foi 

semeada com auxílio de swab estéril por induto contínuo em placa de Petri contendo 

20 mL de Ágar Mueller Hinton (Acumedia, EUA). Em seguida, os discos de cada 

antibiótico (Laborclin, Brasil) foram adicionados às placas com auxílio de uma pinça e 

incubada em estufa bacteriológica (SolidSteel) a 37ºC por 24 horas. 

 Para bactérias Gram-positivas foi avaliado o perfil de suscetibilidade aos 

seguintes antibióticos: Amoxicilina (AMO, 30μg), Ampicilina (AMP, 10μg), Cefalotina 

(CFL, 30μg), Cefoxitina (CFO, 30μg), Cefotaxima (CTX, 30 μg), Clindamicina (CLI, 

2μg), Sulfazotrim (SUT, 25 μg), Eritromicina (ERI, 15μg), Amicacina (AMI, 30μg), 

Gentamicina (GEN, 10μg), Oxacilina (OXA, 1μg), Penicilina G (PEN, 10U), Tetraciclina 

(TET, 30μg), Vancomicina (VAN, 30μg) e Florfenicol (FLF, 30μg).  

 As análises para bactérias Gram-negativas: Amoxicilina + Ácido Clavulânico 

(AMC, 10μg), Ampicilina (AMP, 10μg), Ácido Nalidíxico (NAL, 30 μg), Cefalotina (CFL, 

30μg), Cefoxitina (CFO, 30μg), Cefotaxima (CTX, 30 μg), Ciprofloxacino (CIP, 5μg), 

Cloranfenicol (CLO, 30μg), Sulfazotrim (SUT, 25μg), Enrofloxacina (ENO, 5μg), 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5505081/#ref3
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Gentamicina (GEN, 10μg), Tetraciclina (TET, 30μg), Tobramicina (TOB, 30μg) e 

Florfenicol (FLF, 30μg).  

 Apesar do disco de oxacilina não ser mais recomendado para previsão da 

resistência à oxacilina desde 2009 (CLSI), ele foi incluído neste estudo com o objetivo 

de comparar o seu desempenho com o disco de cefoxitina. 

 Posteriormente, foi avaliado o perfil de crescimento bacteriano através da 

mensuração do diâmetro dos halos de inibição existentes em volta de cada disco de 

antibiótico. De acordo com o valor em milímetros do diâmetro dos halos de inibição 

formados, a suscetibilidade ao antibiótico foi caracterizada como: sensível, resistência 

intermediária ou resistente frente ao fármaco testado segundo recomendações do 

CLSI (2011). 

 

5.5 INVESTIGAÇÃO MOLECULAR 

 

5.5.1 Extração e Quantificação de DNA 

  

 Para a extração do material genético microbiano de bactérias Gram-positivas 

do gênero Staphylococcus spp. isoladas do conteúdo intestinal de trutas arco-íris e 

amostras de água, foi empregado o kit PREPMAN ULTRA® (Applied Biosystems, Life 

Technologies, EUA) conforme instruções do fabricante. 

Os isolados de Staphylococcus spp. foram acrescidos em Caldo BHI 

(Acumedia, EUA) por 12-18 horas a 37ºC em estufa bacteriológica (SolidSteel). 

Posteriormente, centrifugados 13.000 rpm por 15 minutos e o pellet estriado em Ágar 

Mueller Hinton (Acumedia, EUA) em estufa bacteriológica a 37°C por 24 horas. A partir 

deste meio, os isolados bacterianos cultivados foram submetidos à técnica de 

extração de DNA. 

Colônias foram suspendidas em 100 μl de PREPMAN ULTRA® nos microtubos 

tipo eppendorf. As amostras após devidamente fechadas e identificadas, foram 

agitadas no Vortex (MOD QL901 - Biomixer) durante 10 a 30 segundos. 

Posteriormente, os microtubos tipo eppendorf foram acondicionados a placas 

aquecedoras Thermomixer R Comfort® (Eppendorf AG, Hamburg 2007) a 100ºC 

durante 10 minutos. Depois de cessado 2 minutos em temperatura ambiente, os tubos 

foram submetidos à centrifugação através de Microcentrífuga 5415D EPPENDORF® 

a 13.000 RPM durante 2 minutos. 
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Após, foram transferidos 50 μl do sobrenadante do DNA extraído para um 

segundo conjunto de tubos tipo eppendorf estéreis e identificados, armazenados à -

20°C para uso posterior na reação de PCR, e o pellet, que continha as proteínas 

bacterianas e restos de parede celular desprezado.  A quantidade e a qualidade do 

material genético extraído foi estimado através do NanoDrop ND-2000 

Spectrophotometer (Thermo Scientific™).  

 

5.5.2 Reação em Cadeia da Polimerase 

 

  As Reações em Cadeia da Polimerase (PCR) foram realizadas para detecção 

da presença de genes de resistência de antimicrobianos em isolados de amostras de 

água e da microbiota intestinal de O. mykiss coletados e extraídos previamente. O 

DNA extraído foi submetido a análise através da técnica convencional, com adição de 

iniciadores de resistência aos antimicrobianos e fatores de patogenicidade.  

 Os isolados de Staphylococcus spp. foram analisados com iniciadores 

específicos para enterotoxinas estafilocócicas (genes sea, sec e sed) e para o gene 

mecA resistente à meticilina através da PCR convencional, seguindo a metodologia 

descrita no trabalho de Mehrotra e colaboradores (2000) com algumas modificações 

nas condições. Os iniciadores específicos com suas respectivas sequências de 

oligonucleotídeos foram descritos na Tabela 2.  

 

TABELA 2: Sequência de oligonucleotídeos para pesquisa de gene de resistência aos antimicrobianos 
e genes enterotoxigênicos em Staphylococcus spp. utilizados nesse estudo. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: MEHROTRA et al., 2000. 

 

Para realização das amplificações dos fragmentos das amostras de 

Staphylococcus spp. para o gene mecA, as amostras foram identificadas e 

acondicionadas em microtubos tipo eppendorf de 200 μL em volumes totais de 25 μL, 

GENE DESCRIÇÃO INICIADORES 5’ - 3’ AMPLICON 

mecA Resistência a 

meticilina 

ATC GAT GGT AAA GGT TGG C 

AGT TCT GCA GTA CCG GAT TTG C 

533pb 

sea Enterotoxina A GGT TAT CAA TGT GCG GGT GG 

CGG CAC TTT TTT CTC TTC GG 

102pb 

sec Enterotoxina C AGA TGA AGT AGT TGA TGT GTA TGG 

CAC ACT TTT AGA ATC AAC CG 

451pb 

sed Enterotoxina D CCA ATA ATA GGA GAA AAT AAA AG 

ATT GGT ATT TTT TTT CGT TC 

278pb 
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contendo: 12,5 μL de GoTaq® Green Master Mix 2x (Promega Corporation®), 1 μL do 

primer mecA – Forward (F’), 1 μL do primer mecA – Reverse (R’),  1 μL ou 2 μL de 

DNA molde (considerando variações devido a quantificação do material genético de 

cada amostra por μL), e o volume restante completado com Água Milli-Q (Thermo 

Scientific™).  

A incubação foi realizada em Termociclador apropriado TC – 412 (Techne®). 

Para realização das amplificações dos fragmentos obedeceu às seguintes condições: 

desnaturação inicial a 95ºC por 2 minutos, seguida por 40 ciclos de amplificação 

(desnaturação a 95ºC por 30 segundos, anelamento a 58ºC por 2 minutos, extensão 

a 72ºC por 1 minuto) e extensão final a 72ºC por 7 minutos. 

Para a amplificação do DNA para genes enterotoxigênicos foi realizada a 

reação em microtubos tipo eppendorf de 200 μL em volumes totais de 25 μL, 

contendo: 12,5 μL de GoTaq® Green Master Mix 2x (Promega Corporation®), 1 μL de 

cada oligonucleotíeo (20 pmol), 2 μL de DNA molde e 8,5 μL de água ultrapura que 

compõe o Kit. As condições de amplificação foram: desnaturação inicial a 94°C por 5 

minutos, seguida por 35 ciclos de amplificação (desnaturação a 94ºC por 2 minutos, 

As condições de amplificação foram: desnaturação inicial a 94ºC por 5 minutos, 

seguida por 35 ciclos de amplificação (desnaturação a 94ºC por 2 minutos, 

anelamento a 57ºC por 2 minutos, extensão a 72ºC por 1 minuto) e extensão final a 

72ºC por 7 minutos. 

Foram utilizadas como controles positivos para o gene mecA a cepa ATCC 

33591 S. aureus resistente à meticilina e para os genes das enterotoxinas 

estafilocócicas foram utilizadas as cepas enterotoxigênicas ATCC 13565 (sea), ATCC 

19095 (sec) e ATCC 23235 (sed), do acervo do Laboratório de Sanidade Animal da 

UENF.   

 Para evitar contaminação com produtos da PCR, a extração, amplificação e a 

eletroforese dos produtos amplificados foram realizadas em diferentes setores do 

Laboratório de Sanidade Animal, da UENF. 

 

5.5.3 Leitura dos produtos da PCR por eletroforese 

 

Após a execução das etapas de amplificação dos fragmentos de DNA, os produtos 

amplificados (amplicons) foram fracionados em alíquotas. Posteriormente, aplicados 

nos poços do gel de agarose a 1% e submetidos à eletroforese em cubas contendo 
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tampão TAE (Tris/Ácido Acético/EDTA 0,5X), ligada a uma fonte de corrente elétrica 

em voltagem de 100 V, durante aproximadamente 60 minutos e visualizados 

diretamente sob luz ultravioleta através de transiluminador UV (DyNA Light, Labnet, 

EUA) e a imagem do gel documentada através do software GelDoc-It™ (UVP, Imaging 

Sistem). O tamanho dos fragmentos de DNA das amostras foi comparado com o 

marcador padrão de peso molecular de 1kb (para mecA) e 100pb (para enterotoxinas 

sea, sec e sed) (Ladder, Ludwig Biotec, Brasil) aplicado no gel. 

 

5.6 ANÁLISE ESTATÍSTICA  

 

5.6.1 Questionários 

 

 Foi realizada a análise descritiva dos dados obtidos através dos questionários 

aplicados nas propriedades aquícolas visitadas.  

 

5.6.2 Características gerais dos animais amostrados 

  

Os resultados dos parâmetros zootécnicos que incluem peso, comprimento 

total e comprimento padrão dos animais amostrados foram submetidos à análise 

descritiva e de variância (ANOVA) seguida pelo teste de Tukey. Os resultados foram 

expressos como média, desvio padrão da média, variância, mediana, valores mínimos 

e máximos e foram considerados significativos quanto p≤0,05. Os cálculos da análise 

estatística foram realizados com auxílio do software Minitab® versão 2018. 

 

5.6.3 Microrganismos Gram-negativos e Gram-positivos 

 

Foi adotada a estatística descritiva para o percentual de amostras isoladas do 

conteúdo intestinal de trutas arco-íris e amostras de água positivas para bactérias 

Gram-positivas e Gram-negativas e seus respectivos perfis de resistência aos 

antimicrobianos e fatores de patogenicidade. A análise estatística do perfil de 

resistência aos antimicrobianos foi realizada através do teste exato de Fisher com 

auxílio do software Minitab® versão 2018, comparando-se as classes de antibióticos 

com maiores percentuais de resistência e os resultados foram considerados 

significativos quanto p≤0,05. 
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6 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

6.1 ANÁLISE DESCRITIVA DOS QUESTIONÁRIOS 

 

Foram aplicados 5 questionários em cada propriedade visitada. Destes, 80% 

(n=4) foram respondidos por produtores da região serrana fluminense e 20% (n=1) 

por produtor do estado de Minas Gerais. 100% dos produtores declararam possuir 

assistência veterinária, sendo a região serrana fluminense assessorada pela FIPERJ. 

Com relação ao sistema de cultivo, 80% das propriedades visitadas possuem 

sistema de cultivo intensivo com produção de trutas arco-íris em tanques de alvenaria 

e 20% sistema semi-intensivo com produção em tanques escavados. A alimentação 

da produção é realizada com ração comercial extrusada para peixes carnívoros na 

frequência de duas vezes ao dia em 100% das propriedades. No quesito produção de 

outras espécies animais, 60% dos produtores afirmaram exercer outras atividades de 

produção animal, sendo estas: aves; rãs; carpas; e tilápias. 

Do total, 80% das propriedades a água de abastecimento dos tanques é através 

de nascentes; e 20% através de riachos de decantação. A renovação de água dos 

tanques é contínua em 100% das propriedades e não possuem água tratada. Não há 

histórico quanto ao uso de agrotóxicos nas propriedades visitadas. Ainda, 40% das 

propriedades afirmaram utilizar de forma profilática Terramicina® (oxitetraciclina) na 

água dos tanques, sendo apresentadas como P1 E P4; E 20% utilizam sal na água 

quando necessário. Ainda, 40% apresentam histórico de perdas na produção, onde a 

truticultura P2 apresentou ictiofitiríase (Ichthyophthirius multifiliis) em alevinos de O. 

mykiss no ano de 2019 e a truticultura P4 no ano de 2020 perdeu em média 5 a 6 

trutas por dia, apresentando nadadeiras comprometidas e posteriormente ao utilizar 

Terramicina® as perdas cessaram.  

Foi observada que a produção de O. mykiss na região serrana, alvo deste 

estudo, foi reduzida considerando o cenário pandêmico vivido no ano de 2020 e que 

percorre até os dias atuais. Ao entrar em contato com as produtores associados na 

AquiSerra no período inicial do estudo, foi observado que das dez truticulturas 

associadas, duas foram desativadas temporariamente e duas truticulturas 

associaram-se entre si, unindo a produção em uma só propriedade. Outras, reduziram 

a compra de alevinos para engorda, e consequentemente redução da produção, 
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levando em consideração que em virtude da pandemia pelo novo coronavírus Sars- 

CoV-2 da Covid-19, em vários períodos do ano, principalmente no primeiro semestre 

de 2020 (período das coletas), onde foram publicados decretos municipais nos quais 

solicitava o fechamento temporário de restaurantes e/ou redução da sua capacidade. 

Das truticulturas analisadas, 40% delas possuíam concomitantemente à produção de 

trutas arco-íris, o preparo e degustação da espécie em restaurantes na mesma 

localidade em atividade.  

Vale considerar que, no ano de 2019, a truticultura P1 produziu 1.500 kg de 

trutas arco-íris. Em contrapartida, no ano de 2020, nesta mesma propriedade o último 

abate em junho reuniu apenas 70 kg de O. mykiss. A truticultura P2 efetuava a compra 

de 30 a 50 mil alevinos ao ano; E a truticultura P4 comprava aproximadamente 8 mil 

alevinos, antes dos impactos diretos da pandemia.  

A média de O. mykiss nas truticulturas analisadas no momento das coletas 

tratavam-se de 400 trutas para engorda distribuídas nos tanques e um tanque à parte 

para alevinos em 60% das propriedades (P1, P2 e P4), tendo em média dois mil O. 

mykiss. A limpeza diária dos tanques era realizada em 100% das propriedades e a 

renovação de água é constante, conforme já relatada. 

Assim, conforme discutido, embora existam muitas publicações sobre a 

prevalência de ARGs no ambiente aquático, há informações muito limitadas 

disponíveis sobre o desenvolvimento e a disseminação da resistência a antibióticos 

de fazendas de peixes aquáticos para sistemas fluviais (CAPKIN et al., 2015). Desse 

modo, também é importante determinar os efeitos de longo prazo dos antibióticos nas 

bactérias ambientais e patogênicas e desenvolver alguma alternativa estratégica para 

reduzir o uso desses antibióticos (OZTURK & ALTINOK, 2014). 

