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Resumo 
 
 
 

MORAES, Thamíris Pereira. Similaridade genética entre cepas de micro-
organismos patogênicos isolados de leitarias e de aves silvestres capturadas 
nestes estabelecimentos. 2019. 47f. Dissertação (Mestrado em Ciências) - 
Programa de Pós-Graduação em Veterinária, Faculdade de Veterinária, 
Universidade Federal de Pelotas, Pelotas, 2019.  
 
 
Vacas podem entrar em contato com micro-organismos patogênicos através das mais 
diversas fontes, como água contaminada, alimentos, humanos e outros animais, e 
podem eliminar esses patógenos no leite. As aves silvestres encontram-se nos mais 
diversos habitats, podendo facilmente dispersar micro-organismos, sejam 
patogênicos ou não, no ambiente ou mesmo transmiti-los para animais domésticos e 
humanos, bem como podem ser contaminadas por estes. O objetivo deste estudo foi 
verificar a similaridade genética entre cepas patogênicas isoladas de fezes de vacas 
em lactação, leite destes mesmos animais, fezes de aves silvestres capturadas no 
entorno das propriedades leiteiras e amostras de superfície da mão dos 
ordenhadores. A captura das aves foi feita com redes de neblina, colocadas em locais 
estratégicos nas propriedades. As amostras de fezes foram obtidas através da 
inserção de zaragatoas estéreis no reto das vacas e na cloaca das aves capturadas. 
As amostras de leite foram coletadas no início da ordenha e a coleta de amostras da 
superfície das mãos dos ordenadores se deu durante este processo. Os micro-
organismos estudados foram Staphylococcus aureus, Yersinia enterocolitica, 
Salmonella enterica e Listeria monocytogenes. A resistência de S. aureus à meticilina 
foi testada. A similaridade entre os perfis moleculares dos isolados da mesma espécie 
foi verificada por rep-PCR. Foram feitas coletas em seis propriedades leiteiras, 
obtendo-se 88 amostras de fezes de vaca e o mesmo número de amostras de leite 
das mesmas vacas, 11 amostras de superfície de mão de ordenhador e amostras de 
fezes de 106 aves silvestres. S. aureus foi isolado de quatro Turdus rufiventris e de 
um Cyanoloxia brissonii, dos quais quatro eram MRSA. Y. enterocolitica foi isolada de 
dois T. rufiventris e um Columbina picui. Estes micro-organismos, inclusive MRSA, 
também foram isolados de fezes e leite das vacas em lactação. Não houve isolamento 
de Salmonella e Listeria. Em uma mesma propriedade, S. aureus isolados de fezes 
de um T. rufiventris e de amostras de leite e fezes de duas vacas apresentaram perfis 
moleculares idênticos, indicando a ocorrência de contaminação entre os animais 
domésticos e as aves silvestres. No caso específico de MRSA, considerando a origem 
da resistência desenvolvida por estas cepas, pode-se concluir que a contaminação 
inicial partiu de humanos ou animais domésticos para os silvestres, embora estes 
possam posteriormente servir de disseminadores. Os resultados ressaltam a 
importância do leite ser produzido com rigoroso protocolo de higiene, em salas de 
ordenha que não permitam o ingresso de animais estranhos ao processo, que o 
rebanho leiteiro seja constantemente monitorado quanto aos patógenos presentes e 
também que o leite sofra tratamento térmico antes do seu consumo.  



 

Palavras-chave: leite; MRSA; Staphylococcus aureus; Yersinia enterocolitica; Turdus 
rufiventris; Columbina picui; Cyanoloxia brissonii. 

  



 

Abstract 
 
 
 

MORAES, Thamíris Pereira. Genetic similarity between pathogenic 
microorganisms’ strains isolated from milk and wild birds captured in these 
establishments. 2019. 47f. Dissertation (Master degree in Sciences) - Programa de 
Pós-Graduação em Veterinária, Faculdade de Veterinária, Universidade Federal de 
Pelotas, Pelotas, 2019.  
 
 
Cows may come in contact with pathogenic microorganisms from a variety of sources, 
such as contaminated water, food, humans, and other animals, and can eliminate 
these pathogens in milk. Wild birds are found in the most diverse habitats and can 
easily disperse micro-organisms, whether pathogenic or not, into the environment or 
even transmit them to domestic and human animals, as well as contaminated by them. 
The objective of this study was to verify the genetic similarity between pathogenic 
strains isolated from feces of lactating cows, milk from these same animals, feces from 
wild birds captured around dairy farms and surface samples from the hand of milkers. 
The capture of the birds was done with mist nets, placed in strategic places in the 
properties. Fecal samples were obtained by inserting sterile swabs into the rectum of 
the cows and into the sewer of the captured birds. The milk samples were collected at 
the beginning of the milking and samples were taken from the hands surface of the 
computers during this process. The microorganisms studied were Staphylococcus 
aureus, Yersinia enterocolitica, Salmonella enterica, and Listeria monocytogenes. S. 
aureus resistance to methicillin was tested. The similarity between the molecular 
profiles of the isolates of the same species was verified by rep-PCR. Samples were 
collected at six dairy farms, yielding 88 cow feces samples and the same number of 
milk samples from the same cows, 11 milking hand surface samples and feces 
samples from 106 wild birds. S. aureus was isolated from four Turdus rufiventris and a 
Cyanoloxia brissonii, of which four were MRSA. Y. enterocolitica was isolated from two 
T. rufiventris and one Columbina picui. These microorganisms, including MRSA, were 
also isolated from feces and milk from lactating cows. There was no isolation of 
Salmonella and Listeria. In the same property, S. aureus isolated from feces of a T. 
rufiventris and samples of milk and feces from two cows presented identical molecular 
profiles, indicating the occurrence of contamination between the domestic animals and 
the wild birds. In the specific case of MRSA, considering the origin of the resistance 
developed by these strains, it can be concluded that the initial contamination started 
from humans or domestic animals to the wild, although these could later serve as 
disseminators. The results highlight the importance of milk being produced with a strict 
hygiene protocol, in milking parlors that do not allow animals to enter the process, that 
the dairy herd is constantly monitored for the pathogens present and also that the milk 
undergoes heat treatment before of its consumption. 
 
Keywords: milk; MRSA; Staphylococcus aureus; Yersinia enterocolitica; Turdus 
rufiventris; Columbina picui; Cyanoloxia brissonii. 
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1 Introdução  

 

O Brasil possui uma das mais ricas avifaunas do mundo (PIACENTINI et al. 

2015). As aves silvestres encontram-se nos mais diversos habitats, podendo 

facilmente dispersar micro-organismos, sejam patogênicos ou não, no ambiente ou 

mesmo transmiti-los para animais domésticos de produção, como os bovinos, e 

humanos, bem como podem ser contaminadas por estes (CUNHA et al., 2016; 

GAUKLER et al., 2009; HALL e SAITO, 2008; HUBÁLEK, 2004). 

Já, as vacas podem ser expostas a patógenos através de água contaminada, 

alimentos, humanos e outros animais e contaminação ambiental. Embora todas as 

fases da obtenção e industrialização do leite sejam importantes para preservação da 

qualidade, a de maior relevância é a produção. Os problemas nas propriedades rurais, 

que acarretam contaminação do leite, incluem a ocorrência de processos inflamatórios 

nas mamas, mastite, em que muitas vezes os animais não demonstram sinais clínicos 

visíveis, e falhas no processo higiênico durante a ordenha (GERMANO e GERMANO, 

2015). O leite é considerado o alimento mais completo que existe para o ser humano 

e merece destaque, quando contaminado, como responsável por surtos de 

gastroenterite (GERMANO e GERMANO, 2015).  

