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A água é essencial para a saúde e o desenvolvimento humano, mas sua qualidade está ameaçada pelo 

aumento da pressão antrópica nos ecossistemas aquáticos, isso é particularmente evidente em áreas urbanas, 

onde o crescimento populacional e a falta de saneamento básico resultam em poluição hídrica. Este estudo 

foi realizado nas áreas urbana e periurbana de Santarém, no estado do Pará, com o objetivo de avaliar a 

diversidade bacteriana e a resistência a antibióticos em fontes de água utilizadas pela população. Foram 

realizadas coletas de amostras em 5 pontos, resultando na identificação de 129 cepas bacterianas, as quais 

foram identificadas por testes morfológicos e bioquímicos, com predominância de Corynebacterium sp., 

Clostridium sp., Lactobacillus sp. assim como Staphylococcus sp., Shigella sp., Yersinia sp. e Serratia sp., 

os quais representam um potencial risco à saúde pública devido à contaminação bacteriana nas fontes de 

água. A sensibilidade aos antibióticos foi avaliada pela técnica de Kirby-Bauer (disco difusão), e  

observou-se elevada resistência às penicilinas nas cepas gram-positivas, enquanto as cepas gram-negativas 

mostraram sensibilidade a todos os antimicrobianos testados. No entanto, 78,2% das cepas testadas 

apresentaram perfil de resistência a pelo menos um antimicrobiano, o que caracteriza preocupante taxa de 

multirresistência. A resistência bacteriana a antimicrobianos representa um desafio significativo para a 

saúde pública, exigindo uma abordagem multifacetada que inclua políticas de uso adequado de 

antimicrobianos e melhorias no saneamento básico. 

Palavras-chave: qualidade da água, resistência microbiana, saneamento básico. 

 

Water is essential for human health and development, but its quality is threatened by increasing 

anthropogenic pressure on aquatic ecosystems. This is particularly evident in urban areas, where population 

growth and lack of basic sanitation result in water pollution. This study was carried out in the urban and 

peri-urban areas of Santarém, in the state of Pará, with the aim of evaluating bacterial diversity and 

antibiotic resistance in water sources used by the population. Samples were collected at 5 points, resulting 

in the identification of 129 bacterial strains, which were identified by morphological and biochemical tests, 

with a predominance of Corynebacterium sp., Clostridium sp., Lactobacillus sp. and h as Staphylococcus 

sp., Shigella sp., Yersinia sp. and Serratia sp., which represent a potential risk to public health due to 

bacterial contamination in water sources. Antibiotic sensitivity was assessed using the Kirby-Bauer (disk 

diffusion) technique, and high resistance to penicillins was observed in gram-positive strains, while gram-

negative strains showed sensitivity to all antimicrobials tested. However, 78.2% of the strains tested showed 

resistance to at least one antimicrobial, which represents a worrying rate of multidrug resistance. Bacterial 

resistance to antimicrobials represents a significant challenge to public health, requiring a multifaceted 

approach that includes policies for the appropriate use of antimicrobials and improvements in basic 

sanitation. 
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1. INTRODUÇÃO 

A água é um dos principais recursos naturais, essencial para a saúde humana, qualidade de 

vida e desenvolvimento socioeconômico, sendo indispensável para a manutenção da vida e o 

recurso natural mais utilizado pelo ser humano [1]. Nos ecossistemas aquáticos, a diversidade de 

microrganismos é um componente-chave na organização e função desses ambientes [2], com a 

capacidade de refletir rapidamente as alterações ambientais, sendo responsáveis pela realização 

de processos biogeoquímicos, como a metabolização do carbono orgânico dissolvido, que é 

essencial para o funcionamento dos ecossistemas [3]. 

Apesar de sua importância, o uso intensivo e crescente desses ecossistemas pela sociedade, 

impulsionado principalmente pelo aumento populacional, tem exercido intensa pressão antrópica 

sobre os recursos hídricos, gerando impactos significativos e, por vezes, irreversíveis [4, 5]. O 

crescimento demográfico nas últimas décadas, associado com as atividades humanas, alteram 

significativamente o uso da água, levando a consequências como escassez e má qualidade da água, 

afetando, por sua vez, os fatores bióticos e abióticos dos corpos hídricos [6].  

Essas alterações na qualidade da água favorecem a introdução e proliferação de 

microrganismos externos nos ambientes aquáticos. Segundo Martinez e Baquero (2014) [7], 

algumas bactérias encontradas na água não são autóctones do ambiente, mas sim transportadas 

por animais, vegetais ou por solo superficial arrastado pela chuva, sendo, portanto, consideradas 

exógenas e transitórias, da mesma forma que os corpos hídricos recebem microrganismos não 

pertencentes a eles, também recebem substâncias externas. As bactérias presentes nesses 

ecossistemas, ao entrarem em contato com essas substâncias, podem ter seu desenvolvimento 

alterado, e entre as alterações, destaca-se a seleção de cepas bacterianas dotadas de genes de 

resistência a fármacos e metais [8, 9]. O saneamento básico precário, aliado ao lançamento de 

efluentes hospitalares, domésticos, industriais e agrícolas, contribui para o aumento da resistência 

bacteriana, que pode ocorrer não apenas por meio da seleção natural e genes cromossômicos, mas 

também através de diversos mecanismos, como a aquisição de plasmídeos [10].  