 

6.2 CARACTERÍSTICAS GERAIS DOS ANIMAIS AMOSTRADOS 

 

Foram inspecionados o estado clínico geral de cada animal coletado, sexo, 

mensuração de peso corporal por meio de balança eletrônica, determinação do 

comprimento total (distância entre a ponta do focinho e o maior raio caudal) e 

comprimento padrão (distância entre a ponta do focinho e o final do pedúnculo caudal) 

antes da necropsia para separação do segmento intestinal em capela de fluxo laminar 

no Laboratório de Sanidade Animal da UENF. 
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Sendo assim, 50 espécies de O. mykiss foram inspecionadas. Para análise de 

diferenciação, foram adotadas referências descritas por Machado e colaboradores 

(2007) na qual o macho apresenta as laterais mais brilhante e a mandíbula é 

pronunciada; já as fêmeas possuem o corpo arredondado e a cabeça mais delicada 

(Figura 10A; Figura 10B). Todas as trutas arco-íris coletadas apresentaram-se 

clinicamente saudáveis. Não se fez necessária submissão ao Comitê de Ética, pois 

os espécimes (O. mykiss) foram abatidos pelos produtores para a facultação e/ou 

comercialização. 

 
 

 

Observou-se que os animais inspecionados apresentaram comprimento total 

médio (CTM) variando de 22,08 cm a 29,50 cm; Comprimento padrão médio (CPM) 

de 19,39 cm a 26,30 cm e massa corporal média (MCM) de 157,5g a 456,8g. 

Características gerais, incluindo a estatística descritiva dos valores biométricos 

avaliados estão apresentados na Tabela 3. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

FIGURA 11 (A e B): Análise macroscópica da condição física dos animais coletados. (A) O. mykiss 
macho; (B) O. mykiss fêmea. 
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TABELA 3: Estatística descritiva dos resultados biométricos de O. mykiss das propriedades do estudo 
com valores médios, desvio padrão, variância, valores mínimos, valores máximos e mediana. 

Fonte: a autora (2021). Software: Minitab® versão 2018. 

 

Com relação aos valores de massa corporal, pode-se observar ausência de 

uniformidade nestes dados com relação a P0 quando comparada às propriedades P1, 

P2, P3 e P4 da região serrana que apresentaram-se mais uniformes. Este fato pode 

ser em decorrência da amostragem apresentar diferentes fases de engorda no 

período coletado, onde o desenvolvimento das trutas é individual e em delineamento 

conforme a orientação do manejo alimentar e condições favoráveis para seu 

crescimento na região em que se exerce a atividade aquícola. Comparativamente, a 

truticultura P0 exerce cultivo semi-intensivo e as demais cultivo intensivo. Logo, no 

sistema intensivo, há maior controle do ambiente, com adoção de bom manejo 

alimentar e melhor uniformidade dos lotes, conforme destacado no Gráfico 1. 

Considere os números 0, 1, 2, 3 e 4 para P0, P1, P2, P3 e P4, respectivamente. 

No Gráfico 1 observa-se que a propriedade 0, caracterizada pelo sistema semi-

intensivo, além da diferença entre os pesos de trutas arco-íris quando comparadas às 

propriedades da região serrana (1, 2, 3, e 4) há heterogeneidade de peso entre as dez 

trutas coletadas na respectiva propriedade.  

Propriedades 
analisadas 

Variável Média Desvio 
Padrão 

Variância Mínimo Máximo Mediana 

 
P0 

PESO 456,8 98,8 9754,3 276,8 625,0 443,7 

COMP. T. 29,500 2,173 4,722 25,000 32,000 29,000 

COMP. P. 26,300 2,251 5,067 22,0000 29,500 25,750 

 
P1 

PESO 205,90 14,46 209,21 182,00 230,00 202,50 

COMP. T. 24,360 0,891 0,794 23,000 26,000 24,350 

COMP. P. 20,790 0,736 0,541 20,000 22,000 20,550 

 
P2 

PESO 157,50 18,52 343,17 135,00 204,00 156,00 

COMP. T. 22,080 0,905 0,820 20,800 24,000 22,000 

COMP. P. 19,390 1,041 1,083 18,000 21,500 19,000 

 
P3 

PESO 199,2 40,8 1664,2 145,0 263,0 196,5 

COMP. T. 23,180 1,465 2,146 20,500 25,000 23,500 

COMP. P. 19,700 1,252 1,567 17,500 22,000 19,750 

 
P4 

PESO 266,3 37,7 1424,5 220,0 320,0 260,5 

COMP. T. 27,830 0,767 0,589 26,500 29,000 27,750 

COMP. P. 23,870 0,896 0,802 22,500 25,000 24,000 
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Na análise estatística de peso de O. mykiss, que é o fator determinante para a 

etapa de abate, as propriedades 1, 2, 3 e 4 provenientes da região serrana do estado 

do Rio de Janeiro apresentaram pesos similares entre si, próximos à media. Ainda, 

observa-se o zero entre os intervalos de suas médias correspondentes (Gráfico 2); 

quando a propriedade 0 é comparada às demais propriedades, observa-se médias 

significativamente diferentes, em virtude do peso consideravelmente maior, sendo as 

espécimes prontas para abate com o peso correspondente para tal. Quando compara-

se o peso das trutas arco-íris das propriedade 2 e 4 também foi observada médias 

significativamente diferentes. Nos gráficos analisados, há de se considerar que o 

período em que as trutas arco-íris foram coletadas difere-se entre as propriedades, 

logo, considerando fatores como o ambiente, qualidade da água, nutrição, manejo 

alimentar, sanitário e de produção interferem diretamente na taxa de conversão 

alimentar e no crescimento, e consequentemente no ganho de peso destes animais.  

 

 

 

GRÁFICO 1: Valores individuais de peso de dez O. mykiss das cinco propriedades analisadas. Fonte: 
a autora (2021). Software: Minitab® versão 2018. 
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6.3 CARACTERÍSTICAS GERAIS DE AMOSTRAS AMBIENTAIS 

 

As amostras de água foram obtidas concomitantemente à coleta dos animais. 

Foram coletadas 9 amostras ambientais (água) dos tanques ativos de propriedades 

da região serrana fluminense, onde suas características físico-químicas estão 

descritas na Tabela 4. Não foi possível realizar a coleta de amostras ambientais dos 

tanques da propriedade P0. 

 

TABELA 4: Características gerais de amostras ambientais (água) coletados nas propriedades na 
região alvo do estudo. 

 P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; 
P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de Nova Friburgo-RJ. 

 

Propriedade Sistema 

de cultivo 

Aspecto pH Temperatura 

da água 

Condições 

climáticas no 

dia da coleta 

P1 Intensivo Límpido 6.62 16,2ºC 18ºC – 23ºC 

P2 Intensivo Límpido 6.50 16,6ºC 18ºC – 23ºC 

P3 Intensivo Límpido 6.64 16,2ºC 18ºC – 23ºC 

P4 Intensivo Límpido 6.89 17ºC 16ºC – 23ºC 

GRÁFICO 2: Teste de Tukey avaliando o peso das cinco propriedades. Os valores foram 

considerados significativos quanto p≤0,05. Fonte: a autora (2021). Software: Minitab® versão 2018. 
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Comparativamente, os tanques escavados adotados em sistemas semi-

intensivos apresentam uma reprodução mais próxima do habitat dos peixes, podem 

ser revestidos e possuem como vantagens a exploração de grandes áreas naturais e 

baixo custo de construção, no entanto, exige maior cuidado com manutenções. Já os 

tanques de alvenaria em sistemas intensivos, possuem como vantagens a otimização 

de áreas pequenas para construção, boa condição de manejo e alta durabilidade, visto 

que não necessita grandes manutenções exceto o alto investimento inicial com 

edificações de engorda em relação à área. Outro fator limitante segundo Araújo e 

colaboradores (2006) é a quantidade e a qualidade da água disponível na 

propriedade, a qual deve ser livre de poluentes e sua vazão na estiagem conhecida, 

desse modo facilita o planejamento das instalações.  

As propriedades da região serrana fluminense caracterizam-se pelo sistema de 

cultivo intensivo em tanques de alvenaria retangulares ou circulares, adotando-se o 

fluxo contínuo de entrada de água nos tanques, permitindo que ocorra constante 

renovação ao longo do dia. Desse modo, há potencialização da oferta de oxigênio e 

permite altas densidades de estocagem no mesmo tanque sem prejudicar o 

desempenho dos animais. A captação da água ocorre a partir de nascentes e riachos, 

através de uma pequena barragem onde a água é represada e captada por canos de 

PVC ou estruturas de alvenaria. O transporte de água para os tanques é realizado 

através de força gravitacional, sem custos. Ainda, pode-se realizar a decantação e 

fazer uso de calha coletora de água decantada, na qual este sistema é adotado pela 

propriedade 5 deste estudo. A propriedade da região mineira de Itamonte também 

adota o mesmo sistema com renovação constante de água com canos de PVC, no 

entanto, sua produção ocorre em tanques escavados. 

Em três truticulturas com tanques de alvenaria, foram adotadas telas para 

retenção de sujidades antes da entrada da água nos tanques e em todas as 

truticulturas da região serrana do presente estudo é associado também à cobertura 

dos tanques com telas de proteção para evitar o ataque de predadores como 

pássaros. 

As amostras de água de 100% (n=4) das propriedades analisadas 

apresentaram-se límpidas. A turbidez e a transparência da água são indicadores 

indiretos, importantes para avaliação da qualidade de água e do manejo alimentar 

(TABATA & PORTZ, 2004), e servem para auxiliar o produtor a avaliar, por exemplo, 

se o arraçoamento vem sendo praticado de forma correta. 
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Ás análises físico-químicas da água, o pH deve obedecer o parâmetro entre 6,0 

e 9,0 de acordo com a Resolução CONAMA 357/05 para águas doces (2005). Tabata 

(2006) sugerem pH próximo à neutralidade entre 6,5 e 8,5, sendo 7,0 o parâmetro 

ideal para fecundação. Águas ácidas tornam os peixes mais suscetíveis ao ataque de 

microrganismos devido à diminuição da produção do muco protetor da pele e 

enfraquecimento do indivíduo, enquanto que em água alcalinas a amônia se encontra 

presente em maior proporção, na foma tóxica (NH3-), sendo um fator limitante 

(TABATA, 2006; PAVANELLI et al., 2002). 

Considerando-se esses parâmetros, o estudo manteve-se dentro dos valores 

indicados nas quatro truticulturas analisadas, porém, situar-se dentro desse intervalo, 

não implica que a água seja de boa qualidade.  Para esta afirmação é necessário o 

somatório de evidências obtidas em diferentes parâmetros físicos, químicos e 

microbiológicos. Inclusive, análise do teor de oxigênio dissolvido (ideal > 5,5mg/L) e 

amoníaco são parâmetros que podem ser analisados em associação aos já propostos. 

Com relação à temperatura, de acordo com Tabata (2006) os valores 

compreendidos entre 10 e 20ºC são os indicados para o cultivo de O. mykiss, sendo 

que valores abaixo de 5ºC prejudica a nutrição das trutas e temperaturas superiores 

a 24ºC comprometem a depleção do oxigênio da água, sendo determinante para a 

sobrevivência. Além disso, temperaturas altas favorecem a proliferação de bactérias 

e diminuem a solubilidade do oxigênio. Inversamente, temperaturas muito baixas, 

embora sejam boas sob o ponto de vista sanitário e solubilidade do oxigênio, 

apresentam a desvantagem de um crescimento mais lento dos peixes, afetando o 

metabolismo dos mesmos. Vale destacar que os peixes são pecilotérmicos e que as 

variações na tempetura são extremamente estressantes, sobretudo para peixes em 

estágios mais jovens e, portanto, mais sensíveis. A truta arco-íris apresenta melhores 

taxas de crescimento e conversão alimentar na faixa térmica entre 15 e 17ºC 

(TABATA, 2006; TABATA & PORTZ, 2004), intervalo este que a região do presente 

estudo se mantém, observando-se valores entre 16,2ºC e 17ºC conforme descrito na 

Tabela 4.  

Ao considerar sistemas intensivos de produção, um aspecto imprescindível 

para o sucesso na criação de peixes é a manutenção da temperatura da água nos 

tanques, ocasionando conforto da espécie. O ambiente aquático exerce influência 

sobre a composição e diversidade da microbiota intestinal dos peixes, logo, o 

monitoramento da qualidade da água nos empreendimentos agrícolas deve ser 
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frequente, evitando-se fatores estressantes que afetam o sistema imunológico e 

podem predispor à invasão de patógenos oportunistas e infecções, comprometendo 

diretamente o desempenho zootécnico da produção (BULLER, 2004).  

Os resultados observados no presente estudo demonstraram que a 

manutenção da qualidade da água foi garantida pela sua renovação constante, 

adoção de bom manejo, monitoração e limpeza periódica dos tanques.  

Ademais, pondera-se que o monitoramento da qualidade da água nos 

empreendimentos aquícolas deve ser frequente e atender à legislação vigente no que 

se refere a Resolução CONAMA 357/05 (CONAMA, 2005). Ainda, medidas 

preventivas e corretivas quando da ocorrência de variações bruscas nos parâmetros 

físico-químicos devem ser previstas, contingenciadas e realizadas, visto que a 

qualidade da água não só influencia o crescimento de O. mykiss, como interfere 

também na sobrevivência e consequentemente na qualidade do produto a ser 

comercializado. 

 

6.4 RELAÇÃO DOS ISOLADOS BACTERIANOS 

 

As amostras coletadas foram submetidas a exames bacteriológicos em meio 

de enriquecimento/cultivo, isolamento, identificação fenotípica e bioquímica, onde 

foram isoladas 222 cepas bacterianas, sendo 54,50% (n=121) bactérias Gram-

negativas e 45,50% (n=101) Gram-positivas. Destes percentuais, 42,30% (n=94) 

cepas Gram-negativas e 41,45% (n=92) Gram-positivas foram isoladas a partir do 

conteúdo intestinal de trutas arco-íris. Adicionalmente, 12,20% (n=27) bactérias Gram-

negativas e 4,05% (n=9) Gram-positivas foram isoladas de amostras ambientais (água 

dos tanques) conforme descrito nas Figuras 12 e 13. 
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FIGURA 12:  Distribuição do número de bactérias Gram-negativas e Gram-positivas isoladas do 
conteúdo intestinal de trutas arco-íris (O. mykiss) e amostras ambientais (água). 

 

 

FIGURA 13: Ocorrência relativa em percentagem (%) de isolados Gram-negativos e Gram-positivos 
provenientes de conteúdo intestinal de O. mykiss e amostras de água. 

Não foi encontrada correlação entre comprimento corporal total e padrão, 

peso, temperatura da água e pH em relação ao percentual de isolados bacterianos 

obtidos de O. mykiss criados em sistemas semi-intensivo, intensivo e amostras 

ambientais nas cinco truticulturas estudadas. 
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6.5 IDENTIFICAÇÃO DOS ISOLADOS BACTERIANOS 
 

6.5.1 Bactérias Gram-negativas 

 

Do total de bactérias Gram-negativas isoladas (n=121), foram identificados 18 

gêneros e 29 espécies, sendo que 24 espécies (n=108) pertencem à Família 

Entereobacteriaceae (89,3%), 4 espécies (n=11) pertencem à Família 

Aeromonadaceae (9,1%) e 1 espécie (n=2) foi isolada da Família Pseudomonadaceae 

(1,6%). Os microrganismos Gram-negativos isolados e sua frequência de colonização 

nos animais são apresentados na Tabela 5.  

Considerando 54,50% (n=121) como o percentual total de bactérias Gram-

negativas identificadas, observa-se que 42,34% (n=94) foram isoladas de conteúdo 

intestinal de O. mykiss e 12,16% (n=27) foram isolados provenientes de amostras 

ambientais (água).  

