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RESUMO 

 

A suinocultura apresenta papel importante na economia brasileira e ocupa a quarta colocação 

entre os maiores produtores do mundo em 2017. Os antibióticos como promotores do 

crescimento são utilizados para melhora do desempenho dos suínos, entretanto, pode estimular 

a resistências a antibióticos em bactérias (BRAs). O conceito “Saúde Única”, entre outras 

abordagens, envolve o reciclo de dejetos e efluentes sanitários que uma vez usados de forma 

inadequada torna-se uma fonte de disseminação de poluição e de BRAs. O objetivo do trabalho 

foi avaliar a presença de BRAs em dejetos e efluente de suinocultura. As amostras foram 

coletadas em uma granja de suinocultura localizada no município de Ponte Nova - MG. As 

amostras foram inoculadas em meios seletivos e, posteriormente, as colônias isoladas foram 

submetidas ao antibiograma, pelo método disco-difusão. Os dejetos suínos apresentaram alto 

teor de sólidos suspensos totais e voláteis, entretanto o sistema de tratamento de efluente foi 

eficiente na remoção dos mesmos, sendo a unidade do biodigestor a mais eficiente nesta 

remoção, enquanto para a DQO a lagoa facultativa foi a unidade mais importante na eficiência 

de remoção. Foram isoladas 465 colônias, sendo n=138 Staphylococcus, n=147 Enterococcus 

e n=180 Enterobacteriaceae.O biodigestor se mostrou uma unidade importante na remoção de 

bactérias resistentes, principalmente para Enterobacteriaceae resistentes a ampicilina, 

cefatzidina, gentamicina e tetraciclina e para Staphylococcus resistentes a tetraciclina, 

cefoxitina, penicilina, clindamicina, sulfazotrim, gentamicina, rifampcicina e ciprofloxacina. 

Enquanto para Enterococcus apenas para resistentes a nitroforantoína. O lodo da lagoa 

apresentou entre 10-20% mais bactérias resistentes do que o lodo biodigestor para os grupos 

Enterobacteriacaea e Staphylococcus, já para Enterococcus não houve um padrão bem 

delineado. As Enterobacterieaceae apresentaram maior proporção de multirresistência, com 

90%, seguido pelos Staphylococcus, com 80% e, por fim, os Enterococcus com 54%. Todos os 

isolados foram resistentes a pelo menos um dos antibióticos e a tetraciclina foi o antibiótico 

com mais bactérias resistentes para todos os grupos bacterianos. Para os demais antibióticos, os 

isolados testados apresentaram um perfil de susceptibilidade mais elevado que a maioria dos 

estudos comparados, o que demonstra um risco latente associado ao uso do lodo como 

biofertilizante. A disseminação das BRAs no ambiente apresenta problemas relacionadas não 

só à saúde animal, mas também à saúde humana devido ao comprometimento da 

antibioticoterapia e pela disseminação de bactérias e genes de resistência no ambiente. 

Palavras-chave: Bactérias resistentes, perfil de susceptibilidade, dejetos de suinocultura, 

disco-difusão, saúde única. 



 

ABSTRACT 

 

Swine farms have an important role in the Brazilian economy and ranked fourth among 

the world's largest producers in 2017. Antibiotics, as growth promoters, are used to improve 

swine performance, however, it may stimulate resistance to antibiotics in bacteria (RABs). The 

concept of "one health", among other approaches, involves the recycling of waste and sanitary 

effluents which, once misused, becomes a source of pollution and RABs. The objective of this 

work was to evaluate the presence of RABs in sludge and swine effluent. For the 

accomplishment of this work, the samples were collected in a swine farm located in the city of 

Ponte Nova state of Minas Gerais, Brazil. Samples were inoculated in selective media and 

afterwards the isolated colonies were submitted to the antibiogram with 11 to 15 antibiotics by 

the disc-diffusion method. The swine manure presented high content of total suspended solids 

and volatile, nevertheless the system was efficient in their removal, being the unit of the 

biodigester the most efficient , while for COD the facultative pond was the most important unit 

in the removal efficiency. 465 colonies were isolated, n = 138 Staphylococcus, n = 147 

Enterococcus and n = 180 Enterobacteriaceae. The biodigester proved to be an important unit 

in the removal of resistant bacteria, especially for Enterobacteriaceae resistant to ampicillin, 

cefatzidine, gentamicin and tetracycline and to Staphylococcus resistant to tetracycline, 

cefoxitin, penicillin, clindamycin, sulfazotrim, gentamicin, rifampcicine and ciprofloxacin. 

While for Enterococcus it was only for nitroforantoin resistant. The sludge of the lagoon 

presented between 10-20% more resistant bacteria than the biodigester sludge for the groups 

Enterobacteriacaea and Staphylococcus, whereas for Enterococcus there was not a well 

delineated pattern. Enterobacteriaceae had a higher proportion of multi-resistance, 90%, 

followed by Staphylococcus, 80% and, finally, Enterococcus with 54%. All isolates were 

resistant to at least one of the antibiotics tested and tetracycline was the antibiotic with the most 

bacteria resistant from all bacterial groups. For the other antibiotics, the isolates tested presented 

a susceptibility profile higher than most of the comparative studies, which shows a latent risk 

associated to the use as biofertilizer. RABs in the environment present problems related not 

only to animal health, but also to human health due to the compromise of antibiotic therapy and 

the spread of genes and bacteria resistance to the environment. 

 

Key words: Resistant bacteria, susceptibility profile, swine manure, disk-diffusion, one health. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A suinocultura é uma importante atividade econômica para o Produto Interno Bruto 

(PIB) brasileiro e movimenta bilhões por ano, principalmente, se considerar toda a cadeia 

produtiva de suínos (ABCS, 2016). O Brasil está entre os principais países produtores de carne 

suína, ficando na quarta posição no ranking em 2017 (EMBRAPA, 2018). 

Diversas medidas têm sido tomadas para manter a competitividade no mercado e 

favorecer a produtividade. Com isto, a alta produção de suínos acarreta em um grande número 

de animais confinados em pequenos espaços e a geração de um grande volume de dejetos 

produzidos diariamente. O excesso de dejetos é altamente poluidor para o meio ambiente devido 

a elevada presença de matéria orgânica, nutrientes, metais pesados, micro-organismos e 

fármacos não metabolizados (BLEY JR., 2003). 

Para minimizar os problemas com o manejo dos dejetos é necessário que se faça o 

tratamento desse resíduo, como por exemplo, como a utilização de tanques de coleta, 

esterqueiras, lagoas de tratamento e biodigestores (OLIVEIRA et al., 2006; KUNZ, 2005; 

PERDOMO et al., 2003; CHAE et al., 2008). No Brasil, o manejo de dejetos é, usualmente, 

armazenar em esterqueiras ou em lagoas e posterior aplicação no solo. 

O aumento da demanda na produção de suínos, em grande parte, se dá devido a melhora 

na qualidade da saúde dos suínos, assim como rápido desenvolvimento dos animais para o 

abate. Desta forma, a utilização de antibióticos destaca-se como uma das medidas adotadas para 

maximizar a produção suína (REGINATO; LEAL, 2010). Os antibióticos são utilizados para 

fins terapêuticos, prevenção de doenças e como aditivos alimentares com a função de 

promotores de crescimento que maximiza a eficiência alimentar e reduz o tempo de criação. No 

Brasil, o Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA) permite a utilização de 

12 aditivos como promotores de crescimento e proíbe outras 17 substâncias para esta finalidade 

(BRASIL, 2017). 

Um dos maiores problemas da administração de antibióticos é que muitos deles não são 

totalmente metabolizados e são excretados pelas fezes e urina, na forma de composto original 

ou parcialmente metabolizados (SARMAH et al., 2006; KEMPER, 2008). Visto isto, o lodo e 

estrume provenientes da suinocultura ficam enriquecidos de antimicrobianos e o uso na 

biofertilização pode favorecer a disseminação desses compostos no ambiente, como no solo e 

em águas subterrâneas e superficiais. 

Além disso, o uso de antibióticos em animais pode favorecer o surgimento de bactérias 

resistentes a antibióticos (BRAs), principalmente, em efluentes e resíduos agropecuários (ZHU 
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et al, 2013; FANG et al., 2015). A preocupação com o reciclo e gerenciamento adequado de 

dejetos e efluentes sanitários é tema pertinente ao conceito “Saúde Única” (NGUYEN-VIET et 

al., 2015) devida a necessidade do controle de micro-organismos patogênicos e genes de 

resistência. O uso inadequado, torna-se uma fonte de disseminação de patógenos que afetam a 

saúde e o ambiente. O conceito “Saúde única” compreende valores, conhecimentos e ações que 

preconizem a saúde humana e animal e os serviços ecossistêmicos (ZINSSTAG et al., 2012). 

A capacidade de transmissão destes micro-organismos resistentes para seres humanos 

pela ingestão de produtos contaminados, o comprometimento de terapias tradicionais a base de 

antibióticos, perda da eficácia de antibióticos, disseminação de genes de resistência e a 

proliferação de cepas bacterianas resistentes apontam para uma preocupação mundial de 

diversos órgãos e instituições. Principalmente porque muitos dos antimicrobianos utilizados na 

criação animal pertencem as mesmas classes usadas na terapêutica humana (ARIAS; 

CARRILHO, 2012). 

Os estudos realizados a fim de traçar o perfil de susceptibilidade das BRAs encontradas 

tanto nos dejetos ou nos sistemas de tratamento em suinocultura (BROOKS; MCLAUGHLIN, 

2009; GUIMARÃES, 2010; JÚLIO, 2011; MOURA, 2017) deixam uma lacuna em relação a 

elucidação da dinâmica dos sistemas de tratamento de efluente em relação a redução ou 

incremento de BRAs. Diante do exposto, conhecer esta dinâmica, assim como a presença destas 

BRAs nos lodos e no efluente final pode favorecer a proposição de práticas de manejo para o 

uso do lodo e do efluente na biofertilização. 
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2 OBJETIVOS 

 

2.1 OBJETIVO GERAL 

 

Avaliar o perfil de susceptibilidade a antimicrobianos em bactérias potencialmente 

patogênicas presentes ao longo do sistema de tratamento biológico de dejetos de suinocultura. 

 

2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

a) Entender o desempenho do sistema em relação aos resíduos, brutos e tratados, em 

termos de DQO, NH4
+, e sólidos suspensos voláteis; 

b) Obter bactérias da família Enterobacteriaceae e dos gêneros Staphylococcus e 

Enterococcus presentes nos dejetos de suinocultura e no sistema de tratamento; 

c) Determinar o perfil de susceptibilidade a antimicrobianos das bactérias isoladas ao 

longo de um sistema de tratamento de efluente de suinocultura. 
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3 REVISÃO DE LITERATURA 

 

3.1 PRESENÇA DE BRAs NO ÂMBITO “SAÚDE ÚNICA” 

 

A utilização indiscriminada de antimicrobianos tem sido questão de preocupação em 

âmbito mundial, principalmente, devido ao surgimento de novas BRAs e patogênicas para os 

animais e humanos. Este cenário, proporciona que o conceito “One Health” ou “Saúde Única” 

seja mais aplicado. 

A “Saúde Única” é conceituada como ações, valores e conhecimentos que envolvam a 

saúde humana e animal, afim de minimizar os impactos ambientais, com o auxílio da junção de 

áreas, instituições e profissões (ZINSSTAG et al., 2012; NGUYEN-VIET et al., 2015). Este 

conceito surgiu pela união de esforços entre a Organização Mundial da Saúde (OMS), 

Organização das Nações Unidas para a Alimentação e Agricultura (FAO) e Organização 

Mundial de Sanidade Animal (OIE). Com isto em vista, a abordagem “Saúde Única” abrange, 

entre outros assuntos, a disseminação, o controle e a prevenção de BRAs. 

Segundo NGuyen-Viet e colaboradores (2015), devido à preocupação com o controle 

de micro-organismos patogênicos, o reciclo e gerenciamento adequado de dejetos e efluentes 

sanitários torna-se um tema abarcado pelo conceito “Saúde Única”, porque uma vez que usados 

de forma inadequada torna-se uma fonte de disseminação de patógenos que afetam a saúde e o 

ambiente. 

A OMS, em conjunto com a FAO e OIE aprovaram, em 2015, um plano de ação sobre 

resistência a antimicrobianos, o Global Action Plan on Antimicrobial Resistance - Plano de 

Ação Global sobre Resistência Antimicrobiana e os países que aderiram tiveram que elaborar 

o seu próprio plano de ação nacional (BRASIL, 2018). No Brasil, os responsáveis por executar 

o projeto foram o MAPA e a Anvisa, que em novembro de 2017 apresentaram o Programa 

Nacional de Prevenção e Controle de Resistência a Antimicrobianos na Agropecuária 

(AgroPrevine). O AgroPrevine considera o conceito de “Saúde Única” que engloba a saúde 

humana, animal e ambiental (Figura 1) e que visa com ações em educação, vigilância e defesa 

agropecuária, prevenir e controlar a disseminação de micro-organismos resistentes (BRASIL, 

2018). 

Os incentivos a programas de prevenção da disseminação da resistência a antibióticos 

estão associados a capacidade de laboratórios e industrias de produzirem novas drogas capazes 

de eliminar essas BRAs. Muito desta preocupação está atrelada a existência de bactérias 
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resistentes aos melhores antibióticos (carbapenemas e cefalosporinas de 3ª geração) disponíveis 

no mercado para o tratamento de multirresistentes (PAHO, 2017). 

 

Figura 1: Integração do conceito “Saúde Única”. 
 

 

Fonte: A autora. 

 

A OMS apresentou uma lista de agentes patogênicos prioritários, que são BRAs que 

representam sérios riscos à saúde humana, principalmente. As bactérias multirresistentes 

representam a maior preocupação, dentre elas, encontram-se as bactérias gram-negativas que 

além de apresentar capacidades inatas de resistir aos antibióticos, podem transmitir o material 

genético e conferir a outras bactérias resistências as drogas (WHO, 2017). 

A lista foi elaborada baseada em uma análise de decisão multicritério. Dentre eles 

destacam-se: a letalidade das infecções provocadas; a frequência da resistência antimicrobiana 

em pessoas de dada comunidade; capacidade de espalhar entre os animais, dos animais para os 

seres humanos e entre seres humanos; se as infecções provocadas podem ser prevenidas 

facilmente, as opções de tratamento e se novos antibióticos têm sido desenvolvidos para a 

infecção (PAHO, 2017). 

A lista da OMS divide-se em três categorias (prioridade crítica, alta ou média) baseada 

na urgência de novos antibióticos. A categoria prioridade crítica inclui o grupo de bactérias 

multirresistentes Acinetobacter, Pseudomonas e várias Enterobacteriaceae, a categoria alta 
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prioridade conta com Enterococcus faecium, Sthaphylococcus aureus, Helicobacter pylori, 

Campylobacter spp., Salmonella e Neisseria gonorrhoeae, enquanto a de média prioridade 

estão a Streptococcus pneumoniae, Haemophilus influenzae e Shigella spp. (WHO, 2017). 

Dentre as bactérias presentes na lista da OMS destacam-se as Enterobacteriaceae, 

Enterococcus spp. e Staphylococcus spp. que comumente são encontrados nos dejetos suínos e 

nas instalações de granja. 

 

3.2 SUINOCULTURA NO BRASIL 

 

A suinocultura é, inegavelmente, uma importante atividade econômica no Brasil, 

principalmente ao se analisar os dados do Produto Interno Bruto (PIB) em que só este setor 

totalizou R$ 62,756 bilhões no ano de 2015 (ABCS, 2016). Segundo dados da Associação 

Brasileira de Criadores de Suínos (2016), considerando-se toda a cadeia de atividade produtiva 

da suinocultura, esse valor torna-se ainda mais expressivo R$ 149,867 bilhões. 

A produção de suínos acontece desde em pequenas a grandes produtoras, sendo sua 

maioria tecnificada ou industrial. Em 2015, o sistema suinícola gerou 126 mil empregos 

diretamente e aproximadamente 923.394 empregos indiretamente (ABCS, 2016). 

Consequentemente, a suinocultura contribuiu para uma alta geração de empregos, 

especialmente, para os estados de Santa Catarina, Rio Grande do Sul, Paraná e Minas Gerais 

que são os maiores produtores de suínos no país (ABCS, 2016; MIEELE, 2006). 

