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RESUMO: A resistência antimicrobiana é um dos principais problemas de saúde a nível
mundial, se disseminando na interface humana-animal-ambiental e, portanto, necessitando
de uma abordagem de Saúde Única. Este estudo visou identificar enterobactérias e
bactérias não-fermentadoras com perfis de resistência a antimicrobianos clinicamente
relevantes em amostras de moluscos bivalves, para avaliar o panorama da resistência
antimicrobiana nas cidades de Vitória e Vila Velha, Espírito Santo. As amostras foram
coletadas e inoculadas em água peptonada tamponada. Posteriormente, foi feito isolamento
de colônias em ágar MacConkey suplementado com colistina e ceftiofur. As colônias
isoladas foram submetidas a antibiograma e teste de triagem de MCR. Foram encontrados
116 isolados bacterianos, sendo 108 enterobactérias e nove bactérias não-fermentadoras.
Escherichia coli foi a espécie mais prevalente (n = 95). O perfil de resistência mais
encontrado foi a produção de ESBL (n = 99), seguido de AmpC (n = 13), MCR (n = 12),
resistência às fluoroquinolonas (n = 1) e carbapenemase (n = 1). Os resultados destacam a
importância de estudos de vigilância epidemiológica para monitorar a disseminação dos
mecanismos de resistência.
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ABSTRACT: Antimicrobial resistance is a major global health problem, spreading across the
human-animal-environmental interface and therefore requiring a One Health approach. This
study aims to identify enterobacteria and non-fermenting bacteria with clinically relevant
antimicrobial resistance profiles in bivalve mollusc samples, to assess the antimicrobial
resistance landscape in the cities of Vitória and Vila Velha, Espírito Santo. Samples were
collected and inoculated in buffered peptone water. Colonies were subsequently isolated on
MacConkey agar supplemented with colistin and ceftiofur. Colonies isolated were subjected
to antibiogram and MCR screening test. A total of 116 bacterial isolates were found, of which
108 were enterobacteria and nine were non-fermenting bacteria. Escherichia coli was the
most prevalent species (n = 95). The most common resistance profile was ESBL production
(n = 99), followed by AmpC (n = 13), MCR (n = 12), fluoroquinolone resistance (n = 1) and
carbapenemase (n = 1). The results highlight the importance of epidemiological surveillance
studies to monitor the spread of resistance mechanisms.
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1 INTRODUÇÃO

Os antimicrobianos são utilizados mundialmente para controle de infecções
bacterianas; porém, seu uso inadequado tem acelerado o processo de
disseminação da resistência antimicrobiana (RAM) (Abushaheen et al., 2020).
Segundo a Organização Mundial da Saúde (2024), a RAM é considerada o maior e
mais urgente problema de saúde pública, estando associada ao aumento das taxas
de hospitalização e mortalidade de pacientes infectados por bactérias
multirresistentes (Murray et al., 2022). A RAM pode se tornar uma das principais
causas de morte no mundo, com aproximadamente 10 milhões de mortes por ano
até 2050 (O'Neill, 2016). Acinetobacter baumannii resistente a carbapenêmicos e
Enterobacteriaceae resistentes a carbapenêmicos e a cefalosporinas de 3° geração,
estão na lista de patógenos prioritários (OMS, 2024). Esses microrganismos,
quando expostos a uma concentração inferior à concentração inibitória mínima,
sofrem uma pressão seletiva, que promove a seleção de cepas resistentes e
favorece sua disseminação, principalmente por transferência de elementos
genéticos móveis, como plasmídeos, integrons e transposons (Almakki et al., 2019;
Christaki; Marcou; Tofarides, 2020).