 

TABELA 5: Relação de bactérias Gram-negativas identificadas fenotipicamente provenientes do 
conteúdo intestinal de O. mykiss e percentual (%) de animais colonizados, considerando dez O. mykiss 
por propriedade.  

Bactéria P0 P1 P2 P3 P4 TOTAL 
(Ou 

frequência 
em %) Nº de isolados / % de animais colonizados 

Acinetobacter baumannii  1 
10% 

1 
10% 

 1 
10% 

4 
(1,80%) 

Aeromonas spp.    1 
10% 

2 
20% 

2 
20% 

4 
(1,80%) 

Aeromonas media    1 
10% 

 1 
(0,45%) 

Aeromonas 
sobria* 

 1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Aeromonas veronii*   2 
20% 

 1 
10% 

3 
(1,35%) 

Budvicia aquática    6 
60% 

6 
60% 

12 
(5,41%) 

Cedecea spp. 1 
10% 

    1 
(0,45%) 

Citrobacter braakii 1 
10% 

 3 
30% 

  4 
(1,80%) 

Citrobacter freundii*  2 
20% 

2 
20% 

 3 
30% 

7 
(3,16%) 

Citrobacter gillenii   2 
20% 

 6 
60% 

8 
(3,61%) 

Citrobacter werkmanii     1 
10% 

1 
(0,45%) 
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Edwardsiella piscicida*     1 
10% 

1 
(0,45%) 

Enterobacter spp. 1 
10% 

1 
10% 

   2 
(0,90%) 

Enterobacter aerogenes    1 
10% 

 1 
(0,45%) 

Enterobacter cloacae 
complex* 

1 
10% 

    1 
(0,45%) 

Cronobacter sakazakii  1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Enterobacteriaceae 1 
10% 

1 
10% 

1 
10% 

1 
10% 

1 
10% 

5 
(2,25%) 

Escherichia coli 3 
30% 

 2 
20% 

2 
20% 

6 
60% 

13 
(5,86%) 

Hafnia alvei*  5 
50% 

5 
50% 

  10 
(4,50%) 

Kluyvera ascorbata     1 
10% 

1 
(0,45%) 

Klebsiella spp.  2 
20% 

   2 
(0,90%) 

Klebsiella oxytoca 1 
10% 

    1 
(0,45%) 

Klebsiella pneumoniae 
subsp pneumoniae  

    1 
10% 

1 
(0,45%) 

Pantoea agglomerans    2 
20% 

 2 
(0,90%) 

Pseudomonas spp. 1 
10% 

  1 
10% 

 2 
(0,90%) 

Serratia fonticola 1 
10% 

 1 
10% 

  2 
(0,90%) 

Serratia nematodiphila 1 
10% 

    1 
(0,45%) 

Shigella sonnei     1 
10% 

1 
(0,45%) 

Yersinia intermedia  1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Total 12 
(5,40%) 

15 
(6,76%) 

20 
(9,01%) 

16 
(7,21%) 

31 
(13,96%) 

94 
(42,34%) 

P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-
íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do 

Vascão de Nova Friburgo-RJ; *Patógenos patogênicos em peixes. 

 
Os isolados Gram-negativos das famílias bacterianas identificadas no presente 

estudo acordam com estudo realizado por Kim e colaboradores (2007), que 

encontraram representantes das famílias Aeromonadaceae, Enterobacteriaceae e 

Pseudomonadaceae como a microflora mais abundante em amostras de intestino de 

trutas arco-íris. 

Observa-se que o microrganismo mais frequente isolado na microbiota 

intestinal de O. mykiss foi Escherichia coli, seguido de Budvicia aquatica, Hafnia alvei 

e Citrobacter gillenii (TABELA 5). Espécies da família Enterobacteriaceae já foram 
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descritas anteriormente como componentes do conteúdo intestinal de truta arco-íris 

(KIM et al., 2007; NAVARRETE et al., 2012).   

Adicionalmente, bactérias pertencentes aos filos Proteobacteria e Firmicutes 

têm sido frequentemente encontradas no conteúdo intestinal de O. mykiss 

(NAVARRETE et al., 2012; NAYAK, 2010; WONG et al., 2013). Assim, o presente 

estudo reforça estudos anteriores, visto que na análise da microbiota intestinal de O. 

mykiss também foram observadas espécimes cultiváveis dos respectivos filos, 

totalizando 25 gêneros e 54 espécies, pertencentes aos filos Proteobacteria (100% 

dos isolados Gram-negativos), Firmicutes (94,62% dos isolados Gram-positivos) e 

Actinobacteria em menor pencentual (5,38%). 

Mansfield e colaboradores (2010) analisaram a microbiota intestinal de O. 

mykiss através de técnicas moleculares, onde as sequências frequentemente 

observadas foram semelhantes a Firmicutes e GammaProteobacteria, incluindo 

enterobactérias dos gêneros Hafnia, Pseudomonas e Aeromonas. A dominância de 

bactérias do filo Proteobacteria da microbiota intestinal de truta arco-íris têm sido 

observada em diversos estudos (HUBER et al., 2004; SPANGGAARD et al., 2000). 

Navarrete e colaboradores (2010) utilizando métodos de sequenciamento de 

DNA baeados no gene 16S r-RNA, demonstraram que a microbiota intestinal de truta 

arco-íris é dominada por Lactococcus lactis, Citrobacter gillenii, Kluyvera intermedia, 

Obsumbacterium proteus e Shewanella marinus. Comparando com o presente estudo, 

três destas espécimes foram isoladas, sendo elas: L. lactis, C. gillenii e Kluyvera sp. 

As espécies C. gillenii, C. freundii, C. braakii, C. werkmanii foram isoladas no 

conteúdo intestinal de O. mykiss entre quatro das cinco propriedades do presente 

estudo. Duman e colaboradores (2017) relataram o isolamento de C. gillenii pela 

primeira vez em trutas arco-íris apresentando sintomatologia clínica e diferentes 

isolados de Citrobacter spp. foram caracterizados como novas espécies. A ocorrência 

de epizootia de citrobacteriose em O. mykiss foi descrita por Altun e colaboradores 

(2013) na Turquia, onde C. braakii foi isolada.  

Adicionalmente, C. freundii é considerado um patógeno oportunista com 

morbidade progressivamente alta. Em estudo realizado por Svetlana e colaboradores 

(2003), cepas de Citrobacter freundii foram isoladas em O. mykiss e identificadas 

através de testes fenotípicos, onde observou-se nos exames histopatológicos, 

alterações inflamatórias no intestino provocadas pela gastroenterite, sendo o primeiro 

javascript:;
javascript:;
javascript:;
https://www-sciencedirect.ez81.periodicos.capes.gov.br/science/article/pii/S004484861300687X#bb0270
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relato que confirma a patogenicidade de C. freundii nesta espécie em alevinos no 

período do verão, na Sérvia.  

Não houve aparente relação entre os tipos de tanques de truticultura 

(retangulares e ciruculares) e manejo alimentar com o isolamento bacteriano. Embora 

não tenha ocorrido qualquer epizootia durante o período do estudo e as trutas 

analisadas apresentavam-se clinicamente saudáveis, foram observadas e 

amostradas diversas espécimes que podem levar à quadros patogênicos. Pantoea 

agglomerans isolada em uma truticultura do presente estudo já foi descrita por Austin 

& Austin (2007) em O. mykiss causando severa patogenicidade. Hafnia alvei é 

comumente isolada de solo, água, esgoto, mamíferos, aves, répteis, peixes e 

considerado um patógeno oportunista (AUSTIN & AUSTIN, 2007). 

Acinetobacter spp. frequentemente foram isolados em caninos, felinos, 

equinos, incluindo pássaros; peixes de diferentes espécies incluindo trutas arco-íris 

(PELEG et al., 2008). Acinetobacter spp., Enterobacter spp. e Pseudomonas spp. são 

considerados autóctones na espécie Oncorhynchus mykiss (WONG et al, 2013) e 

também foram identificados neste estudo. 

Além de Aeromonas spp., cepas Pantoea spp., Buttiauxella agrestis e Budvicia 

aquatica pertencentes à Família Enterobacteriaceae foram identificadas no trato 

intestinal de peixes salmonídeos de água doce pela primeira vez por Skrodenyte-

Arbaciauskiene e colaboradores (2006), através de métodos moleculares. 

Comparando as cinco truticulturas quanto aos isolados bacterianos Gram-

negativos de O. mykiss, é notável a similaridade em gêneros. Observa-se que uma 

ampla diversidade de espécimes bacterianas Gram-negativas do conteúdo intestinal 

de O. mykiss fazem parte da microbiota aquática, como B. aquatica, Aeromonas spp., 

Pseudomonas spp., Kluyvera ascorbata, Serratia fonticola, Klebsiella oxytoca e 

Yersinia intermedia (BULLER, 2004; GASTALHO et al., 2014). No entanto, atenção 

deve ser dada quanto ao isolamento de H. alvei que promove septicemia hemorrágica 

e alta mortalidade, Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae na qual causa doença 

da barbatana e cauda  em O. mykiss, Edwardiella piscicida e Citrobacter spp. pois são 

considerados patógenos oportunistas, causando surtos em condições de estresse aos 

animais com elevada virulência e consideráveis perdas na produção aquícola (GELEV 

et al., 1990; BUJÁN et al., 2018).  

Além disso, Klebsiella pneumoniae subsp. pneumoniae e H. alvei são as 

bactérias mais comumente responsabilizadas em surtos de intoxicação histamínica 
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em humanos pela ingestão de pescado (SILVEIRA et al., 2001). De forma 

complementar, E. coli é uma bactéria do grupo dos coliformes termotolerantes e está 

intimamente envolvido em manifestações clínicas de intoxicações alimentares em 

humanos via ingestão de água e alimentos contaminados, levando a quadros de 

síndromes gástricas e diarreicas (SANTIAGO et al., 2013).  Ela é a única espécie do 

grupo dos coliformes termotolerantes cujo habitat exclusivo é o intestino humano e de 

animais homeotérmicos (CONAMA, 2005; OLIVEIRA et al., 2015; WELLINGTON et 

al., 2013). 

Assim sendo, em decorrência do contato íntimo entre água e peixes no 

ambiente aquático, os dados do presente estudo onde E. coli foi o patógeno mais 

frequente isolado em O. mykiss são preocupantes, em virtude da manipulação da 

espécie durante as etapas de abate e processamento, possibilidade de contaminação 

cruzada e impactos na segurança alimentar (CALDORIN et al., 2013). 

Embora cepas de B. aquatica, Cedecea spp., Enterobacter spp., Shigella 

sonnei, Serratia fonticola, Serratia nematodiphila, Klebsiella oxytoca, Yersinia 

intermedia e Kluyvera ascorbata terem sido isoladas no presente estudo, estas 

espécies não são citadas como patógenos de peixes, sendo encontradas 

frequentemente no ambiente (BULLER, 2004). Porém, Cedecea spp., Enterobacter 

spp., Shigella sonnei, Klebsiella oxytoca, Kluyvera ascorbata e Cronobacter sakazakii 

são patógenos oportunistas entéricos humanos amplamente distribuídos na natureza, 

causando doenças veiculadas principalmente pela ingestão de água ou alimentos 

provenientes de ambientes contaminados (BRANDÃO et al., 2018; DAVIN-REGLI et 

al., 2019; SARRIA et al., 2001; SINGH et al., 2016; SHAD & SHAD, 2020). 

É importante destacar que a microbiota do peixe é reflexo da qualidade 

microbiológica da água, logo, é fundamental a manutenção dos tanques e o 

monitoramento frequente do status sanitário da produção.  

Com relação às espécimes isoladas em amostras de água dos tanques, foram 

identificadas 13 espécies pertencentes ao filo Proteobacteria, sendo eles: Aeromonas 

salmonicida subsp. salmonicida, B. aquatica, Buttiauxella agrestis, C. freundii, 

Citrobacter spp., E. coli, Enterobacter cloacae complex, Enterobacter taylorae, 

Cronobacter sakazakii, Klebsiella oxytoca, Serratia odorífera, Yersinia intermedia e 

Enterobacteriaceae (TABELA 6). Não foi identificada a presença de Salmonella spp. 

nas amostras coletadas. 



73 

 

TABELA 6: Relação de bactérias Gram-negativas isoladas de amostras ambientais (água) de 
propriedades selecionadas para o estudo.  

Bactéria P1  

(N=2) 

P2 

(N=2) 

P3 

(N=1) 

P4 

(N=4) 

 

TOTAL 

 

 

Aeromonas 

salmonicida subsp. 

salmonicida* 

 1 1  2 

(0,90%) 

Budvicia aquatica 1    1 

(0,45%) 

Buttiauxella agrestis 

 

1    1 

(0,45%) 

Citrobacter freundii*  1   1 

(0,45%) 

Citrobacter spp.    1 1 

(0,45%) 

Escherichia coli 1 2 2 6 11 

(4,96%) 

Enterobacter cloacae 

complex* 

 

1  1  2 

(0,90%) 

Enterobacter taylorae     1 1 

(0,45%) 

Cronobacter sakazakii 1    1 

(0,45%) 

Enterobacteriaceae 1 1   2 

(0,90%) 

Klebsiella oxytoca  1  1 

 

2 

(0,90%) 

Serratia odorífera    1 1 

(0,45%) 

Yersinia intermedia    1 1 

(0,45%) 

Total 6 

(2,70%) 

6 

(2,70%) 

4 

(1,80%) 

11 

(4,96%) 

27 

(12,16%) 

N= número de amostras coletadas; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura 
Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura 

do Vascão de Nova Friburgo-RJ; *Patógenos patogênicos em peixes. 

 

Cepas bacterianas isoladas de água dos tanques apresentam similaridade em 

gênero e espécie comparando-se às cepas bacterianas da microbiota intestinal de O. 

mykiss do estudo, exceto as espécies Buttiauxella agrestis, Serratia odorífera, 

Enterobacter taylorae e Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida que foram 

isoladas somente em amostras ambientais. Aeromonas salmonicida subsp. 

salmonicida é considerado um patógeno oportunista, causa furunculose em O. mykiss, 

com lesão necrótica focal em vários músculos e hemorragias ao longo do trato 
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digestivo, onde as lesões são patognomônicas e podem evoluir para septicemia fatal 

(JANDA & ABBOTT, 2010). Fatores estressantes no habitat aquático podem tornar O. 

mykiss suscetíveis a esta enfermidade. 

Budvicia aquatica e Yersinia intermedia são microrganismos frequentemente 

isolados no ambiente aquático conforme já relatado. Klebsiella oxytoca isolada em 

ambientes aquáticos e solo, também pode ser encontrada no intestino de humanos e 

animais (SINGH et al., 2016). Cepas de Buttiauxella agrestis tem sido isolada no solo 

e espécies do complexo Enterobacter cloacae são amplamente isoladas na natureza 

mas podem atuar como patógenos (MEZZATESTA et al., 2012). As espécies 

Klebsiella oxytoca, Buttiauxella agrestis, Enterobacter taylorae, Cronobacter sakazakii 

e Serratia odorífera já foram reportadas em infecções oportunistas em humanos 

(BULLER, 2004).  

Portanto, a presença de isolados Gram-negativos nas águas de produção de 

O. mykiss não deve ser negligenciada, bem como Aeromonas salmonicida subsp. 

salmonicida com potencial virulência em trutas arco-íris. Essa espécie presente na 

água em algum momento pode causar doenças, principalmente para novos lotes de 

alevinos/juvenis usados no povoamento dos tanques e também quando ocorre fatores 

predisponentes como a elevação da temperatura da água (DUMAN et al., 2018; 

JANDA & ABBOTT, 2010). 

Isolados pertencentes à Família Enterobacteriaceae nas amostras de água 

também merecem atenção, visto que em contato com seres humanos sensíveis 

podem desenvolver infecções nosocomiais, septicemia, infecções do trato urinário e 

de tecidos (BRANDÃO et al., 2018; BULLER, 2004; SINGH et al., 2016). 

