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Tabela 4: Dispersão dos genes qac e dos elementos genéticos em que estão inseridos em diferentes hospedeiros bacterianos 

Gene 

 

Bactérias 

 

Elemento Genético 
No. Acesso do 

Genbank 

Refrências 

Bibliográficas 

 

qacC 

 

Lactobacillus plantarum WCFS1 Desconhecido AL935263.2 Não publicado 

 

qacA/B 

 

Staphylococcus aureus JKD6008, S. epidermidis, 

S. hominis SK119 
Desconhecido 

CP002120.1, GQ9004651, 

NZ_ACLP01000024.1 
Benjamin et al, 2010 

 

qacGI
a) 

 
Staphylococcus haemolyticus, Staphylococcus spp Plasmídeo (pST94) EU622633.1, CAA76542.1 

Correa et al, 2008, 

Heirn,  Sundheim,  

Holck, 1998 

 

qacGII
b)

 

 

 

Acinetobacter baumannii, bactéria não cultivável, 

Pseudomonas putida, Citrobacter youngae, 

Klebisella pneumoniae 

 

Integrão de classe 1 

Inserido em plasmídeos (pJIBE401) e outros 

conjugativos sem designação 

 

AAL38576.1, FJ172386.1, 

AJ609296.2, AF288045, 

FJ950725.1 

Elizabeth et al, 

2003; Espedido, et 

al, 2008; Tao Yu et 

al, 2010 

 

qacHI
 

 
Streptococcus gallolyticus Desconhecido NZ_AEEM01000018.1 Não publicado  

 

qacHII
c)

 

 

 

Staphylococcus haemolyticus e S. saprophyticus  

 

pST2H6 EU622634.1, EU622634.1 Correa et al, 2008 

 

qacHIII
d) 

 

Bactéria não cultivável, Escherichia coli, 

Klebsiella pneumoniae, Shigella sonei, 

Corynebacterium diphtheriae, Pseudomonas 

aeruginosa 

Integrão de classe 1 inserido em diferentes 

plasmídeos ( exemplo: pCVM1562) 

AAN41419.1, AAX56371.1,   

EF051037.1,  EF408254.1, 

FJ748514.1,  FR822749.1, 

CAI43346.1 

Bischoff, 2005; 

Antunes et al, 2007; 

Colinon et al, 2010 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=470
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/223886353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/193783420
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/239829502
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/119698196
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/151564268
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/257135771
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/323714042
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Gene 

 

Bactérias 

 

Elemento Genético 
No. Acesso do 

 Genbank 

Referências 

Bibliográficas 

 

qacHIV 

 
 Lactobacillus plantarum Desconhecido CP002222.1 Não publicado  

 

qacJ 

 

Staphylococcus haemolyticus, Staphylococcus 

aureus 

Plasmídeo pNVH01 ou  

elemento desconhecido 
NC_004562.1, ACC78798.1 Correa, 2008 

 

qacEΔ1 

 

Escherichia coli, Salmonella enterica, Klebsiella 

pneumoniae,  Klebsiella oxytoca  Proteus mirabilis,   

Enterobacter cloacae, Enterobacter aerogenes,   

Serratia marcescens, Aeromonas salmonicida,  

Aeromonas hydrophila,  Aeromonas punctata, 

Pseudomonas aeruginosa,  Acinetobacter 

baumannii,  Vibrio fluvialis,  Corynebacterium 

diphtheriae,  Corynebacterium resistens  

Citrobacter freundii,  Desulfurispirillum indicum,    

Riemerella anatipestifer 

Integrão de Classe 1  

inserido em diferentes plasmídeos 

 

HQ170513.2, JF714412.1, 

JF800674.1, AP012280.1, 

JF775514.1, CP001938.1, 

JF969163.1, GQ891753.1, 

HQ326183.1, FR822749.1, 

HQ184955.1, HQ401567.1, 

HQ401565.1, CP002432.1, 

HM173356.1, GQ891757.1, 

FN825254.1, FJ711659.1, 

FJ627181.1 

Zhou et al, 2011; 

Chowdhury  et al, 

2001; Tijet  et al, 2011;  

Xia  et al, 2010 

 

 

smr
e)

 

 

S. aureus; S. warneri, S. pasteuri 
Plasmídeo (pSK41, pSW174, pSP187, 

plasmídeos mosaico) 

NP_863640.1,  NC_007165.1,  

NC_007167.1 

Berg et al, 1998, 

Bjorland et al, 2006; 

Bjorlan  et al, 2007;  

Chang  et al, 2011   

qacF 
Bactéria não cultivável, Salmonella entérica, 

Pseudomonas aeruginosa 
Integrão de Classe 1 

 

FJ172420, HQ880284, FN827339 

 

 

Gillings et al, 2009 

Tabela 4 (Continuação): Dispersão dos genes qac e dos elementos genéticos em que estão inseridos em diferentes hospedeiros 

bacterianos  

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/351214313?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347950801?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347811077?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/348031532?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347311572?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/347595603?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/339021679?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=18&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/298104555?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=21&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/327335548?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=26&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/323714042?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=31&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/322518462?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=32&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/321159248?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=35&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/321159218?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=37&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/316945283?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=45&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/300245053?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=56&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/298104543?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=57&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/296172990?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=61&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/225353257?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=88&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/223868913?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=91&RID=9TD8SPN801N
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/70724721
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/70724727
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a) No Genbank existem sequências anotadas como multidrug efflux protein (Staphylococcus aureus – ADA62011.1) com 99% de homologia aminoacídica com 

qacGI. 

 

b) No Genbank existem sequências anotadas como qacE2 (Pseudomonas aeruginosa – CAA11475.1 e Enterobacter cloacae – ACE81791.1, bactéria não 

cultivável – DQ462520.1) com 99% de homologia aminoacídica com qacGII.  

 

c) No Genbank existe uma sequência anotada como multidrug efflux protein (Enterococcus faecalis V583 – AE016833.1) com 98% de homologia nucleotídica 

com qacH de Staphylococcus. 

 

d) No Genbank existem sequências anotadas como qacF (Salmonella entérica – YP 209355.1), qacE (Salmonella enterica – YP 002112941.1), qacI (Escherichia 

coli – HQ875013.1) e Small Multidrug Resistance Protein (E. coli – AEHX01000110.1) que apresentam entre 98-99% de homologia com qacHIII.  

 

e) No Genbank existem sequências anotadas como qacC (S. warneri – NP 940784.1), determinante de resitência ao brometo de etídeo (S. epidermidis – 

NP_647561.1, S. aureus – CAA44471.1), proteína de resistência a antisépticos (S. aureus – AAM94142.1) ou transportador DMT superfamily drug/metabolite 

(S. epidermidis – EES41161.1; Enterococcus faecalis – ACGL01000001.1) com 100% de homologia com o gene smr.  

 


