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Resumo

Objetivo: Abordar sobre a resisténcia bacteriana e a relevancia clinica associada ao grupo
ESKAPE. Metodologia: O presente estudo trata-se de uma revisao narrativa da literatura
a qual utilizou artigos publicados entre os anos de 2018 a 2024, indexados na base de
dados PubMed®. Resultados e Discussao: Para esse estudo foram selecionados 4 artigos
que estavam dentro dos critérios de elegibilidade. Os patégenos do grupo ESKAPE sédo
agentes importantes das infeccdes relacionadas aos cuidados de salde e os desafios
provocados pela resisténcia antimicrobiana. Esses microrganismos séo caracterizados por
sua elevada viruléncia, notavel adaptabilidade e resisténcia aos tratamentos tradicionais.
Conclusdo: Apesar dos avancos no diagnéstico e no manejo clinico, a ampla
disseminacédo de genes de resisténcia, reforca a necessidade de estratégias mais eficazes
para controle e prevencao.

Palavras-chave: Farmacorresisténcia Bacteriana; Infeccdo Hospitalar; Viruléncia.

Area tematica: Bacteriologia.

INTRODUCAO

A Resisténcia Antimicrobiana (RAM) constitui um dos maiores desafios globais
em saude publica, comprometendo avangos conquistados no tratamento de infecgdes
bacterianas e aumentando significativamente as taxas de mortalidade (Huemer, 2020).
Desde sua introducdo, os antibioticos revolucionaram a medicina ao prevenir e tratar

infeccdes bacterianas, salvando milhGes de vidas (Camachos, 2023). No entanto, 0 uso
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inadequado desses medicamentos tem acelerado o surgimento de microrganismos
capazes de resistir aos efeitos bactericidas e bacteriostaticos dos farmacos (Camachos,
2018).

Nesse contexto, a disseminacdo de genes de resisténcia por transferéncia
horizontal, como os genes de 3-lactamase de espectro estendido (ESBL), tem sido um dos
principais mecanismos de adaptacdo bacteriana, permitindo a propagacao da resisténcia
entre diferentes espécies (Samreen, 2021). A Organizacdo Mundial da Saide (OMS),
reconhecendo a gravidade dessa crise, elaborou em 2017 uma lista de patdgenos
prioritarios para o desenvolvimento de novos antibioticos, destacando o grupo ESKAPE
(Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter
baumannii, Pseudomonas aeruginosa e espécies de Enterobacter) (Oliveira, 2020).

Diante do exposto, por entender a gravidade deste problema de salde, o presente
estudo teve como objetivo investigar os principais mecanismos de resisténcia bacteriana

relacionados ao grupo ESKAPE.

METODOLOGIA

O presente estudo trata-se de uma revisdo narrativa da literatura tendo como
objetivo descrever a resisténcia bacteriana associada ao grupo ESKAPE. Para isso, 0
estudo partiu da seguinte pergunta norteadora: “Quais os principais mecanismos de
resisténcia do grupo ESKAPE?”.

Os artigos para essa revisdo foram buscados na base de dados PubMed® no
periodo de 21 a 23 de agosto de 2024. Incluiram-se estudos originais e completos
disponiveis gratuitamente e nos idiomas inglés e portugués publicados nos ultimos 6 anos,
compreendendo o periodo de 2018 a 2024, e que respondessem a pergunta norteadora.
Foram excluidos do estudo: artigos duplicados, outras revisoes, artigos que ndo tinham
relacdo com o tema, que ndo eram de acesso aberto ou que nao respondessem a pergunta

norteadora.

RESULTADOS E DISCUSSAO
Ao final da busca na base de dados, 4 artigos estavam dentro dos critérios de
elegibilidade, por serem capazes de responder a pergunta norteadora, 0s quais serviram

de subsidio para a construcdo desta revisdo. Nesse sentido, dentro das espécies que
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constituem o grupo ESKAPE, a bactéria Enterococcus faecium representa um importante
patdgeno associado as Infecches Relacionadas a Assisténcia a Saude (IRAS),
principalmente, em relacdo as linhagens adaptadas em hospitais, as quais sdo cada vez
mais resistentes aos glicopeptideos, como vancomicina e teicoplanina, gragas a presenca
dos genes vanA e vanB. Esses genes sdo ativados na presenca do antibidtico e comegam
a modificar a estrutura da parede celular, impedindo a ligacdo e a ac¢do do antibiotico
sobre a parede (Oliveira, 2020; Dutra, 2021).