Adicionalmente, Enterobacteriaceae como E. coli, Shigella spp. e Salmonella 

spp. são responsáveis também por surtos infecciosos de origem alimentar em 

humanos, principalmente em casos que envolvem o consumo de organismos 

aquáticos criados em cativeiro, constituindo-se assim como agentes zoonóticos de 

caráter emergente (OLIVEIRA et al., 2015). Por essas questões, é fundamental o 

controle sanitário da produção aquícola, associada a adoção de boas práticas na 

produção de trutas. 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Singh%20L%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=28050072
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Mezzatesta+ML&cauthor_id=22827309
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6.5.2 Bactérias Gram-positivas  

 

Com relação aos isolados Gram-positivos (n=101), foram identificados 6 

gêneros e 20 espécies, sendo que 7 espécies (n=51) pertencem ao gênero 

Staphylococcus spp. (50,5%), 4 (n=20) pertencem ao gênero Enterococcus spp. 

(19,8%), 3 espécies (n=15) pertencem ao gênero Lactococccus spp. (14,8%), 3 (n=9) 

ao gênero Streptococcus spp. (8,9%), 2 espécies (n=5) pertencem ao gênero Kocuria 

spp. (5,0%) e 1 (n=1) ao gênero Gemella spp. (1%) (Tabela 7).  

Considerando o percentual total de bactérias Gram-positivas representado por 

45,50% (n=101), observa-se que 41,45% (n=92) foram isoladas de conteúdo intestinal 

de O. mykiss e 4,05% (n=9) foram isolados provenientes de amostras ambientais 

(água). 

 

TABELA 7: Relação de bactérias gram-positivas identificadas fenotipicamente provenientes do 
conteúdo intestinal de O.mykiss e percentual (%) de animais colonizados, considerando dez O. mykiss 
por propriedade.  

Bactéria P0 
 

P1  
 

P2 
 

P3  P4 
 

TOTAL 
 
 
 

Nº de isolados / % de animais colonizados 

Enterococcus spp.   4 
40% 

 

2 
20% 

4 
40% 

 

10 
(4,51%) 

Enterococcus faecium     1 
10% 

1 
(0,45%) 

Enterococcus columbae  1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Gemella mobillorum  1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Kocuria rosea  1 
10% 

2 
20% 

 1 
10% 

4 
(1,80%) 

Kocuria kristinae   1 
10% 

  1 
(0,45%) 

Lactococcus lactis cremoris 3 
30% 

 3 
30% 

2 
20% 

3 
30% 

11 
(4,96%) 

Lactococcus lactis lactis 1 
10% 

1 
10% 

 1 
10% 

 3 
(1,35%) 

Lactococcus mesenteroides 
subsp. cremoris 

 1 
10% 

   1 
(0,45%) 

Staphylooccus sciuri 3 
30% 

 1 
10% 

 7 
70% 

11 
(4,96%) 

  Staphylococcus warneri 2 
20% 

4 
40% 

4 
40% 

2 
20% 

 12 
(5,41%) 

Staphylococcus xylosus* 3 
30% 

1 
10% 

2 
20% 

1 
10% 

4 
40% 

11 
(4,96%) 

Staphylococcus lugdunensis 1 
10% 

 2 
20% 

3 
30% 

 6 
(2,70%) 

Staphylococcus epidermidis* 4 
40% 

1 
10% 

 1 
10% 

 6 
(2,70%) 

Staphylococcus lentus 1 
10% 

1 
10% 

 1 
10% 

 3 
(1,35%) 
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Staphylococcus haemolyticus   1 
10% 

  1 
(0,45%) 

Streptococcus spp.   3 
30% 

  3 
(1,35%) 

Streptococcus sanguinis  1 
10% 

 1 
10% 

1 
10% 

3 
(1,35%) 

Streptococcus mutans   3 
30% 

  3 
(1,35%) 

Total 18 
(8,11%) 

14 
(6,31%) 

26 
(11,71%) 

14 
(6,31%) 

21 
(9,46%) 

92 
(41,45%) 

P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-

íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do 

Vascão de Nova Friburgo-RJ; *Patógenos patogênicos em peixes. 

No conteúdo intestinal de O. mykiss, bactérias do filo Firmicutes foram 

dominantes (94,62% dos isolados Gram-positivos) e em menor percentual o filo 

Actinobacteria (5,38%). 

A heterogeneidade da microbiota de O. mykiss pode ser maior do que os dados 

deste trabalho e outros estudos indicam, visto que o tipo de dieta e mudanças 

sazonais podem gerar leves alterações da microbiota intestinal desta espécie, 

conforme já foi relatado por alguns autores (INGERSLEV et al., 2014; MANSFIELD et 

al., 2010; WONG et al, 2013). 

Similarmente aos nossos resultados, Ricaud e colaboradores (2018) 

identificaram 225 unidades taxonômicas operacional (OTUs) sugerindo alta 

variabilidade da microbiota intestinal. O filo mais dominante foi Proteobacteria, 

seguido por Firmicutes e Actinobacteria. Também, é constatado que bactérias do 

filo Firmicutes são dominantes em peixes alimentados com plantas, 

quando Proteobacteria é a mais abundante em peixes alimentados com dieta 

comercial (ABID et al., 2013; INGERSLEV et al., 2014). Os peixes em nosso estudo 

foram alimentados com dieta comercial em ração para engorda de peixes carnívoros 

contendo farinha de peixe, bem como ingredientes vegetais. 

Observa-se que no presente estudo, espécies do gênero Staphylococcus foram 

as mais frequente isoladas do conteúdo intestinal de O. mykiss, seguido de espécies 

de Enterococcus e Lactococcus. A ocorrência de Enterococcus spp. no intestino de 

peixes e em ambientes aquícolas já foi reportada em pesquisas sobre análise da 

microbiota intestinal de várias espécies de peixes (MICHEL et al., 2007; 

VALENZUALA et al., 2010). 

Staphylococcus warneri e S. sciuri foram as espécies mais frequente isoladas 

do conteúdo intestinal de O. mykiss, seguido por S. xylosus, S. epidermidis, S. lentus 

e S. haemolyticus. Staphylococcus warneri é comensal da pele de trutas arco-íris e 

https://www.sinonimos.com.br/heterogeneidade/
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tem sido isolado no fígado e rim nas infecções oportunistas em O. mykiss, causando 

lesões ulceradas nas nadadeiras, exoftalmia e ascite. Em humanos, esta espécie é 

associada à septicemia, endocardites, infecções do trato gastrointestinal e urinário 

(BULLER, 2004; MUSHARRAFIEH et al., 2014).  

Staphylococcus haemolyticus, S. xylosus e S. epidermidis são isolados 

frequentes na microbiota da pele em humanos e no ambiente aquático. No entanto, 

S. xylosus e S. epidermidis podem causas infecções oportunistas em O. mykiss, 

apresentando ulcerações e hemorragias em barbatanas, exoftalmia e predisposição 

às infecções secundárias (BULLER, 2004; OH et al., 2019a).  

Espécies do gênero Staphylococcus, como S. xylosus, podem representar 

consideráveis perdas econômicas na produção de trutas arco-íris. Teve seu primeiro 

relato por Oh e colaboradores (2019a) em O. mykiss como patógeno primário, 

causando exoftalmia, aumento de infecções secundárias e considerável mortalidade. 

Além disso, Staphylococcus spp. são reconhecidos por sua resistência aos 

antimicrobianos de amplo espectro e impactos na saúde pública através do seu 

potencial zoonótico (LOZANO et al., 2016, ONMAZ et al., 2015). 

Outros isolados Gram-positivos do presente estudo também devem ser 

destacados. Kocuria spp. normalmente é identificada na rotina laboratorial como 

CONS, com base na sua morfologia no gram, catalase positiva (KANDI et al. 2016). 

No nosso estudo, foi permitido o isolamento de espécies deste gênero através do 

equipamento com sistema de identificação automatizado Vitek 2 (Biomérieux, França), 

indicado por Boudewijns e colaboradores (2005).  

Kocuria spp. tem sido reportadas como habitantes da pele normal e membranas 

mucosas de humanos e animais (KANDI et al., 2016). Também foi isolada de vários 

nichos ambientais e ecológicos (PARK et al. 2010). Geralmente são consideradas 

bactérias não patogênicas, raramente associadas a infecções humanas.  No entanto, 

Kocuria rosea é uma espécie conhecida por causar infecção em pacientes 

imunocomprometidos (KANDI et al., 2016).  

Gemella spp. são comensais das membranas mucosas de humanos e alguns 

outros animais de sangue quente. No entanto, podem atuar como patógenos 

oportunistas, principalmente em casos de endocardites em humanos (STEINBERGER 

et al., 2020). Gemella morbillorum isolada neste estudo, já foi isolada como flora 

normal na cavidade oral, no trato respiratório superior e trato gastrointestinal em 

humanos (COLLINS, 2006). 

https://en.wikipedia.org/wiki/Kocuria_rosea
https://www.ahajournals.org/doi/10.1161/circ.142.suppl_3.16259
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Bactérias ácido-láticas como Lactococcus também foram detectados na 

microbiota intestinal de salmões durante o inverno (com temperaturas próximas às 

propriedades do nosso estudo); seguido de Streptococcus e Lactobacillus (DEHLER 

et al., 2017). Bactérias láticas tem sido amplamente identificadas na microbiota 

intestinal de salmão e truta arco-íris (HOVDA et al, 2007; INGERSLEV et al., 2014), 

onde cepas LAB, inclusive Lactococcus lactis divididas geneticamente em L. lactis 

subsp. lactis, L. lactis  subsp. hordniae e L. lactis subsp. cremoris pela  técnica  de  

sequenciamento  do gene  16S  rRNA  (WANG  et  al.,  2008) foram consideradas 

bactérias benéficas, possuindo propriedades probióticas (BALCAZAR et al., 2008; 

INGERSLEV et al., 2014). Do mesmo modo, cepas LAB podem diminuir a ocorrência 

de cepas patogênicas como Aeromonas spp. (RIMOLDI et al., 2021). Como patógeno 

oportunista, há poucos trabalhos existentes na literatura, todavia, vale ressaltar um 

estudo reportado por Chen e colaboradores (2012) que apresentou L. lactis subsp. 

lactis como o responsável pela mortalidade de 100% dos esturjões híbridos de uma 

piscicultura emTaiwan, China. 

Em estudo realizado por Huber e colaboradores (2004), analisou-se a 

composição da microbiota intestinal de O. mykiss e identificaram os gêneros 

bacterianos:Aeromonas, Acinetobacter, Escherichia, Pseudomonas, Streptococcus e

Enterococus. Xu e Zhang (2014) destacam os gêneros Edwardsiella, Aeromonas, 

Vibrio, Flavobacterium e Streptococcus como importantes patógenos em peixes com 

perdas econômicas mundial.  

Vale ressaltar que as trutas arco-íris das propriedades analisadas nesta 

pesquisa foram obtidas de cinco produtores aquícolas de diferentes localidades, 

distantes entre si, com variação genética, ambiental e constante renovação de água 

nos tanques, diversificando microrganismos Gram-negativos e Gram-positivos da 

microbiota intestinal desta espécie. 

É notável que muitas informações sobre a microbiota intestinal de truta arco-

íris são derivadas da análise de microrganismos cultiváveis (HOVDA et al., 2007; 

RINGO & GATESOUPE, 1998; SCHAFER et al, 2004) e estudos utilizando métodos 

moleculares baseados no sequenciamento e análise do gene 16S rRNA 

(NAVARRETE, 2012). O sequenciamento do gene do RNA ribossomal 16S tem sido 

amplamente utilizado com finalidade taxonômica e filogenética (BECKER et al., 2014; 

NAVARRETE 2010) e é considerado o método de referência para a identificação 

bacteriana. No entanto, comparativamente, observa-se alta concordância entre os 

javascript:;
javascript:;
javascript:;
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resultados da análise convencional de microrganismos cultiváveis e métodos 

moleculares (SPANGGAARD et al., 2000).  

Com relação aos isolados Gram-positivos de amostras de água, foi observado 

que estes pertencem ao filo Firmicutes (TABELA 8).  

 

TABELA 8: Relação de bactérias Gram-positivas isoladas de amostras ambientais (água) de 
propriedades selecionadas para o estudo. 

 N= número de amostras coletadas; P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de 
Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova 
Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de Nova Friburgo-RJ; *Patógenos patogênicos em peixes. 

  

 Duas espécies foram encontradas apenas em amostras de água dos tanques: 

Enterococcus faecalis e Enterococcus faecium, nas truticulturas 1 e 4, 

respectivamente. Estas espécies foram reconhecidas em quadros de endocardites em 

humanos e estão entre os patógenos mais frequentemente encontrados em infecções 

nosocomiais, incluindo bacteremia, infecções abdominais e urinárias (FISHER & 

PHILIP, 2009; SEBASTIÃO et al., 2015). 

A relação de isolados Gram-positivos de amostras ambientais (água) é 

descrita na tabela 8. Não foram isoladas espécimes Gram-positivas na propriedade 

P3. Nas truticulturas P1, P2 e P4 foram identificados espécies do gênero Enterococcus 

spp. e Staphylococcus spp., apresentando similaridade entre ambos no isolamento de 

Enterococcus spp. e S. sciuri isolado em amostras ambientais da propriedade P4 

também foi isolado no conteúdo intestinal de O. mykiss da mesma propriedade, 

confirmando o íntimo contato entre a microbiota aquática e a microbiota intestinal. 

 

 

 

Bactéria P1  
(N=2) 

P2 
(N=2) 

P3 
(N=1) 

P4 
(N=4) 

TOTAL 
 

Enterococcus spp. 1 1  3 5 
(2,25%) 

Enterococcus faecalis 1    1 
(0,45%) 

Enterococcus casseliflavus    1 1 
(0,45%) 

Enterococcus faecium    1 1 
(0,45%) 

Staphylooccus sciuri    1 1 
(0,45%) 

Total 2 
(0,90%) 

1 
(0,45%) 

 6 
(2,25%) 

9 
(4,05%) 
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6.6 PERFIL DE SUSCETIBILIDADE AOS ANTIMICROBIANOS 

 

6.6.1 Bactérias Gram-negativas 

  

 Na análise do perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos através da técnica 

de disco-difusão em Ágar Mueller Hinton (Acumedia, EUA), foi observado que 65,3% 

(n=79) dos isolados Gram-negativos apresentaram resistência a pelo menos um 

antimicrobiano. O perfil de multirresistência aos antimicrobianos, ou seja, resistência 

de pelo menos um agente antimicrobiano de três classes distintas, foi observado em 

7,4% (n=9) dos isolados Gram-negativos testados. 

Observou-se maiores percentuais de resistência aos antibióticos da classe 

beta-lactâmicos: Cefalotina (45,5%), Amoxicilina + Ác. Clavulânico (27,3%), 

Ampicilina (26,5%) e Cefoxitina (24%). Menores percentuais de resistência foram 

observados em Cloranfenicol (5,8%), Àc. Nalidíxico, Tetraciclina e Florfenicol (5,0%), 

Enrofloxacina (3,3%), Sulfazotrim e Cefotaxima (1,7%), Ciprofloxacino e Gentamicina 

(0,8%). Tobramicina apresentou grande eficácia, com 100% de sensibilidade das 

estirpes bacterianas avaliadas (Figura 14). 

 

Na análise estatística, comparando os dois grupos que apresentaram maior 

resistencia aos antibióticos sendo as classes beta-lactâmicos e anfenicóis, 
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FIGURA 14: Perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos em bactérias gram-negativas isoladas de 
conteúdo intestinal de trutas arco-íris (O. mykiss) e amostras ambientais (água). 
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respectivamente, identificou-se que os antibióticos beta-lactâmicos apresentaram 

valor de resistência estatisticamente significativa (p = 0,000). 