O aumento de cepas resistentes também ocorre por questões comportamentais, como o uso 

inadequado e excessivo de antimicrobianos, sobretudo devido ao uso indiscriminado de fármacos, 

favorecendo a seleção de bactérias com genes de resistência, estimulando alterações nos 

resistomas ambientais. Em consequência desses fatores, a incidência de bactérias patogênicas e 

resistentes a antibióticos em diversos ambientes tem aumentado, tornando-se uma preocupação 

para a saúde pública, especialmente no que diz respeito à disseminação de microrganismos 

resistentes e o crescimento de clones multirresistentes [11, 12]. Ambientes aquáticos são 

considerados grandes reservatórios de cepas resistentes a antimicrobianos [13], e isso está 

diretamente relacionado à abordagem "One Health", que se baseia na dependência mútua de 

humanos, animais e meio ambiente, pois compartilham não apenas o mesmo ambiente, mas 

também riscos à saúde, como doenças causadas por microrganismos [14].  

No Brasil, o uso contínuo dos corpos hídricos como destino para os efluentes domésticos e 

industriais não tratados, representa a principal fonte de poluição dos corpos hídricos, 

especialmente nas cidades da região Amazônica [15, 16]. Esse cenário é agravado pelo processo 

de urbanização estimulado por políticas desenvolvimentistas específicas na segunda metade do 

século XX, que resultaram no crescimento de muitas cidades sem o planejamento adequado sem 

o devido planejamento urbano e ambiental [17]. O município de Santarém, no estado do Pará, 

retrata um exemplo desta realidade, sua urbanização foi construída com base em um planejamento 

inconsistente, que não levou em consideração as necessidades da população local, nem os futuros 

impactos sociais e ambientais decorrentes das diversas atividades econômicas da Amazônia [18]. 

Neste contexto, diversos fatores socioambientais como a expansão demográfica, atividades 

econômicas, industriais e agrícolas, questão diretamente relacionadas à poluição das fontes de 

água potável, indicando a presença crescente de impurezas tanto nos leitos de rios como nas águas 

subterrâneas [19]. 

Há a necessidade de compreender a dinâmica da resistência bacteriana nos corpos hídricos 

urbanos da Amazônia, contribuindo para a elaboração de políticas públicas eficazes de gestão e 

proteção dos recursos hídricos, além de fornecer informações essenciais para a promoção da saúde 

pública e o enfrentamento da resistência antimicrobiana na região. Diante disso, o presente estudo 
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teve como objetivo analisar a diversidade bacteriana e avaliar o perfil de resistência em bactérias 

de bacias e microbacias urbanas de Santarém, Pará, durante dois períodos sazonais na região 

Amazônica. 

2. MATERIAL E MÉTODOS 

2.1 Locais e coleta de amostras 

O estudo foi realizado no município de Santarém, no estado do Pará (PA), localizado a 

2°26'22"S e 54°41'55"O, abrangendo uma área de 17.898,389 km² e uma população de 308.339 

habitantes. Santarém está inserido na microrregião do Médio Amazonas, na margem direita do rio 

Tapajós, próximo à confluência com o rio Amazonas [20] A temperatura média anual da região 

varia entre 25 e 28 ºC, com elevada umidade relativa do ar [21] 

As coletas de água foram realizadas na bacia do rio Tapajós, em áreas urbanas (pontos 1 – P1 

e ponto 2 – P2) e em microbacias na área periurbana (pontos 3 – P3, ponto 4 – P4 e ponto 5 – P5), 

durante os períodos chuvoso e de estiagem (Figura 1). Amostras de água foram coletadas em três 

subpontos ao longo do corpo hídrico de cada ponto de coleta e em duplicata, pela manhã (7:00 h a 

10:00 h), entre os meses de novembro a dezembro de 2021 (estiagem) e abril a maio de 2022 

(chuvoso). As amostras e suas duplicatas de cada subponto foram homogeneizadas em pool, 

totalizando duas amostras por ponto. As amostras e suas réplicas, com volume de 200 mL, foram 

armazenadas sob refrigeração em frascos de vidro estéreis e enviadas para o Laboratório de 

Bacteriologia (LABAC) da Universidade Federal do Oeste do Pará (UFOPA) para análises 

microbiológicas. 

 
Figura 1: Localização dos pontos de coleta: P1, P2 - área urbana do município; P3, P4, P5- área 

periurbana do município. 
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2.2 Processamento da amostra e obtenção dos isolados bacterianos 

As amostras foram processadas de acordo com os procedimentos descritos no Manual Prático 

de Análise de Água [22]. Para a quantificação dos microrganismos presentes, foi realizada a 

inoculação de 0,1 mL da amostra diluída (10-1 a 10-5) em placas de Petri, utilizando a técnica de 

pour plate em duplicatas, no meio de cultura Plate Count Agar (PCA-Kasvi®), sob fluxo laminar. 