As diarreias de natureza infecciosa, principalmente aquelas provocadas por 

agentes bacterianos, constituem um dos mais importantes problemas de saúde 

pública de repercussão mundial e continuam a representar a principal causa de óbito 

entre crianças que habitam países em desenvolvimento. Essas patologias fazem parte 

das denominadas DTA. A transmissão dos patógenos dos animais silvestres para os 

humanos e animais domésticos e vice-versa é um risco para o desenvolvimento de 

doenças, além de ser um fator de disseminação destes micro-organismos no 

ambiente. Em 2017, no Brasil, houve 598 surtos de DTA, além de 47.218 pessoas 

expostas, das quais 9.320 ficaram doentes e ocorreram 12 óbitos. Do total de surtos, 

leite e seus derivados foram responsáveis por 3,24% e, dos surtos em que houve 

identificação do agente, Salmonella é a bactéria apontada como principal patógeno 

responsável por surtos no país, presente em 35% deles. Já S. aureus é o terceiro 

agente causador de DTA, responsável por 18,2% dos surtos (BRASIL, 2018).
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Staphylococcus são cocos Gram-positivos, pertencentes à família 

Staphylococcaceae (TORTORA et al., 2016), geralmente aparecem na forma de 

cachos de uva quando vistos ao microscópio, são bactérias anaeróbias facultativas, 

com maior crescimento em condições aeróbias, produzem a enzima catalase 

(FRANCO e LANDGRAF, 2008) e multiplicam-se entre 7 e 48°C, sendo 37°C a 

temperatura ótima para desenvolvimento. Staphylococcus aureus, S. hyicus e S. 

intermedius apresentam interesse potencial em microbiologia de alimentos, uma vez 

que resultam em positividade para o teste da coagulase, essas espécies produtoras 

da enzima coagulase também são capazes de sintetizar enterotoxinas (TIMM et al., 

2017). A intoxicação é causada pela ingestão das enterotoxinas pré-formadas no 

alimento. O homem e os animais são os principais reservatórios (FRANCO e 

LANDGRAF, 2008), estando presentes nas vias respiratórias e pele, podendo, 

também, ser encontrados no intestino (BRITTINGHAM et al., 1988). Leite e seus 

derivados são um grupo de alimentos importante nos surtos de intoxicações causadas 

por Staphylococcus, uma vez que sofrem grande manipulação durante o processo 

tecnológico (GERMANO e GERMANO, 2015) e também porque S. aureus é um dos 

principais agentes causadores de mastite.  

A partir da década de 1960 o uso de penicilinas penicilinase-estáveis favoreceu 

o surgimento de cepas bacterianas resistentes, MRSA, o que representa um problema 

crescente para a saúde pública e animal, porque as infecções causadas por elas são 

mais difíceis de tratar (SMITH et al., 2017). A resistência é originada pelo gene blaZ, 

que codifica a produção de uma enzima (β-lactamase), produzindo uma proteína de 

ligação à penicilina alterada (PBP2a), que tem afinidade diminuída para a maioria dos 

antibióticos β-lactâmicos. A proteína PBP2a é codificada pelo gene mecA (ZETOLA 

et al., 2005). 

Pertencente à família Enterobacteriaceae, Salmonella são bacilos Gram-

negativos, não produtores de esporos, anaeróbios facultativos, produtores de gás a 

partir de glicose e capazes de utilizar citrato como única fonte de carbono. A maioria 

é móvel, através de flagelos peritríquios (FRANCO e LANDGRAF, 2008). 

Aproximadamente 1,2 milhões de pessoas adoecem e 450 morrem de salmonelose, 

anualmente, nos EUA (CDC, 2018). Segundo Millán et al. (2004), as aves silvestres 

são importante reservatório de Salmonella, sendo um risco potencial para humanos e 

outros animais.



11 

O gênero Yersinia reúne um conjunto de bactérias responsável por ampla 

variedade de patologias, tanto em saúde pública quanto em saúde animal (GERMANO 

e GERMANO, 2015). Segundo Franco e Landgraf (2008), Yersinia enterocolitica é 

uma bactéria da família Enterobacteriaceae amplamente distribuída na natureza, que 

causa no homem infecções entéricas de caráter zoonótico. É um bacilo Gram-

negativo, anaeróbio facultativo, catalase positivo e oxidase negativo, capaz de 

multiplicar-se entre -1,3 a 42°C, e a faixa ótima de desenvolvimento é entre 25 e 37°C. 

Os animais destinados ao abate, os de estimação, os silvestres, as aves, os répteis e 

o pescado de modo geral são os reservatórios do agente na natureza.  

Listeria monocytogenes é responsável por 1.600 pessoas doentes por ano, nos 

EUA, assim como por 260 mortes (CDC, 2018). Está amplamente disseminada na 

natureza e tanto o ser humano, quanto os animais e o ambiente podem ser 

considerados reservatórios (FRANCO e LANDGRAF, 2008). Sua importância em 

saúde pública se deve ao fato de a manifestação clínica ser grave, devido ao 

comprometimento do sistema nervoso central e também pelo fato de a infecção 

acometer principalmente gestantes, com consequências severas ao feto, incluindo 

aborto (GERMANO e GERMANO, 2015). 

O estudo dos perfis moleculares de isolados obtidos de fezes de aves silvestres 

e de bovinos leiteiros, assim como do leite produzido por estes animais e das amostras 

de superfície de mão de ordenhador é um valioso instrumento para o avanço no 

conhecimento das enfermidades causadas por estes micro-organismos. A 

identificação de clones desses patógenos em distintas etapas da cadeia 

epidemiológica é uma informação importante para a compreensão das formas de 

transmissão dos agentes etiológicos e para a elaboração de medidas de controle das 

enfermidades por eles causadas. 



 

2 Revisão da Literatura 

 

No Brasil, entre janeiro de 2007 e maio de 2017, aconteceram 12.660 surtos de 

DTA, acometendo 2.372.132 pessoas. O principal grupo de micro-organismos 

envolvidos foi o das bactérias, sendo que, do total de surtos em que o agente foi 

identificado, 4.431 (35%) foi causado por Salmonella e 1.620 (18,2%) por S. aureus 

(BRASIL, 2018). Os responsáveis pelas DTA podem ser eliminados pelas fezes de 

quem ingeriu o alimento contaminado e, caso essas fezes com o patógeno entrem em 

contato com pessoas, animais domésticos e silvestres, podem contaminá-los, mesmo 

sem a veiculação pelo alimento. Algumas das bactérias mais comumente associados 

a DTA são Salmonella, Yersinia enterocolitica, Listeria monocytogenes e 

Staphylococcus coagulase positiva, sendo responsáveis por diversos surtos em todo 

o mundo (CDC, 2017). 

A conservação da diversidade biológica é uma das preocupações mundiais 

mais atuais, devido a diversos fatores, como a extinção e a vulnerabilidade de 

espécies, introdução de espécies exóticas e dispersão de doenças, principalmente as 

infecciosas (SILVA et al., 2010). Ao longo da história, a vida selvagem tem sido uma 

importante fonte de doenças infecciosas transmissíveis aos seres humanos e outros 

animais (KRUSE et al., 2004). 

As mudanças ecológicas que influenciam a epidemiologia das zoonoses 

transmitidas por animais de vida silvestre podem ser de origem natural ou 

antropogênica. Estas incluem expansão e invasão da população humana, 

reflorestamento e outras mudanças de habitat, poluição e mudanças climáticas. A 

transmissão de micro-organismos a partir de animais silvestres para os seres 

humanos, direta ou indiretamente, através de animais domésticos, pode ocorrer de 

várias maneiras. Animais exóticos podem criar sérios problemas de saúde pública 

quando introduzem uma doença a populações animais nativas e humanas. Assim, o 

transporte, a venda ou a distribuição de animais ou a liberação deles no meio ambiente 

pode representar um risco para a disseminação de zoonoses (KRUSE et al., 2004). O 

papel dos pássaros na transmissão de doenças é subestimado, visto que estas aves 

podem albergar patógenos primários ou oportunistas (CUNHA et al., 2016). Muitas
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espécies de aves silvestres coexistem com humanos e contam com fontes 

antropogênicas de habitat e nutrição (KONICEK et al., 2016). As aves silvestres, 

especialmente as migratórias, têm alto potencial para dispersar micro-organismos no 

ambiente, uma vez que se encontram nos mais diversos habitats, podendo entrar em 

contato com animais domésticos e silvestres, alimentos, fômites e pessoas 

(HUBÁLEK, 2004), contaminando-os ou sendo por eles contaminadas. 

O homem e a maioria dos animais domésticos podem ser portadores de 

Staphylococcus spp. Também animais silvestres de diferentes espécies têm sido 

identificados como portadores dessa bactéria em vários estudos. Thapaliya et al. 

(2017) isolaram S. aureus de 7,1% (13/182) de Anser anser coletados em Ohio, EUA. 