O alto percentual de resistência aos antibióticos da classe beta-lactâmicos na 

aquicultura já foi descrito por diversos autores (AMARANTE et al, 2018; GASTALHO 

et al., 2014). Em cepas de Aeromonas spp., a resistência a esta classe de antibiótico 

é frequente (OLIVEIRA et al., 2014). Uma preocupação em decorrência da resistência 

bacteriana de isolados resistentes a esta classe é a pressão seletiva de genes de 

resistência em bactérias comensais do intestino animal e humano pelo uso contínuo 

de antimicrobianos, promovendo a transferência de genes potencialmente resistentes 

distribuídos no ambiente e também transferidos para diversas populações 

bacterianas, principalmente entre cepas Gram-negativas (CANTAS et al., 2012; 

CHENIA et al, 2016; DOBIASOVA et al., 2014; RADHOUANI et al., 2014). Já relatada 

em cepas isoladas de O. mykiss (CAPKIN et al, 2017). Ainda, Santos e Ramos (2018) 

destacam que E. piscicida, espécie pertencente à Família Enterobacteriacae, pode 

atuar como reservatório de genes de resistência antimicrobiana no ambiente e facilitar 

a transferência desses genes para outras bactérias patogênicas no solo, água, 

animais e humanos. 

Os resultados descritos na Figura 14 deste estudo, observando maiores 

percentuais de resistência aos antimicrobianos cefalotina, cefoxitina, amoxicilina + ác. 

clavulânico e ampicilina, corroboram com estudo realizado por Capkin e 

colaboradores (2017) em que avaliaram o perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos 

em 133 cepas bacterianas isoladas de O. mykiss, nas quais apresentaram maior 

prevalência de resistência aos antibióticos beta-lactâmicos, seguido pela classe 

macrolídeos e sulfonamidas, observando os seguintes percentuais de resistência: 

cefalotina (70%), amoxicilina (63%), ampicilina (62%), eritromicina (68%) e 

sulfametoxazol (51%). Adicionalmente, 51% dos isolados eram resistentes a múltiplas 

drogas (MDR), enquanto 35% dos isolados eram extensivamente resistentes a drogas 

(XDR). Estes fatores são preocupantes, visto que a multirresistência aos 

antimicrobianos é um problema de saúde pública, e interfere diretamente no 

tratamento terapêutico, seja em animais ou em humanos. 

Embora somente 7,4% (n=9) dos isolados Gram-negativos do nosso estudo 

apresentaram-se multirresistentes, há de se considerar como um sobreaviso que a 

monitoração é imprescindível para que esses valores não se ampliem, juntamente 

com suas consequências. 
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No que se refere ao perfil de resistência aos antibióticos, Altinok e 

colaboradores (2009) analisaram 115 trutas arco-íris e isolaram 40 cepas bacterianas, 

nas quais mais de 50% dessas bactérias apresentaram-se resistentes aos 

antimicrobianos ampicilina, cefalotina, eritromicina, neomicina, sulfametoxazol e 

tetraciclina. Os antibióticos mais eficazes foram o ácido oxolínico e o florfenicol. 

No nosso estudo, as cepas Gram-negativas analisadas apresentaram-se 100% 

sensíveis ao antibiótico tobramicina, mostrando alta eficácia aos isolados. No entanto, 

este não é autorizado para utilização na produção piscícola no Brasil. Os 

antimicrobianos autorizados referem-se ao florfenicol e oxitetraciclina, sendo o 

florfenicol preferencial para O. mykiss (PADUA et al., 2012; SINDAN, 2018). 

Analisando-o, este apresentou apenas 5% (n=5) de resistência, em cepas de 

Acinetobacter baumannii complex, Pseudomonas spp. e espécies de Aeromonas, 

demostrando ainda, grande sensibilidade quando comparado aos outros 

antimicrobianos. Similarmente, os antimicrobianos ác. nalidíxico e tetraciclina também 

apresentaram 5% (n=5) de resistência entre as cepas Pseudomonas spp. e 

Aeromonas spp. para NAL e as cepas Enterobacter spp. e C. freundii para TET, 

respectivamente.  

A relação individual dos isolados Gram-negativos do conteúdo intestinal (CI) 

de O. mykiss e amostras de água com os respectivos perfis de suscetibilidade frente 

aos 14 antibimicrobianos testados estão apresentadas nas tabelas 9 e 10.

https://www.researchgate.net/profile/Ilhan-Altinok
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TABELA 9: Perfil de resistência antimicrobiana de bactérias Gram-negativas isoladas de conteúdo intestinal de O. mykiss de cinco truticulturas na região 

alvo do estudo. 

 
Nº 

 
ID 

ORIGEM 
DO 

ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMC AMP NAL CF
L 

CFO CTX CIP CLO SUT ENO GEN TET TOB FLF 

1 T1/P0 CI Escherichia coli S R S R S S S S S S S S S S 

2 T1/P0 CI Serratia fonticola S R S S R S S S S S S S S S 

3 T2/P0 CI Enterobacter cloacae complex I S S R R S S S S S S S S S 

4 T2/P0 CI Escherichia coli R I S R R S S S S S S S S S 

5 T2/P0 CI Escherichia coli R I S R R S S S S S S S S S 

6 T3/P0 CI Citrobacter braakii S S S R S S S S S S S S S S 

7 T3/P0 CI Cedecea spp. I R S R R S S S S S S S S S 

8 T6/P0 CI Serratia nematodiphila S R S R R S S S R S S S S S 

9 T7/P0 CI Klebsiella oxytoca S R S S S S S S S S S S S S 

10 T8/P0 CI Enterobacteriaceae S S S R R S S S S S S S S S 

11 T9/P0 CI Enterobacter spp. R R R R R S I S R R S R S S 

12 T10/P0 CI Pseudomonas spp. S S S R R S S R S S S S S R 

13 T1/P1 CI Aeromonas sobria S R S S S S S S S S S S S S 

14 T2/P1 CI Hafnia alvei S S S R S S S S S S S S S S 

15 T3/P1 CI Cronobacter sakasakii S S S S S S S S S S S S S S 

16 T3/P1 CI Klebsiella spp. S S S S S S S S S S S S S S 

17 T3/P1 CI Klebsiella spp. S S S S S S S S S S S S S S 

18 T4/P1 CI Enterobacteriacae R S S R R S S S S S S S S S 

19 T4/P1 CI Yersinia intermedia S I S S S S S S S S S S S S 

20 T4/P1 CI Hafnia alvei R I S R S S S S S S S S S S 

21 T5/P1 CI Enterobacter spp. S S S S S S S S S S S S S S 

22 T5/P1 CI Hafnia alvei R S S R S S S S S S S S S S 

23 T5/P1 CI Citrobacter freundii S S S S S S S S S S S I S S 

24 T6/P1 CI Citrobacter freundii S S S R S S S S S S S I S S 

25 T6/P1 CI Hafnia alvei R S S R S S S S S S S S S S 

26 T7/P1 CI Acinetobacter baumannii 
complex 

S S S R I S S S S S S S S S 

27 T10/P1 CI Hafnia alvei R S S R S S S S S S S S S S 

28 T1/P2 CI Hafnia alvei I I S R S S S S S S S S S S 

29 T1/P2 CI Citrobacter braaki S S S I S S S S S S S S S S 

30 T1/P2 CI Citrobacter freundii S S S I S S S S S S S S S S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM 
DO 

ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMC AMP NAL CF
L 

CFO CTX CIP CLO SUT ENO GEN TET TOB FLF 

31 T2/P2 CI Hafnia alvei R S S R S S S S S S S S S S 

32 T3/P2 CI Citrobacter gillenii S S S R S S S S S S S S S S 

33 T3/P2 CI Escherichia coli S S S I S S S S S S S S S S 

34 T3/P2 CI Citrobacter freundii S S S R S S S S S S S S S S 

35 T3/P2 CI Citrobacter braakii S S S S S S S S S S S S S S 

36 T4/P2 CI Aeromonas veronii I S S R S S S S S S S S S S 

37 T4/P2 CI Aeromonas spp. S S R R R S S S S S R S S S 

38 T4/P2 CI Hafnia alvei I S S R S S S S S S S S S S 

39 T4/P2 CI Hafnia alvei S S S I S S S S S S S S S S 

40 T5/P2 CI Hafnia alvei I I S R S S S S S S S S S S 

41 T5/P2 CI Citrobacter gillenii S S S S S S S S S S S S S S 

42 T7/P2 CI Aeromonas veronii S S S R S S S S S S S S S S 

43 T7/P2 CI Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

44 T7/P2 CI Serratia fonticola I S S R S S S S S S S S S S 

45 T7/P2 CI Enterobacteriacae R I S R S S S S S S S S S S 

46 T7/P2 CI Citrobacter braakii R I S R S S S S S S S S S S 

47 T10/P2 CI Acinetobacter baumannii 
complex 

S R S R I I S I S S S S S R 

48 T1/P3 CI Pseudomonas spp. S R I R S S S I S S S S S R 

49 T1/P3 CI Escherichia coli I S S R R S S S S S S S S S 

50 T2/P3 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

51 T2/P3 CI Pantoea agglomerans S S S S S S S S S S S S S S 

52 T3/P3 CI Aeromonas media S R I R I S S I S S S S S R 

53 T3/P3 CI Aeromonas spp. S S S S S S S I S S S S S R 

54 T3/P3 CI Budvicia aquatica  S S S S S S S S S S S S S S 

55 T5/P3 CI Eenterobacter aerogenes S R S R R S S S S S S S S S 

56 T5/P3 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

57 T5/P3 CI Eschechia coli I S S R R S S S S S S S S S 

58 T7/P3 CI Enterobacteriacae S S S S I S S S S S S S S S 

59 T7/P3 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

60 T7/P3 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

61 T10/P3 CI Aeromonas spp. S R I I R S S I S S S S S R 

62 T10/P3 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

63 T10/P3 CI Pantoea agglomerans S S S S S S S S S S S S S S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM 
DO 

ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMC AMP NAL CFL CFO CTX CIP CLO SUT ENO GEN TET TOB FLF 

64 T1/P4 CI Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

65 T1/P4 CI Serratia sonnei R S S S S S S S S S S S S S 

66 T1/P4 CI Budvicia aquatica S I S I S S S S S S S S S S 

67 T2/P4 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

68 T2/P4 CI Citrobacter freundii S S S S S S S S S S S R S S 

69 T2/P4 CI Aeromonas spp. S S S S S S S S S S S S S S 

70 T3/P4 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

71 T3/P4 CI Citrobacter gillenii S S S S S S S S S S S S S S 

72 T3/P4 CI Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

73 T4/P4 CI Aeromonas veronii S S S S S S S S S S S R S S 

74 T4/P4 CI Aeromonas veronii S S S S S S S S S S S R S S 

75 T4/P4 CI Citrobacter gillenii S S S S S S S S S S S S S S 

76 T4/P4 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

77 T5/P4 CI Escherichia coli S S S S S S S S S R S S S S 

78 T5/P4 CI Klebsiella ascorbata S S S S S S S S S S S S S S 

79 T5/P4 CI Enterobacteriaceae R S S S S S S S S S S S S S 

80 T6/P4 CI Budvicia aquatica I R S S S S S S S S S S S S 

81 T6/P4 CI Citrobacter freundii R I S R R S S S S S S S S S 

82 T6/P4 CI Citrobacter werkmanii S S S S S S S S S S S S S S 

83 T6/P4 CI Klebsiella pneumoniae subsp. 
pneumoniae 

S R S S S S S S S S S S S S 

84 T7/P4 CI Escherichia coli S R S S S S S S S S S R S S 

85 T7/P4 CI Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

86 T7/P4 CI Citrobacter freundii S S S S S S S S S S S S S S 

87 T7/P4 CI Edwardsiella piscicida S S S S S S S S S S S S S S 

88 T8/P4 CI Escherichia coli S R S S S S S S S S S S S S 

89 T8/P4 CI Acinetobacter baumannii 
complex 

S S S R S S S S S R S S S S 

90 T8/P4 CI Citrobacter gillenii S R S S S S S S S S S S S S 

91 T9/P4 CI Citrobacter gillenii S S S S S S S S S S S S S S 

92 T9/P4 CI Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

93 T10/P4 CI Citrobacter gillenii S S S S S R S S S S S S S S 

94 T10/P4 CI Citrobacter gillenii S S S S S S S S S S S S S S 

T1 a T10= Trutas; P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do 

Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de Nova Friburgo-RJ. ID= identificação; CI= Conteúdo intestina de O. mykiss; R= Resistente; I= Resistência 

intermediária; S=Sensível. 
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TABELA 10: Perfil de resistência antimicrobiana de bactérias Gram-negativas isoladas de amostras ambientais (água) de cinco truticulturas analisadas no 

presente estudo. 

 
Nº 

 
ID 

ORIGEM 
DO 

ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMC AMP NAL CFL CFO CTX CIP CLO SUT ENO GEN TET TOB FLF 

1 P1;TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

Cronobacter sakasakii S S S R I S S S S S S S S S 

2 P1/TQ2 ÁGUA 
TANQUE 2 

Escherichia coli S R S S S S S S S S S S S S 

3 P1/TQ AGUA 
NASCENTE 

Budvicia aquatica S S S S S S S S S S S S S S 

4 P1/N ÁGUA 
NASCENTE 

Escherichia coli S S S R S S S S S S S S S S 

5 P1/N ÁGUA 
NASCENTE 

Enterobacteriaceae R R S R R S S S S S S S S S 

6 P1/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Enterobacteriacae S S S R R S S S S S S S S S 

7 P1/N ÁGUA 
NASCENTE 

Enterobacter cloacae 
complex 

R S S R R S S S S S S S S S 

8 P1/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

A. salmonicida subsp. 
salmonicida 

R R S R R S S S S S S S S S 

9 P1/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

Buttiauxella agrestis R S S R I S S S S S S S S S 

10 P2/TQ AGUA 
NASCENTE 

Citrobacter freundii S S S S S S S S S S S S S S 

11 P2N AGUA 
NASCENTE 

Klebsiella oxytoca S S S S S S S S S S S S S S 

12 P2/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Escherichia coli S S S I S S S S S S S S S S 

13 P2/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Enterobacteriacae S S S S S S S S S S S S S S 

14 P3/TQ ÁGUA DE 
TANQUE 1 

Escherichia coli S R R R R S S S S R S R S S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMC AMP NAL CF
L 

CFO CTX CIP CLO SUT ENO GEN TE
T 

TOB FLF 

15 P3/TQ ÁGUA 
TANQUE 1 

Aeromonas salmonicida 
subsp. salmonicida 

R R S R S S S S S S S S S S 

16 P3/TQ ÁGUA 
TANQUE 1 

Enterobacter cloacae 
complex 

R S S R R S S S S S S S S S 

17 P3/TQ ÁGUA 
TANQUE 2 

Escherichia coli R S S S S S S S S S S S S S 

18 P4/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

19 P4/TQ2 ÁGUA 
TANQUE 2 

Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

20 P4NR ÁGUA 
RESERV. 

Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

21 P4N ÁGUA 
NASCENTE 

Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

22 P4NC AGUA 
CANELETA 

Escherichia coli S S S S S S S S S S S S S S 

23 P4NC AGUA 
CANELETA 

Klebsiella oxytoca S S S S S S S S S S S S S S 

24 P4NC AGUA 
CANELETA 

Citrobacter spp. S S S S S S S S S S S S S S 

25 P4/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

Enterobacter taylorae S S S S R S S S S S S S S S 

26 P4TQ1 ÁGUA 
TANQUE 1 

Serratia odorifera S S S S S S S S S S S S S S 

27 P4/TQ2 ÁGUA 
TANQUE 2 

Yersinia intermedia R S S S S S S S S S S S S S 

P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de 
Nova Friburgo-RJ. ID= identificação; CI= Conteúdo intestinal de O. mykiss; R= Resistente; I= Resistência intermediária; S=Sensível.
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6.6.2 Bactérias Gram-positivas 

 

Com relação às cepas Gram-positivas (n=101), foi observado que 82,2% (=83) 

dos isolados apresentaram resistência a pelo menos um antimicrobiano e 36,6% 

(n=37) apresentaram multirresistência.  