Após a inoculação, as placas foram incubadas a 35 °C por 24 a 48 horas em estufa, para o 

crescimento de bactérias anaeróbicas foi utilizado jarra de anaerobiose para o crescimento 

bacteriano em condições adequadas. Ao término da incubação, procedeu-se à contagem de 

colônias e ao repique de, no mínimo, cinco colônias com características morfológicas distintas 

para cada diluição. Esse repique foi realizado em tubos de ensaio contendo o meio Triptona Soja 

Ágar (TSA-Kasvi®), com o objetivo de se obter o crescimento em cultura pura. 

A identificação taxonômica dos isolados foi realizada com base em uma série de testes 

bioquímicos, utilizando a chave de identificação apropriada. Os testes realizados incluíram 

anaerobiose, coloração ácida de Ziehl-Neelsen (ZN), atividade catalásica, presença de coagulase, 

fermentação de carboidratos (lactose, sacarose, glicose) e produção de H2S, entre outros. Esses 

testes permitiram a determinação da identidade dos microrganismos até o menor nível taxonômico 

possível, conforme as diretrizes descritas por Bergey e Holt (2000) [23]. A combinação de 

múltiplos testes bioquímicos foi essencial para garantir a precisão da identificação, 

proporcionando uma abordagem robusta para o estudo da diversidade microbiana nas amostras. 

2.3 Perfil de resistência antimicrobiana 

O estudo do perfil de resistência antimicrobiana das cepas isoladas foi realizado utilizando o 

método de difusão em disco de Kirby-Bauer [24], uma técnica amplamente empregada para 

avaliar a suscetibilidade bacteriana a diferentes antimicrobianos. Para os testes, foram 

selecionados 11 antimicrobianos representando 5 classes farmacológicas distintas: 

fluoroquinolonas (ciprofloxacina - CIP), carbapenêmicos (imipenem - IMP), nitrofurantoína 

(NIT), penicilinas (penicilina G - PEN G, oxacilina - OXA), aminopenicilinas (ampicilina - 

AMP), beta-lactâmicos com inibidor de beta-lactamase (amoxicilina/ácido clavulânico - 

AMO+CLA), e macrolídeos (eritromicina - ERI). 

A resistência ou sensibilidade das cepas a cada antimicrobiano foi determinada pela medição 

dos halos de inibição formados ao redor dos discos impregnados com os antimicrobianos. Os 

halos foram medidos com o auxílio de um paquímetro digital, com a unidade de medida expressa 

em milímetros (mm). Os diâmetros dos halos foram comparados com os valores de referência 

preconizados pelas normas estabelecidas pelo Clinical and Laboratory Standards Institute [25], 

que classifica as cepas como sensíveis (S), intermediárias (I) ou resistentes (R) de acordo com a 

magnitude dos halos de inibição observados. 

Para a análise da resistência múltipla, foi calculado o Índice MAR (Multiple Antibiotic 

Resistance Index) [26], que permite avaliar a resistência de um isolado a diferentes 

antimicrobianos. O cálculo do Índice MAR foi realizado dividindo o número dos antibióticos que 

apresentaram resistência bacteriana pelo número total de antibióticos testados. De acordo com os 

critérios estabelecidos, um valor de MAR superior a 0,2 é indicativo de multirresistência, 

sugerindo que o isolado apresenta resistência a uma proporção significativa de antimicrobianos 

testados, o que pode ser um indicativo de preocupações para o controle e tratamento das infecções 

causadas por essas cepas. 

2.4 Análise estatística 

Para avaliar a diversidade de gêneros entre os diferentes pontos amostrais foram utilizados os 

Índices de Simpson e Shannon. A comparação entre as médias do número de amostras 

identificadas nos períodos sazonais (chuvoso e estiagem) foi utilizado o teste Wilcox. Essa 

análise foi escolhida devido os dados não atenderem o pressuposto da normalidade. Além disso, 

está análise leva em consideração a não independência dos pontos entre os tratamentos, realizando 
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assim comparação entre amostras pareadas. As análises foram realizadas no software R [27] a 

nível de significância de 95%. 

Na análise estatística de resistência antimicrobiana foi utilizada matriz de similaridade e 

distância euclidiana com variáveis categóricas R, I e S que foram convertidas em variáveis 

numéricas 3, 2 e 1, respectivamente, para que fosse construída uma medida de similaridade com 

base na análise euclidiana para a construção do dendrograma. Todas as análises estatísticas foram 

realizadas no programa R [27]. 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

3.1 Diversidade bacteriana 

Os resultados possibilitaram o isolamento de 129 cepas a partir das amostras de água coletadas 

na bacia e nas microbacias de Santarém (PA). Após a coloração de gram, observou- se que 93,8% 

das cepas foram gram-positivas. As cepas gram-negativas, juntamente com as gram-positivas, 

foram posteriormente identificadas por meio de testes bioquímicos. As identificações das cepas 

durante o período chuvoso e de estiagem estão detalhadas na Tabela 1 e Figura 2. 