A suinocultura brasileira destaca-se na sua produção, exportação e no uso de novas 

tecnologias no setor produtivo que favorece o aumento do consumo interno e abre portas para 

o mercado externo. Estes fatores corroboram para que o Brasil esteja entre os principais 

produtores de carne suína no mundo (MEINERZ et al., 2011). Em números, o Brasil contava 

com 1.720.255 matrizes (fêmeas produtoras) que geraram 39.263.964 suínos para abate em 

2015 (ABCS, 2016). A estes números acresce, ainda, os genitores (bisavós e avós) que são 

mantidos para a procriação, seja pela monta ou inseminação artificial. 

O Brasil é o sexto maior consumidor de carne suína no mundo, ficando atrás de China 

– a maior consumidora e produtora de suínos –, União Europeia, Estados Unidos, Rússia e 

Vietnã (ABCS, 2016). Em 2016, o Brasil ganhou os mercados chineses e a China tornou-se o 

terceiro principal mercado importador, ficando atrás apenas de Rússia que importou 

aproximadamente 33% da carne suína produzida e Hong Kong (ABCS, 2016; ABPA, 2017). 

É inquestionável a importância da atividade suinícola para a economia brasileira. 

Entretanto, a suinocultura está associada a inúmeros impactos ambientais negativos, uma vez 
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que produz um grande volume de dejetos pelos animais (AMORIM, 2002). Além disso, é 

preciso ressaltar dentre os impactos negativos o consumo de água na produção suinícola, que 

utiliza aproximadamente 6m3 de água são gastos para a produção 1kg de carne suína 

(PALHARES, 2011). 

 

3.2.1 Caracterização dos dejetos suinícolas 

 

A produção em larga escala de suínos, principalmente, por confinamento tem sido 

reportada pelo impacto ambiental negativo devido ao exacerbado volume de dejetos produzidos 

diariamente. A produção diária e a caracterização dos dejetos suínos são influenciadas pelo 

tempo de vida dos animais, sexo, tamanho, raça, atividades e alimentação (DIESEL et al., 

2002). Outros fatores como a quantidade de animais, o sistema de produção e os estágios de 

desenvolvimento dos porcos que a granja empreende também influenciam na composição do 

efluente gerado. 

Os dejetos suínos são caracterizados, principalmente, pela quantidade de urina, fezes, 

restos de ração e poeiras, água dos bebedouros e água de higienização dos locais de criação e 

demais instalações (DAI PRÁ et al., 2009; PALHARES, 2011). Ainda segundo Dai Prá e 

colaboradores (2009), a água constitui aproximadamente 95% do efluente gerado. 

Os dejetos líquidos (águas residuárias) produzidos pelos porcos podem chegar a 

7L/animal/dia e os sólidos totais podem variar entre 2,5kg a 10kg dependendo da espécie 

(BLEY JR., 2003). Em termos de carga orgânica, a Demanda Bioquímica de Oxigênio (DBO) 

pode chegar a 198,5g/animal/dia (ALVES, 1996). 

Os principais constituintes dos dejetos de suínos que afetam o ambiente são: matéria 

orgânica (como, resto de alimentos não digeridos), nutrientes, metais pesados, sólidos, 

antimicrobianos e micro-organismos patogênicos, principalmente, enterobactérias (BLEY JR., 

2003; VIANCELLI et al., 2013). Os metais pesados presentes nos dejetos são, geralmente, 

provenientes da alimentação animal, devido a adição de sais inorgânicos a dieta. Além de serem 

utilizados como nutrientes essenciais, são também utilizados como suplementos para a melhora 

da conversão dos alimentos (STEINMETZ et al.,2009). 

A caracterização dos dejetos suínos é essencial para o dimensionamento do sistema de 

tratamento e avaliação das consequências do manejo e da disposição inadequados destes 

resíduos. O manejo adequado é imprescindível para redução dos impactos causados pelos 

dejetos. 
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3.2.2 Tecnologias de manejo e tratamento de efluente de suinocultura 

 

Como visto, uma consequência do modelo produtivo é o acumulo de dejetos suinícolas 

nas áreas produtivas. Devido a isto, a existência de um sistema adequado para o tratamento e 

estabilização dos dejetos é extremamente importante. A fim de atender as exigências 

ambientais, em relação ao armazenamento e tratamento de dejetos, existem algumas 

alternativas como as esterqueiras e bioesterqueiras, as lagoas de tratamento e os biodigestores 

(KUNZ et al., 2005). 

No Brasil, o manejo de dejetos é, usualmente, armazenar o dejeto em esterqueiras ou 

em lagoas e, após maturação, a aplicação no solo. Entretanto, uma alternativa para minimizar 

os problemas com o manejo dos dejetos é a diminuição da geração e o tratamento, como por 

exemplo, a utilização de tanques de coleta. Desta forma, os dejetos poderão ser usados 

posteriormente na adubação, desde que passem pelo processo de maturação. Entretanto, essas 

práticas causam evidentes impactos ambientais, como a liberação de gases, poluição do solo 

(quando usado de maneira inadequada) e a proliferação de micro-organismos patogênicos 

(OLIVEIRA et al., 2006). 

Outra forma de armazenamento e tratamentos desses resíduos é a construção de 

esterqueiras, que são escavadas no solo e revestidas de lona, alvenaria ou pedra, com tempo de 

retenção hidráulica (TRH) de 120 dias para que haja a fermentação, com posterior diminuição 

da carga orgânica (KUNZ, 2005). Após esse período, ocorre a retirada do esterco, que poderá 

ser usado na agricultura (KUNZ, 2005). 

Uma alternativa tecnológica é a utilização de lagoas de tratamento de dejetos suinícolas. 

O sistema de lagoas de tratamento é composto por um sistema primário de separação da fase 

sólido-líquida que visa aumentar a vida útil do sistema por minimizar os danos do assoreamento 

e, posteriormente, uma série de lagoas, duas anaeróbias, uma facultativa e uma com aguapés 

(PERDOMO et al., 2003). Entretanto, este sistema apresenta alguns problemas, como a 

necessidade de uma vasta área para sua implantação e o tempo de detenção hidráulica que chega 

a ser maior que 100 dias (KUNZ et al., 2005). Por outro lado, o sistema de lagoas apresenta 

altas taxas de remoção de matéria orgânica e nutrientes, e a remoção da carga orgânica do 

sistema de lagoas atinge valores de até 99% (KUNZ et al., 2005). 

A digestão anaeróbia aparece como uma alternativa promissora, ainda mais por haver a 

geração de biogás que é uma fonte de energia renovável que pode ser utilizada na própria granja 

em sistemas de geração de energia e calor (CHAE et al., 2008; PERDOMO et al., 2003). No 
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Brasil, o tratamento mais utilizado é o tratamento anaeróbio/sistema de lagoas cobertas 

(PÉREZ-SANGRADOR et al., 2012). 

A utilização de biodigestores é uma alternativa para o gerenciamento dos dejetos suínos, 

uma vez que permite agregar valor ao resíduo devido a produção de biogás e sua utilização para 

geração de energia e calor (PERDOMO et al., 2003). O processo biológico anaeróbio é 

conduzido por uma complexa rede de micro-organismos, principalmente, indivíduos do 

domínio Bacteria e Archaea que juntos conduzem a produção de diversos compostos solúveis 

e biogás (composto, basicamente, de dióxido de carbono e metano) a partir de resíduos. 

A digestão anaeróbia é um processo complexo que depende de condições adequadas, 

como temperatura e pH, para sobrevivência dos diversos micro-organismos envolvidos. A 

matéria orgânica é degradada por via anaeróbia em quatro fases. Primeiramente, pela hidrólise 

de materiais particulados, em seguida, pela acidogênese em que os produtos formados na etapa 

anterior são metabolizados em compostos orgânicos simples: álcoois, aldeídos, cetonas, ácidos 

graxos voláteis de cadeia curta, CO2 e H2 por bactérias fermentativas. Na acetogênese, os 

produtos da etapa anterior (álcoois e ácidos graxos) se transformam em ácido acético e na última 

etapa, a metanogênese, os substratos formados na acidogênese são transformados em biogás 

(CO2 e CH4) por arqueias metanogênicas acetotróficas e hidrogenotróficas (ANGELIDAKI; 

BATSTONE, 2011).  

Os dejetos suínos apresentam rendimento aproximado de 560m3 de biogás por tonelada, 

sendo 50% gás metano (COLATTO et al., 2011). Segundo Colatto e colaboradores (2011), esse 

rendimento mostra-se semelhante aos rendimentos encontrados em dejetos bovinos e ovinos, 

que respectivamente apresentam rendimento de 55% e 50%. 

De forma geral, os antibióticos presentes nos dejetos animais também podem ser 

degradados durante a estocagem ou tratamento dos dejetos. A velocidade deste processo 

depende de inúmeros fatores como: temperatura, atividade de micro-organismos, presença ou 

não de oxigênio, fontes externas e outros (DU; LIU, 2012).  

Acredita-se que os antibióticos apresentam toxicidade para os sistemas biológicos de 

tratamento (SHI et al., 2011; DREHER et al., 2012). Alguns estudos demonstram que uma 

variedade de antibióticos pode interferir sobre diferentes organismos dentro dos consórcios no 

processo de digestão anaeróbia, afetando o desempenho de suas funções em reatores 

metanogênicos (SANZ et al., 1996; LOFTIN et al., 2005; SHIMADA et al., 2008; SHIMADA 

et al., 2011). Um o estudo realizado por Álvarez e colaboradores (2011) testou em um reator 

anaeróbio em batelada amostras de dejetos suínos com concentrações distintas de dois 

compostos pertencentes ao grupo das tetraciclinas e avaliou o rendimento da produção de gás 
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metano. Estes autores concluíram que concentrações superiores a 9mg/L de tetraciclina 

reduzem em mais de 50% a produção de metano na digestão anaeróbia de dejetos de suínos 

(ÁLVAREZ et al., 2010). Em estudos recentes, tem sido utilizado substratos reais para análise 

não só da degradação dos antibióticos, como também a interferência no rendimento da produção 

de biogás (STEINMETZ, 2016; FENG et al., 2017). 

Um fator importante é que, durante o tratamento do efluente em biodigestores 

anaeróbios, é possível que ocorra a redução de patógenos existentes nos dejetos dos animais 

(DA SILVA et al., 2015). Esta remoção parece estar relacionada à adsorção e à predação nos 

sólidos, mas caso a retenção dos sólidos não seja eficiente, ocorrerá a diminuição da remoção 

dos patógenos (CURTIS, 2003). 

Segundo Curtis (2003), o tempo de retenção hidráulica (TRH) e o pH demonstram 

interferir na remoção de patógenos, a remoção de coliformes fecais já foi relatada de 80 a 95% 

em lagoas anaeróbias com TRH de 1 e 5 dias, apresentando remoção similar para Salmonella 

spp., Campylobacter spp, bifidobactérias e Enterococcus fecalis. Logo, com o tratamento 

adequado é possível ainda favorecer a redução de patógenos existentes nos dejetos dos animais 

(DA SILVA et al., 2015). 

Apesar de haver estudos que analisam a redução de coliformes fecais, necessita-se que 

estudos sejam realizados para analisar a redução dos micro-organismos resistentes aos 

antibióticos ao longo do sistema. Cepas bacterianas antes sensíveis a antimicrobianos, dentro 

dos reatores, ao entrar em contato com diversos outros micro-organismos podem adquirir 

resistência e sofrem pressão seletiva pela presença dos compostos antibióticos e seus 

metabólitos. 

 

3.2.3 Utilização dos dejetos de suinocultura para a biofertilização de solos 

 

O esterco animal é tradicionalmente aplicado nos campos agrícolas como fonte de 

fertilizante orgânico para aumentar a produção das culturas. Uma das vantagens da adubação 

orgânica é a melhoria das características do solo o que favorece o crescimento melhor das 

plantas (CANESIN; CORREA, 2006). Outra vantagem do biofertilizante é dispensar o uso de 

adubação mineral, pois muitas vezes o esterco é capaz de fornecer nutrientes essenciais, como 

nitrogênio, fósforo, potássio, cálcio, magnésio e cobre que são necessários para o 

desenvolvimento das culturas (MELO, et al., 2009). 

Geralmente, antes do uso, os estercos são armazenados em reservatórios por 

determinado tempo e, então, adicionados às áreas agrícolas (KUNZ; MIELE; STEINMETZ, 
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2009). No entanto, ao serem aplicados nas terras agrícolas em quantidades superiores as que 

podem ser utilizadas pelas culturas e/ou retidas no solo, passa a ser um problema, visto que os 

constituintes do esterco podem ser carreados para águas superficiais e subterrâneas devido ao 

escoamento e infiltração (CAMPAGNOLO et al., 2010; DONG; REDDY, 2010). 

Outro problema característico da incorporação descontrolada de dejetos nos solos é o 

acúmulo de metais pesados e outros compostos orgânicos prejudiciais ao meio ambiente. As 

concentrações dos metais encontrados no esterco são provenientes da dieta e sendo que uma 

fração destes metais ingeridos pelos suínos é excretada nas fezes e urina (BOLAN et al., 2003). 

Os metais pesados aglomeram-se, geralmente, na camada superior do solo ficando susceptíveis 

à absorção pelas plantas (DAI PRÁ et al., 2009). É válido ressaltar, que o acúmulo de metais 

pesados em vegetais é um problema que acarreta toda a teia alimentar. 

Os dejetos suinícolas apresentam alta concentração de poluentes, incluindo sólidos em 

suspensão, matéria orgânica e nutrientes (nitrogênio e fósforo) que podem deteriorar 

consideravelmente a qualidade dos ambientes aquáticos em que são lançados (LEE et al., 2004). 

O lançamento direto de dejetos da suinocultura em recursos hídricos constitui uma prática 

ilegal, apesar de comumente acontecer em regiões de granjas (DAI PRÁ et al., 2009). 

Um dos impactos ambientais pouco abordado em relação aos dejetos suínos é o 

lançamento de contaminantes atmosféricos. Porém, os contaminantes do ar mais encontrados 

são a amônia (NH3), o metano (CH4), os ácidos graxos voláteis, o sulfeto de hidrogênio (H2S), 

o óxido nitroso (N2O), o etanol e o propanol (KUNZ, et al., 2005; DIESEL, 2002). 

Além dos impactos já mencionados, o lançamento de antibióticos no meio ambiente é 

uma preocupação mundial. A administração de antibióticos em animais indiscriminadamente 

torna-se um problema ao passo que muitos deles não são totalmente metabolizados e são 

excretados pelas fezes e urina, na forma de composto original ou parcialmente metabolizados 

(SARMAH et al., 2006; KEMPER, 2008). 

As principais vias de contaminação ambiental terrestres e aquáticas por antibióticos são 

apresentadas na Figura 1. Os compostos antimicrobianos quando presentes no solo podem ser 

carreados até os cursos d’água devido a lixiviação, o escoamento superficial e a erosão 

(HIRSCH et al., 1999). Outras vias de contaminação seriam pela disposição final de efluentes 

ou o aproveitamento agrícola do esterco, efluente ou do lodo como fertilizantes orgânicos 

(GIGER et al., 2003; KIM et al., 2007) que promoveriam uma ampla disseminação não só dos 

diversos compostos antibióticos, como também de micro-organismos resistentes. 
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Figura 1 – Principais vias de disseminação ambiental de fármacos antibióticos de uso 
veterinário e micro-organismos resistentes. 

 
 

 

Fonte: A autora 

 

A utilização do estrume animal, o lodo do efluente para fins de adubação e o efluente 

como biofertilizante consistem em uma das principais vias de disseminação desses compostos 

no ambiente (KEMPER, 2008). Altas concentrações de antibióticos no ambiente, como solo e 

água, já têm sido descritas (KEMPER, 2008), bem como seu destino no solo (CHEN et al., 

2012). 