Segundo Monecke et al. (2016), nos últimos anos, surgiram cepas de S. aureus 

resistentes à meticilina associadas ao gado, especialmente em países com criação de 

animais em alta densidade, como Holanda e Dinamarca. Estes autores isolaram S. 

aureus de fezes de diversas espécies de aves, 1,5% (1/65) de Cygnus olor, 42,86% 

(3/71) de Aquila chrysaetos, 25% (1/4) de Haliaeetus albicilla, 12,5% (1/8) de Strix 

aluco, 1% (2/190) de Perdix perdix, 100% (2/2) de Picus viridis, 10,34% (3/29) de Pica 

pica, 8,82% (9/102) de Corvus frigilegus e 9,1% (1/11) de Parus major, todos 

capturados na Alemanha, Áustria e Suécia. Em Daca, Bangladesh, Akhter et al. (2010) 

isolaram Staphylococcus de diversas espécies de psitacídeos (Nymphicus 

hollandicus, Psittacula kramen, P. eupatria, P. alexandri e P. roseata) aparentemente 

saudáveis que se encontravam no zoológico do município. 

Tanto o homem como os animais e o ambiente servem como reservatório de L. 

monocytogenes. Lyautey et al. (2007) afirmaram que L. monocytogenes é um 

patógeno intracelular facultativo que pode ser transportado assintomaticamente em 

vários animais e pode ser eliminado pelas fezes. 

Yoshida et al. (2000), no Japão, após analisarem fezes de diversos animais de 

diferentes espécies, obtiveram isolamento de L. monocytogenes em 2% (6/301) de 

Corvus corone. Fenlon (1985), na Escócia, analisou amostras de fezes de diversas 

espécies de gaivotas e gralhas, através da inserção de zaragatoas nas cloacas 

desses animais e diretamente do intestino dos animais que eram encontrados mortos. 

Das amostras analisadas, 8,4% (23/273) foram positivas para L. monocytogenes. 

Esses animais agem como vetores, transferindo micro-organismos de um lugar para 

outro sem apresentarem sinais clínicos. A bactéria, neste estudo, foi isolada no 

período de nidificação, na primavera, momento de estresse para as aves, pois os
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recursos alimentares podem ser baixos e as aves são frequentemente vistas em 

cochos usados para alimentar os animais de produção. 

Hellström et al. (2007), na Finlândia, avaliaram as fezes de aves que vivem 

livremente nas cidades e em aterros sanitários, a fim de isolar L. monocytogenes, e 

obtiveram 3% (1/37) de positividade nas fezes de Larus canus, 15% (3/20) de Larus 

ridibundus, 13% (2/16) de Columba livia, 17% (1/6) de Larus argentatus e 25% (1/4) 

de Passer domesticus. Estes autores concluíram que aves selvagens saudáveis 

geralmente transportam L. monocytogenes em seus intestinos e que a prevalência 

dessa bactéria era maior nas aves que viviam em aterros sanitários do que nas que 

viviam em áreas urbanas. O ambiente de vida, combinado com os hábitos alimentares 

de certas espécies de aves, como por exemplo alimentação em locais contaminados 

com patógenos, provavelmente afeta o transporte fecal de L. monocytogenes, 

variando a prevalência de acordo com esses fatores (HELLSTRÖM et al., 2007). 

Pradham et al. (2009), nos Estados Unidos, isolaram L. monocytogenes e 

Salmonella de fezes de gado leiteiro e os resultados deste estudo indicaram que 

agentes endêmicos de doenças infecciosas com potencial zoonótico são comuns em 

animais leiteiros e em seus ambientes. 

Salmonella está amplamente distribuída na natureza. Porém entre os animais, 

as aves são o reservatório mais importante, pois podem ser portadoras 

assintomáticas, excretando continuamente o micro-organismo pelas fezes (DIAS et 

al., 2014). 

Allgayer et al. (2009), no Brasil, isolaram Salmonella de fezes de 7,1% (1/14) 

de Anodorhynchus hyacinthinus que viviam em um centro de reabilitação. Segundo 

os autores, é essencial que informações sobre a ocorrência e distribuição desse 

micro-organismo em animais domésticos e silvestres sejam estudadas, uma vez que 

podem ser responsáveis pela transmissão do patógeno para outros animais silvestres 

e domésticos, ambiente e humanos. 

Skov et al. (2008) afirmaram que a presença de Salmonella em produtos 

alimentícios de origem animal está associada à ocorrência deste micro-organismo na 

produção animal primária, portanto seriam necessárias estratégias para controlar a 

introdução e propagação de infecção. Para que essa afirmação pudesse ser feita, os 

autores realizaram coletas de 2.933 amostras de fezes de animais silvestres e 689 de 

animais de produção, na Dinamarca. Salmonella foi detectada apenas nos silvestres 

que viviam em ou perto de fazendas onde havia sido previamente detectado o 
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patógeno nos animais de produção. Em um trabalho realizado no Rio Grande do Sul, 

Brasil, Dias et al. (2014) isolaram Salmonella de 24% (6/23) das amostras de fezes de 

Chrysomus ruficapillus capturados e de 100% (1/1) das amostras de fezes de Sicalis 

flaveola estudados. Já Carlson et al. (2015), nos EUA, encontraram 32% (32/100) de 

Sturnus vulgaris eliminando Salmonella nas fezes. 

Salmonella spp. foi isolada, entre 1969 e 2000, na Noruega, de 470 aves 

pertencentes a 26 espécies diferentes. Foram positivos para Salmonella 79,6% 

(195/242) de Pyrrhula pyrrhula, 80,3% (57/71) de Carduelis chloris, 75,4% (52/69) de 

Carduelis spirus, 78% (32/41) de Carduelis flammea, 22,6% (7/31) de P. domesticus, 

6,9% (6/87) de Parus major, 21,4% (3/14) de Cyanister caeruleus, 14,3% (2/15) de 

Emberiza citrinella, 9,5% (2/21) de Fringilla coelebs, 50% (3/6) de Passer montanus, 

6,3% (1/16) de Fringilla montefringilla, 50% (1/2) de Coccothraustes coccothraustes e 

12,5% (1/8) de Poecile montanus. A grande maioria dos casos ocorreu em 

passeriformes, representando 14 espécies e compreendendo 94% do material total. 

Os casos restantes (29) ocorreram em 12 espécies de aves aquáticas, aves de rapina, 

pombas e corvos. Em todos os casos, Salmonella Typhimurium foi encontrada, exceto 

em um C. corone, do qual foi isolado Salmonella Paratyphi B var. Java. Esse achado 

indica que o sorovoar Typhimurium está endemicamente presente na fauna aviária da 

Noruega (REFSUM et al., 2003). Outra pesquisa realizada no mesmo local, mostrou 

que as gaivotas e os corvos podem atuar como portadores saudáveis de uma ampla 

gama de sorovares de Salmonella (REFSUM et al., 2002). 

Smith et al. (2002), na Califórnia, analisaram 212 amostras fecais de mamíferos 

e aves marinhas, além de aves de rapina. Salmonella dos sorotipos Johannesberg, 

Montevideu, Newport, Ohio, São Paulo e Enteritidis foi isolada de nove amostras. As 

espécies positivas foram 10,5% (2/19) de Circus cyaneus e 6,3% (2/32) de Larus 

occidentalis. Os autores afirmam que muitas espécies animais transportam 

Salmonella, incluindo mamíferos, répteis e humanos em todos os continentes. As 

mesmas cepas de Salmonella foram isoladas de seres humanos e animais silvestres, 

sugerindo que a vida selvagem pode servir como reservatório de Salmonella que pode 

acometer humanos. Estresses podem aumentar a suscetibilidade dos animais à 

infecção ou podem resultar em recrudescência da eliminação de Salmonella em 

portadores.
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Kirk et al. (2002) capturaram aves que se encontravam no entorno de laticínios 

na Califórnia. Embora todos os animais aparentassem estar saudáveis, foram 

positivos para Salmonella 3,1% (14/451) dos P. domesticus, 1,6% (1/61) dos 

Carpodacus mexicanus, 1,3% (1/80) dos S. vulgaris, 1,3% (1/78) dos Agelaius 

phoenicus, 2,3% (1/44) dos Euphagus cyanocephalus, 3,2% (3/95) dos Molothrus ater 

e 1,2% (1/83) dos C. livia. Os sorotipos identificados foram Meleagridis, Montevideo, 

Muenster e Typhimurium. Esses autores afirmaram que a ocorrência de Salmonella 

em aves selvagens geralmente está associada a congregação de pássaros em 

estações de alimentação livre ou quintais. 