Tabela 1 : Números de isolados identificadas (n) e frequência de ocorrência nas amostras (%) dos 

isolados bacterianos no período chuvoso (CVS) e estiagem (ETG). 

Ao comparar a diversidade de gêneros nos diferentes pontos amostrais por meio do Índice de 

Simpson, que enfatiza a dominância de espécies, indicou que os pontos P1 e P2 apresentaram os 

menores valores de dominância (64% e 53%, respectivamente), sugerindo maior diversidade de 

gêneros. Em contraste, os pontos P3, P4 e P5 apresentaram maior dominância de gêneros (79%), 

refletindo menor diversidade bacteriana. Já o Índice de Shannon, mais sensível à riqueza de 

espécies, indicou que o ponto amostral que apresentou maior diversidade e riqueza de gêneros foi 

o P3, seguido dos pontos P4, P5, P1 e P2. A aplicação combinada desses índices permitiu avaliar 

simultaneamente a dominância e a riqueza, proporcionando uma análise mais abrangente da 

diversidade bacteriana nos pontos amostrais. 

Apesar de o número de cepas isoladas ser maior no período chuvoso (n = 73) em comparação 

ao período de estiagem (n = 56), o teste t revelou que não houve diferença significativa entre os 

pontos amostrais, estatística t= 120 e valor de p= 0.8887 (p > 0,05). No entanto, foi observada 

uma prevalência contínua dos gêneros Corynebacterium e Clostridium tanto no período chuvoso 

quanto no de estiagem. A análise microbiológica dos corpos hídricos revelou a presença de 

microrganismos com potenciais implicações sanitárias e ecológicas, tanto gram-positivas como 

gram-negativas.  

 

Táxon 
P1  P2  P3  P4  P5  

CVS ETG CVS ETG CVS ETG CVS ETG CVS ETG 

Corynebacterium sp. 13 4 10 7 4 5 1 3 3 0 

Clostridium sp. 12 7 1 4 1 3 0 3 2 7 

Lactobacillus sp. 2 5 0 0 1 4 0 4 0 0 

Staphylococcus sp. 0 0 0 0 2 1 4 0 3 0 

Serratia sp. 0 0 0 0 2 0 0 0 1 0 

Yersinia sp. 0 0 0 0 1 0 0 2 0 0 

Shigella sp. 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 
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Figura 2. Imagem esquemática dos isolados bacterianos no período chuvoso e estiagem. A) Número de 

gêneros identificados (n) e frequência de amostras no período chuvoso. B) Número de gêneros 

identificados (n) e frequência de amostras no período de estiagem. C) Representação gráfica de 

comparação dos gêneros no período chuvoso. D) Representação gráfica de comparação dos gêneros no 

período de estiagem. 

Dentre eles, o gênero Corynebacterium, um gênero pertencente ao filo Actinobacteria, 

encontrado em diversos ambientes, como solos, esgotos, superfícies vegetais, e também 

compondo a microbiota nativa da pele e mucosas de animais e humanos [28]. As espécies desse 

gênero são bastonetes gram-positivos, imóveis, não esporulados, aeróbicas e produtoras da 

enzima catalase. O gênero inclui espécies patogênicas, oportunistas e simbióticas, entre as 

patogênicas destaca-se C. diphtheriae, causadora da difteria, enquanto C. glutamicum, uma 

espécie não patogênica e simbiótica, é amplamente utilizada na produção de aminoácidos e em 

processos biotecnológicos [29-31]. Na presente pesquisa, durante o período chuvoso, 

Corynebacterium foi a bactéria mais frequente no ponto P1, localizado na bacia do rio Tapajós, na 

área urbana de Santarém. Esse resultado sugere que a alta prevalência desse gênero pode estar 

relacionada à contribuição dos efluentes urbanos lançados no corpo hídrico, que pode estar 

relacionado à processos naturais como a lixiviação, principalmente durante do período chuvoso, 

onde os substratos são varridos para os corpos d’água pela chuva. 

Outro grupo abundante neste estudo é o gênero Clostridium, pertencente ao filo Firmicutes, é 

composto por espécies gram-positivas, anaeróbias, não móveis e formadoras de esporos [28]. 