O destino e o comportamento ambiental desses antibióticos são influenciados por 

diversos fatores, como propriedade físico-químicas da molécula, do solo e as condições 

ambientais (SARMAH et al., 2006; KEMPER, 2008). As formas como estes compostos irão se 

disseminar dependerá dessas propriedades. As tetraciclinas, por exemplo, apresentam baixo 

potencial de mobilidade no solo por ter elevado potencial de sorção, por outro lado, o baixo 

potencial de sorção das sulfonamidas permite que essas sejam facilmente transportadas até os 
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cursos d’água (SARMAH et al., 2006). Já a tilosina é rapidamente degradada pela microbiota 

do solo (SARMAH et al., 2006). 

As aplicações constantes de dejetos e/ou lodo no solo faz com que compostos mais 

persistentes se acumulem no ambiente (ZHOU et al., 2013). Os resíduos de antibióticos no solo 

podem ser absorvidos e se acumular nos tecidos vegetais causando riscos quando da colheita e 

consumo dos mesmos. Além disso, a presença desses compostos no ambiente pode impactar 

negativamente organismos aquáticos e terrestres, afetar a ecologia e estrutura da comunidade, 

alterar atividade microbiana e favorecer o aumento da resistência de micro-organismos a 

antimicrobianos (KEMPER, 2008; HEUER; KNAPP et al., 2010; SCHMITT; SMALLA, 2011; 

ZHOU et al., 2013). 

A Organização das Nações Unidas para Alimentação e Agricultura (FAO) aponta que o 

uso excessivo de antibióticos na criação animal tem relação com o aumento da resistência 

antimicrobiana e afeta a segurança alimentar, tornando-se uma ameaça global emergente de 

saúde pública (FAO, 2015). Atrelado a isso está a capacidade de transmissão de micro-

organismos resistentes para seres humanos, o comprometimento de terapias tradicionais a base 

de antibióticos, a perda da eficácia de antibióticos, a disseminação de genes de resistência e a 

proliferação de cepas bacterianas resistentes a antimicrobianos. 

 

3.3 ANTIBIÓTICOS 

 

Atualmente, os antibióticos são definidos como substâncias sintéticas ou químicas 

produzidas por micro-organismos que têm a capacidade de inibir a reprodução, ou de destruir 

outros micro-organismos, por meio de interferência em alguma via metabólica do micro-

organismo alvo (SILVA, 1994). Os antimicrobianos, em geral, podem inibir: a síntese da parede 

celular; a síntese de proteínas; a síntese de ácidos nucleicos e; a síntese de metabólitos 

essenciais ou causar danos à membrana plasmática (TORTORA; FUNKE; CASE; 2016). 

No século XX, os estudos referentes aos antimicrobianos tornaram-se mais intensos. Em 

1932, a utilização dos derivados de sulfonamídicos tiveram o auge na Segunda Guerra Mundial 

e em 1935 a descoberta da ação do azo vermelho protosil que atuava contra infecções 

estreptocócicas sistêmicas (MURRAY et al, 1992). No mesmo período, Fleming estudava 

culturas de Staphylococcus aureus que foram contaminadas acidentalmente com fungo do 

gênero Penicillium que impedia o crescimento das colônias. A partir de 1943, o uso terapêutico 

da penicilina foi aplicado na prática clínica (TAVARES, 1990). 
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Assim, iniciava-se a era da antibioticoterapia e inúmeras novas drogas foram 

descobertas, como a estreptomicina em 1944, o cloranfenicol em 1949, as tetraciclinas em 1950 

e diversos outros ao longo dos anos (MARTINS, 2001). Com a descoberta do processo 

semissintético para a obtenção de novas substâncias a antibioticoterapia recebeu um novo 

impulso (TAVARES, 1990; MURRAY et al., 1992). 

Os antibióticos podem ser classificados conforme a origem, ação biológica, espectro e 

mecanismos de ação (TAVARES, 1990; SILVA, 1999). 

De acordo com a origem ou processo de obtenção, os antibióticos podem ser: a) naturais 

(obtidos de fungos e bactérias, por fermentação); b) sintobióticos (obtidos exclusivamente por 

síntese); c) biossintéticos (obtidos a partir de um precursor de fermentação) e; d) semissintéticos 

(obtidos por fermentação e síntese). 

Quanto a ação biológica (efeito) os antibióticos podem ser: bactericidas (possuem ação 

letal, provocando a morte do micro-organismo) ou bacteriostáticos (inibem o crescimento e 

reprodução do micro-organismo). 

De acordo com o espectro de ação, classificam-se em: a) amplo – atuam sobre um grande 

número de espécies bactérias Gram-negativas e Gram-positivas; b) intermediário – atuam sobre 

um número limitado de microrganismos e; c) reduzido – atuam sobre um pequeno número de 

espécies, geralmente bactérias selecionadas. 

Quanto ao mecanismo de ação, os antibióticos podem atuar: a) na síntese da parede 

celular, ocorrendo então lise osmótica bacteriana; b) alterações na permeabilidade seletiva da 

membrana citoplasmática, permitindo a perda de elementos vitais e entrada de substâncias 

nocivas; c) por interferência na replicação do cromossomo, degenerando o DNA bacteriano ou 

inibindo a síntese de ácidos nucléicos e; d) por interferência na síntese proteica, provocando 

alterações das funções devido à má formação de proteínas. 

A determinação do potencial de utilização de um antibiótico é dada pela relação da sua 

eficácia com seu espectro de ação. Em relação ao espectro, antibióticos com amplo espectro 

têm uso preferencial em relação aos de espectro reduzido, por atuar sobre uma gama maior de 

bactérias (TAVARES, 1990; SILVA, 1999). 

 

3.3.1 O uso de antibióticos em animais 

 

Alguns grupos de antibióticos apresentam vasta utilização não só no âmbito hospitalar 

para humanos, mas também com ação terapêutica na veterinária e humana. O Ministério da 

Agricultura, Pecuária e Abastecimento (MAPA) define que os produtos de uso veterinário são 
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todas as substâncias químicas, biológicas ou manufaturadas destinadas à prevenção, cura ou 

tratamento de doenças em animais, que incluem medicamentos, vacinas, aditivos, suprimentos 

promotores de crescimento, melhoradores da produção animal, antissépticos e outros produtos 

destinados aos animais e o habitat (BRASIL, 2017b). 

Por volta de 1940 houve a descoberta do potencial dos antibióticos como promotores de 

crescimento de animais pertencentes a produção, o que conferiu aos antibióticos outra função, 

além dos fins terapêuticos. A partir da utilização de um composto experimental de ração para 

aves, contendo pequenas quantidades de determinado antibiótico observaram que estas aves 

apresentaram uma taxa de crescimento maior que o grupo controle (PEDERSEN e EDQVIST, 

2001). A partir de então, alguns grupos de antibióticos são comumente utilizados com fins sub-

terapêuticos no setor veterinário como aditivos alimentares (Quadro 1). Alguns antibióticos são 

comumente utilizados como promotores de crescimento para melhora da conversão alimentar 

e esses incluem tetraciclinas, lincosamidas, madrolídes, sulfonamidas e trimetroprina 

(TEUBER, 2001). 

 

Quadro 1 – Relação de antibióticos utilizados como promotores de crescimento em espécies 
domésticas. 

Antibiótico Grupo 
Tetraciclina Suínos, aves, bovinos e peixes 
Penicilina Suínos, bovinos, caprinos e ovinos 
Diidroestreptomicina Suínos, aves e bovinos 
Espectiomicina Suínos e aves 
Kitasamicina Suínos e aves 
Eritromicina Suínos, aves e peixes 
Espiramicina Suínos, aves e bovinos 
Tilosina Suínos, aves e peixes 
Virginiamicina Suínos, aves e bovinos 
Lincomicina Suínos, aves e peixes 
Florfenicol Suínos 
Higromicina B Suínos e aves 
Destomicina Suínos e aves 
Flavomicina Suínos, aves e peixes 
Tiamulina Suínos, aves e bovinos 
Salinomicina Suínos e aves 
Ceftiofur Suínos 
Enramicina Suínos e aves 
Nitrovin Suínos, aves e bovinos 
Olanquindox Suínos, aves e bovinos 

Fonte: BOELTER (1998); SPINOSA (2002). 
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A necessidade de uma produção cada vez maior fez com que novos métodos e produtos 

químicos na produção de alimentos fossem adicionados (SALES; ROCHA; BRESSAN. 2015). 

A criação intensiva de animais elevou o uso de medicamentos veterinários e de substâncias 

promotoras do crescimento, de forma que maximizassem a eficiência alimentar e reduzissem o 

tempo de criação (REGINATO; LEAL, 2010). 

Os aditivos são utilizados para melhorar o desempenho dos animais e reduzir os custos 

da produção. Entende-se como aditivo toda substância que não é nutriente e pode ser 

incorporada à ração animal. O Brasil gastou em 2015, aproximadamente R$ 53,15 milhões com 

aditivos de desempenho (ABCS, 2016) que comumente são adicionados a alimentação dos 

suínos. 

Além do alto valor gasto com os demais aditivos, em 2015, especificamente, a 

suinocultura teve um gasto aproximado de R$ 209,2 milhões com antimicrobianos (ABCS, 

2016) que seja para fins terapêuticos ou sub-terapêuticos. Dentre os antimicrobianos utilizados, 

os que representaram maior gasto foram os administrados via ração, os injetáveis e, por último, 

administrados via água (ABCS, 2016). 

Como aditivos, os antibióticos têm como principais funções: aumentar a produtividade, 

diminuir a mortalidade, prevenir infecções e impedir a deterioração da própria ração (NETO et 

al., 2001). Na nutrição animal, os antibióticos são usados em larga escala como promotores de 

crescimento, por proporcionarem principalmente uma melhora no aproveitamento do alimento 

pelos animais (HAESE; SILVA, 2004). 

Apesar do efeito estimulador do crescimento que esses antibióticos exercem sobre os 

animais, várias hipóteses tentam explicar os mecanismos de ação, uma vez que ainda não são 

bem entendidos (HAESE; SILVA, 2004). Sabe-se que a ação de alguns antibióticos é sobre o 

metabolismo, um exemplo é o uso tetraciclinas, antibiótico que eleva o glicogênio muscular, 

melhorando a qualidade da carne. Já a clortetraciclina aumenta a síntese de gorduras em até 

50g/dia no período final de engorda (MAGALHÃES et al.,1998). As tetraciclinas são exemplos 

de antibióticos administrados em suínos para estabilização da flora intestinal no período de 

desmame (PHILLIPS et al., 2004). 

Outra função que os antibióticos também desempenham é a diminuição da conversão, 

pelas bactérias, dos aminoácidos em amoníaco, trimetilaminas, indol e outras toxinas o que 

aumenta a oferta de aminoácidos para os animais que o recebem (HAESE; SILVA, 2004). Os 

antibióticos também diminuem a produção de toxinas bacterianas e o consumo de aminoácidos 

dietéticos pela microbiota, o que possibilita o aumento da sua disponibilidade para o 

desenvolvimento animal (SALES; ROCHA; BRESSAN, 2015). 
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A liberação do uso de algumas substâncias antimicrobianas para o tratamento animal, 

não implica que ela possa ser utilizada como promotoras de crescimento. Algumas substâncias 

têm seu uso completamente proibido para animais produtores de alimentos, tanto para 

tratamento clínico ou para melhora no crescimento e desempenho produtivo, devido ao seu 

potencial carcinogênico ou pela sua extrema toxicidade (BOELTER, 1998). 

Desse modo, o MAPA autoriza o uso de alguns compostos antimicrobianos como 

aditivos na alimentação animal (Quadro 2) e outros para fins terapêuticos, muitos dos quais de 

uso comum entre as diversas espécies animais, como bovinos, suínos, aves, cães, caprinos, entre 

outros (PALERMO-NETO; ALMEIDA, 2006). 

 

Quadro 2 – Relação das substâncias permitidas promotoras de crescimento em espécies 
domésticas. 

Substâncias Grupo 
Avilamicina Aves e suínos 
Bacitracina Aves, bovinos e suínos 
Enramicina Aves e suínos 
Flavomicina Aves, bovinos e suínos 
Halquinol Aves e suínos 
Lasalocida Bovinos 
Lincomicina Aves e suínos 
Monensina Bovinos e ovinos 
Narasina Bovinos e suínos 
Salinomicina Bovinos e suínos 
Tiamulina Suínos 
Tilosina Aves e suínos 

Fonte: BRASIL (2017)b. 

 

O MAPA também é responsável por informar quais os antibióticos promotores de 

crescimento (APCs) devem ser proibidos com finalidade de aditivos destinados à alimentação 

animal (Quadro 3). As substâncias vetadas são regidas por meio de instruções normativas e 

ofício circular (BRASIL, 2017). 

O uso de aditivos antimicrobianos na ração de suínos pode induzir à resistência cruzada 

em bactérias patogênicas para humanos e isso tem restringido o seu uso em muitos países 

(CHIQUIERI et al., 2007), não só no Brasil. Esta restrição já ocorre na Europa desde 2006, em 

que houve a proibição de APCs para a produção de proteína animal. A maior preocupação com 

o uso prolongado e excessivo de antimicrobianos para fins terapêuticos na medicina humana e 

veterinária é levar a uma seleção de bactérias resistentes a antibióticos (BRAs) 
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Quadro 3 – Relação das substâncias proibidas como APCs em espécies domésticas. 

Substâncias Legislação 
Avoparcina Of. Circ. DFPA 047/1998 
Arsenicais e antimoniais Portaria 31, 29/01/2002 
Cloranfenicol e nitrofuranos IN 09, 27/06/2003 
Olaquindox IN 11, 24/11/2004 
Carbadox IN 35, 14/11/2005 
Violeta de genciana IN 34, 13/09/2007 
Anfenicóis, tetraciclinas, β-lactâmicos, quinolonas, 
sulfonamidas sistêmicas 

IN 26, 09/07/2009 
(Portaria 193/1998) 

Espiramicina e Eritromicina IN 14, 17/05/2012 
Colistina IN 45, 22/11/2016 

Fonte: BRASIL (2017)b. 

 

 

3.4 RESISTÊNCIA BACTERIANA A ANTIMICROBIANOS 

 

A resistência aos fármacos antimicrobianos é caracterizada pela capacidade dos micro-

organismos de resistir aos efeitos de um agente quimioterápico em que ele é normalmente 

susceptível (MADIGAN, 2016). A resistência bacteriana é, em outras palavras, uma adaptação 

genética relacionada aos genes contidos em micro-organismos que por meio de diferentes 

mecanismos bioquímicos impedem a ação de diversos fármacos. 

A resistência antimicrobiana pode ser uma característica natural de determinadas 

espécies bacterianas, como foi demonstrado já nos primeiros tratamentos químicos com o uso 

de antibióticos. Dessa forma, a resistência natural está relacionada a genes de resistência que 

fazem parte do código genético do micro-organismo, por outro lado a resistência adquirida está 

relacionada a genes de resistência que não estão normalmente presentes no código genético do 

micro-organismo (TAVARES, 2000). 

A resistência adquirida ocorre em micro-organismos sensíveis a determinados 

antibióticos. Segundo Tavares (1990) e Silva (1994) o uso de antibióticos exerce uma pressão 

seletiva sobre os micro-organismos, ampliando a magnitude e disseminação da resistência. A 

resistência pode ocorrer pela aquisição de genes resistentes, por recombinação de DNA 

exógeno no cromossomo da bactéria ou, ainda, por mutação (HAESE; SILVA, 2004). 

A resistência originária da mutação genética pelo próprio micro-organismo se dá por 

meio de alterações na sequência dos nucleotídeos do código genético bacteriano, resultando em 
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síntese de proteínas diferentes das originais (EMA, 1999). Estas proteínas diferentes podem ser 

capazes de interferir na ação do medicamento, tornando-o ineficaz. 

Outra forma de resistência adquirida ocorre por meio de mecanismos de transdução, 

transformação e conjugação, de forma transferível. Estes mecanismos envolvem a transferência 

de material genético de um micro-organismo resistente para outro por meio de estruturas 

externas ao código genético, ou seja, transfere a característica da resistência a um ou vários 

antibióticos, sendo conhecido como resistência cruzada (TAVARES, 1990). 

 

3.4.1 Mecanismos de resistência bacteriana 

 

Os mecanismos de resistência têm sido identificados e descritos para todos os 

antimicrobianos conhecidos e disponíveis para uso humano e veterinário, especialmente para 

antibióticos mais recentes, como: cefalosporinas, aminoglicosídios e fluorquinolonas 

(TORTORA, FUNKE; CASE, 2016). 