As infecgdes por A. baumannii ocorrem principalmente em pacientes internados
em hospitais ou em individuos que tiveram contato frequente com ambientes hospitalares.
A taxa de resisténcia antimicrobiana € alta sendo capaz de desenvolver diferentes cepas
resistentes e de forma rapida (Oliveira, 2020). Esta bactéria, em particular, é altamente
resistente a antimicrobianos devido a diversos mecanismos, como a produgdo de B-
lactamases (ex.: OXA-23, OXA-24), alteracao de porinas que reduzem a permeabilidade
da membrana, modificacdo de proteinas-alvo (ex.: PBPS) e uso de bombas de efluxo que
expulsam antibioticos (Queiroz; Maciel; Santos, 2022).

Comumente encontrado também em ambientes hospitalares, a P. aeruginosa é um
patdgeno que frequentemente causa infecces respiratdrias graves em pacientes com
sistema imunoldgico comprometido. Ainda assim, podem prevalecer em individuos com
doenca pulmonar crénica ou hereditaria, como a bronquiectasia e fibrose cistica, sendo
que, nesta ultima, esta espécie pode permanecer no organismo por mais de uma década
(Oliveira, 2020). Além disso, € resistente a antimicrobianos por multiplos mecanismos,
como producéo de beta-lactamases, bombas de efluxo, reducéo de porinas, mutagdes nos
alvos de antibidticos e formacéo de biofilmes. Esses fatores conferem resisténcia a beta-
lactdmicos, fluoroquinolonas e aminoglicosideos, dificultando o tratamento das
infeccdes, pois algumas cepas séo pan resistentes (Sanya et al., 2023).

As espécies Enterobacter aerogenes (atualmente conhecida como Klebsiella
aerogenes) e Enterobacter cloacae tém se mostrado ameacas importantes em enfermarias
neonatais e em unidades de terapia intensiva, especialmente para pacientes que
necessitam de ventilagdo mecéanica. A bactéria E. aerogenes é capaz de abrigar
subpopulacGes de bactérias resistentes a colistina que sdo indetectaveis usando as

estratégias atuais de testes de diagnostico e, também, tornou-se resistente aos
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carbapenémicos. Essas bactérias sdo resistentes a acéo destes farmacos devido a produgéo
de B-lactamases como ESBLs e AmpC, além de adquirirem resisténcia por transferéncia
horizontal de genes (Oliveira, 2020).

A resisténcia a meticilina foi detectada pela primeira vez em S. aureus em 1961,
devido a sua capacidade de inativar o antibidtico por meio das enzimas -lactamases que
clivam o anel B-lactdmico, apesar deste achado representar um problema importante em
ambientes de satde, a frequéncia de S. aureus resistente a meticilina (MRSA) adquiridos
em hospital (HA-MRSA) tem mostrado uma diminuicdo, enquanto cepas de MRSA
adquiridas na comunidade (CA-MRSA) tem aumentado (Oliveira, 2020; Cussolim,
2021).

Os antibioticos das classes das cefalosporinas e dos carbapenémicos tém sido
cruciais no tratamento de infeccBes severas causadas por enterobactérias, como Klebsiella
pneumoniae, no entanto, sua eficacia tem sido comprometida pela ampla disseminacao
de genes que produzem enzimas, como [-lactamases de espectro estendido (ESBLS) e
carbapenemases, que conferem resisténcia a esses medicamentos vitais. A resisténcia
também esté associada a diminuicdo da expressdo de porinas na membrana, dificultando
a entrada de antibidticos, e a utilizacdo de bombas de efluxo que expulsionam os farmacos
(Oliveira, 2020; Stojowska-Swedrzynska et al., 2022).

CONCLUSAO

Os patogenos do grupo ESKAPE descritos neste estudo destacam a relevancia das
infeccBes associadas aos cuidados de salde e os desafios impostos pela resisténcia
antimicrobiana (RAM). Esse grupo exemplifica microrganismos que apresentam alta
viruléncia, capacidade significativa de adaptacdo e resisténcia a tratamentos
convencionais. Apesar dos avancos no diagndstico e no manejo clinico, a ampla
disseminacdo de genes de resisténcia, como os que codificam [-lactamases e
carbapenemases, reforca a necessidade de estratégias mais eficazes para controle e
prevencdo. Estudos futuros devem focar no desenvolvimento de novos antimicrobianos e

na melhoria das praticas hospitalares para minimizar o impacto dessas infeccdes.
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