Dentre os mecanismos de resistência codificados por genes plasmidiais,
destacam-se as β-lactamases de espectro estendido (ESBL) e as AmpCs
plasmidiais (pAmpC), que são enzimas capazes de degradar penicilinas,
cefalosporinas e monobactâmicos (Jarlier et al., 1988; Jacoby, 2009). Algumas
bactérias, como as não-fermentadoras, expressam naturalmente as enzimas AmpC.
Essas enzimas degradam antimicrobianos de importância clínica, interferindo
diretamente no tempo de permanência nas unidades de terapia intensiva (UTI) e
nos gastos hospitalares com esses pacientes (De Angelis et al., 2020). Além disso,
estudos evidenciaram a presença do gene mcr-1, responsável pela resistência à
colistina mediada por plasmídeo, em bactérias isoladas de diferentes amostras. A
polimixina E (colistina) foi muito utilizada na pecuária como profilaxia e como
promotora de crescimento entre os animais; porém desde 2016 seu uso foi proibido
no Brasil (Brasil, 2016). Já a polimixina B é utilizada em humanos, como último
recurso no tratamento de infecções graves causadas por bactérias resistentes a
carbapenêmicos (Jansen et al., 2022; Velazquez-Meza et al., 2022).

Perfis de resistência, como as ESBL e pAmpC, são comumente encontrados em
ambientes hospitalares; porém, ao longo das últimas décadas foi observado que as



bactérias multirresistentes não estão mais restritas a esses locais (Chia et al.,
2020). A disseminação desses patógenos pelo ambiente acontece por ações
antropogênicas, através da eliminação de esgoto domiciliar e hospitalar, descarga
de dejetos animais, aquicultura, resíduos farmacêuticos e uso de antimicrobianos na
agricultura e pecuária (Dunachie; Day; Dolecek, 2020). Esses resíduos entram em
contato com os microrganismos, favorecendo o desenvolvimento de resistências
bacterianas em corpos hídricos e no solo. A partir dos moluscos bivalves, é possível
realizar o biomonitoramento da água, pela capacidade de acumularem substâncias,
através de seu mecanismo de filtração de partículas suspensas na água
(Vereycken; Aldridge, 2023).

O conceito de Saúde Única (One Health) permite estudar a questão da RAM por
meio de uma visão ampla que abrange a esfera humana, ambiental e animal, uma
vez que existem evidências da presença desses patógenos entre esses ambientes
(Aslam et al., 2021). Esse trabalho se justifica pela necessidade de elucidar o
cenário da resistência antimicrobiana nas regiões de Vitória e Vila Velha, Espírito
Santo, sob uma perspectiva de Saúde Única, e contribuir para a escolha de
medidas de combate à disseminação de microrganismos resistentes, que
representem um risco à saúde pública. Mais especificamente, isolar e identificar
enterobactérias e bactérias não-fermentadoras resistentes a antimicrobianos de alta
relevância clínica, a partir de amostras de bivalves marinhos da região de Vitória e
Vila Velha; avaliar o perfil de susceptibilidade antimicrobiana das bactérias isoladas;
identificar fenótipos de resistência plasmidial característicos de ESBLs, Ampc,
carbapenemases e MCR e avaliar a distribuição geográfica e temporal das bactérias
com diferentes perfis de resistência.

2 CAPÍTULOS DE DESENVOLVIMENTO

2.1 METODOLOGIA

2.1.1 Coleta e processamento de amostras

Foram coletadas mensalmente (de dezembro de 2023 a julho de 2024) amostras de
sururu, do gênero Mytella spp., e ostras, do gênero Crassostrea spp., em diferentes
pontos localizados em Vitória e Vila Velha, como demonstrado nas figuras 1 e 2.



Figura 1 - Pontos de coleta em Vila Velha-ES.

Fonte: Autoria própria. O modelo do mapa foi baixado da plataforma Snazzy maps e editado no
aplicativo Photoshop.

Figura 2 - Pontos de coleta em Vitória-ES

Fonte: Autoria própria. O modelo do mapa foi baixado da plataforma Snazzy maps e editado no
aplicativo Photoshop.



As amostras foram acondicionadas em sacos plásticos estéreis e transportadas sob
refrigeração, em caixas térmicas. O processamento foi realizado individualmente em
até seis horas após a coleta (Fernandes et al., 2020). A parte interna dos moluscos
foi macerada e pesada (25 g) e, posteriormente, incubada a 37 ºC por 24 h em 225
ml de água peptonada tamponada (Bueris et al., 2022).