A resistência antimicrobiana está intimamente relacionada a sobrevivência dos micro-

organismos. Assim, os micro-organismos patogênicos desenvolveram mecanismos de 

resistência aos antimicrobianos e, segundo MARTINS (2000), os principais mecanismos de 

resistência bacteriana são síntese de enzimas; redução da incorporação do antibiótico por 

diminuição da permeabilidade ou por efluxo ativo da droga e; alteração do alvo de ação do 

antibiótico (Figura 2). 
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Figura 2 – Principais mecanismos de resistência bacteriana e classes de antibióticos. 

 
Fonte: A autora 

 

3.4.1.1 Alteração da permeabilidade  

 

A permeabilidade da membrana celular externa, constituída de lipopolissacarídeo, é 

uma propriedade de bactérias Gram-negativas (TORTORA, FUNKE; CASE, 2016; ANVISA, 

2017). A permeabilidade dessa membrana consiste em na presença de proteínas 

transmembranas, como as porinas, que formam canais específicos para a entrada de 

aminoácidos na célula bacteriana (NIKAIDO, 1994). É por este canal que as substâncias podem 

passar para o espaço periplasmático e chegar ao interior da célula, assim as drogas conseguem 

atingir seu receptor na parede celular e exercer sua ação bactericida (ANVISA, 2017; FIO; 

FILHO; GROPPO, 2000). 
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Como defesa as bactérias passam a sintetizar esse canal cada vez menor ou até mesmo 

chega a ser ausente, impedindo a entrada de drogas na célula (FIO; FILHO; GROPPO, 2000). 

As bactérias utilizam desse artifício como estratégia de resistência. Exemplos de como 

alterações nas porinas afetam a resistência a antibióticos é a permeabilidade limitada de bacilos 

gram-negativos com resistência intrínseca negativos à penicilina, eritromicina, clindamicina e 

vancomicina e pela resistência de Pseudomonas aeruginosa ao trimetoprim (TORTORA, 

FUNKE; CASE, 2016; ANVISA, 2017). A Anvisa (2017) ainda aponta outro exemplo que é a 

resistência de P. aeruginosa ao imipenem que ao ser excluído do seu alvo confere a essa espécie 

bacteriana resistência a esse antimicrobiano. 

 

3.4.1.2 Alteração do sítio de ação 

 

Um dos mecanismos mais importantes de resistência é a alteração do local-alvo de 

atuação de determinado antimicrobiano, pois impede a ocorrência de qualquer efeito 

bacteriostático ou bactericida (TORTORA, FUNKE; CASE, 2016; ANVISA, 2017). Para que 

o fármaco exerça sua atividade sobre um micro-organismo é necessário que haja a ligação ou 

interação fármaco-receptor, como esse mecanismo altera o alvo da droga torna ineficaz a 

reação. 

As bactérias muitas vezes por mutação cromossômica promovem a alteração bioquímica 

desse receptor impedindo a ligação ou pela aquisição de um gene que codifica um novo produto 

resistente ao antibiótico substituindo o alvo original (FIO; FILHO; GROPPO, 2000; ANVISA, 

2017). Este mecanismo de resistência ocorre em inúmeras bactérias e para um grande número 

de antibióticos. A aquisição de um gene pode modificar um alvo, assim um gene transportado 

por plasmídeo ou por transposon codifica uma enzima que inativa os alvos ou altera as ligações 

dos antimicrobianos, exemplo do que ocorre com eritromicina e clindamicina (TORTORA, 

FUNKE; CASE, 2016; ANVISA, 2017). 

Exemplo de organismos que são capazes de executar esses mecanismos são os 

Staphylococcus aureus resistente à oxacilina e estafilococos coagulase-negativos que 

adquiriram o gene cromossômico mec A e produzem uma proteína de ligação da penicilina (PBP 

– Penicillin Binding Proteins) que são envolvidas na síntese da parede celular bacteriana e serve 

como alvo para a ação de drogas beta-lactêmicas (FIO; FILHO; GROPPO, 2000; ANVISA, 

2017). As espécies que contêm o gene são resistentes aos beta-lactâmicos, uma vez que mantêm 

a integridade da parede celular durante o crescimento. 
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3.4.1.3 Bomba de efluxo 

 

Uma outra forma que as bactérias diminuem a concentração de antimicrobianos no 

interior da célula é pelo bombeamento ativo dessas drogas no meio intracelular para o meio 

extracelular. A bactéria passa a produzir proteínas de membrana que funcionam como uma 

bomba para tetraciclinas, bombeando ativamente a tetraciclina para fora da bactéria (FIO; 

FILHO; GROPPO, 2000; TORTORA, FUNKE; CASE, 2016). A droga não atinge 

concentrações intracelulares suficientes para agir, uma vez que é bombeada imediatamente para 

fora da bactéria. 

Um exemplo de resistência conferida por esse mecanismo é a resistência às tetraciclinas 

codificada por plasmídeos em Escherichia coli que resulta deste efluxo ativo (ANVISA, 2017). 

A bactéria passa a produzir proteínas de membrana que atuam como bombas para tetraciclinas 

e enviam ativamente a tetraciclina de dentro para fora das bactérias.  

Acredita-se que há dois subtipos de sistemas de bombeamento, um sistema que bombeia 

especificamente tetraciclinas e, outro, o “multi-drug-pump” que bombeia de forma inespecífica 

várias drogas (SCHNAPPINGER; HILLEN, 1996; TORTORA, FUNKE; CASE, 2016). Estes 

mecanismos têm amplo espectro, porque expulsa substratos como antimicrobianos, 

antissépticos e desinfetantes, desempenhando um importante na resistência intrínseca e 

adquirida de vários micro-organismos Gram-negativos. Assim, segundo Fio, Filho e Groppo 

(2000), algumas bombas de efluxo atuam sobre drogas específicas (bombas de resistência 

específica a antimicrobianos), enquanto outras são ativas contra várias drogas (bombas de 

resistência múltipla a antimicrobianos). 

A bomba de efluxo que confere alta resistência está associada a elementos genéticos 

móveis, já a bomba de efluxo de resistência a múltiplos agentes antimicrobianos, geralmente, 

confere baixa resistência e está associada ao material cromossomal (FIO; FILHO; GROPPO, 

2000; ANVISA, 2017). Existe a possibilidade de qualquer micro-organismos desenvolver 

fenótipo de resistência devido aos genes que codificam este sistema. Se houver uma mutação 

ou deleção nos genes que podem resultar em hiperexpressão dos sistemas de efluxo e, 

consequentemente, expulsão de antimicrobianos em níveis elevados, impedindo-os de 

atingirem seu sítio de ação (ANVISA, 2017). 

Este mecanismo confere resistência beta-lactâmicos e a outros antimicrobianos, como 

tetraciclinas, fluoroquinolonas, cloranfenicol e eritromicina. A bomba de efluxo é um 

mecanismo comum dentre isolados de Gram-negativos e a sua hiperexpressão associada a 
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outros mecanismos pode contribuir para um fenótipo de multirresistência, diminuindo as 

opções terapêuticas a serem utilizadas (ANVISA, 2017). 

 

3.4.1.4 Mecanismo enzimático 

 

A ação enzimática é o mais importante mecanismo molecular de resistência utilizado 

pelas bactérias, sua ação degrada os antimicrobianos com enzimas. As β-lactamases hidrolisam 

a ligação amida do anel beta-lactâmico destruindo o local onde os antimicrobianos β-lactâmicos 

ligam-se às PBPs bacterianas causando o efeito antibacteriano (ANVISA, 2017). 

As β-lactamases são codificadas em cromossomos ou sítios extracromossômicos por 

meio de plasmídeos ou transposons e são produzidas de modo constitutivo ou induzido 

(ANVISA, 2017). Ainda segundo a Anvisa (2017) foram desenvolvidos β-lactâmicos capazes 

de se ligarem irreversivelmente às β-lactamases inibindo-as. 

Há a presença de várias enzimas, muitas delas inativam vários antimicrobianos beta- 

lactâmicos e os genes que codificam essas betalactamases estão sujeitos a mutações que 

expandem a atividade enzimática e que são transferidos de modo relativamente fácil (SOUSA 

JUNIOR et al., 2004). Em bactérias Gram-negativas, as betalactamases são secretadas no 

espaço periplasmático, onde atuam em conjunto com a barreira de permeabilidade da parede 

celular externa, produzindo resistência significativa a antimicrobianos (ANVISA, 2017). 

Há ainda as betalactamases de espectro estendido (ESBL) que são mediadas por 

plasmídeos, sendo capazes de inativar as cefalosporinas de terceira geração e os 

monobactâmicos (SOUSA JUNIOR et al., 2004). Por outro lado, as betalactamases mediadas 

por cromossomos são produzidas em baixos níveis por P. aeruginosa, Enterobacter cloacae, 

Serratia marcescens e outros bacilos gram-negativos, ao serem expostos antimicrobianos beta-

lactâmicos esses microrganismos são induzidos a produzir altos níveis de betalactamases 

gerando resistência às cefalosporinas de terceira geração, cefamicinas e combinações de beta-

lactâmicos/ácido clavulânico ou sulbactam (ANVISA, 2017). 

As cepas de Klebsiella spp e Escherichia coli são as bactérias mais comuns produtoras 

de betalactamases de espectro estendido. Entretanto outras espécies de Enterobacteriaceae e 

Pseudomonas aeruginosa já apresentaram capacidade de produzir ESBL (SOUSA JUNIOR et 

al., 2004). 
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3.5 TESTE DE SENSIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS 

 

Os testes de sensibilidade são indicados para predizer a sensibilidade de micro-

organismos. Geralmente, são indicados quando se acredita que o micro-organismo pertence a 

uma espécie capaz de apresentar resistência aos agentes antimicrobianos normalmente 

utilizados (NCCLS, 2003). Entretanto, o teste de sensibilidade também é utilizado para 

investigar a susceptibilidade a antimicrobianos dos micro-organismos. 

A determinação da susceptibilidade aos agentes microbianos pode ser realizada de duas 

formas, direta ou indiretamente. A determinação direta é realizada por métodos de diluição, 

enquanto a determinação indireta é feita por disco difusão em ágar (TRABULSI et al., 2002). 

A técnica de disco difusão foi descrita por Kirby e Bauer (1966). A técnica foi padronizada e 

estabelecidas normas para as concentrações a serem utilizadas em cada disco de cada 

antimicrobiano, além da padronização do inoculo bacteriano e do meio que será utilizado 

(SILVA, 1999). 

Para a realização dos experimentos de susceptibilidade é necessário utilizar cepas de 

referência para verificação dos resultados. As cepas de referências apresentam características 

fenotípicas conhecidas, ou seja, já identificadas e com o padrão de sensibilidade já determinadas 

(NCCLS, 2003). É importante que as cepas de referências sejam oriundas de um laboratório de 

referência para garantir a qualidade e procedência da cepa utilizada. 

Os antibiogramas são muito utilizados na prática clínica para um diagnóstico rápido e 

preciso de qual a melhor droga utilizar para determinada infecção. Entretanto, sua aplicação na 

pesquisa tem cedido espaço para as técnicas de biologia molecular devido a possibilidade de 

análises em grandes quantidades de amostras. A análise da resistência na suinocultura tem sido 

investigada, principalmente, pela presença de genes de resistência, como demonstram diversos 

estudos (HOANG et al., 2013; AGGA et al., 2015; WANG et al., 2012). As bactérias são 

capazes de adquirir esses genes, mesmo que livres no ambiente pelos mecanismos de aquisição 

de resistência, entretanto, a presença do gene por si só não implica na expressão deste gene. 

Logo, pesquisas que traçam o perfil de susceptibilidade de determinado isolado se fazem 

importantes por verificar o comportamento do micro-organismos frente ao antimicrobiano. 

Alguns estudos com antibiogramas por disco-difusão têm sido realizados para amostras 

distintas, como fezes, carcaças, efluentes e ambiente (Quadro 4). Entretanto, não há estudos que 

analisem o sistema de tratamento a cada etapa deixando uma lacuna na literatura que não elucida 

a dinâmica da redução ou incremento de BRAs ao longo do sistema. 
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Quadro 4 – Principais antibióticos testados em amostras suinícolas. 

Amostra País Tratamento 
utilizado BRAs Antibióticos testados Referências 

Suínos 

Es
pa

nh
a 

– 

Enterococcus spp. 

Trimetoprim, amoxicilina, 
penicilina, eritromicina, 
cloranfenicol, vancomicina, 
imipenem, ciprofloxacina, 
enrofloxacina, avilamicina e 
flavomicina 

Moreno et 
al., 2000 

Escherichia coli 

Oxitetraciclina, sulfametazina, 
trimetoprim, amoxicilina, ácido 
naldíxico, neomicina, gentamicina, 
amicacina, cloranfenicol, 
cefoxitina, cefoxatina, ceftazidina, 
aztreonam, imipenem, 
ciprofloxacina, cephalotina, 
amoxicilina + ácido clavulônico e 
cotrimoxazol 

Dejetos 
suínos (além 
de aves, 
bovinos e 
humanos 
diarreicos) 

Ín
di

a 

– Salmonella spp. 

Doxiciclina, ampicillina 
amoxicilina, tetraciclina, 
clortetraciclina, nitrofurantoina, 
kanamicina cefalexina, ácido 
naldíxico, cloranfenicol, 
trimetoprim, ciprofloxacina, 
gentamicina, enrofloxacina e 
norfloxacina 

Murugkar et 
al., 2005 

Efluente 

EU
A

 

Lagoa 
anaeróbia 

Campylobacter, 
Listeria, Salmonella 
e E. coli 

Cefalotina, polimixina b, 
vancomicina, eritromicina, 
neomicina, amicacina, 
gentamicina, kamicina, tetraciclina 
e ciprofloxacina 

Brooks; 
McLaughlin, 
2009 

Fezes e 
carcaças de 
suínos 
abatidos 

B
ra

si
l 

– Salmonella spp. 

Amoxicilina, norfloxacina, 
gentamicina, eritromicina, ácido 
nalidíxico, tetraciclina, sulfazotrim, 
ceftiofur, enrofloxacina e 
lincomicina 

Guimarães, 
2010 

Efluente 

B
ra

si
l 

Sistema 
australiano 

Pseudomonas spp. 

Amicacina, tobramicina, 
gentamicina, cefepime, 
ceftazidima, piperacilina + 
tazobactam, aztreonan, 
ciprofloxacina, imipenem, 
meropenem e estreptomicina 

Júlio, 2011 

Salmonella spp. 

Amoxicilina + ácido clavulânico, 
sulfonamida, cefepime, 
ceftazidima, piperacilina + 
tazobactam, aztreonan, imipenem, 
norfloxacina, tetraciclina, 
ampicilina, ácido nalidíxico, 
sulfazotrim, cloranfenicol, 
trimetoprim 
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Granja de 
suínos e 
outros 
animais C

an
ad

á 

– 

Staphylococcus 
aureus e 
Staphylococcus 
pseudintermedius 

Amoxicilina/clavolanato, 
ampicilina/sulbactam, cefalotina, 
penicilian, ciprofloxacina, 
enrofloxacina, eritromicina, 
clindamicina, amicacina, 
gentamicina, cloranfenicol, 
rifampicina, tetraciclina e 
trimetoprim/sulfametaxazol 

Rubin; Ball; 
Chirino-
Trejo 2011 

Efluentes 

B
ra

si
l 

Biodigestores 

Staphylococcus spp. 
e Enterococcus spp. 

Amoxicilina, vancomicina, 
levofloxacino, rifamicina, 
penicilina, eritromicina e 
ampicilina/sulbactam 

Moura, 2017 

Enterobacteriaceae 

Gentamicina, levofloxacino, 
ampicilina, cefepime, 
ampicilina/sulbactam, amicacina, 
piperaciclina/tazobactam e 
meropenem. 

Dejetos e 
efluente de 
suinocultura. 
Lodo Po

rtu
ga

l 

Lagoa Enterococcus spp. 
Tetraciclina, estreptomicina, 
gentamicina, eritromicina, 
ampicilina e vancomicina. 