Kapperud e Rosef (1983), analisando fezes de aves, na Noruega, observaram 

que 0,9% (5/540) apresentavam Y. enterocolitica e 0,7% (4/540) Salmonella, sendo 

50% Typhimurium, 25% Indiana e 25% Djugu. Todos os animais estavam, 

aparentemente, sadios quando capturados. Foram positivos 7% (3/43) de Larus 

argentatus e 25% (1/4) de Larus marinus, para Salmonella, além de 2,3% (2/88) de L. 

ridibundus que foram positivos para ambos micro-organismos, e 16,7% (2/12) de 

Aegolius funereus, 20% (1/5) de Emberiza schoeniclus e 2,8% (1/36) de Sterna 

hirundo, que foram positivos para Y. enterocolitica. Segundo esses autores, hábitos 

de alimentação relacionados com lixo e esgoto aumentam o risco de infecção para os 

micro-organismos patogênicos. 

Segundo Bancerz-Kisiel et al. (2017) e Platt-Samoraj et al. (2015), a 

epidemiologia das infecções de Y. enterocolitica é complexa e não é totalmente 

elucidada, porque o patógeno coloniza habitats terrestres e aquáticos, e também 

várias espécies de animais, além disso os mecanismos de circulação ambiental dessa 

bactéria não são totalmente conhecidos. A participação de animais silvestres de vida 

livre na disseminação de Y. enterocolitica no meio ambiente não pode ser excluída.  

Silveira et al. (2018) isolaram Y. enterocolitica de 5,5% (4/73) das fezes de 

Turdus rufiventris alocados em um centro de reabilitação, no sul do Brasil. Segundo 

Steele et al. (2005), a contaminação de animais e humanos por patógenos em um 

centro de reabilitação pode ser evitada, já que esses micro-organismos são 

disseminados, na maioria das vezes, por via fecal-oral. Essa disseminação pode ser 

reduzida com higiene, manejo e desinfecção adequadas. Objetos utilizados no manejo 

dos animais, como superfícies, cobertores, esponjas, balanças, luvas, são facilmente 

esquecidos durante a higienização e podem conter bactérias. Para evitar a 

multiplicação e disseminação desses patógenos, é recomendado que seja feita 
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higienização regular dos utensílios. Diversos fatores podem ocasionar estresse nos 

animais, levando-os, caso estejam contaminados, a eliminar os micro-organismos 

patogênicos nas fezes, portanto diminuir o estresse durante o processo de reabilitação 

auxilia a reduzir o risco de contaminação. O objetivo principal dos centros de 

reabilitação é a soltura dos animais novamente para o ambiente, e caso estes ainda 

carreiem micro-organismos patogênicos em seus intestinos, podem liberá-los na 

natureza, após a soltura. 

Além dos animais silvestres de vida livre, o risco representado pelo 

agrupamento de animais, mesmo de espécies distintas, como ocorre no tráfico de 

animais silvestres ou em centros de recuperação de animais silvestres, pode estar 

aumentado devido à maior facilidade de transmissão. Também o uso de silvestres 

como pets exige monitoração cuidadosa para que esses animais não se tornem 

disseminadores de micro-organismos patogênicos (AKHTER et al., 2010, VIDAL et al., 

2017). 
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ABSTRACT.– Moraes, T. P., Silveira, D.R., Ebersol, C.N., Melo, G.S., Bach, L.G., Fernandes, L.M., Timm, C.D.  9 
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captured in these establishments. Pesquisa Veterinária Brasileira 00(0):00-00. Laboratório de Inspeção 11 

de Produtos de Origem Animal, Departamento de Veterinária Preventiva, Universidade Federal de Pelotas 12 

(UFPel), Campus Capão do Leão, prédio 34, CEP 96010-900, Pelotas, Rio Grande do Sul, Brasil. E-mail: 13 

thamiris.p@outlook.com 14 

The genetic similarity between pathogenic strains isolated from feces of dairy cattle, milk from 15 
these same animals, feces from wild birds captured around dairy farms and surface samples from hand 16 
milkers was verified. The microorganisms studied were Staphylococcus aureus, Yersinia enterocolitica, 17 
Salmonella and Listeria monocytogenes. The capture of the birds was done with mist nets, placed in strategic 18 
places in the properties. Fecal samples were obtained by inserting sterile swabs into the rectum of the cows 19 
and into the sewer of the captured birds. Milk samples were collected at the beginning of milking, after 20 
despising the first three jets, and the milk was filled into sterile flasks. During the milking process, samples 21 
were collected from the surface of the milkers' hands. The resistance of S. aureus to methicillin was tested, 22 
as well as the similarity between the molecular profiles of the isolates of the same species, through rep-PCR. 23 
Samples were collected in 6 dairy farms, yielding 88 cow feces samples and the same number of milk 24 
samples, from the same cows, 11 milking hand surface samples and feces samples from 106 wild birds. S. 25 
aureus was isolated from 4 Turdus rufiventris and 1 Cyanoloxia brissonii, of which 4 (80%) were MRSA. Y. 26 
enterocolitica was isolated from 2 T. rufiventris and 1 Columbina picui, totalizing 2.8% of the positive 27 
samples. Of the feces samples from lactating cows, 6 (54.5%) were contaminated by S. aureus, of which 5 28 
(83.3%) were MRSA, and 1 (1.1%) by Y. enterocolitica. Of the milk samples, 1 (1.1%) was positive for Y. 29 
enterocolitica and 8 (53.3%) for S. aureus, and 6 (75%) were identified as MRSA. There was no isolation of 30 
Salmonella and Listeria. In addition, S. aureus isolated from feces of T. rufiventris and samples of milk and 31 
feces from two cows had their molecular profiles described as identical, indicating the occurrence of cross-32 
contamination between domestic animals and birds In the specific case of MRSA, considering the origin of 33 
the resistance developed by these strains, it can be concluded that the initial contamination went from 34 
humans or domestic animals to the wild ones, although these could later serve as disseminators. 35 

INDEX TERMS: wild birds, dairy farm, pathogenic microorganisms, molecular profile similarity. 36 
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 45 

RESUMO.–[Similaridade genética entre cepas de micro-organismos patogênicos isolados em 46 
leitarias e de aves silvestres capturadas nestes estabelecimentos.] A similaridade genética entre cepas 47 
patogênicas isoladas de fezes de bovinos leiteiros, leite destes mesmos animais, fezes de aves silvestres 48 
capturadas no entorno das propriedades leiteiras e amostras de superfície da mão dos ordenhadores foi 49 
verificada. Os micro-organismos estudados foram Staphylococcus aureus, Yersinia enterocolitica, Salmonella 50 
e Listeria monocytogenes. A captura das aves foi feita com redes de neblina, colocadas em locais estratégicos 51 
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nas propriedades. As amostras de fezes foram obtidas através da inserção de zaragatoas estéreis no reto 52 
das vacas e na cloaca das aves capturadas. As amostras de leite foram coletadas no início da ordenha, após 53 
desprezar os três primeiros jatos, e o leite foi acondicionado em frascos estéreis. Durante o processo de 54 
ordenha foi realizada a coleta de amostras da superfície das mãos dos ordenhadores. A resistência de S. 55 
aureus à meticilina foi testada, assim como a similaridade entre os perfis moleculares dos isolados da 56 
mesma espécie, através de rep-PCR. Foram feitas coletas em 6 propriedades leiteiras, obtendo-se 88 57 
amostras de fezes de vaca e o mesmo número de amostras de leite, das mesmas vacas, 11 amostras de 58 
superfície de mão de ordenhador e amostras de fezes de 106 aves silvestres. S. aureus foi isolado de 4 Turdus 59 
rufiventris e 1 Cyanoloxia brissonii, dos quais, 4 (80%) eram MRSA. Y. enterocolitica foi isolada de 2 T. 60 
rufiventris e 1 Columbina picui, totalizando 2,8% das amostras positivas. Das amostras de fezes das vacas 61 
em lactação, 6 (54,5%) estavam contaminadas por S. aureus, dos quais 5 (83,3%) eram MRSA, e 1 (1,1%) 62 
por Y. enterocolitica. Das amostras de leite, 1 (1,1%) foi positiva para Y. enterocolitica e 8 (53,3%) para S. 63 
aureus, , sendo 6 (75%) identificados como MRSA. Não houve isolamento de Salmonella e Listeria. Além 64 
disso, em uma mesma propriedade, S. aureus isolados de fezes de um T. rufiventris e de amostras de leite e 65 
fezes de duas vacas tiveram seus perfis moleculares descritos como idênticos, indicando a ocorrência de 66 
contaminação cruzada entre os animais domésticos e as aves silvestres No caso específico de MRSA, 67 
considerando a origem da resistência desenvolvida por estas cepas, pode-se concluir que a contaminação 68 
inicial partiu de humanos ou animais domésticos para os silvestres, embora estes possam posteriormente 69 
servir de disseminadores. 70 
 71 
TERMOS DE INDEXAÇÃO: aves silvestres, leitarias, micro-organismos patogênicos, similaridade de perfil 72 
molecular. 73 