2.1.2 Isolamento e caracterização fenotípica dos isolados bacterianos

A partir do crescimento microbiano foi inoculada uma alçada em placas de ágar
MacConkey suplementado com 2 μg/mL de ceftiofur (cefalosporina de terceira
geração) e placas de ágar MacConkey suplementadas com 2 μg/mL de colistina,
para triagem inicial de bactérias Gram-negativas resistentes (Monte et al., 2019).
Após o período de incubação (24h a 37 ºC), as diferentes colônias foram isoladas e,
então, submetidas ao teste de oxidase para diferenciação presuntiva de bactérias
fermentadoras e não-fermentadoras. O antibiograma foi realizado pelo método de
disco-difusão, a partir de uma suspensão microbiana, na escala 0,5 de McFarland
(Bauer et al., 1966).

Foram testados antimicrobianos da classe dos monobactâmicos (aztreonam 30 μg),
penicilinas com inibidores de β-lactamases (amoxicilina 20 μg/ac. clavulânico 10
μg), cefalosporinas (cefoxitina 30 μg, ceftazidima 30 μg, cefotaxima 30 μg,
ceftriaxona 30 μg e cefepima 30 μg), carbapenêmicos (imipenem 10 μg, ertapenem
10 μg e meropenem 10 μg), fluoroquinolonas (ciprofloxacina 5 μg e levofloxacina 5
μg), aminoglicosídeos (amicacina 30 μg e gentamicina 10 μg) e uma sulfonamida
com diamino-pirimidina (sulfametoxazol\trimetoprima 25 μg). Para as bactérias
não-fermentadoras foram testados antimicrobianos da classe dos monobactâmicos
(aztreonam 30 mcg), penicilinas com inibidores de β-lactamases
(piperacilina/tazobactam 110 mcg), cefalosporinas (cefoxitina 30 mcg, ceftazidima
30 mcg e cefepima 30 mcg), carbapenêmicos (imipenem 10 mcg e meropenem 10
mcg), fluoroquinolonas (ciprofloxacina 5 mcg, norfloxacina 10 mcg, levofloxacina 5
mcg e ofloxacina 5 mcg), aminoglicosídeos (amicacina 30 mcg, gentamicina 10 mcg
e tobramicina 10 mcg) e uma sulfonamida com diamino-pirimidina
(sulfametoxazol/trimetoprima 25 mcg).

Escherichia coli ATCC 25922, Pseudomonas aeruginosa ATCC 27853 e Proteus
mirabilis ATCC 25933 foram as cepas referências utilizadas para o controle de
qualidade. As placas de antibiograma foram incubadas a 37°C, por 18-24h, e os



resultados foram interpretados de acordo com os critérios do Comitê Brasileiro de
Teste de Sensibilidade aos Antimicrobianos (BrCAST). Para triagem de ESBL, foi
utilizado o método de disco-aproximação, que consiste em colocar no centro da
placa um disco de β-lactâmico com inibidor de β-lactamases e ao redor deste,
adicionar discos de cefalosporinas de terceira e quarta geração, separados de 25 a
30 mm de distância do centro. A formação de uma zona fantasma entre as
cefalosporinas e o disco contendo ácido clavulânico ou tazobactam é considerada
como resultado positivo para ESBL (Jarlier et al. 1988). A presença de pAmpC é
indicada por resistência à cefoxitina e/ou achatamento dos halos entre os
β-lactâmicos. Além disso, na maioria dos casos, a AmpC não é inibida por
inibidores de β-lactamases (Jacoby, 2009).