Muitas espécies desse gênero são reconhecidas por sua capacidade de produzir toxinas, sendo 

algumas patogênicas, como Clostridium tetani e Clostridium botulinum [32]. Além do potencial 

patogênico, algumas espécies de Clostridium desempenham um papel importante na 

decomposição de matéria orgânica em ambientes anaeróbios, como os sedimentos e águas de 

corpos hídricos [28, 32]. A presença significativa de Clostridium nos corpos hídricos estudados, 

especialmente no período chuvoso, sugere uma correlação com o aporte de matéria orgânica, que 

pode ocorrer devido o escoamento superficial urbano ou por lixiviação, alterando a diversidade e 

a estrutura das comunidades microbianas, esses processos favorecem o transporte de material 

contaminado para o ambiente aquático, criando condições ideais para o crescimento de espécies 

anaeróbias. 
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Lactobacillus é um gênero caracterizado por bastonetes gram-positivos, não formadores de 

esporo [33], sendo o gênero mais frequente nos pontos P1 (bacia urbana), P4 e P5 (microbacia 

periurbana) do período de estiagem. Lactobacillus possui ampla distribuição na natureza e é 

raramente associado a infecções em humanos, estando presente em alimentos fermentados e 

suplementos vitamínicos. Suas características fisiológicas específicas, tanto no rendimento 

metabólico quanto nas propriedades probióticas, tornam essas bactérias amplamente utilizadas na 

indústria de alimentos fermentados [33, 34], assim como fazendo parte do microbioma humano e 

ambiental, sendo considerado um microrganismo vivo que promove benefícios à saúde. Além 

disso, as bactérias do ácido láctico, grupo ao qual Lactobacillus pertence, são bem estudadas por 

suas propriedades probióticas e antimicrobiana [34, 35]. 

Complementando a diversidade microbiana de cepas gram-positivas encontradas neste estudo, 

a presença de cepas da família Staphylococcaceae, representada por Staphylococcus sp. foram 

encontradas exclusivamente nos pontos da área periurbana do município. As espécies do gênero 

Staphylococcus são versáteis e presentes na microbiota humana e animal, bem como em 

ambientes aquáticos e alimentos [36]. Os estafilococos são classificados com base na capacidade 

de coagular o plasma, sendo divididos em coagulase positiva (SCP) e coagulase negativa 

(SCN), dentro dessas categorias, destaca-se Staphylococcus aureus, uma espécie coagulase 

positiva, que tem a capacidade de colonizar indivíduos saudáveis e habitar as mucosas. Sua 

adaptação e disseminação nos ambientes podem estar relacionadas à formação ou presença em 

biofilmes [37]. As infecções associadas a S. aureus podem ser graves devido aos seus fatores de 

virulência e à sua capacidade de desenvolver resistência antimicrobiana [37, 38]. É importante 

ressaltar que cepas de S. aureus estão entre os patógenos de alta prioridade devido ao risco à saúde 

pública para indivíduos que tenham contato com essas bactérias [39] por possuírem o potencial 

de desenvolver resistência aos antibióticos do grupo dos ß-lactâmicos que são responsáveis pela 

inativação do antibiótico [40].  

No grupo das gram-negativas, a família Enterobacteriaceae representadas pelos gêneros 

Shigella sp., Yersinia sp. e Serratia sp., gêneros de grande interesse tanto do ponto de vista da 

saúde pública quanto da qualidade ambiental [41]. Amplamente dispersas na natureza, essas 

bactérias são frequentemente encontradas em ambientes aquáticos, em plantas, no solo e na 

microbiota do trato intestinal de animais. Sua importância médica é significativa, pois muitas 

dessas espécies são patogênicas e apresentam resistência a antimicrobianos, o que torna seu 

monitoramento essencial para a saúde pública e o controle da qualidade ambiental [42]. A falta 

de saneamento básico e a presença de esgotos não tratados no ambiente são as principais causas 

das infecções por bactérias do gênero Shigella, causando doenças intestinais, transmitidas 

principalmente pela ingestão de água e alimentos contaminados. Dentre essas infecções, destaca-

se a shigelose, uma doença gastrointestinal inflamatória aguda que pode afetar adultos e crianças 

[43]. Como Shigella sonnei, uma das principais responsáveis pela shigelose em países 

desenvolvidos, sendo frequentemente associada a infecções de menor gravidade em comparação 

com outras espécies do gênero, no entanto, devido à sua alta capacidade de transmissão e 

resistência a algumas classes de antibióticos, representa um risco significativo à saúde pública 

[44]. O monitoramento e controle da presença dessa bactéria em ambientes aquáticos e alimentos 

são cruciais para prevenir surtos e garantir a saúde pública, especialmente em áreas com 

infraestrutura de saneamento precária. 

De modo semelhante, a identificação do gênero Yersinia, um patógeno de relevância histórica 

e epidemiológica por possuir espécies que são consideradas patógenos entéricos, sendo capazes 

de penetrar na parede intestinal e invadir os linfonodos, embora o mecanismo de patogenicidade 

dessas bactérias ainda não seja completamente compreendido [45]. A espécie Y. enterocolitica é 

conhecida por produzir uma enterotoxina que pode causar gastroenterites, levando a sintomas 

como diarreia, febre e dor abdominal [46]. No presente estudo foram identificadas três cepas deste 

gênero, sendo um na estação de estiagem e duas na estação chuvosa. A detecção de cepas de 