Novais, et 
al.,2013 

Dejetos e 
efluente de 
suinocultura. 
Lodo 

Es
ta

do
s U

ni
do

s 

Wetland Escherichia coli 

Amoxicilina/ácido clavulônico, 
ampicilina, azitromicina, 
cefoxitina, ceftriaxona, cefiofur, 
cefalotina, eritromicina, 
gentamicina, pecilina, 
canamicina, 
trimetropim/sulfametoxazol 
sulfisoxa, ciprofloxacina, 
estreptomicina, tetraciclina. 

Ibekwe, et 
al., 2017 

Dejetos e 
efluente de 
suinocultura. 
Lodo 

C
or

ei
a 

do
 S

ul
 

Biodigestores Escherichia coli 

Ampiciliana, amoxicilina/ácido 
clavulônico, 
piperaciclina/tazobactam, 
cefazolina, cefoxitina, 
cefotaxime, ceftazidina, 
cefepime, aztreonam, estapenem, 
imipenem, amicacina, 
gentamicina, ciprofloxacina, 
tigeciclina, trimetropim, 
sulfametoxazol. 

Park, et al., 
2018 

Fonte: A autora. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1 SISTEMA DE TRATAMENTO DO RESÍDUO E COLETA DE AMOSTRAS 

 

As amostras foram fornecidas por uma granja de suinocultura localizada em Minas 

Gerais, Brasil. A granja é responsável apenas pelas etapas de reprodução e criação de suínos, a 

etapa de abate não compõe as atividades desenvolvidas no local. 

 

Figura 3 – Diagrama esquemático do sistema de tratamento da granja. 

 
Legenda: Diagrama representando os cinco pontos ao longo do sistema: entrada do biodigestor (EB), lodo do 
biodigestor (LB), saída do biodigestor (SB), lodo da lagoa (LL) e saída da lagoa (SL). A legenda (VC) representa 
o volume de controle, em que VC1 delimita a análise da eficiência de EB até SL, enquanto VC2 delimita a 
eficiência do biodigestor (EB – SB) e VC3 delimita a eficiência da lagoa (SB – SL). 

Fonte: A autora. 

 

A granja em questão dispõe de um sistema de tratamento de efluentes composto 

biodigestor anaeróbio (modelo lagoa coberta – Figura 3 e Figura 4), seguido de uma lagoa 

facultativa. O efluente final é utilizado como fertilizante no solo das imediações. 

Foram realizadas três coletas de forma pontual, a primeira em setembro/2017, a segunda 

em dezembro/2017 e a terceira em março de 2018. As coletas aconteceram em cinco pontos ao 

longo do sistema: entrada do biodigestor (EB), lodo do biodigestor (LB), saída do biodigestor 

(SB), lodo da lagoa (LL) e saída da lagoa (SL). Todas as coletas foram realizadas às 8h e nos 

mesmos pontos, as coletas dos lodos (LB e LL) foram realizadas em até 50cm de profundidade 

dentro do biodigestor e da lagoa, ressalta-se que a coleta destes pontos ocorreu a esta 

profundidade por inviabilidade técnica de acessar o fundo dos locais com o lodo propriamente 

dito e, portanto, consideramos como lodo por ter acessado a fração sólida. A segunda coleta 

constitui-se de quatro pontos coleta, o ponto LB não foi possível coletar devido ao fato que dias 
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antecedentes a coleta havia acontecido o descarte do lodo do biodigestor e não foi permitido 

realizar a coleta neste ponto.  

 

Figura 4 – Imagens do sistema de tratamento. 

 
Legenda: a) Imagem dos biodigestores anaeróbios – modelo lagoa coberta, demonstrando os pontos de coleta 
1.EB1 (entrada do biodigestor 1) e 3.SB1 (saída do biodigestor 1). b) Imagem da lagoa facultativa e do ponto de 
coleta SB (saída do biodigestor). 

Fonte: A autora. 

 

As coletas aconteceram em frascos de 1 litro preenchidos com capacidade máxima para 

os cinco pontos de coleta. Na Figura 5 estão representados a coleta do dejeto bruto e o efluente 

tratado. 

 

Figura 5 – Amostras do dejeto bruto e do efluente tratado. 

 
Legenda: Amostras coletadas na 1ª coleta: dejeto bruto (EB) e efluente tratado (SL). 

Fonte: A autora. 
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4.2 ANÁLISE FÍSICO-QUÍMICAS  

 

As análises físico-químicas foram realizadas com a finalidade de conhecer a composição 

do resíduo bruto e tratado para análise da eficiência do sistema. 

A determinação do pH e dos Sólidos Suspensos Voláteis (SSV) – (2540.E) das amostras 

foram realizadas com as amostras in natura segundo procedimento padrão descrito no APHA 

(2012). 

Para a determinação da Demanda Química de Oxigênio (DQO) – (5220.D), as amostras 

foram primeiramente centrifugadas à 4.000 rpm por 10 minutos, diluídas em 50x e então, 

procedeu-se o procedimento padrão descrito no APHA (2012). 

 

4.2.1 Análises Cromatográficas 

 

Para as análises cromatográficas, as amostras foram devidamente preparadas. 

Primeiramente, as amostras eram centrifugadas à 4.000 rpm por 10 min. Logo após, transferiu-

se 2mL do sobrenadante para um tubo (Falcon) e centrifugou-se à 12.000 rpm por 15 min. O 

sobrenadante foi novamente coletado e filtrado em membrana de acetato de celulose 

(porosidade 0,45µm e diâmetro de 25mm). 

 

4.2.2 Determinação de íons 

 

Para determinação dos íons, as amostras previamente preparadas foram diluídas 250x 

em água deionizada. Os íons foram quantificados utilizando-se cromatógrafo Methrom 

equipado com amostrador automático. Para análise dos cátions (Na+, NH4
+, Ca2+, Mg2+, Sr2+ e 

Ba2+) utilizou-se detector de condutividade, coluna Metrosep C4 – 150/4.0 mantida a 30°C e 

solução de ácido nítrico (1,70 mmol/L) e ácido dipicolínico (0,70 mmol/L) como eluente a um 

fluxo de 0,9 mL/min. Para análise dos ânions (F-, Cl-, Br-, NO3
-, PO4

3- e SO4
2-) utilizou-se 

detector de condutividade, coluna Metrosep A Supp 5 – 150/4.0 mantida a 30°C e solução de 

Na2CO3 (3,20 mmol/L) e NaHCO3 (1,00 mmol/L) como eluente a um fluxo de 0,7 mL/min. 

 

4.3 ISOLAMENTO DAS BACTÉRIAS 

 

As amostras dos cinco pontos de coleta sofreram diluições seriadas a 10-6. Para isso, 

1mL de amostra foi diluída em 9mL de solução de Tampão de Fosfato Salino – PBS (NaCl, 
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Na2HPO4, Na2HPO4 + H2O). Posteriormente, foi realizada a semeadura de todas as diluições de 

cada ponto em placas de petri pelo método de spread plate em três meios de cultivo: 

a) ágar Eosina Azul de Metileno (EMB) para a contagem total de bactérias gram-

negativas – família Enterobacteriaceae, fermentadores e não-fermentadoras de 

lactose; 

b) ágar Bile Esculina (BE) suplementado com 0,01% de azida sódica: para contagem 

de cocos gram-positivos – gênero Enterococcus; 

c) ágar Hipertônico Manitol (MAN): para contagem de cocos gram-positivos – gênero 

Staphylococcus. 

Após inoculação as placas foram incubadas em aerobiose por 24h a 37°C. Após a 

incubação, para cada meio seletivo e cada ponto de coleta foi escolhido uma placa para 

isolamento das amostras. Foram selecionadas até 22 colônias por placa que foram repicadas 

nos mesmos meios e novamente incubadas por 24h a 37°C. Após crescimento, foram 

preparados os estoques em meio de congelamento caldo nutriente com glicerol a 20%. Os 

isolados foram mantidos em freezer a -20°C. 

 

4.4 AVALIAÇÃO DO PERFIL DE SUSCEPTIBILIDADE A ANTIMICROBIANOS 

PELO MÉTODO DE DISCO-DIFUSÃO 

 

Os antibiogramas foram executados conforme o indicado pela NCCLS (2003). A 

preparação do inóculo foi feita pelo método do crescimento em caldo nutriente (extrato de 

carne, extrato de levedura, peptona e cloreto de sódio).  A superfície de cada colônia foi tocada 

com uma alça e transferida para um tubo contendo 5 ml de meio. A cultura em caldo foi 

incubada em estufa a 37°C até alcançar o grau de turbidez de uma solução padrão de McFarland 

0,5. Esse processo foi realizado com cada uma das amostras de cada meio seletivo: EMB, BE 

e MAN. Após a incubação, cada uma das culturas em caldo foi inoculada individualmente em 

placas de petri contendo o meio ágar Müeller-Hinton (MH). 

Esse processo foi feito da seguinte forma: mergulhou-se um swab de algodão estéril na 

suspensão, até 15 minutos após atingir o grau de turbidez esperado da suspensão de inoculo. 

Foi eliminado o excesso de inoculo no swab e distribuiu-se o restante em toda a superfície do 

ágar MH, mudando a direção na placa, a fim de assegurar a distribuição uniforme do inóculo 

sobre o meio. 

Logo após a inoculação em ágar MH, iniciou-se a colocação dos discos de difusão 

antimicrobianos. Os antimicrobianos utilizados e suas respectivas concentrações por disco 
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foram baseadas nas recomendações da CLSI (2011) para família Enterobacteriaceae (Quadro 

5), gênero Enterococcus (Quadro 6) e Staphylococcus (Quadro 7). Os antibióticos selecionados 

para as análises foram aqueles comumente utilizados na terapêutica humana, visando verificar 

a presença de resistência a antibióticos que não são usados na prática animal. Para cada isolado 

foi utilizada uma placa contendo de 11 a 15 discos de antibióticos. As placas foram incubadas 

por 18 a 20h a 37°C. 

 

Quadro 5 – Relação dos antibióticos do Polisensidisc Série gram-negativo aplicados nos 
antibiogramas para a família Enterobacteriaceae. 

Antibiótico (sigla) Potência/código Grupo 

Amicacina AMI 30 Aminoglicosídeo 

Ampicilina AMP 10 Penicilina de amplo espectro 

Amoxicilina + ácido 
clavulônico AMC 30 Penicilina de amplo espectro 

Azetreonam ATM 30 Monobectâmico 

Cefazolina CFZ 30 Cefalosporina – 1ª geração 

Cefepemine CPM 30 Cefalosporina – 4ª geração 

Ceftriaxona CRO 30 Cefalosporina – 3ª geração 

Cefoxitina CFO 30 Cefalosporina – 2ª geração 

Ceftazidina CAZ 30 Cefalosporina – 3ª geração 

Ciprofloxacina CIP 05 Flourquinolona 

Cloranfenicol CLO 30 Cloranfenicol 

Gentamicina GEN10 Aminoglicosídeos 

Meropenem MPM10 Carbapenêmico 

Sulfazotrim (sulfametoxazol 
+ trimetropim) SUT 25 Sulfonamida 

Tetraciclina TET30 Tetraciclina 

Fonte: TORTORA, FUNKE; CASE (2016); DME (2018). 
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Quadro 6 – Relação dos antibióticos do Polisensidisc Enterococcus spp. aplicados aos 
antibiogramas para o gênero Enterococcus. 

Antibiótico (sigla) Potência/código Grupo 

Ampicilina AMP 10 Penicilina 

Ciprofloxacina CIP 05 Flourquinolona 

Estreptomicina EST300 Aminoglicosídeos 

Gentamicina GEN120 Aminoglicosídeos 

Levofloxacina LEV05 Flourquinolona 

Linezolida LNZ 30 Oxazolidonona 

Nitroforantoina NIT300 Nitrofurano 

Norfloxacina NOR10 Flourquinolona 

Penicilina G PEN10 Penicilina 

Teiclopamina TEC30 Glicopeptídeo 

Tetraciclina TET30 Tetraciclina 

Vancomicina VAN30 Glicopeptídeo 

Fonte: TORTORA, FUNKE; CASE (2016); DME (2018). 

 

Quadro 7 – Relação dos antibióticos do Polisensidisc Staphylococcus spp. aplicados aos 
antibiogramas para o gênero Staphylococcus. 

Antibiótico (sigla) Potência/código Grupo 

Cefoxitina – CFO CFO30 Cefalosporina – 2ª geração 

Ciprofloxacina – CIP CIP95 Flourquinolona 

Clindamicina – CLI CLI02 Lincosamida 

Cloranfenicol – CLO CLO30 Cloranfenicol 

Eritromicina – ERI ERI15 Macrolídeo 

Gentamicina – GEN GEN10 Aminoglicosídeos 

Linezolida – LNZ LNZ30 Oxazolidonona 

Penicilina – PEN PEN10 Penicilina 

Rifampicina – RIF RIF05 Rifampicina 

Sulfazotrim – SUT 
(sulfametoxazol + trimetropim) SUT25 Sulfonamida 

Tetraciclina- TET TET 30 Tetraciclina 

Fonte: TORTORA, FUNKE; CASE (2016); DME (2018). 
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Os discos utilizados são da Diagnósticos Microbiológicos Especializados (DME) 

denominado Polisensidisc, em que os discos já estão dispostos. Para Enterobacteriaceae foi 

utilizado o Polosensidisc DME série gram-negativo com 15 discos de antibióticos, para 

Enterococcus sp. foi utilizado o Polisensidisc Enterococcus spp com 12 discos antimicrobianos 

e para Staphylococcus sp., o Polisensidisc Staphylococcus spp, com 12 discos difusão, 

entretanto foram analisados 11 discos de antibióticos.  

A leitura dos resultados dos antibiogramas foi feita pela mensuração do diâmetro dos 

halos de inibição em milímetros (incluindo o diâmetro do disco), com o auxílio de um 

paquímetro. As amostras foram classificadas em sensíveis, intermediárias ou resistentes aos 

antibióticos testados de acordo com tabela da CLSI (2011) fornecida pelo fabricante DME. 

Cada processo necessário para a execução dos antibiogramas foi repetido para todos os isolados 

de cada grupo. 

As cepas de referências Escherichia coli ATCC 10536, Salmonella enterica serovar 

Thyphimurium ATCC 14028, Staphylococcus aureus ATCC 29213, Enterococcus faecalis 

29212, utilizadas como controle da análise e qualidade dos resultados, foram gentilmente 

cedidas pelo LMBT (Laboratório de Microrganismo e Bioprospecção Tecnológica) e seguiram 

a execução de acordo com as diretrizes da CLSI (2011). 

 

4.5 ANÁLISE DOS DADOS 

 

Os dados obtidos foram submetidos ao teste ANOVA e Kruskal Wallis no software 

GraphPad Prism versão 7.0. Os resultados obtidos para a análise da resistência, sensibilidade e 

intermediário, foram comparados em tabelas individuais nos testes de Qui-quadrado, seguido 

pelo teste Exato de Fisher, com intervalo de confiança de 95% desenvolvidos no software 

GraphPad Prism versão 7.0. Diferenças foram consideradas significativas quando p < 0,05. 

Para a análise dos volumes de controle: VC1 – volume controle global – o valor obtido em SL 
(saída da lagoa) era reduzido o valor do ponto EB (entrada do biodigestor); VC2 – volume 
controle do biodigestor – o valor obtido em SB (saída do biodigestor) era reduzido o valor do 
ponto EB (entrada do biodigestor) e; VC3 – volume controle da lagoa – o valor obtido em SL 
(saída da lagoa) era reduzido o valor do ponto SB (saída do biodigestor).Figura 6 
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

5.1 CARACTERÍSTICAS FÍSICO-QUÍMICAS DOS DEJETOS BRUTOS E TRATADOS 

E AVALIAÇÃO DO PROCESSO DE TRATAMENTO 

 

Os resultados relativos ao monitoramento dos parâmetros DQO, pH, SST, SSF, SSV e 

NH4
+ ao longo do sistema de tratamento estão apresentados na Tabela 1. Neste tópico serão 

considerados e discutidos os resultados que correspondem ao monitoramento da fase líquida 

nos pontos EB (efluente bruto), SB (saída do biodigestor) e SL (saída da lagoa facultativa). Os 

resultados obtidos pela análise do lodo serão discutidos no item 5.3. Adicionalmente outros 

parâmetros foram monitorados e encontram-se no Apêndice A. 