A triagem para resistência à colistina mediada pelo gene mcr foi realizada a partir
das placas de ágar MacConkey com colistina, pelo teste de triagem de ponto em
ágar de colistina (CAST). Para o teste, foi realizada uma suspensão microbiana na
escala 0,5 de McFarland. Com um swab estéril, as bactérias foram inoculadas em
uma placa com 3 μg/mL de colistina, uma placa com 1 mM de EDTA e uma com 3
μg/mL de colistina e 1mM de EDTA. As placas foram incubadas a 37°C por 18-24
horas. Colônias que cresceram em placas de Mueller Hinton suplementadas apenas
com colistina e apenas com EDTA foram consideradas positivas, uma vez que o
EDTA é responsável por inibir o mecanismo de MCR (Gonzales Escalante et al.
2020).

As identificações de gênero e espécie foram feitas por uma instituição parceira,
utilizando a técnica de MALDI-TOF.

2.2 RESULTADOS E DISCUSSÃO

A partir das amostras analisadas obteve-se um total de 116 isolados bacterianos,
sendo 61 (52,13%) de sururu e 55 (47%) de ostras. Foram isoladas 108 (92,3%)
enterobactérias e nove (7,7%) bactérias não-fermentadoras, no período de
dezembro de 2023 a julho de 2024. No mês de fevereiro foi isolado o maior número
de enterobactérias (n = 24), seguido de abril (n = 22), janeiro (n = 20), junho (n =
13), dezembro (n = 14), março (n = 11), maio (n = 8) e julho (n = 4). Em relação às
não-fermentadoras, foram obtidos isolados em apenas três meses, com maior
quantidade no mês de janeiro (n = 6), seguido de dezembro de 2023 (n = 2) e
fevereiro (n = 1) (Figura 3).



A coleta de fevereiro foi realizada durante o período de férias escolares e após o
feriado de carnaval, período em que há um grande fluxo de banhistas e,
consequentemente, um maior impacto antropogênico no ambiente. Um estudo
realizado em Santa Catarina, Brasil, avaliou a influência de fatores ambientais na
balneabilidade das praias. A partir da pesquisa foi possível observar o aumento de
coliformes fecais no verão, onde a maré baixa, a poluição adjacente e a grande
circulação de banhistas contribuíram para a contaminação da água do mar
(Valentini et al., 2021). A exposição a patógenos resistentes, por meio do contato e
da ingestão de água do mar, favorece a colonização dos banhistas e possíveis
trocas de material genético desses patógenos com bactérias da microbiota
hospedeira, antes de causarem infecções (Leonard et al., 2022).

Figura 3 - Distribuição temporal do crescimento de enterobactérias e bactérias
não-fermentadoras no período de dezembro de 2023 a julho de 2024, nas cidades
de Vitória e Vila Velha, Espírito Santo.

Fonte: Autoria própria. Confeccionado no aplicativo Canva.

Em relação à distribuição geográfica, o maior número de isolados foi
encontrado no P4 (n = 23), seguido do P6 (n = 18), P5 (n = 14) e P1 (n = 14). A
Praia do Ribeiro (P3) recebe diretamente descargas de esgoto, contaminando as
águas vizinhas, inclusive a Praia do Bananal (P4), onde foi isolado o maior número
de amostras ao longo dos meses. O despejo inadequado de esgoto carrega uma
alta carga bacteriana e resíduos de antimicrobianos, favorecendo a persistência,



evolução e disseminação da resistência (Hanna; Tamhankar; Lundborg, 2023). O P6
(Praça do Sururu) aparentemente não recebe despejos de esgoto; entretanto, é um
ponto bastante frequentado por banhistas, o que pode pode contribuir para a
contaminação do local (Stewart et al., 2008).

Das amostras analisadas, observou-se uma prevalência de enterobactérias em
meio contendo cefalosporina de 3ª geração (cetifofur). Dentre as enterobactérias
identificadas, 79 (75,2%) foram isoladas em ágar suplementado com ceftiofur e 25
(24,7%) foram isoladas em ágar suplementado com colistina. Todas as bactérias
não-fermentadoras foram isoladas apenas a partir do ágar suplementado com
colistina. Uma revisão de literatura identificou que as cefalosporinas são
amplamente utilizadas nos hospitais brasileiros devido ao seu amplo espectro de
ação (Pereira et al., 2021) No entanto, o uso excessivo dessas drogas está
associado à seleção de mecanismos de resistência aos β-lactâmicos,
especialmente as bactérias produtoras de ESBL e AmpC, cuja resistência já está
disseminada há mais tempo em comparação à colistina. As polimixinas só foram
liberadas para uso clínico humano após o aumento do número de casos de
infecções por bactérias resistentes aos carbapenêmicos, sendo considerada uma
última opção de tratamento (ANVISA, 2010; Vaara, 2019).