Yersinia, é de grande importância destacando a necessidade de vigilância e controle rigoroso da 

qualidade da água e do ambiente  

Por fim, Serratia sp. surge como um gênero de dupla relevância: enquanto algumas espécies 

são consideradas oportunistas em humanos, outras têm potencial biotecnológico devido à 

produção de enzimas como DNase e lipase, além de pigmentos e compostos com aplicações 
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industriais e ambientais, incluindo biorremediação [47]. A principal espécie do gênero Serratia é 

associada a doenças humanas, Serratia marcescens, inicialmente, esses microrganismos eram 

considerados aquáticos saprófitos, sem patogenicidade, sendo frequentemente utilizados como 

marcadores biológicos devido à característica de formar colônias vermelhas facilmente 

identificáveis. No entanto, Serratia marcescens é agora reconhecida como uma espécie associada 

a infecções hospitalares, estando envolvida em diversas doenças, como infecções do trato 

respiratório, urinário, septicemia, meningite e endocardite [48, 49]. 

Neste estudo, foram identificados gêneros bacterianos com diferentes perfis ecológicos, 

abrangendo tanto microrganismos patogênicos quanto não patogênicos. O ponto P4 apresentou o 

maior número de cepas durante o período chuvoso, possivelmente em razão de características 

específicas da área periurbana, como alta densidade populacional associada a maior escoamento 

de efluentes residenciais durante as chuvas. Esses fatores podem explicar a ocorrência localizada 

desse gênero, embora não seja possível afirmar um padrão de distribuição entre áreas urbanas e 

periurbanas com base apenas nestes dados. 

Outro ponto a ser discutido é a ausência da espécie Escherichia coli nos isolados, que apesar 

de ser um indicativo de qualidade de água, o presente estudo buscou conhecer a diversidade 

bacteriana dos efluentes, por isso, não se utilizou de meios específicos para isolamento da espécie 

[9, 22]. Esse fator pode ter contribuído para subestimar a ocorrência dessa espécie, especialmente 

considerando que indicadores fecais como E. coli tendem a competir com outras bactérias 

heterotróficas de crescimento rápido em meios não seletivos [50]. Além disso, condições 

ambientais desfavoráveis, como variações bruscas de pH, alta incidência de radiação UV, baixa 

disponibilidade de nutrientes e presença de substâncias antimicrobianas no meio, podem reduzir 

a viabilidade de E. coli ou induzi-la ao estado viável, porém não cultivável [51, 52]. 
A principal causa para o registro de táxons com potencial patogênico é a evidente presença de 

efluentes despejados diariamente nessas águas sem o tratamento adequado, o que torna o ambiente 

um potencial transmissor de doenças e um reservatório para esses microrganismos. Grande parte 

dos microrganismos responsáveis por doenças transmitidas pela água ou esgoto tem origem fecal, 

e, nos rios, essas cepas bacterianas podem entrar em contato com substâncias e metais, criando um 

ambiente de pressão seletiva para o desenvolvimento de resistência antimicrobiana. 

3.2 Perfil de resistência à antimicrobianos 

Os testes de perfil de resistência antimicrobiana revelaram que 78,2% de todo os isolados 

apresentaram resistência a pelo menos um antimicrobiano (Figura 3 e Figura 4). Entre os gêneros 

testados, Corynebacterium sp. foi o mais resistente, com 54,1% das cepas mostrando resistência a 

pelo menos um antimicrobiano, seguido por Clostridium sp. (38,1%), Lactobacillus sp. (18,06%), 

Staphylococcus sp. (6,4%) e Staphylococcus aureus (9,03%). Por outro lado, os gêneros Shigella 

sp., Yersinia sp. e Serratia sp. não apresentaram resistência a nenhum dos antimicrobianos 

testados.  

A classe das penicilinas foi o grupo de antimicrobianos para o qual as cepas apresentaram 

maior resistência em comparação com as outras classes. No total, 65,2% das cepas mostraram 

resistência à OXA e 60,3% à PEN. Ao analisar os resultados dos perfis de resistência das bactérias 

aos antimicrobianos testados, não foi observada diferença significativa entre as estações chuvosa 

e de estiagem, independentemente dos pontos amostrados, conforme resultado do teste Wilcox 

onde p > 0,05. Estudos sugerem que o elevado índice de resistência antimicrobiana no período 

chuvoso pode estar relacionado ao transporte alóctone, facilitado pelo arraste de contaminantes 

de outras áreas dos ambientes aquáticos [53]. No entanto, nossos dados não corroboram esses 

achados, uma vez que não houve influência das estações climáticas sobre o perfil de resistência 

bacteriana das cepas testadas.  

Entre as cepas gram-negativas (n=8), todas apresentaram sensibilidade para os 

antimicrobianos testados. O percentual de suscetibilidade bacteriana nos diferentes ambientes 

pode ser observado na Figura 3. 
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Figura 3: A) Percentual de susceptibilidade bacteriana (resistente, sensível e resistência intermediária) a 

diferentes antimicrobianos em amostras ambientais de água no período chuvoso (cheia) B) Percentual de 

susceptibilidade (resistente, sensível e intermediário) a diferentes antimicrobianos em amostras 

ambientais de água no período estiagem. Legenda: AMO+CLA – Amoxicilina + Ácido Clavulânico; 

AMP – Ampicilina; ERI – Eritromicina; IMP – Imipenem; NIT – Nitrofurantoína; CIP – Ciprofloxacin; 

OXA – Oxacilina; PEN – Penicilina; AMI – Amicacina; CLO – Cloranfenicol; GEN – Gentamicina. 