 74 
INTRODUÇÃO 75 

O Brasil, com 8.547.403,5 km de área, se encontra entre os países de maior riqueza de fauna do 76 
mundo. Em relação às aves, ocupa a 3ª posição com cerca de 1.677 espécies, sendo 1.524 residentes e 153 77 
visitantes (Giovanini 2002, Godoy e Matushima 2010). As interações entre espécies selvagens e gado têm 78 
sido implicadas em danos econômicos, riscos à saúde dos animais domésticos e silvestres e riscos à saúde 79 
pública. As aves silvestres são consideradas reservatórios de diversos micro-organismos patogênicos e, 80 
devido à sua grande mobilidade, podem atuar como propagadoras para animais domésticos utilizados para 81 
consumo humano, através da contaminação direta ou de alimentos e água. Há poucos trabalhos sobre a 82 
microbiota de aves silvestres, particularmente no Brasil, sendo a maioria realizada com animais oriundos 83 
do tráfico e/ou cativeiro (Tsiodras et al. 2008, Summa et al. 2018). 84 

As fazendas leiteiras são conhecidas por abrigar vários micro-organismos patogênicos de origem 85 
alimentar que podem circular dentro do rebanho. Alguns desses patógenos não causam doenças 86 
observáveis em bovinos, dificultando a detecção de animais portadores (Van Kessel et al. 2011, Haley et al. 87 
2015, Kim et al. 2018). O leite possui uma variedade de nutrientes que o tornam um produto amplamente 88 
consumido e um excelente meio de cultura para o desenvolvimento de agentes patogênicos e deteriorantes 89 
(Germano e Germano 2015, Timm et al. 2017). Apesar do processo de pasteurização, a qualidade e a 90 
segurança do leite cru são importantes na redução do risco de doenças transmitidas por alimentos (DTA) 91 
associadas ao leite, pois o produto cru é o ponto de partida da cadeia de produção/consumo do leite (Latorre 92 
et al. 2010).  93 

Staphylococcus coagulase positiva são habitantes usuais da pele, mucosas, trato respiratório 94 
superior e intestino do homem. Também são um dos principais agentes etiológicos de mastite bovina (Doyle 95 
e Buchanan 2012) e pode ser encontrado no intestino de animais domésticos e silvestres (Brittingham et al. 96 
1988). A partir da década de 1960, o uso frequente das penicilinas penicilinase-estáveis, favoreceu o 97 
surgimento de cepas resistentes, denominadas Staphylococcus aureus resistente à meticilina (Methicillin-98 
resistant Staphylococcus aureus - MRSA), que têm sido responsáveis por infecções nosocomiais (Sousa et al. 99 
2014) de difícil tratamento (Smith et al. 2017). Salmonella é o micro-organismo mais comumente associado 100 
a diarreias bacterianas em humanos e a transmissão ocorre pelo consumo de produtos de origem animal 101 
que estejam contaminados com esta bactéria (Timm et al. 2016). Segundo Millán et al. (2004), as aves são 102 
importantes reservatórios deste micro-organismo, sendo um risco potencial para humanos e outros 103 
animais, podendo, inclusive, contaminar os produtos resultantes da criação de animais domésticos, como o 104 
leite. Yersinia enterocolitica é uma bactéria amplamente distribuída na natureza e causa infecções entéricas 105 
de caráter zoonótico no homem. Os animais destinados ao abate, os de estimação e os silvestres podem ser 106 
reservatórios do agente. É encontrada no intestino de diferentes espécies animais, sendo que os suínos 107 
ocupam lugar de destaque como portadores crônicos dos sorotipos mais comumente implicados na infecção 108 
humana (Germano e Germano, 2015). Listeria monocytogenes acomete diversas espécies animais, além do 109 
homem, sendo isolada a partir de mais de 40 espécies de mamíferos domésticos e silvestres, e quase 20 110 
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espécies de aves. Pode ser introduzida no leite de conjunto através da contaminação fecal durante o 111 
processo da ordenha e as vacas podem se infectar através do consumo de silagem contaminada, água, outros 112 
materiais ambientais, vida selvagem e/ou de exposições às fezes de outros bovinos que estejam eliminando 113 
esta bactéria (Kim et al. 2018). 114 

A transmissão dos patógenos dos animais silvestres para os humanos e animais domésticos e vice-115 
versa representa um risco de ocorrência de enfermidades e de disseminação desses micro-organismos. 116 
Portanto, este trabalho teve como objetivo verificar a ocorrência de cepas de micro-organismos patogênicos 117 
molecularmente similares em fezes e leite de vacas leiteiras em produção, mãos dos ordenhadores e fezes 118 
de aves silvestres capturadas nos mesmos estabelecimentos, e verificar a presença de MRSA nos isolados.  119 

 120 
MATERIAL E MÉTODOS 121 

 122 
Coleta das amostras. Durante o período de estudo, foram coletadas amostras de fezes de vacas 123 

leiteiras em produção, de leite e das mãos de ordenhadores de seis estabelecimentos leiteiros, localizados 124 
no sul do Rio Grande do Sul. Também foi feita coleta de amostras de fezes de aves silvestres capturadas nas 125 
mesmas propriedades.  As coletas foram realizadas em visitas semanais, em três ou quatro semanas 126 
consecutivas. Cada visita era constituída pela tarde de um dia e a manhã do dia seguinte. 127 

As aves foram capturadas com duas redes de neblina de 12 metros colocadas em locais estratégicos 128 
no entorno da leitaria. O esforço de captura foi de oito horas, sendo quatro no primeiro dia da coleta, ao 129 
entardecer, e os outros quatro no dia seguinte, ao amanhecer, ambos momentos de maior movimentação 130 
das aves. As fezes foram coletadas através da inserção de zaragatoas estéreis nas cloacas dos animais. Após 131 
a coleta de fezes, as aves foram identificadas taxonomicamente quanto ao gênero e espécie, de acordo com 132 
a Lista comentada das aves do Brasil pelo Comitê Brasileiro de Registros Ornitológicos (Piacentini et al. 133 
2015), marcadas discretamente no dorso com tinta inodora não tóxica (All-Wheather, U.S.A.), de modo a 134 
serem identificadas no caso de recaptura, evitando assim a duplicação de amostras, e imediatamente soltas.  135 

As amostras de fezes das vacas em lactação (até 15 animais por estabelecimento) foram obtidas 136 
através da inserção de zaragatoa estéril no reto dos animais. Logo após o processo de higienização, pré-137 
dipping e secagem dos tetos, 100 mL de leite foram coletados com uso de vasilhames estéreis dos mesmos 138 
animais que foram coletadas as fezes. 139 

Para a coleta de amostras das mãos dos ordenhadores, realizada durante a ordenha, as zaragatoas 140 
foram friccionadas em movimentos giratórios da parte inferior da palma direita, até a extremidade dos 141 
dedos, repetindo-se esse procedimento três vezes na direção de cada dedo. Já nas bordas, a zaragatoa foi 142 
passada em movimentos de vai-e-vem avançando em um dos lados da mão, onde a linha do punho se inicia, 143 
passando entre os dedos e pelo outro lado da mão até o punho. Após a obtenção das amostras, as zaragatoas 144 
foram mantidas úmidas por imersão em 4 mL de água peptonada a 0,1% (APHA 2001). 145 

As amostras de fezes coletadas foram encaminhadas ao laboratório em meio de transporte Cary 146 
Blair (Himedia, Mumbai, Índia). Todas as amostras foram enviadas ao laboratório em caixas isotérmicas 147 
com gelo reutilizável. 148 

   149 
Obtenção dos isolados. Para pesquisa de Salmonella, as zaragatoas foram acondicionadas em tubos de 150 
ensaio com 10 mL de Água Peptonada Tamponada (APT, Acumedia, Estados Unidos) e 25 mL do leite foi 151 
adicionado a 225 mL de APT. O material foi incubado para pré-enriquecimento e demais procedimentos 152 
para pesquisa de Salmonella conforme recomendações da U.S. Food and Drug Administration (FDA) 153 
(Andrews et al. 2018). 154 