 

Tabela 1 – Valores médios e desvios padrões (DP) dos parâmetros físico-químicos avaliados 
nas três coletas ao longo do sistema de tratamento. 

PO
N

T
O

S 

C
O

L
E

T
A

 

DQO 
g.L-1 pH 

SST 
g.L-1 

SSF 
g.L-1 

SSV 
g.L-1 NH4

+ 

g.L-1 
Média ±DP Média ±DP Média ±DP 

 1C 17,11 6,8 44,45 0,54 10,35 0,03 34,1 0,51 2,84 

EB 2C 28,3 8,9 29,37 1,09 6,54 0,12 22,82 1,21 0,39 

 3C 32,76 7,1 31,09 1,28 6,93 0,10 24,16 1,38 1,26 

 1C - 7,7 152,62 1,89 43,78 0,78 108,84 1,24 - 

LB 2C - - - - - - - - - 

 3C - 8,5 214,06 6,07 61,12 1,36 152,83 4,71 - 

 1C 12,84 7,3 100,27 0,50 3,63 0,13 6,39 0,38 1,1 

SB 2C 23,09 8,9 7,09 0,59 3,04 0,06 4,06 0,53 0,74 

 3C 14,41 8,0 7,49 0,60 3,2 0,05 4,29 0,54 0,7 

 1C 5,07 7,6 113,54 17,79 30,86 4,68 82,68 13,1 1,55 

LL 2C 21,52 8,7 43,11 15,17 12,9 2,78 30,21 12,39 0,64 

 3C 29,62 8,8 50,5 20,83 15,04 4,19 35,45 16,64 0.93 

 1C 4,91 7,6 24,6 0,16 7,42 0,02 17,18 0,13 1,55 

SL 2C 18,3 8,2 7,25 3,14 3,66 1,10 3,58 2,03 0,73 

 3C 3,91 8,5 6,75 2,74 3,42 0,93 3,33 1,81 0,77 

Legenda: DQO – Demanda Química de Oxigênio; pH – potencial Hidrogeniônico; SST – Sólidos Suspensos 
Totais; SSF – Sólidos Suspensos Fixos; SSV – Sólidos Suspensos Voláteis; NH4

+ – íon amônio; (-) dados não 
aferidos. 

Fonte: A autora. 
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Considerando a média dos valores medidos de pH nas três coletas observa-se um ligeiro 

aumento no pH no biodigestor 1 (de 7,6 para 8,1) e sua manutenção na lagoa facultativa que se 

encontram na faixa reportada nos mesmos sistemas de tratamento avaliado por outros autores 

(SZOGI, VANOTTI, STANSBERRY, 2006; SOARES et al.2010; SOUZA et al, 2016). 

Considerando a literatura especializada, a faixa ótima de pH para processos anaeróbios é entre 

6,5 e 7,5 (SOARES et al.,2010), porém acredita-se que o fato do pH estar um pouco acima do 

limite estabelecido, não gere interferência nos processos biológicos de decomposição. 

Sabe-se que na digestão anaeróbia a produção de alcalinidade pode estar associada tanto 

à decomposição dos compostos orgânicos (como a conversão de ácidos graxos voláteis 

intermediários) quanto à conversão de proteínas e aminoácidos em amônio, aumentando o pH 

(CHERNICHARO,2007). Além disso, a produção de cátions também está relacionada com o 

aumento da alcalinidade do sistema (CHERNICHARO,2007). 

O íon amônio (NH4
+) encontrado em elevadas concentrações no dejeto bruto (Tabela 1) 

muito se deve à rápida hidrólise da ureia advinda da urina dos suínos pela enzima urease 

produzidas por bactérias entéricas presentes nas fezes. Ao ocorrer o contato fezes com urina 

(ureia) nos pátios de manejo e no sistema de tratamento, a hidrólise promovida pela urease leva 

a formação de NH4
+ em meio aquoso (CORTUS et al., 2008). Adicionalmente à ureia, proteínas 

e aminoácidos são também fontes importantes de NH4
+ devido a sua hidrólise por bactérias 

fermentativas produtoras de proteases (amonificação) (CHERNICHARO,2007). No entanto, 

para duas coletas houve um decaimento da concentração de íon amônio no biodigestor (Figura 

6). Considerando que em sistemas anaeróbios a remoção biológica do nitrogênio amoniacal é 

pouco expressiva, a remoção provavelmente se dá pela conversão do NH4
+ em NH3 (que ocorre 

em pH acima de 7,2 (CHERNICHARO,2007) seguida de sua volatilização. 

 

Figura 7 – Dados referente ao NH4
+ encontrado na amostragem durante as três coletas. 

 
Fonte: A autora. 
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Os dados de sólidos suspensos totais (SST) foram elevados como esperado para este 

modelo de atividade (Tabela 1). Souza e colaboradores (2014) e Soares e colaboradores (2010), 

no entanto, obtiveram valores inferiores aos encontrados no presente estudo. Estes autores 

inferiram que os baixos valores podem estar associados ao fato do dejeto estar diluído, todavia 

os dados aqui obtidos apresentam valores característicos de um dejeto bruto concentrado. Pela 

análise fracionada dos sólidos pode-se considerar que os SSV representam valores médios 

acima de 70% dos SST, constituídos, principalmente, por matéria orgânica particulada e células 

microbianas. A Figura 8 apresenta o a concentração de SSV ao longo do sistema e nas diferentes 

coletas e observa-se que o biodigestor é a principal unidade de remoção de SSV, tanto pela 

degradação da matéria particulada como incorporação das células microbianas no lodo 

acumulado. A coleta 1 apresentou um comportamento diferente quando à dinâmica de SSV, e 

isso será considerado na discussão da DQO à frente. 

 

Figura 8 – Dados de sólidos suspensos voláteis (SSV) encontrados na amostragem durante as 
três coletas. 

 
Fonte: A autora. 

 

Em relação a DQO (Tabela 1), os valores encontrados para os efluentes dos sistemas se 

assemelham a obtidos em outros trabalhos, média de 16g.L-1 para a saída do digestor e 9 g.L-1 

para a saída da lagoa (COSTA; MEDRI, 2002; SOUZA et al., 2016; RIERA et al, 2018) o que 

não ocorreu para os valores de DQO do dejeto bruto (média de 26 g. L-1), os quais foram 

maiores do que os apresentados por Souza e colaboradores (2016) e Riera e colaboradores 

(2018). A Figura 9 apresenta os valores para cada coleta, onde observa-se que para todas elas 

houve decaimento de DQO ao longo do sistema sugerindo que os processos microbiológicos 
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de transformação da matéria orgânica a metano e CO2 ocorreram nos sistemas anaeróbios 

investigados. No entanto observa-se que a remoção de DQO na coleta 3 foi muito mais 

expressiva, e esta melhoria no desempenho pode ser explicado pela ocorrência do descarte de 

lodo dias antes da coleta 2. Este fato que pode ter contribuído para um melhor desempenho do 

biodigestor devido a uma menor perda de sólidos no efluente (Tabela 1), bem como uma maior 

atividade microbiana no sistema. O perfil de SSV foi de fato muito similar entre as coletas 2 e 

3. A não observância de melhorias na eficácia de remoção de DQO na coleta 2 se justifica pelo 

fato da biomassa ainda não estar em plena atividade devido ao recente descarte.  

 

Figura 9 – Variação da Demanda Química de Oxigênio (DQO) ao longo do tratamento 
biológico nas três coletas realizadas. 

 
Fonte: A autora. 

 

A Tabela 2 apresenta uma avaliação global do sistema (VC1) bem como a eficiência de 

cada unidade de tratamento, digestor anaeróbio (VC2) e lagoa facultativa (VC3). A eficiência 

na remoção de DQO para o sistema completo na primeira e terceira coleta foram 

respectivamente 71% e 88%, similar a valores já reportados na literatura 85-87% (COSTA, 

MEDRI, PERDOMO, 2002; SOUZA, et al., 2014; SOUZA et al., 2016). Desconsiderando os 

dados coleta 2, cuja performance foi comprometida pelo descarte de lodo, observa-se que a 

maior remoção de DQO ao longo das coletas se dá pela lagoa facultativa, devido ao maior 

percentual de remoção em VC3, o que demonstra que esta etapa é importante para melhor 

eficiência do sistema. Ao contrário, observando as eficiências relativas à remoção de SSV, o 

digestor anaeróbio desempenhou um papel muito importante na retenção destes sólidos no 

sistema (VC2). Da mesma forma, o digestor anaeróbio foi a unidade responsável pela maior 

remoção de amônia, provavelmente pela sua volatilização, como discutido anteriormente. 
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Apesar do pH da lagoa também favorecer a volatilização, acredita-se que o processo de 

amonificação neste caso, favorecido pelo maior tempo de retenção hidráulica do sistema, seja 

superior à remoção justificando os incrementos observados. 

 

Tabela 2 – Eficiência de remoção referente aos parâmetros físico-químicos para cada volume 
de controle. 

PARÂMETROS COLETA GLOBAL BIODIGESTOR LAGOA 

DQO 
1C 71 25 62 
2C 35 18 21 
3C 88 56 73 

SSV 
1C 49 81 -168 
2C 84 82 12 
3C 86 82 23 

NH4
+ 

1C 45 61 -41 
2C -89 -90 0,6 
3C 26 44 -32 

Legenda: A ausência de sinal representa que houve remoção, enquanto o sinal negativo (-) representa incremento 
de BRAs no volume de controle. 

Fonte: A autora. 

 

Como foi observado o sistema investigado apresenta considerável remoção de matéria 

orgânica, porém o efluente ainda apresenta valores elevados de DQO, provavelmente devido à 

presença de sólidos no efluente final. Uma vez que estes sólidos são constituídos 

majoritariamente por micro-organismos do próprio sistema, cabe investigar se esta 

disseminação microbiana poderia comprometer o ambiente devido ao enriquecimento, ou não, 

de bactérias resistentes a antibióticos. Ainda, observou-se que o descarte do lodo do biodigestor 

impactou o processo de tratamento, mas que mais tarde se mostrou importante para aumentar a 

eficiência do processo. Cabe, portanto, uma investigação sobre o efeito deste descarte na 

proliferação de bactérias resistentes a antibióticos no sistema de tratamento. Estes 

questionamentos serão explorados nos itens a seguir, considerando a fase líquida (item 5.2) e a 

fase sólida (5.3) 
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5.2 AVALIAÇÃO DAS BACTÉRIAS RESISTENTES A ANTIBIÓTICOS E O EFEITO 

DO TRATAMENTO BIOLÓGICO NA SUA DISSEMINAÇÃO 

 

As bactérias isoladas totalizaram 465 colônias, sendo 138 (29,6%) gênero 

Staphylococcus, 147 (31,6%) gênero Enterococcus e 180 (38,7%) família Enterobacteriaceae. 

Estes isolados foram submetidos ao teste de susceptibilidade a antimicrobianos e os dados 

gerados foram utilizados para avaliar o efeito do tratamento na disseminação ou não de BRAs. 

Para as análises de eficiência de remoção foram usados os dados percentuais referentes as 

BRAs, correspondendo à sua abundância relativa. Serão abordadas as eficiências referentes a 

fase líquida que correspondem aos pontos EB, SB e SL. Para isto, serão analisadas as eficiências 

dos volumes de controle: VC1 (sistema global), VC2 (biodigestor anaeróbio) e VC3 (lagoa 

facultativa). 

 

5.2.1 Família Enterobacteriaceae 

 

Os resultados referentes a determinação da abundância relativa de bactérias da família 

Enterobacteriaceae resistentes aos antibióticos testados estão apresentados na Figura 10. De 

uma forma geral observa-se que a que a maior proporção de isolados (em torno de 80% deles) 

foram resistentes aos antibióticos AMP, CFZ, CIP, CLO e TET e uma proporção menor de 

isolados (em torno de 40%) apresentaram resistência aos antibióticos CIP, SUT e AMC. Para 

os demais antibióticos a proporção de isolados resistentes ficou em torno de 10-20%. 

A avaliação de cada unidade de tratamento, no que se refere à sua eficiência em remover 

bactérias resistentes a cada antibiótico, está apresentada na Tabela 3. A avaliação estatística 

(p>0,05) revelou que a proporção de bactérias resistentes aos antibióticos ATM, CRO, GEN, 

MPM, SUT e AMP não foram diferentes ao longo do sistema, indicando que para estes 

antibióticos o sistema não contribui nem para o aumento nem para o decréscimo de bactérias. 

Também não houve diferença do tratamento completo na proporção de isolados 

resistentes aos antibióticos CAZ, TET, AMC, CFZ, no entanto aqui destaca-se o papel das 

unidades isoladas para o controle. A lagoa promoveu um importante decaimento de isolados 

resistentes a CAZ e TET (-30% e -14% respectivamente), uma vez que esta abundância havia 

aumentado no biodigestor. Por outro lado, o biodigestor favoreceu o incremento de bactérias 

resistentes a AMC, CFZ, enquanto que a lagoa de polimento promoveu uma redução, mantendo 

a semelhança entre a entrada e a saída final do sistema. 
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Figura 10 – Abundância relativa de isolados bacterianos da família Enterobacteriacea 
resistentes a antibióticos ao longo do sistema de tratamento. 

a)  b)  

c)  d)  

e)  f)  

g)  h)  

i)  j)  

k)  l)  

m)  n)  

o)  Fonte: A autora. 
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Tabela 3 – Eficiência na remoção de BRAs da família Enterobacteriaceae para cada volume de 
controle. 

ANTIBIÓTICO GLOBAL BIODIGESTOR LAGOA 

ATM-30 2% -6% 8% 

CRO-30 1% -7% 8% 

GEN-10 -7% -0% -7% 

MPM-10 -3% -5% 2% 

SUT-25 -2% -4% -6% 

AMP-10 -4% -4% 0% 

CAZ-30 2% -28% 30% 

TET-30 3% -11% 14% 

AMI-30 6% -2% 6% 

AMC-30 5% 19% -14% 

CPM-30 10% 0% 2% 

CFO-30 12% 6% 6% 

CIP-05 25% 29% -4% 

CFZ-30 -6% 13% -19% 

CLO-30 10% -11% 11% 

Legenda: Os dados apresentados em negrito tiveram diferença significativamente estatística com p<0,05. 

A ausência de sinal representa que houve remoção, enquanto o sinal negativo (-) representa incremento de BRAs 
no volume de controle. 

Fonte: A autora. 

 

Diferentemente dos antibióticos apresentados anteriormente, quatro antibióticos 

apresentaram diferenças estatísticas em relação a eficiência global do sistema em remover 

BRAs. Observou-se remoção de isolados resistentes aos antibióticos AMI, CPM, CFO e CIP, 

com participação diferenciada para cada unidade. A lagoa foi a unidade que promoveu 

decaimento de bactérias resistentes a AMI e CPM, enquanto que o biodigestor promoveu 

decaimento para CIP. 

A Figura 11 apresenta os dados do perfil de susceptibilidade aos antibióticos entre as 

coletas. Mais uma vez os resultados variaram de acordo com o antibiótico. De acordo com o 

resultado o percentual de isolados resistentes diminuiu da coleta 1 para a coleta 3, no caso dos 

antibióticos AMP, CAZ, GEN e TET (p<0,05). É preciso ressaltar que a diminuição acontece 

a partir da segunda coleta o que coincide com o descarte do lodo do biodigestor e o decréscimo 

de SSV observado no efluente. Por outro lado, para os antibióticos ATM, CPM, CFO, CRO e 
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CIP houve aumento na proporção de BRAs, ao longo das coletas, mas apenas para SUT foi 

significativo (p<0,05). Para os demais antibióticos analisados a proporção de bactérias 

resistentes não diferiram entre coletas. 

 

Figura 11 – Abundância relativa de isolados da família Enterobacteriaceae resistentes a 
antibióticos em cada coleta realizada. 

 
Legenda: Gráficos com o perfil de susceptibilidade das aos antibióticos: a) primeira coleta; b) segunda coleta e c) 
terceira coleta. 

Fonte: A autora. 