O perfil intermediário das cepas isoladas das amostras testadas foi observado com maior 

frequência para AMO+CLA (22,4%) e ERI (10,07%), com menor sensibilidade para OXA, 

seguido pela PEN. A penicilina foi o segundo antimicrobiano mais frequente entre os perfis de 

resistência expressos pelas cepas testadas. Desde sua descoberta em 1928, tem-se registrado um 

aumento histórico nos perfis de resistência das bactérias a este fármaco. Em meados da década de 

1930, menos de 1% das bactérias eram resistentes, enquanto em 2005 esse número saltou para 

90% [54]. O aumento da resistência bacteriana é alarmante, pois a maioria dos microrganismos 

envolvidos nesta questão são causadores de doenças no trato gastrointestinal, e a busca por 

antibióticos para tratamento tem levado os pacientes a escolherem aqueles de baixo custo e fácil 

acesso, estimulando o uso sem recomendação médica. 

No presente estudo, 33% das cepas gram-positivas testadas apresentaram perfil de 

suscetibilidade a OXA. A pressão antrópica e o avanço da urbanização nos pontos estudados 

certamente são fatores que contribuem para a seleção de cepas resistentes, pois este 

antimicrobiano é utilizado no tratamento de muitas infecções humanas. Estudos com 

estafilococos mostraram elevada resistência, acima de 70%, ao grupo das penicilinas 

(benzilpenicilina, penicilina V, ampicilina e amoxicilina). Na busca por fármacos antimicrobianos 

capazes de combater as infecções estafilocócicas, foram descobertas novas penicilinas, como a 

meticilina, a oxacilina e seus derivados [55, 56] 

Antibióticos como AMO e AMP, quando associados a Clavulanato ou Sulbactam, 

respectivamente, exibem maior eficácia no controle bacteriano [57, 58]. Nesta pesquisa, foi 

utilizado o teste de sensibilidade para AMO associado ao Clavulanato/Ácido Clavulânico 

(AMO+CLA), e 10% de todas as cepas testadas mostraram resistência a esses fármacos. Estudo 

realizado em águas subterrâneas e superficiais relatou resultados semelhantes aos encontrados 

neste estudo, no qual os autores observaram que 36% das cepas testadas apresentaram resistência 

à amoxicilina e ampicilina [59]. Malagi et al. (2019) [60] identificaram resistência à ampicilina e 

ciprofloxacina, e susceptibilidade à gentamicina em cepas isoladas dos rios da cidade de 

Cascavel-PR, os quais os autores atribuíram ao aporte de efluentes urbanos. Esses dados diferem 

dos obtidos no nosso estudo, onde as cepas apresentaram sensibilidade aos antibióticos AMP, CIP 

e GEN. 

A eritromicina (ERI) é um antibiótico da classe dos macrolídeos, caracterizado por seu amplo 

espectro de ação, atuando na síntese de proteínas. Foi observado que 13,9% das cepas isoladas 

nesta pesquisa apresentaram resistência à ERI. Em geral, a ERI é o antimicrobiano de segunda 

opção para tratar infecções em pacientes alérgicos à PEN [61]. 

Ciprofloxacina (CIP) e Imipenem (IMP) foram os antimicrobianos para os quais as cepas 

testadas nesta pesquisa apresentaram sensibilidade. A ciprofloxacina é uma fluoroquinolona de 

terceira geração, normalmente administrada para o tratamento de infecções bacterianas sistêmicas 
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complicadas [62], o que pode indicar seu uso restrito em infecções da comunidade. A frequência 

do perfil de sensibilidade e multirresistência dos isolados aos antimicrobianos nos diferentes 

períodos sazonais é mostrada na Figura 4. 

 
Figura 4: Isolados sensíveis, resistentes e multirresistentes a antimicrobianos nos períodos sazonais. 

As cepas que apresentaram perfil de multirresistência no período de estiagem atingiram 62%, 

enquanto o perfil de sensibilidade foi mais elevado no período chuvoso. Considerando todos os 

isolados, 78,2% das cepas apresentaram resistência a um ou mais antimicrobianos. Destas, 

55,03% mostraram multirresistência (com maior frequência nos isolados do período de estiagem), 

e 21,7% apresentaram sensibilidade (maior no período chuvoso) a todos os antimicrobianos 

testados. A alta frequência de bactérias multirresistentes é uma preocupação global, pois esses 

microrganismos, mesmo não sendo patógenos potenciais ou oportunistas, podem, por contato, 

contaminar a população e transferir genes de resistência para a microbiota patogênica, oportunista 

ou comensal. Dependendo da condição do hospedeiro, isso pode resultar em infecções [63]. 