Os maiores percentuais de resistência foram observados nos antibióticos da 

classe beta-lactâmicos, lincosamidas, aminoglicosídeos, seguido pela classe de 

antibióticos tetraciclinas: Amoxicilina e Oxacilina (48,5%), Ampicilina (42,6%), 

Penicilina G (39,6%), Clindamicina (33,7%), Gentamicina (28,7%), Tetraciclina 

(27,7%). Menores percentuais de resistência foram observados frente aos 

antimicrobianos: Cefoxitina (17,8%), Eritromicina (16,8%), Amicacina (15,9%), 

Cefotaxima (13,8%), Cefalotina (8,0%), Vancomicina (6,9%), Sulfazotrim (4,0%) e 

Florfenicol (2,0%) (Figura 15). 

 

 

 

Nesse sentido, tanto bactérias Gram-negativas como bactérias Gram-positivas 

isoladas no presente estudo apresentaram maior resistência aos antimicrobianos da 

classe beta-lactâmicos. Quando compara-se ambos os grupos, bactérias Gram-

positivas apresentaram maiores percentuais de resistência aos antimicrobianos no 

geral. Também, observa-se grande percentual de resistência à Ampicilina e Penicilina 

G. Considerando a sua ampla utilização na produção animal (ARIAS & CARRILHO, 
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FIGURA 15: Perfil de suscetibilidade aos antimicrobianos em bactérias gram-positivas isoladas de conteúdo 
intestinal de trutas arco-íris (O. mykiss) e amostras ambientais (água). 
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2012; MARTINI et al., 2017), é possível que o aumento da resistência à Ampicilina 

possa estar relacionado ao uso de Penicilina em outras criações de animais da região, 

contaminando o solo e recursos hídricos, de modo que o ambiente aquático pode 

auxiliar na disseminação de cepas resistentes a diversos antibióticos e 

consequentemente habitar no trato gastrointestinal de espécies aquáticas. 

Na análise estatística, comparando os dois grupos que apresentaram maior 

resistencia aos antibióticos sendo as classes beta-lactâmicos e lincosamidas, 

respectivamente, identificou-se que os antibióticos do grupo beta-lactâmicos 

apresentaram valor de resistência estatisticamente significativa (p = 0,045). 

Na aquicultura, Costa e colaboradores (2008) avaliaram a sensibilidade aos 

antimicrobianos de bactérias isoladas de jundiás (Rhamdia quelen) e observaram 95% 

dos isolados resistentes a penicilina. Várias são as estratégias de proteção bacteriana 

aos beta-lactâmicos, entre estes a destruição deste grupo de fármacos pela produção 

de beta-lactamase, diminuição da capacidade de penetração do antibiótico, assim 

como redução da afinidade do mesmo às PBPs (ZHANEL et al., 2006). 

Entre os antimicrobianos com menor sensibilidade (51,5%) frente às cepas 

Gram-positivas do presente estudo, destacam-se os beta-lactâmicos Amoxicilina e 

Oxacilina. 

Em cepas de Staphylococcus spp., a resistência fenotípica à oxacilina é 

extremamente variável e depende da expressão do gene mecA. Essa variabilidade é 

reconhecida como heterorresistência fenotípica, e se caracteriza pelo fato de que de 

toda população bacteriana heterogeneamente resistente, assim como todas as 

células, carregam o gene mecA, marcador genotípico da resistência aos antibióticos 

beta-lactâmicos, porém nem todas expressam fenotipicamente sua resistência da 

mesma forma (MIMICA & MENDES, 2007). Desse modo, também foi avaliada a 

resistência genotípica para a detecção do gene mecA nas 51 cepas CONS isoladas 

deste estudo, conforme será apresentado na secção posterior. 

No presente estudo, cepas de S. sciuri, S. warneri, S. xylosus, Lactococcus 

lactis subsp. lactis, Lactococcus lactis subsp. cremoris e Enterococcus spp. 

apresentaram-se resistentes a TET. O alto índice de resistência ao antibiótico 

tetraciclina observada no presente estudo em isolados Gram-positivos, pode ser em 

decorrência ao uso deste mesmo fármaco na medicina veterinária e na aquicultura em 

todo o mundo (MIRANDA, 2012).  
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Segundo Álvarez e colaboradores (2004), na Venezuela, o ácido oxolínico, 

cloranfenicol, eritromicina e a tetraciclina são amplamente usados na aquicultura para 

o controle de patógenos Gram-negativos. O cloridrato de oxitetraciclina é um dos 

antibióticos de uso permitido nos Estados Unidos para controle de septicemia causada   

por Aeromonas hydrophila (FAO, 2009). No Brasil, a oxitetraciclina já é utilizada em 

propriedades aquícolas como agente profilático (HEDAYATIANFARD et al., 2014).  

Em contrapartida, o uso destes fármacos impactam diretamente tanto bácterias 

Gram-negativas como bactérias Gram-positivas, visto que exerce pressão seletiva de 

resistência aos antibióticos. Estudo realizado por Hernandez (2005) relata que 

aproximadamente 70 a 80% dos fármacos utilizados na aquicultura permanecem por 

um período considerável no ambiente. Dessa maneira, a contaminação ambiental com 

antimicrobianos pode selecionar cepas bacterianas resistentes na microflora 

ambiental, disseminar genes de resistência e eventualmente atingir patógenos 

humanos, conforme discutido anteriormente (WHO, 2006). 

Além disso, cefalotina por exemplo, não é licenciado para o tratamento de 

doenças de peixes e não têm sido utilizado na aquicultura, mas algumas das bactérias 

isoladas de peixes são resistentes a este antimicrobiano. A resistência pode ser obtida 

por genes localizados em elementos transponíveis de ambiente, humano ou de origem 

animal de bactérias existentes e transferidas para bactérias isoladas de peixes 

(CAPKIN et al., 2015). 

Confirmando a transferência de genes de resistência aos antibióticos (ARGs) 

no ambiente aquático, Chen e colaboradores (2018) observaram que o o uso de beta-

lactâmicos e aminoglicosídeos na aquicultura na China, não resultou apenas no 

enriquecimento de ARGs específicos para esses dois tipos de antibióticos em um 

ambiente aquático, mas também elevou consideravelmente a abundância de ARGs 

relacionados a outras categorias de antibióticos, como sulfonamidas, tetraciclinas e 

macrolídeos. 

Muitos elementos genéticos e determinantes de resistência para quinolonas, 

tetraciclinas e beta-lactamases são compartilhados entre bactérias aquáticas, 

patógenos de peixes e humanos e parecem ter origem a partir de bactérias aquáticas, 

evidenciando, assim, o impacto negativo do uso excessivo de antimicrobianos e 

necessidade de monitoramento do ambiente aquático (CABELLO, et al., 2013).  

Devido a heterogeneidade espacial e temporal significativa da distribuição da 

resistência aos antimicrobianos e os fatores que afetam a sua evolução, disseminação 
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e persistência, é importante salientar que a mesma deve ser vista como um problema 

ecológico (RADHOUANI et al., 2014). Além da possibilidade do desenvolvimento de 

estirpes bacterianas resistentes no ambiente, animais e no homem, representano um 

risco potencial à saúde pública, há pouca aceitação dos consumidores a animais 

tratados (CANTON et al., 2009).  

O antimicrobiano florfenicol foi o que apresentou maior sensibilidade (98%) 

frente as cepas Gram-positivas analisadas. Este é o único antimicrobiano com 

utilização específica para O. mykiss, com alta atividade antimicrobiana, que 

frequentemente apresenta os melhores resultados terapêuticos, inclusive para 

bactérias multirresistentes (CHIDEROLI et al., 2017; GASTALHO et al., 2014). Desse 

modo, através dos nosso estudo, considerando o percentual (36,6%) de cepas Gram-

positivas multirresistentes, é orientado o uso preferencial do anfenicol florfenicol 

quando necessário na truticultura, visto que, quando comparada à classe tetraciclinas, 

apresentou os menores percentuais de resistência e consequentemente maior 

eficácia frente aos isolados testados.  

A relação individual dos isolados Gram-positivos isolados no conteúdo intestinal 

de O. mykiss e amostras ambientais (água) são descritas nas tabelas 11 e 12, 

respectivamente.  

Estima-se que até 2025 a produção anual brasileira de peixes (que inclui a 

pesca e aquicultura) aumentará em mais de 100%, favorável aos investimentos feitos 

no setor nos últimos anos (FAO, 2016). Desse modo, para que a produção de peixes 

continue em crescimento é necessário que novas técnicas sustentáveis sejam 

adotadas no manejo, visando a questão das doenças e da multirresistência bacteriana 

aos antimicrobianos, que tem se acelerado em ritmo desproporcional ao do 

desenvolvimento de novas alternativas profiláticas e terapêuticas.
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TABELA 11: Perfil de resistência antimicrobiana de bactérias Gram-negativas isoladas de conteúdo intestinal de O. mykiss de cinco truticulturas na região 

alvo do estudo. 

 
Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

CEPA BACTERIANA 
 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMO AMP CFL CFO CTX CLI SUT ERI AMI GEN OXA PEN TET VAN FLF 

1 T1/P0 CI Staphylococcus lentus I S S S S S S S S S S R S S S 

2 T1/P0 CI Staphylococcus lugdunensis I R S S S S S S S S S R S S R 

3 T2/P0 CI Staphylococcus xylosus I S S S S S S S S S S R S S S 

4 T2/P0 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

I R S S S S S S S S R R R S S 

5 T3/P0 CI Staphylococcus sciuri S S S S S S S S S S S S R S R 

6 T3/P0 CI Staphylococcus sciuri S S S S S R S S S S S S S S S 

7 T4/P0 CI Staphylococcus sciuri S S S S S S S I S S S S R S S 

8 T5/P0 CI Staphylococcus epidermidis S S S S S S S S S S S S S S S 

9 T5/P0 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

I R S S S R S I S R R R R S S 

10 T6/P0 CI Staphylococcus epidermidis S S S S S S S S S S S S S S S 

11 T6/P0 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

I R S S S R S I S R R R R S S 

12 T7/P0 CI Staphylococcus xylosus S R S S S S S S S S S S R S S 

13 T8/P0 CI Staphylococcus xylosus S S S S S S S S S S S S R S S 

14 T8/P0 CI Staphylococcus warneri I R S S S S R S S S S S S S S 

15 T9/P0 CI Staphylococcus epidermidis S R S S S S R R S S S S S S S 

16 T9/P0 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

I R S R S S S S S S R R R S S 

17 T10/P0 CI Staphylococcus epidermidis S S S S S S S S S S S S S S S 

18 T10/P0 CI Staphylococcus warneri S S S S S S S S S S S S S S S 

19 T1/P1 CI Staphylococcus warneri R R R R S R S I S S R R S R S 

20 T2/P1 CI Staphylococcus epidermidis R R R R S R S I S S R R S I S 

21 T4/P1 CI Staphylococcus warneri R R R S S S S S S S S S S R S 

22 T4/P1 CI Streptococcus sanguinis S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

23 T5/P1 CI Kocuria rosea NT 

24 T5/P1 CI Enterococcus columbae I R S S S R S S S S S R S S S 

25 T6/P1 CI Staphylococcus xylosus I S S S S S S S S S R S S S S 

26 T7/P1 CI Staphylococcus warneri S S S S S S S S S R S S S S S 

27 T7/P1 CI Staphyloccus warneri I S S S S S S S S R S S S S S 

28 T8/P1 CI Staphylococcus lentus I R S S S I S S S S R R S S S 

29 T9/P1 CI Gemella mobillorum S S S S S S S S S S S S S S S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

 
CEPA BACTERIANA 

 
AMO 

 
AMP 

 
CFL 

 
CFO 

 
CTX 

 
CLI 

 
SUT 

 
ERI 

 
AMI 

 
GEN 

 
OXA 

 
PEN 

 
TET 

 
VAN 

 
FLF 

30 T9/P1 CI Lactococcus lactis subsp. lactis S S S R S S R S S S S R R S S 

31 T10/P1 CI Lactococcus mesenteroides 
subsp. cremoris 

R R S S I S S S S S I R S S S 

32 T1/P2 CI Staphylococcus warneri S R S S S S S I S R R S S S S 

33 T1/P2 CI Enterococcus spp. I R S S S S S S S S S S R S S 

34 T2/P2 CI Staphylococcus warneri S S S S S S S S S R S S S S S 

35 T2/P2 CI Kocuria rosea NT 

36 T2/P2 CI Enterococcus spp. I R S S S R S R S S R R S S S 

37 T3/P2 CI Staphylococcus sciuri I S S S S S S S S S S S S S S 

38 T3/P2 CI Enterococcus spp. I R S S S S S S S S S S R S S 

39 T4/P2 CI Staphylococcus lugdunensis R R S S I S S S S R R R S S S 

40 T4/P2 CI Enterococcus spp. I R S R S R S S S I I S S S S 

41 T5/P2 CI Staphyloccus haemolyticus R R S S S R S S S S R R S S S 

42 T5/P2 CI Staphylococcus xylosus I R S S S S S S S R R R S S S 

43 T5/P2 CI Streptococcus spp. S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

44 T6/P2 CI Staphylococcus lugdunensis I R S S S S S S S R R R S S S 

45 T6/P2 CI Streptococcus spp. S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

46 T7/P2 CI Staphyloccus warneri I R S S S S S S S R S R S S S 

47 T7/P2 CI Staphylococcus xylosus R R I R R R S S S R R R R S S 

48 T7/P2 CI Streptococcus mutans S S S S S S S S NT NT NT NT S S S 

49 T8/P2 CI Staphyloccus warneri R R S S S S S S S R R R I S S 

50 T8/P2 CI Streptococcus mutans S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

51 T8/P2 CI Lactococcus lactis 
subsp.cremoris 

S S S S S R S R S S S S S S S 

52 T9/P2 CI Kocuria kristinae NT 

53 T9/P2 CI Kocuria rosea NT 

54 T9/P2 CI Streptococcus spp. S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

55 T9/P2 CI Lactococcus lactis 
subsp.cremoris 

S S S S S S S R S I R S S R S 

56 T10/P2 CI Streptococcus mutans S S S S S S S S NT NT NT S S S S 

57 T10/P2 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S S S S S S S R S S S S S R S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