 

5.2.2 Gênero Enterococcus 

 

Os resultados referentes a determinação da abundância relativa de isolados do gênero 

Enterococcus resistentes aos antibióticos testados estão apresentados na Figura 12. Os 

resultados gerais mostram que a proporção de bactérias resistentes a antibióticos deste gênero 

é inferior ao encontrado para a família Enterobateriacea, uma vez que os valores foram, em sua 

maioria, inferiores a 60% dos isolados. A exceção se dá para o antibiótico TET para o qual 95% 

dos isolados foram resistentes. As menores proporções de resistentes foram encontrados para 

os antibióticos AMP, TEC, VAN, LNZ e GEN (abaixo de 20%). 
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Figura 12 – Abundância relativa de isolados bacterianos do gênero Enterococcus resistentes a 
antibióticos ao longo do sistema de tratamento. 

a)  b)  

c)  d)  

e)  f)  

g)  h)  

i)  j)  

k)  l)  

Fonte: A autora. 

 

A avaliação de cada unidade de tratamento, no que se refere à sua eficiência em remover 

bactérias resistentes a cada antibiótico, está apresentada na Tabela 4. A avaliação estatística 

(p>0,05) demonstra que o sistema completo favoreceu 11% de remoção de bactérias do gênero 

Enterococcus resistentes a TET, devido principalmente a remoção observada no biodigestor. 

Ao contrário, o sistema completo promoveu um incremento de bactérias resistentes a PEN 

(19%) e NIT (13%), e neste caso com favorecimento no biodigestor e na lagoa, 
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respectivamente. Para os demais antibióticos os resultados não se mostraram diferentes entre a 

entrada e a saída final do sistema, apesar de alguns casos serem observados incrementos e 

aumentos nas unidades individuais. Por exemplo para os antibióticos VAN, NOR, CIP, EST, 

GEN e LEV o biodigestor foi responsável por até 35% de remoção, porém não resultou em 

remoção global uma vez que na lagoa houve incremento para todos eles (exceto para NOR). 

 

Tabela 4 – Eficiência na remoção de BRAs do gênero Enterococcus para cada volume de 
controle. 

ANTIBIÓTICO GLOBAL BIODIGESTOR LAGOA 

AMP-10 -9% 2% -11% 

TEC-30 7% 7% 0% 

PEN-10 -22% -19% -3% 

NIT-300 -25% 1% -26% 

TET-30 11% -2% 13% 

VAN-30 6% 9% -3% 

NOR-10 14% 24% -10% 

CIP-05 -1% 15% -16% 

EST-300 -14% 35% -49% 

LNZ-30 6% 7% -13% 

GEN-120 6% 16% -10% 

LEV-05 2% 32% -30% 
Legenda: Os dados apresentados em negrito tiveram diferença significativamente estatística com p<0,05. 

A ausência de sinal representa que houve remoção, enquanto o sinal negativo (-) representa incremento de BRAs 
no volume de controle. 

Fonte: A autora. 

 

Quando a análise passa a ser entre coletas, uma característica ressalta, que é o aumento 

de bactérias do gênero Enterococcus resistentes à maioria dos antibióticos na segunda coleta 

(Figura 13). Para este gênero, apenas a GEN não apresentou relevância estatística (p>0,05), 

apesar de ter aumentado a proporção de resistência após a primeira coleta. Os antibióticos TEC 

e VAN, ambos glicopeptídeos, apresentaram comportamento oscilatório, em que apenas na 

segunda coleta aparecem bactérias resistentes a eles. Alguns antibióticos reduziram 

completamente após a segunda coleta, deixando de haver bactérias resistentes a LNZ e AMP 

na terceira coleta.  
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Por outro lado, o antibiótico TET teve aumento de bactérias resistentes na segunda 

coleta e manteve na terceira coleta igual percentual. Já o NIT, reduziu e depois aumento na 

segunda e terceira coleta. Outros antibióticos como LEV, NOR, CIP e EST apresentaram 

aumento expressivo de bactérias resistentes a eles na segunda coleta e na terceira decaimento 

na proporção destas BRs. Apenas o antibiótico PEN apresentou incremento de bactérias 

resistentes apenas na terceira coleta. 

Para o gênero Enterococcus, não houve um padrão bem claro de comportamento entre 

as coletas em relação a remoção/incremento para todos os antibióticos, porém quatro destes 

antibióticos (LEV, NOR, CIP e EST) apresentaram similaridade no comportamento após o 

descarte do lodo. 

 

Figura 13 – Abundância relativa de isolados do gênero Enterococcus resistentes a antibióticos 
em cada coleta realizada. 

 
Legenda: Gráficos com o perfil de susceptibilidade das aos antibióticos: a) primeira coleta; b) segunda coleta e c) 
terceira coleta. 

Fonte: A autora. 

 

5.2.3 Gênero Staphylococcus 

 

Os resultados referentes a determinação da abundância relativa de bactérias do gênero 

Staphylococcus resistentes aos 11 antibióticos testados estão apresentados na Figura 14. Os 

resultados mostram que para quatro antibióticos (TET, ERI, CLI, CLO) a proporção de isolados 

resistentes foi superior a 80% e para apenas dois antibióticos as proporções foram inferiores a 

20% (RIF e SUT). Esta avaliação sugere um perfil de resistência maior para o gênero 

Staphylococcus considerando os antibióticos testados. 
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Figura 14 – Abundância relativa de isolados bacterianos do gênero Staphylococcus resistentes 
a antibióticos ao longo do sistema de tratamento. 

a)  b)  

c)  d)  

e)  f)  

g)  h)  

i)  j)  

k)  

 

Fonte: A autora. 

 

A eficiência em remoção de bactérias resistentes a cada antibiótico encontra-se na 

Tabela 5. A análise estatística (p>0,05) demonstrou que a proporção de bactérias resistentes aos 

antibióticos ERI, CLI, SUT, RIF e PEN não apresentaram diferença ao longo do sistema, o que 

permite inferir que o tratamento biológico não interfere na abundância de Staphylococcus 

resistentes a estes. Já para os antibióticos, TET, CFO, GEN, CLO e CIP a abundância relativa 

de Staphylococcus resistentes diminuiu no tratamento (entre 18 e 52% remoção), 
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principalmente após o biodigestor (exceto CLO que o decaimento ocorreu na lagoa). Apenas 

para o antibiótico LNZ o sistema promoveu um aumento na proporção de isolados Staphyloccus 

resistentes, promovido pelo biodigestor. Porém, considerando todos os resultados, o biodigestor 

contribui efetivamente para a diminuição na proporção de Staphylococcus resistentes durante o 

tratamento do dejeto. 

 

Tabela 5 – Eficiência na remoção de BRAs do gênero Staphylococcus para cada volume de 
controle. 

ANTIBIÓTICO GLOBAL BIODIGESTOR LAGOA 

ERI-15 4% -4% 8% 

CLI-02 2% -6% 8% 

SUT-25 6% 6% 0% 

RIF-05 4% 6% -2% 

PEN-10 8% -7% 15% 

TET-30 21% 21% -2% 

CFO-30 18% 15% 3% 

LNZ-30 -19% -14% -5% 

GEN-10 26% 29% -3% 

CLO-30 22% 1% 21% 

CIP-05 52% 25% 27% 

Legenda: Os dados apresentados em negrito tiveram diferença significativamente estatística com p<0,05. 

A ausência de sinal representa que houve remoção, enquanto o sinal negativo (-) representa incremento de BRAs 
no volume de controle. 

Fonte: A autora. 

 

Ao comparar a proporção relativa de Staphylococcus entre coletas observa-se, de uma 

forma geral, a remoção destes ao longo das coletas (Figura 15). Não houve incremento 

expressivo da proporção de Staphylococcus resistentes a nenhum dos antibióticos entre as 

coletas. Dois dos antibióticos testados não apresentaram variação entre as coletas (p>0,05) CLO 

e ERI. Os antibióticos LNZ, SUT e CIP apesar de terem reduzido na segunda coleta, tornaram 

a apresentar percentuais mais elevados conforme encontrado na primeira coleta. Para os demais 

antibióticos, as BRs a TET, CFO, PEN, CLI, GEN e RIF (p<0,05) diminuíram ao comparar 

todas as coletas. Esta diminuição pode estar associada ao descarte do lodo do biodigestor, haja 

visto que o biodigestor é a unidade que apresentou maior relevância em remover BRAs. 
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Figura 15 – Abundância relativa de isolados do gênero Staphylococcus resistentes a antibióticos 
em cada coleta realizada. 

 
Legenda: Gráficos com o perfil de susceptibilidade das aos antibióticos: a) primeira coleta; b) segunda coleta e c) 
terceira coleta. 

Fonte: A autora. 

 

Considerando de forma global os resultados observados para cada grupo bacteriano 

investigado, observa-se uma importante atuação do biodigestor na diminuição da proporção de 

bactérias resistentes aos antibióticos AMP, CAZ, GEN e TET, para Enterobacteriaceae, NIT 

para Enterococcus e TET, CFO, PEN, CLI, SUT, GEN, RIF e CIP, em Staphylococcus. 

Levando em conta que estes reatores promovem uma sedimentação da biomassa, em que tais 

bactérias estão inseridas, faz-se necessário avaliar também a distribuição destas nos lodos das 

unidades. Esta discussão está apresentada a seguir. 

 

 

5.3 AVALIAÇÃO DA DISTRIBUIÇÃO DE BACTERIAS RESISTENTES A 

ANTIBIÓTICOS NOS LODOS BIOLÓGICOS 

 

Os lodos das duas unidades biológicas investigadas, a saber lodo do biodigestor (LB) e 

lodo da lagoa (LL), foram avaliados quanto a ocorrência de bactérias da família 

Enterobacteriaceae, e dos gêneros Enterococcus e Staphylococcus (Figura 16). De uma forma 

geral observa-se que o lodo da lagoa parece conter a maior proporção de isolados resistentes, 

principalmente os da família Enterobacteriaceae e do gênero Staphylococcus. 
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Figura 16 – Abundância relativa de bactérias resistentes aos antibióticos presentes no lodo do 
biodigestor e no lodo da lagoa. 

 
a) 

 
b) 

 
c) 

Legenda: Porcentagem de bactérias resistentes a antibióticos: a) da família Enterobacteriaceae, b) do gênero 
Enterococcus, c) do gênero Sthapylococcus. 

Fonte: A autora 
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Proporções maiores que 50% foram observados para os isolados da família 

Enterobacteriaceae resistentes a AMP, CFZ, CIP, CLO, SUT e TET, com a lagoa apresentando 

pelo menos 10% a mais do que o encontrado no lodo do biodigestor. Para alguns antibióticos 

não foram encontrados isolados resistentes no lodo do biodigestor, tais como AMI, ATM, GEN 

e MPM, apesar de terem sido detectados na lagoa. Já para o gênero Staphylococcus, a proporção 

de isolados resistentes foram superiores a 50% para os antibióticos TET, ERI, CLI e CLO e 

neste caso o lodo da lagoa exibe até 20% a mais de isolados resistentes quando comparado ao 

lodo do digestor. Não foram obtidos isolados resistentes a CFO e isolados resistentes a RIF, 

LNZ, SUT e GEN foram detectados apenas na lagoa. 

A distribuição do gênero Enterococcus nos dois lodos não seguiu um padrão tão claro 

como comentado para os outros dois grupos pois a proporção de resistentes a antibióticos acima 

de 50% foi detectada em ambos os lodos e não apenas no lodo da lagoa como anteriormente 

observado. Assim, o lodo do biodigestor apresentou resultados superiores a lagoa para três 

antibióticos (AMP, CIP, EST) e eliminação do antibiótico LNZ. No entanto, cinco antibióticos 

apresentaram proporção de resistentes maiores na lagoa, a saber LEV, NOR, PEN, NIT e TET. 

Apenas no lodo da lagoa aparece a resistência ao antibiótico GEN. Assim como observado na 

fase líquida, mais uma vez a tetraciclina apresentou a maior proporção de resistência no grupo 

dos Enterococcus. 

 

 

5.4 DISCUSSÃO SOBRE O PERFIL DE SUSCEPTIBILIDADE BACTERIANA 

ENCONTRADO NOS DEJETOS E EFLUENTES DO TRATAMENTO BIOLÓGICO 

 

Ao longo das três amostragens foram obtidos 164 isolados da família Enterobacteriaceae 

e submetidos ao perfil de susceptibilidade (Apêndice B). Quatro dos quinze antibióticos 

testados apresentaram percentual de resistência acima de 80%, AMP (95%), TET (87%), CLO 

(87%) e CFZ (84%). Estes quatro antibióticos permanecem com porcentagens acima de 80% 

também no efluente final. Park e colaboradores (2018) obtiveram maiores percentuais de 

resistência entre os antibióticos testados para TET e AMP, respectivamente 46% e 21%, 

enquanto Ibekwe e colaboradores (2016) encontraram 69% de resistência em AMP, ambos os 

estudos usaram Escherichia coli isoladas de sistemas de tratamento de suinocultura. 

Em seguida, os fármacos CIP, SUT e AMC foram os antibióticos com percentuais ainda 

elevados 54%, 38% e 34% de resistência pelas Enterobacteriaceae após os citados 
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anteriormente. Os demais antibióticos apresentaram valores próximos ou abaixo de 20%, 

quando testados em outros estudos os antibióticos AMC, CIP, CFO, CPM e GEN também 

apresentaram resultados abaixo dos que foram encontrados e apenas CRO (55%) e ATM (16%) 

apresentaram percentuais maiores do que os encontrados neste trabalho, 20% e 10% 

respectivamente (IBEKWE, et a.,2016; PARK, et al.,2018). 

A resistência às cefalosporinas de 3ª e 4ª gerações por Enterobacteriaceae foram baixas 

na análise global, CAZ (22%), CRO (20%) e CPM (15%), como também observado no efluente 

final, com percentuais 9%, 14% e 5% respectivamente. Já foram relatados em estudos de E. coli 

mutantes resistência a estes antibióticos e ao monobectâmico, aztreonam (ATM), em amostras 

de suinocultura (PARK, et al.2018). O MPM, um carbapenêmico, apresentou 7% na análise 

global e 5% no efluente final. Já foram relatados estudos de E. coli mutantes que apresentam 

resistência a estes antibióticos e ao monobectâmico, como aztreonam em amostras de 

suinocultura (PARK, et al.2018). É necessária mais atenção a estes antibióticos, em específico, 

por serem importantes para a terapêutica humana contra infecções por Enterobateriaceae. 

Em relação ao gênero Enterococcus, foram obtidos 147 isolados ao longo das três 

amostragens e submetidos ao perfil de susceptibilidade com 12 antibióticos (Apêndice C). Três 

dos 12 antibióticos testados apresentaram resistência acima de 50%, TET (92%), PEN (56%) e 

CIP (54%). A porcentagem elevada para TET foi verificada em também em fezes de suínos 

arraçoados com 100% de resistência, enquanto os não arraçoados foram totalmente sensíveis e 

em outro trabalho em que foram agrupadas amostras do dejeto, lodo da lagoa, água de 

bebedouros e outras instalações de granja, a porcentagem de TET foi 42% (CORREA; 

FUENTEFRIA; CORÇÃO, 2005; NOVAIS, et al., 2013). 

Apesar da resistência intrínseca a alguns aminoglicosídeos, as proporções de bactérias 

resistentes aos antibióticos desta classe testados para os Enterococcus foram baixas, EST e GEN 

apresentaram porcentagem de BRs menores, 30% e 8% respectivamente. Correa, Fuentefria e 

Corção (2005) encontraram para suínos arraçoados valores semelhantes, 27% para EST e 

Novais e colaboradores (2013) encontrou 18%, um pouco mais elevada a proporção de BRs a 

GEN. Já para os representantes dos β-lactâmicos, PEN e AMP, foram distintas, enquanto a PEN 

está entre os que apresentaram maiores percentuais, 56%, AMP está entre as menores 

porcentagens de BRs, com 19%, enquanto alguns trabalhos apresentaram isolados totalmente 

sensíveis ou com 28% (CORREA; FUENTEFRIA; CORÇÃO, 2005; NOVAIS, et al., 2013). 

