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1. INTRODUÇÃO 

 
Bactérias do gênero Campylobacter são consideradas as principais 

causadoras de gastroenterite de origem alimentar nos países desenvolvidos 
(WHO, 2018), sendo Campylobacter jejuni responsável por cerca de 90% dos 
casos de doença em humanos (SZCZEPAŃSKA et al., 2015).  
 A ingestão de carne de frango está frequentemente relacionada aos casos 
de campilobacteriose em humanos (CDC, 2017; EFSA/ECDC, 2018), pois a 
temperatura corporal das aves coincide com a temperatura ótima de multiplicação 
de C. jejuni, além do intestino deste hospedeiro fornecer a característica de 
microaerofilia necessária para a multiplicação do patógeno (PARK, 2002). Em 
humanos, a campilobacteriose normalmente cursa com sintomas como diarreia, 
febre e dores abdominais, podendo resultar em alguns agravantes, como a 
Síndrome de Guillain-Barré, peritonite e bacteremia (HADDEN; GREGSON, 
2001).  
 Apesar da maioria dos casos de campilobacteriose não necessitar de 
terapia com antimicrobianos, quando a doença cursar com febre alta, sintomas 
com duração de 11 semanas ou mais, gravidez, além de patologias que 
comprometam a imunidade, se faz necessário o uso de terapia antimicrobiana 
(ALLOS, 2001). Isso tem se tornado uma preocupação devido ao grande número 
de casos da doença, bem como aos crescentes relatos de resistência de 
Campylobacter spp. frente aos principais antimicrobianos utilizados (EFSA/ECDC, 
2016). 
 Os antimicrobianos de primeira escolha para o tratamento da 
campilobacteriose pertencem a classe dos macrolídeos, como a eritromicina 
(ALLOS, 2001), seguida de macrolídeos mais recentes, como a claritromicina e 
azitromicina (IOVINE, 2013), podendo também ser utilizados medicamentos do 
grupo das tetraciclinas como alternativa no tratamento (SKIRROW; BLASER, 
2000). São utilizados, ainda, medicamentos da classe das fluorquinolonas em 
casos onde não se faz o isolamento do agente etiológico da gastroenterite 
(IOVINE, 2013). 
 Dentre os principais mecanismos de resistência a antimicrobianos descritos 
em Campylobacter spp., destacam-se capacidade de modificar ou inibir a 
expressão do sítio de ligação do antimicrobiano; alteração da permeabilidade da 
membrana; modificação ou alteração do princípio ativo e presença de bombas de 
efluxo (IOVINE, 2013; WIECZOREK; OSEK, 2013). Em Campylobacter spp., o 
operon cmeABC codifica para a principal bomba de efluxo, composta por uma 
proteína de membrana externa (codificada pelo gene cmeC), um transportador 
interno de membrana (codificado pelo gene cmeB) e uma proteína periplasmática 
(codificada pelo gene cmeA). Este mecanismo contribui para a resistência a 
múltiplas classes de antimicrobianos, como as fluorquinolonas, betalactâmicos, 
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macrolídeos, tetraciclinas, metais pesados e sais biliares (IOVINE, 2013; 
WHITEHOUSE et al., 2018) 
 Frente ao exposto, o objetivo deste estudo foi detectar a presença dos 
genes que compõem o operon cmeABC em isolados de C. jejuni provenientes da 
cadeia produtiva de frangos de corte da região sul do Rio Grande do Sul. 
 

2. METODOLOGIA 
 

Foram avaliados 29 isolados de C. jejuni provenientes de diferentes pontos 
da cadeia produtiva de frangos de corte no sul do Rio Grande do Sul: cloaca de 
frangos, cama do aviário, lotes de frangos abatidos, suas respectivas carcaças, 
ambiente e equipamentos da linha de abate de frangos, bem como de carne e 
vísceras de frango resfriadas e comercializadas. 

O DNA genômico foi extraído de acordo com SAMBROOK e RUSSEL 
(2012), a partir de um cultivo em ágar sangue n° 2 (Accumedia) adicionado de 5% 
de sangue equino lisado e desfibrinado. A presença dos genes que compõem o 
operon cmeABC foi avaliada por meio de Polimerase Chain Reaction (PCR). Para 
a identificação do gene cmeA e cmeC, foram amplificados fragmentos de 435 pb 
e 431 pb, respectivamente, por PCR, de acordo com o descrito por OLAH et al. 
(2006). Para o gene cmeB, foi amplificado um produto de 1070 pb, por PCR, 
utilizando-se o método descrito por CORCORAN et al. (2005). 

 
3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Do total de isolados de C. jejuni avaliados (n=29), 90% (n=26) apresentaram 

o gene cmeA, enquanto o gene cmeB, que codifica para a porção ativa da bomba 
de efluxo, foi encontrado em 93% dos isolados (n=27). Já o gene cmeC foi 
detectado em 100% dos isolados (n=29) (Figura 1). 

Figura 1. Detecção dos genes cmeA, cmeB e cmeC em isolados de 
Campylobacter jejuni. 1: Isolado de Campylobacter jejuni; C+: Controle positivo 
(Campylobacter jejuni strain 100); C-: controle negativo (Campylobacter jejuni 
ATCC® 33291). 

 
A detecção dos genes que compõem a bomba de efluxo CmeABC em 

isolados de C. jejuni da cadeia produtiva de frangos de corte é preocupante, pois 
essa bomba de efluxo tem potencial de conferir resistência às principais classes 
de antimicrobianos utilizadas na terapêutica da campilobacteriose, bem como a 
metais pesados (IOVINE, 2013; WIECZOREK; OSEK, 2013; WHITEHOUSE et al., 
2018).  



 

Os resultados do presente estudo corroboram os resultados obtidos por 
HUNGARO et al. (2015), que detectaram a presença dos genes cmeA, cmeB e 
cmeC, respectivamente, em 90% (n=18), 100% (n=20) e 95% (n=19) dos isolados 
de C. jejuni e C. coli provenientes de carcaças de frangos no estado de Minas 
Gerais. Resultados inferiores foram obtidos por DIVSALAR et al. (2019), em um 
estudo realizado no Irã, onde identificaram o gene cmeB em 57% dos isolados de 
C. jejuni oriundos de frangos e carne de frango.  

Segundo HUNGARO et al. (2015) a ausência da proteína de membrana 
externa (codificada pelo gene cmeC) e da proteína periplasmática (codificada pelo 
gene cmeA) não tem efeito sobre a ação da bomba de efluxo CmeABC, desta 
forma, somente o gene cmeB (responsável por codificar o transportador interno 
de membrana) é considerado indispensável para a ação da bomba de efluxo. 

A alta ocorrência do operon cmeABC detectada nesse estudo sugere que os 
isolados de C. jejuni oriundos da cadeia produtiva de frangos de corte da região 
do sul do Rio Grande do Sul possuem potencial para expressar resistência a 
antimicrobianos, podendo assim disseminar essa resistência ao longo da cadeia 
produtiva, chegando ao consumidor final. 

 
4. CONCLUSÕES 

 
 Os genes que codificam para a bomba de efluxo CmeABC foram 
detectados nos isolados de C. jejuni provenientes da cadeia produtiva de frangos 
de corte da região sul do Rio Grande do Sul, denotando a importância do 
monitoramento da resistência a antimicrobianos nesse importante patógeno de 
origem alimentar, bem como a necessidade de mais estudos acerca desse 
mecanismo de resistência, capaz de conferir resistência a múltiplos princípios 
antimicrobianos. 
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