Para o isolamento e identificação de Yersinia, foi realizada semeadura por esgotamento em ágar 155 
MacConkey (Acumedia) com a utilização da zaragatoa previamente obtida e incubação a 30°C por 24h. Para 156 
análise das amostras de leite, 25 mL foram adicionados a 225 mL de APT, para pré-enriquecimento por 30 157 
dias a 4°C. Após, 1 mL do pré-enriquecimento foi adicionado a 100 mL de caldo PSTA, composto por 1g de 158 
peptona A (Acumedia), 1g de Sacarose (Synth, Brasil), 3g de TRIS hidroximetil aminometano (Ludwig 159 
Biotec, Brasil), 0,0125g de Verde Brilhante (Synth), 0,192g de Azida de Sódio (Synth) e água destilada qsp 160 
1 L, suplementado com Ampicilina (Sigma Aldrich, EUA) na concentração de 5mg/L e incubado a 30°C por 161 
48h. Depois deste período, foi feita semeadura em Ágar MacConkey e incubação  a 30°C por 24h. De três a 162 
cinco colônias lactose negativa de cada amostra foram semeadas em caldo Infusão de Cérebro e Coração 163 
(BHI, Acumedia) e, após incubação a 37°C por 24h, foi feita identificação da espécie Y. enterocolitica de 164 
através da verificação de motilidade no ágar SIM (Micromed, São Paulo, Brasil), como descrito por FDA 165 
(Weagant e Feng 2016). 166 

A determinação da presença de Staphylococcus coagulase positiva foi realizada conforme descrito 167 
por FDA (Bennete e Lancette 2017), com modificações. As zaragatoas com as amostras de fezes e uma 168 
alíquota do leite foram diretamente semeadas em superfície de ágar Baird-Parker (Himedia) e incubadas a 169 
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37°C por 48h. De três a cinco colônias típicas e atípicas foram inoculadas em BHI e incubadas a 37°C por 170 
24h para realização da prova da coagulase, que consiste na mistura de 0,3 mL de cada cultura com 0,3 mL 171 
de plasma de coelho e incubação a 37°C por 6h para observação de coagulação. 172 

Para pesquisa de Listeria monocytogenes foi feito enriquecimento primário das zaragatoas com as 173 
fezes em 10 mL de caldo de enriquecimento para Listeria (UVM, University Vermont Medium) e 25 mL de 174 
leite em 225 mL de caldo UVM, incubados a 30°C por 24h e os demais procedimentos conforme Timm et al. 175 
(2016). 176 

Culturas em BHI dos isolados de Salmonella, Staphylococcus coagulase positiva, L. monocytogenes e 177 
Y. enterocolitica foram misturadas com 20% de glicerol, para manutenção de estoque a -70°C, e recuperadas 178 
quando necessário. 179 
 180 
Avaliação da sensibilidade à meticilina. Para avaliar a sensibilidade à meticilina foi realizada 181 
metodologia de disco-difusão, conforme Bauer e Kirby (1966), utilizando o antimicrobiano Cefoxitina 30 µg 182 
(CFO). A escolha do antimicrobiano foi realizada de acordo com CLSI (2015). Os isolados confirmados como 183 
S. aureus tiveram sua turbidez padronizada pela escala de McFarland em 0,5 e foram semeados em 184 
superfície de ágar Mueller-Hinton (Kasvi, Itália), então, foi assentado o disco impregnado com o antibiótico. 185 
As placas foram incubadas a 37°C por 24h e os halos foram medidos. Foram considerados resistentes 186 
aqueles com halos inibitórios menores ou iguais a 21 mm e suscetíveis os isolados que apresentaram halos 187 
maiores ou iguais a 22 mm.  188 
 189 
Reação em cadeia da polimerase. Os isolados de Y. enterocolitica foram confirmados pela técnica de PCR 190 
usando dois pares de primers (duplex-PCR), conforme Wannet et al. (2001). Cada 25 µL da mistura de reação 191 
continha os primers específicos para o gene ail (Quadro 1) na concentração de 160 nM e para o gene rRNA 192 
16S na concentração de 80 nM, 200 µM de cada nucleotídeo, 0,5U de Taq DNA polimerase, 1x de tampão, 2 193 
µL (20 ng) de DNA. A amplificação foi realizada em termociclador a 94°C durante 5 minutos, seguido por 36 194 
ciclos de 94°C durante 45 segundos, 62°C por 45 segundos e 72°C por 45 segundos. Uma extensão final foi 195 
feita a 72°C durante 7 minutos. Os produtos da PCR foram corados com GelRed (Uniscience, São Paulo, 196 
Brasil) para visualização em eletroforese em gel de agarose (Panreac Química SA, Barcelona, Espanha) a 197 
1,5%. 198 
 199 

Quadro 1 – Primers utilizados na identificação de Y. enterocolitica 200 

Primer Sequência (5’ a 3’) Gene alvo Tamanho da 
amplificação 

(pb) 

Referência 

A1 TTAATGTGTACGCTGGGAGTG ail 425 Wannet et al. 
(2001) 

A2 GGAGTATTCATATGAAGCGTC    
Y1 AATACCGCATAACGTCTTCG rRNA 16S 330 Neubauer et al. 

(2000) 
Y2 CTTCTTCTGCGAGTAACGTC    

 201 
A identificação das espécies S. aureus, S. intermedius e S. hyicus foi feita através de análise do DNA 202 

dos isolados de Staphylococcus coagulase positiva através de multiplex-PCR, pesquisando a presença do 203 
gene nuc com uso dos primers representados no quadro 2. Foi utilizado o protocolo relatado por Sasaki et 204 
al. (2010). Cada reação de 50 µL continha 2 µL (20 ng) de DNA extraído, 2U de Taq DNA polimerase, 10 pmol 205 
de cada primer, 0,2 nM de desoxinucleosídeo trifosfato (dNTP) e tampão de reação. A amplificação foi 206 
realizada a 95°C por 2 minutos, 30 ciclos de 95°C por 30 segundos, 56°C por 30 segundos e 72°C por 1 207 
minuto, e extensão final a 72°C por 2 minutos. Os produtos da PCR foram visualizados em eletroforese em 208 
gel de agarose a 1%, conforme descrito anteriormente.209 
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Quadro 2 - Primers utilizados na identificação das espécies de Staphylococcus 210 
Primer Sequência (5’ a 3’) Gene 

alvo 
Tamanho da 
amplificação 

(pb) 

Espécie 

au-F3 TCGCTTGCTATGATTGTGG nuc 359 S. aureus 

au-nucR GCCAATGTTCTACCATAGC    

in-F CATGTCATATTATTGCGAATGA nuc 430 S. intermedius 

in-R3 AGGACCATCACCATTGACATATTGAAACC    

hy-F1 CATTATATGATTTGAACGTG nuc 793 S. hyicus 

hy-R1 GAATCAATATCGTAAAGTTGC    
 211 
Perfis moleculares. Os perfis moleculares dos isolados de Y. enterocolitica e S. aureus foram analisados 212 
através da técnica de reação em cadeia da polimerase com elemento repetitivo palindrômico (rep-PCR), 213 
fazendo uso do primer (GTG)5 (Versalovic et al. 1994). As condições da rep-PCR foram as seguintes: 2,5 µL 214 
de DNA, 2 μL do oligonucleotídeo 5´-GTGGTGGTGGTGGTG-3´, 12,5 μL de Master Mix (Qiagen, Alemanha) e 215 
8 µL de água para completar o volume da reação. Para a amplificação foram realizados 1 ciclo de 94°C por 216 
5 minutos, 30 ciclos subsequentes de 95°C por 30 segundos, 45°C por 1 minuto e 60°C por 5 minutos, e 217 
finalmente 1 ciclo de 60°C por 16 minutos. Para a visualização dos padrões de banda das diferentes regiões 218 
amplificadas, os produtos da rep-PCR foram corados com GelRed e a eletroforese foi realizada em gel de 219 
agarose 2%.  220 
 Esse estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética em Pesquisa da Universidade Federal de Pelotas, sob 221 
número de parecer 0978-2016 e a captura das aves silvestres foi autorizada pelo Instituto Chico Mendes de 222 
Conservação da Biodiversidade (ICMBio), sob número 57 261-1. 223 

 224 
RESULTADOS 225 

Foram feitas coletas em seis propriedades leiteiras, obtendo-se 88 amostras de fezes de vaca e o 226 
mesmo número de amostras de leite, 11 amostras de mãos de ordenhador e 106 amostras de fezes de aves 227 
silvestres que estão discriminadas no quadro 3 por espécie. Neste total, está incluída uma amostra de fezes 228 
obtida de um ninho de Passer domesticus encontrado em uma sala de ordenha. 229 