Quatro antibióticos apresentaram resistência entre 30-44%, (EST, LEV, NIT e NOR) e 

ainda mais baixas, de 8-19% para os antibióticos GEN, LNZ e AMP. Os antibióticos TEC e 

VAN foram os que apresentaram menor proporção de resistência por Enterococcus, 2% e 3% 
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respectivamente. Em seu estudo, Novais e colaboradores (2013) encontraram 18% dos isolados 

resistentes a VAN.  

Para finalizar, os Staphylococcus apresentaram resistência acima de 50% para cinco 

antibióticos: CLI (93%), CLO (89%), ERI (87%), TET (75%) e PEN (55%). Estes perfis de 

susceptibilidade vão de encontro aos que Rubin, Ball e Chirino-trejo (2011) obtiveram, uma 

vez que apresentaram proporção de BRAs menores, sendo 8%, 0%, 13%, 34% e 7%, 

respectivamente a CLI, CLO, ERI, TET e PEN. Sendo o mais resistente para estes autores a 

TET, praticamente 10% da resistência total apresentada neste estudo. 

Soraia (2017) obteve para os seus isolados do efluente dos reatores anaeróbios 

alimentados com dejetos suínos, 79% de resistência a PEN, sendo este o maior percentual de 

resistência a antibiótico entre os seus testes. Os Staphylococcus, caracteristicamente, são 

resistentes a PEN devido a presença de um plasmídeo que codifica a enzima penicilinase 

(CHAMBERS; DELEO, 2009). Os antibióticos SUT, GEN, CFO e CIP apresentaram 

resistência entre 14% e 31%, valores estes maiores que o encontrado em outros estudos que 

apresentaram sensibilidade a estes antibióticos, exceto para SUT que apresentaram 5% de 

resistência (RUBIN; BALL; CHIRINO-TREJO, 2011). Os antibióticos com baixa resistência 

foram LNZ (9%) e o RIF (2%). Outros estudos apresentaram proporção de BRs a RIF distintas, 

um foi totalmente sensível e outro apresentou 31% de resistência (RUBIN; BALL; CHIRINO-

TREJO, 2011; SORAIA, 2017). 

É preciso destacar que para todos os grupos de bactérias estudados neste trabalho o perfil 

de susceptibilidade para a maioria dos antibióticos analisados o perfil de resistência foi superior 

aos trabalhos da literatura comparados.  

 

5.5 AVALIAÇÃO DA PRESENÇA DE BACTÉRIAS RESISTENTES A ANTIBIÓTICOS 

NO EFLUENTE E NO LODO DO SISTEMA DE TRATAMENTO NO AMBITO DO 

CONCEITO DE SAÚDE ÚNICA. 

 

De acordo com o levantamento do presente trabalho observou-se que as unidades de 

tratamento promoveram ora acréscimo, ora decaimento na proporção de bactérias resistentes a 

antibióticos, variando entre grupos e entre antibióticos utilizados. Apesar de considerar certos 

decaimentos, o sistema ainda elimina, em seu efluente, bactérias com diferentes perfis de 

resistência, assim o uso do efluente para a fertirrigação, ou o uso do lodo como um adubo 

biológico, pode levar a riscos para a saúde pública de três maneiras. A primeira pelo contato 

direto com a bactéria que, no caso da presença de linhagens patogênicas, poderia comprometer 
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a saúde humana e animal. Segundo, na eventualidade de desenvolver a doença, pela capacidade 

destas bactérias em resistirem a antimicrobianos comprometendo a ação remediadora da 

antibioticoterapia. A terceira forma se refere aos riscos de disseminação de formas de 

resistência a antimicrobianos por meio da troca de material genético entre micro-organismos.  

Os grupos bacterianos estudados, comumente, são promotores de infecções 

nosocomiais. Destaca-se a capacidade de colonizar cateteres e próteses articulares por 

Enterococcus e Staphylococcus, este ainda é capaz de produzir biofilme o que dificulta mais a 

o tratamento com antibióticos (ARIAS; MURRAY,2008; FOSTER et al., 2014). Os 

Enterococcus causam infecções pélvicas, neonatais e do trato urinário, bacteremia, meningite, 

infecciona feridas operatórias e, a mais comum e preocupante, endocardite infecciosa (ARIAS; 

MURRAY,2008; ARIAS; MURRAY, 2012). Ao passo que os Staphylococcus acarretam 

infecções superficiais e invasivas, além das mais perigosas como sepse, endocardite e 

pneumonia (CHAMBERS; DELEO, 2009; FOSTER et al., 2014). As Enterobacteriaceae estão 

presentes em infecções do trato urinário, sanguíneas, peritoneais e invasivas, colangite, 

pneumonias e dependendo das espécies, gastroenterites (PATERSON, 2006; KELLY; 

MATHEMA; LARSON; 2017). É necessário que haja terapia capaz de tratar estas doenças e a 

disseminação de cepas e genes bacterianos com resistência é uma preocupação mundial. 

De acordo com o levantamento realizado no presente trabalho, os isolados dos três 

grupos microbianos investigados apresentaram resistência a pelo menos um dos antibióticos 

testados. Este resultado já indica os riscos potenciais do reuso do efluente e do lodo do processo. 

Para alguns antibióticos a resistência foi bastante elevada, acima de 90%.  

Particularmente, a resistência presente em Enterobacteriaceae é um problema 

significativo e requer atenção pois, geralmente, estas bactérias apresentam multirresistência 

(PARTERSON, 2006). Para ser considerado um micro-organismo multirresistente é preciso 

que apresente resistência a mais de três classes distintas (VON SALVIATI, et al.,2015). Dentre 

os isolados de Enterobacteriaceae, 90% (n=162) apresentaram multirresistência e 17% (n=32) 

foram resistentes a todos os antibióticos testados. Já para os Enterococcus, a multirresistência 

é preocupante devido a capacidade de disseminar os elementos genéticos determinantes de 

resistência para diversas espécies, estes apresentaram 54% (n=79) de isolados multirresistentes, 

sendo que 13% (n=19) estavam presentes no efluente final. Enquanto, os Staphylococcus 

apresentaram 80% bactérias multirresistentes, sendo que no efluente final 10% das bactérias 

testadas eram multirresistentes. Isto significa que a terapia tradicional para controle destas 

infecções bacterianas possa se tornar ineficaz quando estas BRAs estão envolvidas na doença 

e esta é uma das grandes preocupações da OMS. 
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A resistência a diversas classes, como aminoglicosídeos, fluoroquinolonas, 

sulfonamidas, carbepenêmicos, entre outros e a alta porcentagem de multirresistência em 

Enterobacteriaceae sugere que há a possibilidade da existência de elementos móveis (PARK, et 

al., 2018). Integrons das classes I e II, por exemplo, comumente são responsáveis pela 

resistência e resistência multidrogras a β-lactâmicos de espectro estendido, aminoglicosídeos e 

trimetoprim /sulfametoxazol (DENG, et al., 2015; PARK, et al., 2018). Para uma terapêutica 

mais eficaz foram produzidas as cefalosporinas de 3ª e 4ª gerações para serem utilizados em 

bactérias resistentes a β-lactâmicos (PRAXEDES, et al., 2012). A proporção de isolados da 

família Enterobacteriaceae resistentes às cefalosporinas de 3ª e 4ª gerações testadas (cefepime, 

ceftriaxona e ceftazidina) foi relativamente baixa, entretanto, a presença destas BRAs no 

ambiente comprometem o tratamento de doenças em que estas drogas são empregadas.  

Além disso, a resistência aos carbapenêmicos, coloca as Enterobacteriaceae resistentes 

a carbapenem produtoras de espectro estendido de β-lactamase na lista de prioridade crítica 

para a produção de novos antibióticos (WHO, 2017). O carbepenêmico testado foi o 

meropenem que apresentou 7% na análise global e 5% no efluente final, por mais que esteja em 

baixa porcentagem é um problema a disseminação no ambiente, visto que o aumento da 

resistência aos carbapenêmicos tem sido atribuída à disseminação de plasmídeos que codificam 

as β-lactamases (KELLY; MATHEMA; LARSON; 2017). 

Os Enterococcus também apresentam resistência intrínseca, como cefalosporinas, 

lincosamidas, alguns β-lactâmicos e poucos aminoglicosídeos (GIRAFFA, 2002). Por outro 

lado, os Enterococcus já adquiriram resistência a diversos antibióticos, como cloranfenicóis, 

tetraciclina e glicopeptídeos por meio de plasmídeos (via conjugação), transposons com 

multirresistência (por bacteriófagos) ou mutação (GIRAFFA, 2002). Em relação aos 

glicopeptídeos, foram testados para os Enterococcus os antibióticos teiclopamina e 

vancomicina, apesar de em baixas concentrações no efluente final a presença de vancomicina 

no ambiente é preocupante para a antibioticoterapia em casos avançados de infecções 

nosocomiais (GIRAFFA, 2002; VU; CARVALHO, 2011; WHO, 2017). A presença da 

vancomicina no ambiente pode ser comparada à utilização de avoporcina, um glicopeptídeo, 

que foi usado nos EUA para a alimentação animal na década de 80 e teve seu uso correlacionado 

com o surgimento de cepas de Enterococcus resistentes a vancomicina em hospitais advindas 

do ambiente (ARIAS; MURRAY, 2008). 

Um fator de risco atribuído aos Enterococcus é facilidade para troca de genes, 

principalmente por transferência horizontal de genes, com outros grupos, não somente entre os 

gram-positivos, mas também com gram-negativos, como Enterobacteriaceae e Staphylococcus 
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(VU; CARVALHO, 2011). Os Staphylococcus, em especial Staphylococcus aureus, são 

naturalmente susceptíveis a praticamente todos os antibióticos existentes (CHAMBERS; 

DELEO, 2009). Assim, como os outros grupos já apresentados, os Staphylococcus podem 

apresentar resistência a alguns antibióticos do grupo β-lactâmicos, como penicilinas, 

cefalosporinas e carbapenêmicos devido à produção de β-lactamase, capaz de inativar o anel β-

lactâmico dos antibióticos (CHAMBERS; DELEO, 2009). Segundo Foster e colaboradores 

(2014), a resistência a outros fármacos pode ser por aquisição de outros mecanismos. As 

resistências adquiridas por Staphylococcus pode ser por transferência horizontal de genes, 

embora mutação e seleção por pressão pelo antibiótico também aconteça (CHAMBERS; 

DELEO, 2009). E também, já é sabida a presença de integrons da classe I em Staphylococcus, 

conferindo multirresistência (DENG, et al., 2015). Os Staphylococcus são considerados micro-

organismos patogênicos e mais persistente no ambiente (FOSTER, et al., 2014), por isso 

requerem maior atenção para com as cepas multirresistentes disseminadas. 

Se faz necessário que estudos investiguem a interação dos micro-organismos presentes 

no lodo e no efluente usados para a biofertilização, tendo em vista as características destes 

grupos como facilidade de transferir genes de resistência entre espécies distintas, a presença de 

elementos móveis, plasmídeos e integrons e os mecanismos aquisição e de resistência atribuídos 

a estes micro-organismos. Uma vez que, além de causar problemas ao ambiente, conotam risco 

para a saúde humana e animal, principalmente, no que tange a antibioticoterapia que cada vez 

mais tem recebido menos investimentos/incentivos para pesquisa de novos fármacos. 

Os resultados obtidos deixam claro que apesar do dejeto passar por um tratamento não 

implica em eliminação total das BRAs. Dessa forma, o uso de dejetos para a biofertilização 

deve ser feito com restrições ou aplicados pós tratamentos para inativação das bactérias 

patogênicas ou resistentes aos antibióticos presentes. A ausência de uma legislação nacional 

específica para o reciclo de dejetos animais torna o processo de uso como biofertilizantes menos 

rigoroso. 
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6 CONCLUSÃO 

 

O perfil de susceptibilidade dos isolados demonstrou que os isolados obtidos foram mais 

resistentes do que os dados encontrados na literatura para a maioria dos antibióticos testados. É 

necessário que estas bactérias sejam melhores estudadas, visando conhecer quais os genes que 

estão presentes e a dinâmica de prevalência destes ao longo do sistema. 

Notou-se a importância do biodigestor na diminuição da proporção de bactérias 

resistentes aos antibióticos: ampicilina, cefatzidina, gentamicina, e tetraciclina para 

Enterobacteriaceae, nitroforantoína para Enterococcus e tetraciclina, cefoxitina, penicilina, 

clindamicina, sulfazotrim, gentamicina, rifampcicina e ciprofloxacina para Staphylococcus. Ao 

analisar os lodos biológicos, para os grupos Enterobacteriaceae e Staphylococcus, foi possível 

notar que o lodo da lagoa apresentou muito mais bactérias resistentes do que o lodo do 

biodigestor, enquanto o grupo Enterococcus não houve a prevalência de um padrão da presença 

das bactérias resistentes nos lodos. 

A presença de bactérias resistentes a antibióticos importantes para a terapêutica humana, 

como, cefalosporinas de 3ª e 4ª geração e carbapenêmicos, além de bactérias multirresistentes 

encontradas no lodo e no efluente final, a utilização na biofertilização requer mais cuidados por 

serem uma fonte de disseminação destas resistências, além de prejudiciais para a terapêutica 

humana e animal comprometendo tratamento de doenças graves. 

Mais estudos são necessários para avaliar a presença e compreender a dinâmica destas 

bactérias ao longo do sistema para dar suporte a maiores inferências sobre a remoção 

e/incremento destas em determinadas unidades do tratamento. E com isso, possibilitar a 

melhora no reciclo de dejetos animais no país, tendo em vista que não há legislação em âmbito 

nacional específica para este procedimento. 
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7 SUGESTÕES PARA TRABALHOS FUTUROS 

 

a) Confirmar a identificação dos isolados obtidos e analisar a presença de genes de 

resistência, principalmente genes de resistência a antibióticos importantes para a 

terapêutica humana; 

b) Quantificar os genes de resistência em cada etapa do sistema como foi feito para as 

bactérias resistentes. Com estes dados e os obtidos neste trabalho, será possível 

traçar um paralelo para melhor explicar a alternância entre a porcentagem de 

resistência bacteriana ao longo do sistema; 

c) Analisar, também, a presença de BRAs no lodo estabilizado antes de ser usado como 

adubo, no solo e em plantas irrigadas com os biofertilizantes; 

d) Fazer análise de risco microbiológico para melhor conhecer os riscos inerentes ao 

reuso deste efluente; 

e) Análise de risco quantitativo. 
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APÊNDICE A – CONCENTRAÇÕES DOS ÍONS AVALIADOS NAS TRÊS COLETAS 

 

Título: Concentrações de íons para as três coletas. 

PO
N

T
O

 

C
O

L
E

T
A

 

C
on

ce
nt

ra
çã

o 

Na NH4 K Ca Mg Sr Ba Cl Br NO3 PO4 SO4 

EB C1 

m
g.

L-1
 

919,3 2846 2432,5 63,3 244 81 0 0 0 - - - 

EB C2 114,5 391 419 0 42,8 27,3 0 0 0 0 64 0 

EB C3 420,5 1263,8 1362 0 277 177,25 0 950,75 17,75 0 280,25 1768 

SB C1 310,8 1102,3 819,5 124,3 301 35 95,3 71,3 354,5 - - - 

SB C2 148,8 744,3 549,8 0 59,5 18,8 0 362,5 0 0 34,8 52,8 

SB C3 191,25 705 684 0 200,75 24,75 0 453,25 5 0 63,75 0 

LL C1 505,8 1552,3 1323,3 0 248,5 12,3 0 9,8 277,3 - - - 

LL C2 181,5 644 600 0 87,5 17,5 0 407,8 0 0 34,8 45,3 

LL C3 239,25 934 692,25 0 203,5 24,75 0 489 0 16,5 37,25 485,5 

SL C1 364,3 1550,8 963 75 278,5 8 0 2,3 2500,8 - - - 

SL C2 219,5 739,8 583 0 100,3 14,5 0 407,8 0 0 0 64,8 

SL C3 190,75 773 652,75 0 193,75 25,75 0 451,5 0 0 45,5 0 

Legenda: Na+ - sódio, NH4+ - amônio, K+ potássio, Mg2+ - magnésio, Sr2+ - estrônico, Ba+ - bário, Cl- - cloreto, Br-

-brometo, NO3- - nitrato, PO4
3- - fosfato, SO4- - sulfato. (-) não aferido. 

Fonte: A autora 


