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Residuos da producéo animal representam uma via critica para a circulagao de
determinantes de resisténcia a antimicrobianos (RAM). Esses residuos
frequentemente abrigam elementos genéticos moveis (EGMs), que aceleram a
disseminagado de resisténcia entre bactérias ambientais, com potenciais
impactos na saude animal, humana e ambiental. No entanto, bactérias
possuem seus proprios sistemas de defesa, como o sistema CRISPR (do
inglés: Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats), que
confere uma imunidade adaptativa contra elementos genéticos exdgenos. Este
estudo investigou a relagdo entre RAM, EGMs e sistema CRISPR em
Escherichica coli de residuos animais. Foram avaliadas 37 cepas bacterianas
de E. coli isoladas durante o processo de compostagem da cama de aviario



convencional e orgénica e cama de cavalo previamente identificadas pelo
método de espectrometria de massa MALDI-TOF (Cadastro Sisgen: A19BOCE).
A analise in vitro da resisténcia a antimicrobianos foi avaliada pelo método de
disco-difusdo em meio solido. A extracdo do DNA das bactérias foi realizada
pelo método de sonicacdo na Fundagdo Oswaldo Cruz. A deteccdo dos EGM
(integrons da classe 1 e 2) e sistema CRISPR-IE (arranjos CRISPR1 e
CRISPR?2) foi realizada atraveés da técnica de PCR. Os produtos de PCR foram
purificados e sequenciados pelo método de Sanger. A maioria (28/37) dos
isolados de E. coli apresentou sensibilidade a todos os antimicrobianos.
Isolados da cama de aviario convencional e cavalo apresentaram perfis de
multirresisténcia e a presengca de ao menos um integron, como os isolados
CAC10 e CC28. Em ambos isolados nédo foram detectados CRISPR-IE. De
forma geral, observou-se alta frequéncia de arranjos do sistema CRISPR do
tipo I-E, com 85% dos isolados portando o arranjo CRISPR1 e 68% com
arranjo CRISPR2. Os isolados portadores de CRISPR-IE apresentaram, em
sua maioria (26/37), perfil de sensibilidade aos antimicrobianos e auséncia de
integrons. Uma pequena propor¢ado (<10%; 2/37) apresentou integrons de
classe 1 e 2 simultaneamente, ambos isolados foram associados a fendtipos
multirresistentes e ndo possuiam sistema CRISPR. Quanto a origem dos
espacgadores nos sistemas CRISPR, houve uma predominancia de sequéncias
derivadas de plasmideos na maioria dos isolados avaliados. Isolados como
CAC98, CAC99, CC105, CC109, CAO110, CC111, CAC113, CAO116, CAC101
e CAO118 apresentaram 100% dos espagadores de CRISPR1 com origem
plasmidial, evidenciando uma forte exposi¢cao dessas cepas a esses elementos
genéticos exogenos. Nos espagadores de CRISPR2 em E. coli também houve
o predominio de sequéncias de origem plasmidial, especialmente em isolados
como CAC98, CAC99, CC105, CC109, CAO110, CC111, CAC113, CAO116,
CAC101 e CAO118, onde 100% dos espacadores foram atribuidos a essa
origem. A predominéancia de plasmideos nos espacadores reforga a importancia
do sistema CRISPR como um mecanismo de defesa bacteriana contra
elementos genéticos moveis. A predominancia desse sistema em bactérias
sensiveis a antimicrobianos, sem elementos genéticos mdveis, sugere o seu
papel crucial na restricdo da aquisicdo de genes exogenos. Nesse sentido,
cepas com CRISPR ativos apresentam menor probabilidade de adquirir genes
de resisténcia, destacando o potencial desse mecanismo como barreira natural
a disseminacgao da resisténcia antimicrobiana.
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