 230 
Quadro 3 – Aves silvestres capturadas para pesquisa de Salmonella, Y. enterocolitica, L. 231 
monocytogenes e S. aureus nas fezes 232 

NOME COMUM NOME CIENTÍFICO QUANTIDADE 
Sabiá-laranjeira Turdus rufiventris a, b 34 
Rolinha-picuí Columbina picui b 14 
Rolinha-roxa Columbina talpacoti 12 
João-de-barro Furnarius rufus 12 
Asa-de-telha Agelaioides badius 7 
Tico-tico Zonotrichia capensis 5 
Canário-da-terra Sicalis flaveola 3 
Cardeal Paroaria coronata 3 
Sabiá-poca Turdus amaurochalinus 3 
Bem-te-vi Pitangus sulphuratus 2 
Pardal Passer domesticus 2 
Sanhaço-cinzento Tangara sayaca 2 
Andorinha-do-campo Progne tapera 1 
Azulão Cyanoloxia brissonii a 1 
Pica-pau-carijó Colaptes melanochloros 1 
Pintassilgo Spinus magellanicus 1 
Suiriri-cavaleiro Machetornis rixosa 1 
Tapicuru Phimosus infuscatus 1 

a Espécies das quais foi isolado S. aureus. 233 
b Espécies das quais foi isolada Y. enterocolitica.  234 
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Das amostras obtidas das fezes de aves silvestres capturadas e do ninho, 5/106 (4,7%) foram 235 
positivas para S. aureus, as quais eram oriundas de Turdus rufiventris (4) e Cyanoloxia brissonii (1). Destes, 236 
4 (80%) foram classificados como MRSA, sendo 3 de T. rufiventris e 1 de C. brissonii. Também houve 237 
isolamento de Y. enterocolitica de 3/106 (2,8%) das amostras, as quais eram provenientes de T. rufiventris 238 
(2) e de C. picui (1). 239 

Das fezes de vaca houve isolamento de Y. enterocolitica em 1/88 (1,1%) e S. aureus em 6/88 (6,8%), 240 
dos quais 5 (83,3%) foram classificados como MRSA. 241 

Das amostras de leite coletadas, 1/88 (1,1%) foram positivas para Y. enterocolitica e 8/88 (9,1%) 242 
para S. aureus, dos quais 6/8 (75%) foram classificados como MRSA. 243 

Foram coletadas 11 amostras de superfície de mão de ordenhador e houve isolamento de 1/11 244 
(9,1%) de MRSA. 245 

Em uma mesma propriedade, os isolados de S. aureus obtidos das amostras de fezes de uma ave 246 
silvestre (T. rufiventris) e das amostras de fezes e leite de duas vacas apresentaram perfil molecular idêntico. 247 

Não houve isolamento de Salmonella e L. monocytogenes das amostras analisadas no trabalho. 248 
 249 

DISCUSSÃO 250 
A transmissão de micro-organismos patogênicos entre aves silvestres, vacas em produção e leite 251 

foi demonstrada a partir da verificação da similaridade genética dos isolados, uma vez que S. aureus com o 252 
mesmo perfil molecular foi isolado das fezes de T. rufiventris e das fezes e leite de duas vacas. 253 

As áreas de armazenamento de estrume fornecem oportunidades adicionais de forrageamento para 254 
aves e outros animais silvestres, porque o esterco geralmente contém grãos ou outros alimentos que foram 255 
descartados durante a alimentação ou foram defecados por gado (Cernicchiaro et al. 2012) e assim, estas 256 
aves podem se contaminar, disseminando os micro-organismos eliminados pelas vacas, contaminando 257 
animais silvestres e ambiente. Pradham et al. (2009) indicaram que agentes endêmicos de doenças 258 
infecciosas com potencial zoonótico são comuns em animais leiteiros e em seus ambientes, o que pode gerar 259 
uma contaminação entre o rebanho, com a disseminação desses agentes e, até mesmo, contaminação 260 
ambiental e de animais silvestres que entrem em contato com o gado. As aves silvestres, por sua vez, quando 261 
contaminadas podem ser fontes de contaminação para as vacas, ocorrendo a situação inversa. No nosso 262 
estudo, não é possível afirmar em que sentido se deu a transmissão, se das aves silvestres para as vacas em 263 
produção ou no sentido contrário, com exceção do caso específico de MRSA. As primeiras cepas de S. aureus 264 
que desenvolveram resistência à meticilina foram isoladas de hospitais humanos (Pearman et al. 1985), 265 
posteriormente sendo também isoladas de trabalhadores rurais, principalmente ordenhadores, e leite 266 
(Witte 2000, Feβler et al. 2010, Lim et al. 2013). Portanto, pode-se concluir que os humanos tenham sido a 267 
fonte original de contaminação para os animais de produção e que as aves silvestres tenham sido 268 
contaminadas por humanos ou animais domésticos, provavelmente através das suas fezes, e 269 
posteriormente disseminado os micro-organismos. Smith et al. (2017), no Reino Unido, e Wardyn et al. 270 
(2012), nos Estados Unidos, após isolarem MRSA de aves silvestres, afirmaram que S. aureus é transportado 271 
por vários animais silvestres comumente encontrados entre os humanos. No Brasil, a ocorrência de S. 272 
aureus em aves silvestres ainda é muito pouco estudada. Branconaro et al. (2015) relataram a presença da 273 
bactéria no intestino de 3/253 (1,2%) das aves silvestres que estudaram no estado de São Paulo. Estes 274 
autores não pesquisaram a resistência dos isolados à meticilina, nem mencionam as espécies portadoras. O 275 
nosso estudo é o primeiro registro da ocorrência de S. aureus em T. rufiventris e C. brissonii e também o 276 
primeiro em registrar a ocorrência de MRSA em aves silvestres no Brasil. 277 

A presença da mesma cepa de S. aureus no leite e nas fezes da mesma vaca indica que houve 278 
contaminação da glândula mamária pelas fezes. Esse fato ressalta a importância dos cuidados higiênicos no 279 
manejo dos animais e da ordenha, de forma a prevenir a contaminação da glândula mamária por micro-280 
organismos patogênicos de origem intestinal. S. aureus é o patógeno mais frequentemente isolado de leite 281 
cru (Zecconi & Hahn 2000). Essa bactéria está presente em cerca de 50% das infecções da glândula mamária 282 
dos bovinos leiteiros, como demonstrado por André et al. (2008), em Goiás, Mota et al. (2012), em 283 
Pernambuco, Costa et al. (2013), em Minas Gerais e Langoni et al. (2015), em São Paulo, o que explica o seu 284 
isolamento no nosso estudo das amostras oriundas das vacas, sejam fezes ou leite, e também dos isolados 285 
obtidos a partir de fezes de aves silvestres e mãos de ordenhadores. 286 

De acordo com Witte (2000) e Moon et al. (2007), a crescente resistência dos micro-organismos 287 
isolados de rebanhos  leiteiros a antibióticos se deve ao uso incorreto de β-lactâmicos para infusão 288 
intramamária e à presença de genes de resistência em células bacterianas que acabam sendo selecionadas 289 
com a aplicação dos antibióticos. Mesmo meticilina não sendo o medicamento comumente utilizado para 290 
tratamento de mastite, a resistência a classe dos β-lactâmicos confere esse mecanismo de proteção também 291 
frente a este antibiótico, que pertence a essa mesma classe (Silva et al. 2018). 292 
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O isolamento de MRSA obtido no nosso trabalho a partir da mão de um ordenhador é 293 
particularmente importante, uma vez que ele entra em contato com os tetos das vacas e com o ambiente da 294 
sala de ordenha, podendo carrear estes micro-organismos resistentes a diversos locais, incluindo a própria 295 
família. Moon et al. (2007) isolaram MRSA da mão de ordenhadores e de vacas em lactação e afirmaram que 296 
a transferência ocorreu dos seres humanos para os animais, os quais disseminaram cepas pelo rebanho. O 297 
ambiente também pode ser uma fonte de infecção, como relatado por Silva et al. (2018), que afirmaram que 298 
este micro-organismo pode sobreviver durante meses no ambiente, desde que as condições para sua 299 
sobrevivência, como temperatura e umidade, sejam favoráveis. 300 