A espécie de enterobactéria mais abundante foi Escherichia coli (n = 95), seguida
de Klebsiella pneumoniae (n = 7), Providencia rettgeri (n = 3), Providencia stuartii (n
= 1) e Proteus mirabilis (n = 1). Em relação às bactérias não-fermentadoras,
Shewanella algae foi a espécie mais isolada (n = 5), seguida de Pseudomonas
otitidis (n = 2), Shewanella putrefaciens (n = 1) e Pseudomonas aeruginosa (n = 1).
As enterobactérias estão presentes na microbiota gastrointestinal de humanos e
animais e quando presentes no ambiente aquático, são consideradas um importante
marcador de contaminação ambiental. A presença destas bactérias em água e
alimentos representa um risco à saúde humana, que é potencializado quando as

mesmas apresentam resistência a antimicrobianos de importância clínica

(Dunachie; Day; Dolecek, 2020; Senchukova, 2023). Semelhante aos resultados
encontrados, um estudo realizado no Rio Tietê, em São Paulo, identificou a
presença de E. coli resistente a antimicrobianos utilizados em humanos e em
animais (Storto et al., 2021).



Tabela 1 – Perfil de suscetibilidade antimicrobiana, mecanismos de resistência e espécies encontrados em enterobactérias isoladas
a partir de moluscos bivalves na região de Vitória e Vila Velha, Espírito Santo.

Código Local Mês Resistência Perfil de
resistência Espécie

SF I 1.1 P6 Dez SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli

SF I 1.2 P6 Dez CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli

SF I 1.3 P6 Dez CPM, CRO, CTX* ESBL Escherichia coli
SF I 1.4 P6 Dez LVX, CIP, SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 3.2 P8 Dez CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 4.1 P9 Dez LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 4.3 P9 Dez CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 5.1 P10 Dez LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 5.2 P10 Dez LVX, CIP, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 6.2 P1 Dez SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 6.5 P1 Dez SUT, CTX, CPM*, CRO, ETP, ATM* ESBL Escherichia coli
OY II 7.3 P2 Dez NOR, PPT* MCR Shewanella algae
SF I 9.1 P4 Dez SUT, CPM, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF II 9.2 P4 Dez OFX, LVX*, CIP*, CPM*, IPM*, CAZ*, ATM*, PPT* MCR Shewanella algae
OY II 10.4 P1 Jan LVX*, AMC ESBL Providencia rettgeri
SF I 11.1 P2 Jan LVX, CIP, SUT, CPM*, CRO, AMC, CAZ* ESBL Escherichia coli
SF II 11.2 P2 Jan LVX*, AMC ESBL Providencia rettgeri
SF II 11.4 P2 Jan CFO, CPM, AMC, IPM ESBL e AmpC Providencia rettgeri
OY II 12.1 P3 Jan PPT*, ATM*, CAZ*, CPM*, CIP*, LVX* ESBL Pseudomonas otitidis
OY II 12.2 P3 Jan NOR, LVX* , CIP*, CPM*, CAZ*, ATM*, PPT* MCR Shewanella algae



OY I 13.3 P4 Jan LVX, CIP, SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli

OY I 13.8 P4 Jan LVX, CIP, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY II 13.2 P4 Jan CPM*, AMC, ETP ESBL Escherichia coli
SF II 13.2 P4 Jan LVX*, CPM*, CAZ*, ATM*, CIP, TOB, PPT* MCR Shewanella putrefaciens
SF II 13.3 P4 Jan CPM, AMC ESBL Providencia stuartii
SF II 14.2 P5 Jan LVX*, CIP*, CPM*, CAZ*, ATM*, PPT*, SUT ESBL Pseudomonas otitidis
SF II 14.4 P6 Jan OFX, NOR, PPT, CAZ, ATM*, CPM*, CIP, LVX* MCR Shewanella algae
SF I 15.1 P6 Jan LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC ESBL Escherichia coli
OY I 16.1 P7 Jan LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 16.3 P7 Jan LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY II 17.2 P8 Jan SUT, CTX, CPM, CRO, ATM* ESBL e MCR Proteus mirabilis
OY I 18.1 P9 Jan LVX, CIP, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 18.3 P9 Jan LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF II 19.5 P10 Jan PPT*, ATM*, CAZ*, CPM*, CIP, LVX* MCR Shewanella algae
OY I 20.1 P1 Fev CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli

OY II 20.3 P2 Fev LVX*, CIP, SUT, CPM*, IPM*, ATM*, OFX, NOR, PPT* RFQ Pseudomonas aeruginosa

OY I 21.1 P2 Fev CFO, LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL e AmpC Escherichia coli
OY II 21.1 P2 Fev CFO MCR e AmpC Escherichia coli
SF I 21.1 P2 Fev LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 22.1 P3 Fev LVX, CIP, GEN, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 23.1 P4 Fev SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 23.2 P4 Fev CFO, SUT, CTX, CRO, AMC, ETP, CAZ*, ATM AmpC Escherichia coli
OY II 23.4 P4 Fev LVX, CIP MCR Escherichia coli
SF I 23.2 P4 Fev SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 23.4 P4 Fev LVX, CIP, GEN, CTX, CPM, CRO, CAZ ATM ESBL Escherichia coli
SF I 24.1 P5 Fev SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 24.2 P5 Fev LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ*, ATM ESBL Escherichia coli







SF I 24.3 P5 Fev LVX, CIP, GEN, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF II 24.1 P5 Fev LVX, CIP, SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL e MCR Escherichia coli
SF I 25.2 P6 Fev LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, ATM* ESBL Escherichia coli
SF I 25.3 P6 Fev CTX, CPM, CRO, AMC ESBL Escherichia coli
SF II 25.3 P6 Fev AMC, IPM ESBL Escherichia coli
SF I 26.1 P7 Fev SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 26.2 P7 Fev LVX, CIP, SUT, CTX, CPM CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 27.2 P8 Fev CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 27.4 P8 Fev LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, ATM* ESBL Escherichia coli
OY II 27.1 P8 Fev MCR Escherichia coli
SF I 29.1 P10 Fev CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Klebsiella pneumoniae
OY I 30.1 P1 Mar CIP*, SUT, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
OY I 33.4 P4 Mar SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC, ETP, ATM* ESBL Escherichia coli
SF I 33.2 P4 Mar LVX, CIP, CTX, CPM, CRO, AMC, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 34.4 P5 Mar LVX, CIP, CTX, CPM, CRO, CAZ*, ATM ESBL Escherichia coli
SF II 34.2 P5 Mar MCR Escherichia coli
SF I 35.4 P6 Mar CTX*, CPM, CRO ESBL Klebsiella pneumoniae
SF I 35.5 P6 Mar LVX, CIP, CTX, CPM, CRO, CAZ, ATM ESBL Escherichia coli
SF I 36.4 P7 Mar LVX, CIP, SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC ESBL Escherichia coli
OY I 36.1 P7 Mar CIP*, SUT, GEN, CTX, CPM, CRO, AMC ESBL Klebsiella pneumoniae
SF I 39.1 P10 Mar LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC ESBL Escherichia coli
SF I 39.4 P10 Mar SUT, CTX, CPM*, CRO ESBL Escherichia coli
OY I 40.1 P1 Abr LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, ATM* ESBL Escherichia coli

OY I 40.2 P1 Abr CFO, LVX, CIP, SUT,CTX, CPM, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM AmpC Escherichia coli

