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INTRODUCAO

O Complexo Acinetobacter baumannii - Acinetobacter calcoaceticus
(Acb) engloba um conjunto de seis espécies de bactérias Gram-negativas
pertencentes ao género Acinetobacter. Dentre elas, as espécies A.
baumannii, A. pittii, A. nosocomialis e A. calcoaceticus destacam-se
como as de maior relevancial. Estas bactérias estdo estreitamente ligadas
as infeccBes relacionadas a assisténcia a Salde (IRAS), devido a sua
habilidade intrinseca para sobreviver em ambientes desafiadores, além de
sua capacidade de adquirir e disseminar genes de resisténcia aos
antimicrobianos, incluindo os carbapenémicos, frequentemente
considerados a Gltima linha de tratamento em infec¢Bes hospitalares. A
resisténcia aos carbapenémicos é mediada por diversos mecanismos,
incluindo a producéo de carbapenemases, enzimas capazes de hidrolisar a
estrutura desta classe de antimicrobianos. Muitas dessas carbapenemases
sdo codificadas em plasmideos, facilitando a transferéncia de genes de
resisténcia entre bactérias de forma intra ou interespecificaz. Por esses
motivos, a Organizacdo Mundial da Saude (OMS) classifica
Acinetobacter baumannii produtor de carbapenemase como uma bactéria
de nivel critico, representando um desafio global para a satde puablica. O
uso indiscriminado de antimicrobianos na medicina humana, veterinaria e
na produgdo animal tem sido uma das principais causas da disseminacéo
da resisténcia antimicrobiana em um contexto de sa(de Unica, sendo
necessaria uma monitoragdo da disseminacdo destas bactérias em
diversos ambientes, incluindo o veterinario. Portanto, o presente estudo
tem como objetivo a identificagcdo fenogenotipica de Acb em amostras
provenientes de infecgdes em animais de companhia, bem como a
deteccdo de genes codificadores de carbapenemases (Genes blaKPC,
blaNDM e blaOXA-48) nas amostras analisadas.

METODOLOGIA

confirmacOes protedbmica e genotipica, foi possivel identificar uma
prevaléncia das espécies de A. pittii e A. baumannii. Considerando a
resisténcia antimicrobiana, 54% (19/35) apresentaram padrdo multidroga-
resistente (MDR). Uma bactéria é classificada como MDR quando
manifesta resisténcia a pelo menos trés ou mais classes de
antimicrobianos  bacterianos®. Amostras advindas de processos
infecciosos em trato urinario de cées apresentaram este padrdo em maior
prevaléncia. Em relagdo a presenca dos genes codificadores de
carbapenemases foi possivel detectar todos os genes pesquisados,
blaKPC, blaOXA-48 e blaNDM nas cepas avaliadas, inclusive a
deteccdo simultdnea de mais de um gene codificador de carbapenemase
na mesma cepa (Tabelal).

Tabela 1: Genes de resisténcia encontrados nas amostras avaliadas.
(Fonte autoral)

Genes blaNDM e blakPC e blaNDM

encontrados: blaNDM blaOXA-48 blaOXA-48 e blaKkPC blakpC
Ne de
amostras: 535 4135 2135 235 1/35

Para conduzir este estudo, foram avaliadas 190 cepas de cocobacilos
Gram-negativos ndo fermentadores provenientes de diversos processos
infecciosos, tais como infecgBes urindrias, pustulas e lesdes cutaneas em
cdes e gatos, com o intuito de investigar a presenca de genes do
complexo Acb. A identificagdo primaria dessas cepas foi realizada por
meio de métodos fenotipicos conforme preconizado por Koneman e
colaboradores (2018), que abrangem anélises presuntivas e bioquimicas
(Fig. 1). Posteriormente, a confirmagdo fenotipica foi conduzida por meio
de analise protedmica utilizando a técnica MALDI-TOF. A analise
fenotipica de resisténcia antimicrobiana foi realizada através de
antibiograma, enquanto a analise genotipica foi realizada por meio da
técnica da Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR). Esta abordagem
permitiu uma investigacdo abrangente e precisa da presenca do complexo
Ach, bem como seu perfil de resisténcia nas amostras estudadas.

Figura 1: Métodos fenotipicos de identificacdo e analise de resisténcia
antimicrobiana (Fonte: Acervo pessoal, 2023).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O género Acinetobacter spp. possui elevada versatilidade nutricional e
metabolica, podendo adaptar-se facilmente a diferentes ambientes, sendo
considerado um patégeno oportunista. Além disso, demonstram
intrinsecamente resisténcia a um amplo espectro de antimicrobianos.
Genes de multirresisténcia tém a capacidade de serem transferidos entre
diferentes bactérias, amplificando a disseminagdo da resisténcia no
ambiente, portanto, se espalham rapidamente dentro das espécies
bacterianas e em grandes distancias geograficas. Esse processo contribui
de maneira significativa para a reducdo das opcOes terapéuticas
disponiveis no tratamento de infeccBes causadas por esse género. A
medida que essas bactérias se espalham no ambiente, sua disseminacao
contribui para o surgimento de resisténcia antimicrobiana em diversos
cenarios, em um contexto de Satde Unica.

CONSIDERAGOES FINAIS

Os resultados do presente estudo, juntamente com os de estudos recentes,
levantam preocupaces sobre a considerdvel prevaléncia da Resisténcia
Antimicrobiana em cepas do complexo Acb associadas a infecgBes em
animais e que pode ser potencialmente transmitida ao ambiente humano

ou vice-versa. A caracterizagdo das espécies pertencentes ao complexo
Acb ainda é um desafio na Medicina Veterinaria, sendo necessaria muitas
vezes a associacdo de técnicas para esta identificagdo. Alguns
mecanismos, como a producdo de carbapenemases desempenham um
papel crucial no cenario da resisténcia aos antimicrobianos,
representando uma ameagca significativa para a Satde Unica e a eficécia
dos tratamentos antimicrobianos.
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