Todas as aves silvestres capturadas são consideradas endêmicas na região de coleta, têm hábitos 301 
alimentares e comportamentais semelhantes, vivem em matas, mas conseguem viver em consonância com 302 
outros animais, em ambientes de produção e até mesmo em ambientes mais urbanizados. A espécie que 303 
teve maior casuística, tanto por albergar S. aureus e Y. enterocolitica, como por ser portadora da mesma 304 
cepa isolada de fezes e leite de vaca foi T. rufiventris. Esta espécie tem o hábito de ficar no solo, procurando 305 
invertebrados e frutas para se alimentar, vive na borda de matas e em áreas abertas arborizadas, o que leva 306 
esses animais a viverem em parques urbanos e até jardins (Timm e Timm, 2016), estando em contato com 307 
o ambiente em que animais de produção e companhia vivem, bem como com os seres humanos.  308 

Outros autores também acharam Y. enterocolitica nas fezes de animais silvestres. De 218 zaragatoas 309 
com conteúdo fecal obtidas de aves migratórias, Foti et al. (2011), na Itália, obtiveram 183 isolados de 310 
diferentes espécies de enterobactérias e, dessas, 8 (4,4%) eram Y. enterocolitica. Diferentemente do nosso 311 
estudo, Dias et al. (2014) não isolaram este micro-organismo de aves capturadas em aviários localizados no 312 
sul do Brasil. Já, Niskanen et al. (2003), na Suécia, e Najdenski et al. (2018), na Bulgária, isolaram Y. 313 
enterocolitica das fezes de aves migratórias, obtendo 34/673 (5,1%) e 26/468 (5,6%) de positividade, 314 
respectivamente. No Japão, Kato et al. (1985) avaliaram fezes de aves silvestres que eram frequentemente 315 
observadas nos grãos que serviam de alimentação para animais de produção e obtiveram 21/500 (4,2%) 316 
de positividade para Y. enterocolitica. Rouffaer et al. (2017), na Bélgica, isolaram Y. enterocolitica de 317 
103/329 (31,3%) das fezes de Passer domesticus capturados em regiões urbanizadas e área rural. Estes 318 
autores inferiram que a fauna silvestre é cada vez mais reconhecida como um vetor importante, ou potencial 319 
reservatório, para vários patógenos humanos, como o micro-organismo isolado. Também especularam que 320 
a coexistência das aves silvestres com animais de produção pode contribuir para a ocorrência de Y. 321 
enterocolitica em aves silvestres, já que os animais de produção podem carreá-las e através das fezes 322 
contaminar o ambiente e as aves. 323 

Assim como no nosso estudo, Y. enterocolitica já foi isolada em amostras de leite cru em outros 324 
trabalhos, como os de Tavares et al. (2017), no Brasil, Rahimi et al. (2014)  e Jamali et al. (2015), ambos no 325 
Irã, Darwish et al. (2015), no Egito, e Bonardi et al. (2018), na Itália. O isolamento deste micro-organismo 326 
em leite cru ressalta o papel do leite como importante veículo propagador de Y. enterocolitica, com 327 
consequentes riscos para quem consome esse alimento contaminado. 328 

Semelhantemente ao nosso trabalho, Liang et al. (2015), na China, obtiveram Y. enterocolitica de 329 
18/648 (2,78%) das amostras de fezes de gado que analisaram. Também Fukushima et al. (1983), no Japão, 330 
isolaram o micro-organismo de 6/618 (0,7%) das amostras de fezes de bovinos leiteiros estudadas. Bullians 331 
(2011), na Nova Zelândia, diferentemente dos resultados encontrados no nosso estudo e nos trabalhos dos 332 
autores anteriormente citados, não obtiveram isolamento de Y. enterocolitica de fezes de bovinos. 333 

No nosso estudo, não houve isolamento nem de Salmonella, nem de L. monocytogenes das amostras 334 
analisadas. Embora a ocorrência destes micro-organismos em fezes e leite de vacas não seja raro (Fleming 335 
et al., 1985, Pradham et al., 2009, Halley et al., 2015, Owusu-Kwarteng et al., 2018), poucos são os trabalhos 336 
relatando o seu isolamento de aves silvestres. Pedersen et al. (2006), nos Estados Unidos, Alley et al. (2011), 337 
na Nova Zelândia, Dias et al. (2014) e Cunha et al. (2016), ambos no Brasil, isolaram Salmonella de fezes de 338 
aves silvestres. Yoshida et al. (2000), no Japão, e Hellström et al. (2007), na Finlândia, isolaram L. 339 
monocytogenes também de fezes de aves silvestres. Das espécies que albergavam algum dos dois patógenos 340 
analisadas nesses trabalhos, apenas S. flaveola (Dias et al. 2014) e P. coronata (Cunha et al., 2016) foram 341 
capturadas no nosso estudo. Entretanto, os indivíduos amostrados não apresentaram nenhum dos micro-342 
organismos pesquisados. 343 

Segundo Van Kessel et al. (2011), apesar dos esforços consideráveis para estabelecer sistemas e 344 
protocolos de ordenha higiênicos, a contaminação fecal é praticamente inevitável e, portanto, o leite está 345 
em risco de contaminação com qualquer patógeno presente nas fezes ou no ambiente da fazenda. Sendo 346 
assim, é necessário que este alimento seja produzido da forma higiênica, em salas de ordenha que não 347 
permitam o ingresso de animais estranhos, tanto domésticos como silvestres, que o rebanho leiteiro seja 348 
constantemente monitorado quanto aos patógenos presentes e também que o leite sofra tratamento 349 
térmico para seu consumo, para que assim este alimento não seja fonte de contaminação de micro-350 
organismos patogênicos para quem o consome. 351 
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CONCLUSÕES 352 
S. aureus isolados de leite e fezes de vacas em lactação e de aves silvestres apresentaram idêntico 353 

perfil molecular, demonstrando a ocorrência da transmissão deste micro-organismo entre aves silvestres, 354 
vacas em produção e leite. No caso específico de MRSA, considerando a origem da resistência desenvolvida 355 
por estas cepas, pode-se concluir que a contaminação inicial partiu de humanos ou animais domésticos para 356 
os silvestres, embora estes possam posteriormente servir de disseminadores. 357 

T. rufiventris e C. brissonii podem ser portadores de S. aureus, inclusive de cepas resistentes à 358 
meticilina, e eliminá-las no ambiente. T. rufiventris pode também, assim como C. picui, albergar Y. 359 
enterocolitica, bactéria que também pode estar presente nas fezes de vacas em produção e no leite cru. 360 

Além das aves silvestres, MRSA pode ser isolado de mão de ordenhador e de fezes e leite de vaca, o 361 
que representa um risco adicional, já que este micro-organismo apresenta resistência aos medicamentos 362 
comumente utilizados para tratamento de infecções em humanos e animais. 363 
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4 Considerações Finais 
 

Aves silvestres entram em contato direto e indireto com animais de produção, 

assim, caso venham a carrear micro-organismos patogênicos, podem contaminar os 

animais, transmitindo-os também para os ambientes por onde transitam. Esta 

contaminação pode ocorrer no sentido contrário, em que os animais de produção 

contaminam o ambiente e também as aves silvestres, o que pode ser demonstrado 

pelo isolamento de MRSA de aves silvestres. 

T. rufiventris e C. brissonii podem ser portadores de S. aureus, inclusive MRSA, 

e eliminá-lo no ambiente. T. rufiventris e C. picui podem albergar e disseminar Y. 

enterocolitica. Esses mesmos micro-organismos também são encontrados em fezes 

e leite de vacas em produção. A informação sobre quais espécies silvestres podem 

ser portadoras de micro-organismos patogênicos é relevante, especialmente no caso 

de S. aureus, bactéria cuja transmissão entre animais domésticos, aves silvestres e 

alimento foi demonstrada no nosso estudo. MRSA foi isolado das mãos de um 

ordenhador, o qual pode carrear o micro-organismo para as vacas e até mesmo para 

o produto da ordenha, fazendo com que o leite seja contaminado e chegue na indústria 

com micro-organismos patogênicos resistentes a antibióticos. 

A contaminação do leite por micro-organismos patogênicos pode ser evitada 

de várias formas para que essas bactérias não cheguem até o consumidor. Evitar o 

ingresso de outros animais além das vacas em lactação, sejam domésticos ou 

silvestres, na sala de ordenha é o ponto inicial de prevenção dessa contaminação. 

Manter hábitos higiênicos adequados e rigorosos na ordenha, monitorar o rebanho 

leiteiro quanto à presença de patógenos e fazer tratamento térmico no leite para 

consumo são também medidas importantes para o controle de S. aureus e Y. 

enterocolitica.
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Anexo I – Autorização para atividades com finalidade científica 
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Anexo II – Parecer consubstanciado do CEP 
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Anexo III – Comitê de Ética de Experimentação Animal 

 

 