OY I 40.4 P1 Abr CFO, LVX, CIP, SUT, CTX, CPM, CRO, AMC, MER*, IPM*, ETP, CAZ,
ATM

AmpC e
Carbapenemase Escherichia coli

OY I 40.5 P1 Abr CFO, LVX, CIP, SUT, GEN, CTX, CPM*, CRO, AMC, ETP, CAZ, ATM* AmpC Escherichia coli



Fonte: Autoria Própria.

i. SF = Selfish (sururu), OY = Oyster (ostra), I = Ceftiofur, II = Colistina.

ii. P1 = Prainha, P2 = Pedra da Sereia, P3 = Praia do Ribeiro, P4 = Praia do Bananal, P5 = Pedra do Farol, P6 = Praça do Sururu, P7 = Praia Grande, P8 = Píer de
Iemanjá, P9 = Triângulo das Bermudas e P10 = Ilha das Caieiras.

iii. CFO (Cefoxitina), LVX (Levofloxacina), CIP (Ciprofloxacina), SUT (Sulfametoxazol/trimetoprim), GEN (Gentamicina), CTX (Cefotaxima), CPM (Cefepima), CRO
(Ceftriaxona), AMC (Amoxicilina/ác. Clavulânico), AMI (Amicacina), MER (Meropenem), IPM (Imipenem), ETP (Ertapenem), CAZ (Ceftazidima ), ATM (Aztreonam),
TOB (Tobramicina), EST (Estreptomicina), OFX (Ofloxacina), NOR (Norfloxacina), PPT (Piperacilina/Tazobactam).

iiii. RQF = Resistência às fluoroquinolonas.

iiiii. (*) Indica resistência intermediária.



O mecanismo de resistência antimicrobiana mais encontrado foi a produção de ESBL
(n = 99), seguido de AmpC (n = 13), MCR (n = 12), carbapenemase (n = 1) e
resistência às fluoroquinolonas (n = 1). Esses resultados estão de acordo com
pesquisas realizadas em outras localidades brasileiras, como no Rio Grande do Sul
(Gazal et al., 2021), e também em outros países, como Paraguai e países europeus
(Nesporova et al., 2021; Clemente et al., 2021), os quais relatam a prevalência de
mecanismos de resistência às cefalosporinas (ESBL e AmpC) e o aumento crescente
de MCR.

Visto que a maioria dos isolados foi produtora de ESBL, a maior porcentagem de
resistência foi observada contra as cefalosporinas (n = 105; 89,7%), seguida por
resistência a monobactâmicos (n = 89; 76%), fluoroquinolonas (n = 69; 58,9%),
penicilina com inibidor de β-lactamases (n = 67; 57,2 %), sulfonamida com
trimetoprim (n = 60; 51%), carbapenêmicos (n = 23; 19,6%) e aminoglicosídeos (n =
21; 17,9 %) (Tabela 1). Além disso, 97 isolados apresentaram perfil de
multirresistência (MDR), sendo resistentes a pelo menos um agente em três ou mais
classes de antimicrobianos (Magiorakos et al., 2012) Seis isolados foram
coprodutores de ESBL e AmpC, dois coproduziram ESBL e MCR, um coproduziu
AmpC e MCR e um foi coprodutor de AmpC e carbapenemase. A coexpressão
desses fenótipos pode estar associada ao carreamento de múltiplos genes de
resistência por um ou mais plasmídeos (Meini et al., 2019).

Entre as bactérias não-fermentadoras, MCR foi o perfil de resistência prevalente.
Isso pode ser explicado pelo fato de que a maioria das bactérias não-fermentadoras
encontradas foi do gênero Shewanella. Há estudos que indicam que Shewanella spp.
é uma das bactérias que pode ter originado o mecanismo de resistência à colistina
mediada por plasmídeos (Cherak et al., 2021). Um estudo publicado na Alemanha
identificou genes mcr no genoma de Shewanella spp., além de outros estudos que já
identificaram cepas de Shewanella algae resistentes à colistina isoladas de águas
salgadas frias e oceânicas (Latif et al., 2019; Huang et al., 2023; Zhang et al., 2019).