As cepas multirresistentes a antimicrobianos têm se tornado cada vez mais comuns devido ao 

uso indiscriminado de antibióticos, especialmente na medicina humana, veterinária, agricultura e 

produção animal [64]. Fatores como densidade populacional e o descarte inadequado de resíduos 

nas proximidades de corpos d'água estão diretamente relacionados ao aumento da resistência 

antimicrobiana [65]. Estudar microrganismos multirresistentes é fundamental para o controle da 

saúde pública, tratamento de doenças infecciosas e monitoramento ambiental, sendo uma medida 

eficaz para garantir a saúde da população, especialmente das mais vulneráveis. 

Segundo O’Neill (2016) [66], o elevado número de cepas ambientais com resistência 

antimicrobiana representa um grande desafio para o planeta e para a saúde humana. As hipóteses 

sobre essa questão são preocupantes. Estima-se que, até 2050, infecções causadas por bactérias 

resistentes possam resultar em uma taxa de mortalidade superior à do câncer. 

De acordo com Monteiro et al. (2020) [67], o tratamento inadequado com antibióticos, seja 

por tempo insuficiente ou sem prescrição médica, são os principais fatores para o 

desenvolvimento da resistência. O uso de antimicrobianos em animais, em doses baixas para 

prevenir doenças, e o consumo de alimentos contaminados com esses fármacos, amplamente 

utilizados na agricultura para o controle de pragas, são também causas que favorecem o 

surgimento de cepas resistentes [68]. Além disso, o descarte de efluentes in natura, fossas sépticas 

e águas residuais, assim como os resíduos provenientes do escoamento das fazendas, podem 

contribuir para a expressão de perfis de multirresistência bacteriana [69] 

A análise de agrupamento dos padrões de resistência entre os diferentes 

antimicrobianos revelou dissimilaridade entre os grupos (Figura 5). 
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Figura 5: Dendrograma de similaridade entre antibióticos escolhidos, construído por meio do seu padrão 

de resistência aos antimicrobianos pelas cepas analisados. 

O grupo mais distante foi composto pelos antimicrobianos OXA e PEN, que apresentaram alta 

taxa de resistência entre as cepas testadas. Já o primeiro grupo (IMP, CIP, NIT e ERI) apresentou 

maior perfil de sensibilidade, o que explica a distância e a dissimilaridade entre os dois grupos 

(Figura 5). Santarém ocupa a 3ª posição entre as piores cidades brasileiras no ranking de 

saneamento básico [70].  

Os resultados das análises de perfil de resistência bacteriana encontrados nesta pesquisa 

destacam a necessidade de um maior monitoramento dos ambientes aquáticos utilizados pela 

população. O fato de os locais de coleta estarem situados em áreas urbanas ou periurbanas, com 

alta densidade populacional e saneamento básico deficiente, contribui significativamente para a 

degradação dos corpos hídricos, com o lançamento de resíduos provenientes de diversas fontes. 

Isso favorece a disseminação de microrganismos e exerce uma pressão seletiva sobre as cepas 

resistentes. Neste estudo, os pontos amostrais são fontes naturais localizadas próximas a áreas 

urbanas e periurbanas, o que facilita o consumo e o contato com a água. Embora as amostras 

coletadas entre os diferentes períodos sazonais apresentem aparente igualdade, 55,03% das 

bactérias mostraram multirresistência. Isso reforça a urgência na adoção de políticas públicas que 

promovam o uso adequado de antimicrobianos, o fortalecimento das infraestruturas de 

saneamento básico e o incentivo a pesquisas que investiguem de maneira mais aprofundada a 

relação entre resistência bacteriana, antimicrobianos e variáveis físicas, químicas e 

microbiológicas dos corpos hídricos e outras matrizes ambientais. 

4. CONCLUSÃO 

Os resultados das análises de perfil de resistência bacteriana realizadas neste estudo ressaltam 

a urgência do monitoramento constante dos ambientes aquáticos utilizados pela população. A 

proximidade dos locais de coleta com áreas urbanas e periurbanas, caracterizadas por densidade 

populacional significativa e saneamento básico deficiente, contribui diretamente para a 

degradação dos corpos hídricos, com o lançamento de efluentes de diversas fontes. Isso não só 

favorece a disseminação de microrganismos patogênicos, mas também intensifica a pressão 

seletiva sobre as cepas resistentes. Diante desses achados, é essencial a adoção de novas políticas 

públicas que incentivem o uso adequado de antimicrobianos e o fortalecimento das infraestruturas 

de saneamento básico. Além disso, é imperativo investir em pesquisas que investiguem mais 

profundamente a relação entre resistência bacteriana e variáveis ambientais, como características 

físico-químicas e microbiológicas dos corpos hídricos, para desenvolver estratégias eficazes de 

controle e mitigação dos impactos da resistência antimicrobiana. Tais ações são fundamentais para 

proteger a saúde pública e garantir a qualidade dos recursos hídricos, especialmente em regiões 

com infraestrutura urbana deficiente. 
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