 
CEPA BACTERIANA 

 
AMO 

 
AMP 

 
CFL 

 
CFO 

 
CTX 

 
CLI 

 
SUT 

 
ERI 

 
AMI 

 
GEN 

 
OXA 

 
PEN 

 
TET 

 
VAN 

 
FLF 

58 T1/P3 CI Staphylococcus warneri I S S S S S S S S S S S S S S 

59 T1/P3 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S S S S S R S S R I R S S S S 

60 T1/P3 CI Staphylococcus epidermidis R R S S I S S S S S R R S S S 

61 T2/P3 CI Streptococcus sanguinis S S S S S R S S R I R S S S S 

62 T3/P3 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S S S S S R S S R I R S S S S 

63 T4/P3 CI Enterococcus spp. I R S S S R S R S S R R S S S 

64 T4/P3 CI Lactococcus lactis subsp. lactis S S S S S R S S R I R S S S S 

65 T7/P3 CI Staphylococcus lugdunensis R R S S I S S S S R R R S S S 

66 T7/P3 CI Staphylococcus xylosus S S S S S S S S S S R R R S S 

67 T8/P3 CI Staphylocccus lugdunensis R R S S I S S S S R R R S S S 

68 T8/P3 CI Enterococcus spp. I R S R S R S S S S I S S S S 

69 T9/P3 CI Staphylococcus warneri R R S S I S S S S R R R S S S 

70 T9/P3 CI Staphylococcus lentus I S S S S S S S S S R R S S S 

71 T10/P3 CI Staphylococcus lugdunensis S I S S S S S S S R R R S S S 

72 T1/P4 CI Staphylococcus sciuri S R S S S I S I S S S S S S S 

73 T1/P4 CI Enterococcus faecium I S S I R S S I R I R R R S S 

74 T2/P4 CI Staphylococcus sciuri I S S S S S S S S S S S R S S 

75 T3/P4 CI Staphylococcus sciuri I S S S S I S S S S I S R S S 

76 T3/P4 CI Staphylococcus xylosus S S S S S S S S S S R R R S S 

77 T3/P4 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S R S S S S S S R S R S S R S 

78 T4/P4 CI Staphylococcus sciuri S S S S S I S S S S S S R S S 

79 T4/P4 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S S S S S R S S R I R S S S S 

80 T5/P4 CI Staphylococcus sciuri S S S S S I S S S S S S R S S 

81 T6/P4 CI Staphylococcus sciuri S S S S S I S S S S S R R S S 

82 T6/P4 CI Lactococcus lactis subsp. 
cremoris 

S S S S S R S S R I R S S S S 

83 T6/P4 CI Enterococcus spp. I R S S S S S S S S S S R S S 

84 T7/P4 CI Staphylococcus sciuri S S S S S S S S S S R R S S S 

85 T7/P4 CI Staphylococcus xylosus S S S S S S S S S S R R S S S 
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Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

 
CEPA BACTERIANA 

 
AMO 

 
AMP 

 
CFL 

 
CFO 

 
CTX 

 
CLI 

 
SUT 

 
ERI 

 
AMI 

 
GEN 

 
OXA 

 
PEN 

 
TET 

 
VAN 

 
FLF 

86 T7/P4 CI Enterococcus spp. I R S S S S S S S S S R S S S 

87 T8/P4 CI Staphylococcus sciuri S S S S S S S S S S S R R S S 

88 T8/P4 CI Enterococcus spp. S R I R S S S S S S S R S S S 

89 T9/P4 CI Kocuria rosea I S S S S S S S S I R S S R S 

90 T10/P4 CI Staphylococcus xylosus S S S S S S S S S S S S S S S 

91 T10/P4 CI Streptococcus sanguinis S S S S S S R S R I R S S S S 

92 T10/P4 CI Enterococcus spp. I R S S S S S S S S I S R S S 

T1 a T10= Trutas; P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do 
Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de Nova Friburgo-RJ. ID= identificação; CI= Conteúdo intestina de O. mykiss; R= Resistente; I= Resistência 
intermediária; S=Sensível; NT= Não testado.
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TABELA 12: Perfil de resistência antimicrobiana de bactérias Gram-negativas isoladas de amostras ambientais (água) de cinco truticulturas analisadas no 
presente estudo. 

 
Nº 

 
ID 

ORIGEM DO 
ISOLADO 

 
CEPA BACTERIANA 

ANTIBIÓTICOS TESTADOS PELO MÉTODO DE DIFUSÃO EM DISCO 

AMO AMP CFL CFO CTX CLI SUT ERI AMI GEN OXA PEN TET VAN FLF 

1 P1/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus spp. S R I R R R S I R R R R S S S 

2 P2/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus spp. I S S R S R S S I S R S S S S 

3 P3/TQ ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus faecalis I R I R R R R I R R R R R S S 

4 P4N ÁGUA 
NASCENTE 

Enterococcus spp. I S S R R R S S R S R R S S S 

5 P4/TQ1 AGUA 
TANQUE 

Enterococcus casseliflavus S R S S S I S S I S R S S S S 

6 P4/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus faecium I R I I R S S I R R R S R S S 

7 P4/TQ1 ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus spp. I S S R R R S S R S R R S S S 

8 P4/TQ2 ÁGUA 
TANQUE 

Enterococcus spp. I S S R R R S S R S R R S S S 

9 P4/TQ2 ÁGUA 
TANQUE 

Staphylococcus sciuri S S S S S S S S S S S S S S S 

Trutas; P1= Truticultura Samadhi de Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova Friburgo-RJ; P4= Truticultura do 
Vascão de Nova Friburgo-RJ. ID= identificação; CI= Conteúdo intestinal de O. mykiss; R= Resistente; I= Resistência intermediária; S=Sensível. 
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6.7 ANÁLISE MOLECULAR 

 

6.7.1 Detecção do gene mecA em cepas do gênero Staphylococcus 

 

Para detecção dos Methicillin Resistant Staphylococcus (MRS) existem 

métodos tradicionais e preconizados pelo CLSI e European Committee on 

Antimicrobial Susceptibility Testing (EUCAST). Um deles refere-se ao teste de disco-

difusão em Ágar Mueller Hinton com os discos dos antibióticos oxacilina e cefoxitina 

(SCHISSLER et al., 2009). Todavia, os testes moleculares para detecção da presença 

do gene mecA e/ou a expressão da proteína de ligação à penicilina (PBP), através da 

técnica de Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), são considerados os testes mais 

sensíveis na identificação de isolados meticilina resistentes (CLSI, 2010). No presente 

estudo, os dois métodos foram adotados para associação fenotípica e genotípica dos 

isolados Staphylococcus spp. 

Assim sendo, cepas de Staphylococcus spp. (n=51) foram submetidas à técnica 

de PCR para detecção do gene mecA relacionado à resistência à meticilina/oxacilina, 

onde 33,3% (n=17) dos isolados foram positivos (FIGURA 16A e 16B). 

Fenotipicamente, 39,2% (n=20) apresentaram resistência ao antimicrobiano oxacilina 

e 3,9% (n=2) resistência intermediária, totalizando 43,1% (n=22). Apenas 7,8% (n=4) 

apresentaram resistência ao antimicrobiano cefoxitina. Todas as cepas de 

Staphylococcus spp. analisadas referem-se a Staphylococcus Coagulase Negativa 

(CONS). 
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FIGURA 16 (A e B): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. resistentes a Meticilina: mecA. M: marcador de peso molecular 
(Ladder 1 kb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 33591; CN: controle negativo; 5, 22, 29, 
41, 42, 43, 44, 45, 46, 47, 48, 49, 50, 51, 52, 53 e 54: amostras positivas para o gene mecA; 3, 4, 6, 7, 
8, ,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 30, 31, 32, 33, 34, 35, 36, 37, 
38, 39 e 40: amostras negativas. 

 

Comparativamente, foi observado maior número de cepas de Staphylococcus 

spp. com resistência fenotípica à meticilina/oxacilina (n=22), do que cepas com a 

presença genotípica do gene mecA (n=17). A discrepância no que se refere às cinco 

cepas, identificadas como S. warneri (T1/P1; T1/P2), S. epidermidis (T2/P1), S. lentus 

(T8/P1) e S. sciuri (T3/P4), estão caracterizadas como amostras 18, 25, 19, 23 

(FIGURA 16A) e 33 (FIGURA 16B) no gel de agarose, respectivamente. 

Um fato a ser considerado de acordo com Hryniewicz e Garbacz (2017), cepas 

bacterianas definidas como BORSA (Borderline Methicillin-resistant S. aureus) 

apresentam resistência à penicilinase, com MICs de oxacilina igual a 1-8 μg/ml e, ao 

contrário de cepas MRSA, não possuem uma proteína de ligação à penicilina alterada, 

PBP2a, codificada pelo gene mecA ou mecC. Staphylococcus Coagulase Negativa 

podem apresentar-se igualmente às cepas S. aureus MRSA, MSSA e BORSA, sendo 

relatadas como Methicillin-resistant Coagulase-Negative Staphylococci (MRCONS) e 

MSCONS. Assim sendo, consideramos as cinco cepas citadas nesse estudo 

semelhantes às cepas BORSA, no entanto tratando-se de Borderline Methicillin-

resistant Staphylococcus Coagulase Negativa (ENRIGHT et al., 2002; HYRNIEWICZ 

& GARBACZ, 2017). 

A resistência a Oxacilina em Staphylococcus spp. é heterogênea, conferida 

principalmente pelo gene mecA, correlacionado à baixa afinidade deste 

 

533 pb (mecA) 

 

533 pb (mecA) 
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antimicrobiano para proteína PBP2a. Um segundo mecanismo de resistência, 

independente do gene mecA, é o fenótipo denominado “borderline” promovido pela 

hiperprodução de beta-lactamases (MARTINEAU et al., 2000). Um terceiro 

mecanismo de resistência descrito é a alteração de outras PBPs (PETERSEN et al., 

2002; PETINAKI et al., 2001).  

Em contrapartida, S. xylosus (T2/P0) apresentou-se suscetível a oxacilina no 

teste fenotípico, porém positivo para o gene de resistência a meticilina/oxacilina mecA 

quando testada genotipicamente.  

Staphylococcus warneri, (amostra 22) apresentou resistência intermediária 

para oxacilina e positivou para a amplificação do gene mecA. Similarmente, amostras 

identificadas pelo número 41 ao 54 (Figura 16B), sendo estas identificadas como: S. 

lugdunensis (n=5), S warneri (n=3), S. xylosus (n=3), S. haemolyticus (n=1), S. 

epidermidis (n=1) e S. lentus (n=1) apresentaram resistência fenotípica ao 

antimicrobiano oxacilina e positivas para amplificação do gene mecA de resistência à 

meticilina/oxacilina quando submetidos à técnica de PCR. Assim, são relatadas no 

presente estudo como como methicillin-resistant Coagulase-Negative Staphylococci 

(MRCONS). 

Similarmente às cepas MRCONS mencionadas no presente estudo, Hammad 

e colaboradores (2012), ao examinarem amostras de Salmão Salmo salar (sashimi) 

para consumo, identificaram cinco cepas MRSA e cinco cepas MRCONS: S. aureus 

(n=5), S. haemolyticus (n=2), S. warneri (n=2) e S. pasteuri (n=1). Dezesseis 

restaurantes japoneses localizados em Salvador, no Brasil, também submetidos a 

avaliação microbiológica de sashimis, apresentam cepas de S. aureus em 72,5% das 

amostras e 38,8% apresentaram-se contaminadas por cepas MRSA. Ainda o perfil de 

resistência foi maior para os antimicrobianos penicilina (65,5%) e tetraciclina (22,5%) 

(CARVALHO et al., 2020), reforçando a prevalência de resistência aos antibióticos da 

classe beta-lactâmicos e tetraciclinas na piscicultura, também observada no presente 

estudo.  

Cepas MRSA E MRCONS representam um importante problema de saúde 

pública. Ainda, a transmissão horizontal do gene mecA de MRCONS para S. aureus é 

um evento comum (WIELDERS et al, 2001). Aproximadamente 49,5% dos S. aureus 

obtidos de onze pisciculturas na Malásia apresentaram-se como cepas MRSA em 

tilápias Oreochromis niloticus cultivadas em gaiolas (ATYAH et al., 2010). 

https://sfamjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/lam.12304#lam12304-bib-0041
https://sfamjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/lam.12304#lam12304-bib-0003
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Embora as cepas MRCONS deste estudo tenham sido isoladas no conteúdo 

intestinal de trutas arco-íris, há de se considerar que na evisceração e manipulação 

desta espécie, pode ocorrer contaminação cruzada, e contaminar os alimentos 

posteriormente consumidos, afetando diretamente a segurança alimentar daqueles 

que o ingerem. Cepas MRSA já foram envolvidas em surtos de intoxicações 

alimentares (JONES et al., 2002). 

 As demais cepas testadas apresentaram-se negativas quanto à amplificação 

do gene mecA e suscetíveis a oxacilina fenotipicamente. Desta forma foram 

classificadas como MSCONS (Staphylococcus Coagulase Negativa suscetíveis à 

meticilina), ao contrário daquelas denominadas cepas resistentes à droga, conhecidas 

como MRSA ou MRCONS (AIRES-DE-SOUSA et al., 2007). 

A relação das cepas do gênero Staphylococcus spp. identificadas e submetidas 

à análise de presença do gene mecA, sua origem, respectiva resistência aos 

antimicrobianos oxacilina e cefoxitina e pesquisa de enterotoxinas A, C e D referentes 

ao tópico posterior à análise molecular encontram-se na Tabela 13. 

 

TABELA 13: Relação de cepas identificadas do gênero Staphylococcus spp. associada à sua origem, 
perfil de suscetibilidade fenotípica aos antimicrobianos oxacilina, cefoxitina, presença do gene mecA e 
enterotoxinas sea, sec e sed.  

Identificação Origem Perfil de 

suscetibilidade 

a Oxacilina 

Perfil de 

suscetibilidade a 

Cefoxitina 

Pesquisa 

do gene 

mecA 

Pesquisa de 

enterotoxinas 

sea       sec         sed 

S. lentus T1/P0 S S - + - - 

S. lugdunensis T1/PO S S - + - - 

S. xylosus T2/P0 S S + + - - 

S. sciuri T3/P0 S S - + - - 

S. sciuri T3/P0 S S - + - - 

S. sciuri T4/P0 S S - + - - 

S. epidermidis T5/P0 S S - + - - 

S. epidermidis T6/P0 S S - + - - 

S. xylosus T7/PO S S - + - - 

S. xylosus T8/P0 S S - + - + 

S. epidermidis T9/P0 S S - + + - 

S. epidermidis T10/P0 S S - + + - 

S. warneri T10/P0 S S - + + - 

S. warneri T8/P0 S S - + - - 

S. warneri T7/P1 S S - + - - 

S. warneri T1/P1 R R - + - - 

S. epidermidis T2/P1 R R - + + - 
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S. warneri T4/P1 S S - + + - 

S. xylosus T6/P1 S S - + - - 

S. warneri T7/P1 I S + + - - 

S. lentus T8/P1 R S - + - - 

S. sciuri T3/P2 S S - + - + 

S. warneri T1/P2 R S - + - - 

S. warneri T2/P2 S S - + - - 

S. warneri T7/P2 S S - + - - 

S. warneri T1/P3 S S - + - + 

S. xylosus T8/P4 I S + + - - 

S. sciuri T1/P4 S S - - - - 

S. sciuri T2/P4 S S - + - - 

S. warneri T4/P4 S S - + - - 

S. sciuri T3/P4 R S - + - - 

S. sciuri T5/P4 S S - + - - 

S. sciuri T5/P4 S S - + - - 

S. sciuri T6/P4 S S - + - + 

S. sciuri P2/TQ S S - + - - 

S. xylosus T9/P4 S S - + - - 

S. xylosus T10/P4 S S - + - - 

S. xylosus T3/P4 S S - + - - 

S. lugdunensis T4/P2 R S + + - + 

S. lugdunensis T6/P2 R S + + - - 

S. warneri T8/P2 R S + + - - 

S. xylosus T5/P2 R S + + - - 

S. haemolyticus T5/P2 R S + + - - 

S. xylosus T7/P2 R R + + - - 

S. warneri T9/P3 R S + + - + 

S. lugdunensis T10/P3 R S + + - + 

S. epidermidis T1/P3 R S + + - - 

S. lentus T9/P3 R S + + - - 

S. lugdunensis T7/P3 R S + + - - 

S. lugdunensis T8/P3 R S + + - - 

S. xylosus T7/P4 R S + + - - 

S. warneri T1/P1 R R + + - - 

T= Truta variando de 1 a 10; P0= Truticultura de Itamonte-MG; P1= Truticultura Samadhi de 
Teresópolis-RJ; P2= Truticultura Arco-íris de Nova Friburgo-RJ; P3=Truticultura Truta do Vale de Nova 
Friburgo-RJ; P4= Truticultura do Vascão de Nova Friburgo-RJ; R= Resistente; I= Resistência 
Intermediária; S=Sensível. 