Além da resistência à colistina, todos os isolados de Shewanella spp. apresentaram
resistência a outras classes de antimicrobianos (Tabela 1). Dos isolados de S. algae,
três apresentaram perfil de resistência às fluoroquinolonas. Em relação ao isolado de
S. putrefaciens, foi identificada resistência a β-lactâmicos, fluoroquinolonas e
aminoglicosídeos. Espécies de Shewanella são geralmente suscetíveis a esses
antimicrobianos (Huang et al., 2018; Yu et al., 2022). No entanto, alguns estudos já



demonstraram resistência cromossomal (Yu et al., 2022).

Pesquisas apontam que essa espécie bacteriana, assim como outras espécies de
bactérias Gram-negativas ambientais, funcionam como reservatórios, podendo
mobilizar esses genes para plasmídeos, facilitando a sua disseminação entre
diferentes gêneros bacterianos (Ruiz, 2019). Apesar de Shewanella spp. ser uma
bactéria ambiental, principalmente do ambiente marinho, ela é considerada um
patógeno oportunista, podendo causar infecções graves, tanto de origem comunitária
quanto nosocomial (Yu et al., 2022), o que se torna ainda mais preocupante quando
a bactéria é portadora de múltiplos mecanismos de resistência.

Os dois isolados de P. otitidis apresentaram perfil característico de ESBL, o que não
é comum nessa espécie. Geralmente, a resistência de P. otitidis a β-lactâmicos está
associada à produção de metalo-β-lactamases (MBL) (Thaller et al., 2011; Jianfeng
et al., 2023). Porém, a produção de ESBL por essa espécie já foi previamente
descrita, em isolados de carcaças de frango, no Brasil (Vieira et al., 2020).

O isolado de P. aeruginosa, por sua vez, apresentou resistência a todas as
fluoroquinolonas testadas e também aos β-lactâmicos, porém, sem expressão de
ESBL. P. aeruginosa é uma bactéria oportunista que possui um resistoma intrínseco
com genes de resistência que lhe conferem baixa sensibilidade a diversos
antimicrobianos (Pang et al., 2019). A resistência às fluoroquinolonas não é um
fenótipo naturalmente expresso em P. aeruginosa; porém, sua expressão limita ainda
mais as opções terapêuticas (Lorusso et al., 2022). Nos últimos cinco anos, diversos
estudos identificaram cepas de P. aeruginosa resistentes às fluoroquinolonas,
indicando a emergência desse fenótipo (Zhao et al., 2020; Venkataramana et al.,
2022). Visto que a resistência à classe dos carbapenêmicos foi apenas ao imipenem
(e resistência intermediária) é pouco provável que essa bactéria seja produtora de
carbapenemase. Dessa forma, possivelmente, a resistência aos antimicrobianos
testados é devido a mecanismos não-enzimáticos, como bombas de efluxo e/ou
mutações de ponto (Pang et al., 2019).

3 CONCLUSÃO

Os resultados obtidos no presente trabalho evidenciam a disseminação de bactérias

com perfis de resistência antimicrobiana clinicamente importantes no ambiente

marinho, mais especificamente em organismos filtradores (bivalves marinhos). A

maioria das espécies bacterianas identificadas é de espécies comumente

encontradas em ambientes clínicos, o que aponta para um padrão de disseminação



na interface humana-animal-ambiental. Esses dados destacam os impactos

antropogênicos que contribuem para a disseminação e permanência desses perfis de

resistência. Além disso, a presença de bactérias com tais perfis de resistência

representa um sério risco à saúde pública, tanto no caso de indivíduos que utilizam

esses ambientes para atividades recreativas ou laborais, quanto para aqueles que

consomem animais marinhos, como ostras e sururus. Por fim, esses resultados

revelam a necessidade urgente de estudos de vigilância epidemiológica para

monitorar a evolução dos mecanismos de resistência aos antimicrobianos e

identificar as possíveis rotas de disseminação. Isso permitirá alertar as autoridades

públicas e promover a implementação de medidas eficazes para controlar e

gerenciar a resistência antimicrobiana.
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