 

Staphylococcus Coagulase Negativa, por muito tempo considerado somente 

comensais da pele, vem sendo considerados como patógenos emergentes 

reconhecidos como causadores de diversos processos infecciosos. Mesmo 
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apresentando-se menos virulentos que S. aureus, podem causar infecções 

consideráveis (SIMOJOKI et al., 2012). E conforme relatado por diversos autores, 

cepas CONS podem agir como reservatório de genes de resistência para S. aureus, 

e através da transferência, disseminar a resistência aos antimicrobianos beta-

lactâmicos e gerar impactos negativos na saúde pública (QUINN et al., 2011; 

WIELDERS et al, 2001). 

A transferência horizontal de genes (HGT) é a transmissão de fragmentos de 

informações genéticas de diversas histórias evolutivas entre organismos por meio de 

herança horizontal. Este processo pode trazer novos genes e genótipos de diferentes 

linhagens em um genoma levando ao surgimento de novos clones patogênicos, e é 

um mecanismo de inovação fenotípica, como variações na adaptação ambiental e 

resistência a antibióticos, incluindo a disseminação de genes que codificam o fator de 

virulência (RAVENHALL et al., 2015). Além disso, tecnologia como a montagem de 

novo genoma microbiano foi usada para caracterizar a troca de fatores de virulência 

entre diferentes espécies e cepas, como a troca de toxina citolítica entre a sequência 

de S. aureus tipo 22 e o sorotipo O104: H4.17 de E. coli (DENG et al., 2019; MEL & 

MEKALANOS, 1996; MEMISEVIĆ et al., 2013; GILCHRIST et al., 2015).  

Dessa maneira, é fundamental o monitoramento contínuo e implementação de 

estratégias de controle, visando o uso racional de antimicrobianos na piscicultura, o 

perfil de resistência de cada região, principalmente quando há ocorrência de infecções 

bacterianas no cultivo e desse modo, minimizar a contaminação de O. mykiss com 

cepas resistentes a meticilina/oxacilina. 

 

6.7.2 Detecção de fatores de patogenicidade 

 

6.7.2.1 Enterotoxinas produzidas por cepas do gênero Staphylococcus 

 

6.7.2.1.1 Enterotoxina A 

 

Dos 51 isolados de Staphylococcus spp. submetidos à técnica de PCR para 

pesquisa da enterotoxina A, 98,0% (n=50) apresentaram-se positivos na detecção do 

gene sea e um isolado (2,0%) identificado como S. sciuri (T1/P4) apresentou-se 

negativo. As respectivas amostras amplificadas no gel de agarose estão apresentadas 

nas Figuras 17A e 17B. 

https://sfamjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/lam.12304#lam12304-bib-0041
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Cepas enterotoxigênicas em peixes já foram relatadas por Saito e 

calaboradores (2011), nais quais foram identificadas 91 cepas de S. aureus em 550 

amostras de peixes crus vendidos no Mercado japonês e 48,4% delas possuíam 

o gene sea. A Enterotoxina A é a toxina mais frequentemente associada às 

intoxicações alimentares causadas por Staphylococcus spp. nas quais cepas MRSA 

também são envolvidas (FORSYTHE, 2013; JONES et al., 2002) e entre cepas 

hospitalares de humanos, o perfil de multirresistencia aos antibióticos em S. aureus 

observou-se a correlação com sua patogenicidade (ORTEGA et. al., 2010). 

 

 

FIGURA 17 (A e B): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. produtores de enterotoxina A: sea. M: marcador de peso molecular 
(Ladder 100 kb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 13565; CN: controle negativo; 2, 3, 4, 
5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31, 32, 33, 
34, 35, 36, 37, 38, 40, 41, 42, 43, 44, 45, 46, 47, 48, 49 e 50: amostras positivas para o gene sea; 39: 
amostra negativa. 
 

Das 50 amostras de Staphylococcus spp. positivas para enterotoxina A, 15 

delas (30%) apresentaram-se concomitantemente o gene de resistência à 

meticilina/oxacilina mecA (Tabela 13). 

A prevalência de cepas CONS com genes mecA de resistência a 

meticilina/oxacilina caracterizadas como MRSA e enterotoxinas A indica um potencial 

risco de doenças transmitidas por alimentos, denominadas como DTAs, se 

disseminando no trato gastrointestinal da comunidade, com sintomatologia clínica e 

impacto negativo na saúde pública.  
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6.7.2.1.2 Enterotoxina C  

 

Dos 51 isolados de Staphylococcus spp. (n=51), 9,8% (n=5) apresentaram-se 

positivos quanto à amplificação do gene sec referente a produção de enterotoxina C 

e 90,2% (n=46) apresentaram-se negativos para o gene, conforme apresentados nas 

Figuras 18A e 18B. Todas as cepas positivas para enterotoxina C apresentaram 

concomitantemente a amplificação do gene de enterotoxina A, potencializando o sua 

capacidade enterotoxigênica em causar toxinfecções alimentares (ORTEGA et al., 

2010) (Tabela 13).  

Espécimes aquáticas como O. mykiss são reservatórios para cepas 

enterotoxigênicas como Staphylococcus spp. e constituem riscos à saúde pública, 

conforme já relatado em outras espécies de peixes por Hussein e colaboradores 

(2019). 

 
FIGURA 18 (A): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. produtores de enterotoxina C: sec. M: marcador de peso molecular 
elisa (Ladder 100 kb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 19095; CN: controle negativo; 11 
e 13: amostras positivas para o gene sec; 2, 3, 4,5, 6, 7, 8, 9, 10 e 12: amostras negativas. 
 

 
FIGURA 18 (B): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. produtores de enterotoxina C: sec. M: marcador de peso molecular 
(Ladder 100 pb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 19095; CN: controle negativo; 26, 27 
e 31: amostras positivas para o gene sec; 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 28, 29, 30, 12, 
31, 32, 33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 42, 43 e 44: amostras negativas. 

451 pb (sec) 
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6.7.2.1.3 Enterotoxina D 

 

Dos 51 isolados de Staphylococcus spp., 13,7% (n=7) apresentaram-se 

positivos quanto à presença do gene sed referente a produção de enterotoxina D e 

86,3% (n=44) apresentaram-se negativos para o gene, descritos nas Figuras 19A e 

19B. Foi observado que quatro cepas identificadas como S. xylosus (n=1), S. sciuri 

(n=2) e S. warneri (n=1) apresentaram também o gene sea de enterotoxina A. Ainda, 

três cepas identificadas como S. warneri (n=1) e S. lugdunensis (n=2) apresentaram 

concomitantemente o gene sed da enterotoxina D, gene sea da enterotoxina A e o 

gene mecA denominando-se cepas MRSA (Tabela 13). 

 

 
FIGURA 19 (A): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. produtores de enterotoxina D: sed. M: marcador de peso molecular 
(Ladder 100 pb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 23235; CN: controle negativo; 1, 11, 
22 e 23: amostras positivas para o gene sed; 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 
21, 24, 25, 26, 27, 28, 29 e 30: amostras negativas. 

 

 

FIGURA 19 (B): Gel de agarose 1% resultante da eletroforese de produtos de amplificação de PCR 
para genes de Staphylococcus spp. produtores de enterotoxina D: sed. M: marcador de peso molecular 
(Ladder 100 pb. Ludwig®); CP: controle positivo S. aureus ATCC 23235; CN: controle negativo; 31, 33 
e 34: amostras positivas para o gene sed; 32, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41 e 42: amostras negativas. 
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Hammad e colaboradores (2012) identificaram em amostras de sashimi genes 

que codificam as enterotoxinas estafilocócicas sendo estas seb, sed e gene tsst da 

toxina da síndrome do choque tóxico em 14,2% dos S. aureus isolados. Já o estudo 

realizado por Arslan e Özdemir (2017), 12,5% dos peixes de água doce e 9,1% dos 

peixes da água do mar analisados carregavam os genes sed de enterotoxina 

estafilocócica, não sendo detectada outros genes como seb, sec, tsst e mecA. 

Considerando o percentual de cepas produtoras de enterotoxinas 

estafilocócicas A, C e D identificadas neste estudo e observado o potencial de 

associação das cepas enterotoxigênicas e cepas MRCONS resistentes à 

meticilina/oxacilina, é importante considerar o risco de DTAs. Desse modo, os 

resultados do presente estudo são preocupantes, visto que cepas enterotoxigênicas 

e MRCONS podem atuar na contaminação cruzada e interferir na segurança alimentar 

causando intoxicações alimentares, sendo necessário o monitoramento e boas 

práticas na produção e na manipulação destes animais após o abate.  

Ainda, cepas enterotoxigênicas e MRCONS são consideradas como provável 

veículo de transmissão de cepas de Staphylococcus spp. multirresistentes e 

toxigênicos para humanos e outros animais. 
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7  CONCLUSÃO  

 

● Espécimes bacterianas pertencentes aos filos Proteobacteria, Firmicutes e 

Actinobacteria foram isolados no conteúdo intestinal de O. mykiss; filos Proteobacteria 

e Firmicutes em amostras do ambiente aquático; 

● Embora não tenha ocorrido qualquer epizootia durante o período do estudo e as 

trutas arco-íris analisadas apresentavam-se clinicamente saudáveis, foram 

amostradas espécimes bacterianas com elevados perfis de resistência ou 

multirresistência que podem levar à quadros patogênicos quando O. mykiss 

submetidos à estresse e/ou imunossupresssão, atuando como patógenos 

oportunistas em espécies aquáticas e em espécies não alvos. 

● Foi observado que 65,3% (n=79) das bactérias Gram-negativas e 82,2% (n=83) 

Gram-positivas apresentaram resistência a pelo menos um antimicrobiano e o perfil 

de multirresistência foi observado em 7,4% (n=9) e 36,6% (n=37), respectivamente. 

Em ambos os grupos, observou-se maiores percentuais de resistência aos antibióticos 

da classe beta-lactâmicos; 

● A classe de antibióticos tetraciclina apresentou consideráveis percentuais de 

resistência nos microrganismos Gram-positivos; E o antibiótico florfenicol apresentou 

alta sensibilidade; Quando analisados para bactérias Gram-negativas, ambos 

apresentaram o mesmo percentual de resistência (5%); 

● As truticulturas estudadas apresentaram similaridade quanto às características das 

amostras ambientais, isolados bacterianos gram-negativos, gram-positivos e ao perfil 

de resistência aos antimicrobianos;  

● A presença de cepas Staphylococcus spp. produtores de enterotoxinas e 

carregadores do gene mecA dos animais estudados são de grande importância para 

a saúde pública, sendo o primeiro relato em conteúdo intestinal desta espécie animal 

na região alvo de estudo, como provável veículo de transmissão de Staphylococcus 

spp. multirresistentes e enterotoxigênicos para humanos e outros animais com 

impactos negativos na saúde pública. 
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8 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

O clima, a constante renovação de água dos tanques e manejo adotado pelos 

produtores da região serrana do estado do Rio de Janeiro permitem a criação de um 

ambiente favorável para o crescimento de trutas arco-íris, sem intercorrências. A 

região serrana possui potencial para ampla produção de trutas arco-íris, ademais sua 

alta adaptação. Assim, incentivos aos produtores devem ser realizados para 

reativarem seus trutários, de modo a alavancar a região como referência novamente. 

Deve-se utilizar preferencialmente o anfenicol florfenicol nas truticulturas 

quando for necessário, visto que este apresentou alta sensibilidade frente às 

espécimes bacterianas Gram-negativas e Gram-positivas. 

Não obstante, cepas MRCONS deste estudo tenham sido isoladas no conteúdo 

intestinal de trutas arco-íris, há de se considerar que na evisceração e manipulação 

desta espécie, pode ocorrer contaminação cruzada, e contaminar os alimentos 

posteriormente consumidos, afetando diretamente a segurança alimentar daqueles 

que o ingerem. Considerando doenças transmitidas por alimentos (DTAs), cepas 

enterotoxigênicas também indicam um potencial risco de disseminação no trato 

gastrointestinal da comunidade, com sintomatologia clínica e impacto negativo na 

saúde pública. 

Dessa maneira, é fundamental o monitoramento contínuo e implementação de 

estratégias de controle, visando o uso racional de antimicrobianos na piscicultura, a 

análise do perfil de resistência de cada região, principalmente quando há ocorrência 

de infecções bacterianas no cultivo e desse modo, minimizar a contaminação de O. 

mykiss com cepas multirresistentes aos antimicrobianos, resistentes à meticilina e 

cepas enterotoxigênicas. 

Os dados obtidos não devem ser negligenciados, visto que o monitoramento 

do status sanitário da produção de O. mykiss é fundamental e o conhecimento da 

microbiota intestinal permite analisar juntamente o ambiente aquático.  

Estudos mais amplos que envolvam outros índices epidemiológicos e biologia 

molecular devem ser acrescentados para análise da microbiota intestinal de O. mykiss 

e o real quadro sanitário das truticulturas da região serrana do estado do Rio de 

Janeiro. 
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APÊNDICE 1 – Questionário aplicado em entrevistas nas truticulturas visitadas. 

 

 

                                

QUESTIONÁRIO 

 

Data: _________ Nº de Identificação: ______ 

Nome do local: _________________________________________________________ 

Endereço: _____________________________________________________________ 

Nome do Proprietário ou Responsável: ______________________________________ 

Telefone para contato: (    ) __________________________ 

 

1) Existe Médico Veterinário responsável pela produção?  (     )  Sim   (     )    Não 

 

2) Histórico da propriedade:_______________________________________________ 

______________________________________________________________________ 

 

3) Parâmetros produtivos:_________________________________________________ 

 

4) Manejo: _____________________________________________________________ 

______________________________________________________________________ 

 

5) Características do sistema de cultivo:  (    ) Intensivo  (    ) Semi-intensivo 

 

6) Existe algum histórico de ocorrência de doenças/surtos?  (   ) Sim  (  ) Não             

Quais medicamentos foram utilizados? (Informações detalhadas sobre posologia): 

______________________________________________________________________

______________________________________________________________________ 

 

 

7) Existem outros animais de produção?  (    ) Sim  (    ) Não       

(    ) Caninos  (    ) Felinos  (    ) Equinos  (    ) Bovinos  (    ) Ovinos  (    ) Caprinos   

(    ) Aves    Número de animais: ___________________________________________ 

 

 

8) Existe histórico de uso de agrotóxicos na propriedade? (    ) Sim (    ) Não 

Quais? Quando e como foram utilizados? ____________________________________ 

Laboratório de Sanidade Animal 

LSA/CCTA/UENF 

Setor de Microbiologia 
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______________________________________________________________________ 

 

9) A água é tratada?   (    ) Sim   Produto:___________________________     (    ) Não 

Origem da água (para os tanques, consumo animal e humano): (   ) Açude  

(   )Cacimba/Poço     (    ) Companhia de abastecimento     (    ) Outro 

 

10)  Como é feito o descarte de resíduos? _________________________________ 

 

Observações pertinentes: _________________________________________________ 

______________________________________________________________________ 

 

 

 

 

Autorizo a Mestranda do Programa de Pós-Graduação em Ciência Animal da 

Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) a entrar em 

minha propriedade, coletar animais e amostras de água para análise laboratorial e 

capturar imagens para fins de pesquisa científica, como parte do Projeto de 

Dissertação "ANÁLISE DA MICROBIOTA INTESTINAL DE TRUTA ARCO-ÍRIS 

(Oncorhynchus mykiss, WALBAUM, 1792) E SEU AMBIENTE AQUÁTICO NA 

REGIÃO SERRANA DO ESTADO DO RIO DE JANEIRO”. 

 

 

 

 

Local______________________________________    Data____/____/_______ 

 

Assinatura:_______________________________________________________ 

 

 

 

 

Av. Alberto Lamego, 2000 – Parque Califórnia – Campos dos Goytacazes - RJ. 

CEP: 28013-602 Tel.: (22) 2739-7209 


