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RESUMO 

 

 

A resistência antimicrobiana representa um dos principais desafios atuais na medicina 

veterinária, devido ao seu impacto direto no bem-estar animal e na saúde pública. Diante disso, 

esse trabalho tem como objetivo avaliar a prevalência e a variação temporal da resistência 

antimicrobiana de bactérias isoladas no Hospital Veterinário da Universidade Federal de 

Uberlândia (UFU) no período de junho de 2024 a junho de 2025. Foram analisadas amostras 

clínicas provenientes de pacientes atendidos no hospital, incluindo cães (n=90) e gatos (n=13). 

As amostras clínicas consistiram em urina (n=64), swab de orelha (n=12), swab de ferida (n=23) 

e swab nasal (n=4). Adicionalmente, foram coletadas amostras do ambiente hospitalar, 

incluindo mãos de profissionais (n=13) e superfícies (n=21). No centro cirúrgico, as amostras 

das mãos dos profissionais foram coletadas antes e após a antissepsia; nos demais setores, as 

coletas das mãos foram realizadas sem antissepsia prévia, enquanto as amostras de superfícies 

foram obtidas de forma padronizada em todos os setores. Dentre os isolados provenientes de 

amostras clínicas, foram identificados 42 com perfil resistente e 60 multirresistentes. Nas 

amostras ambientais, observaram-se 15 isolados com perfil resistente e 10 multirresistentes. 

Quanto aos perfis de resistência bacteriana, foram identificados diferentes padrões, com 

destaque para aqueles associados à resistência a β-lactâmicos, aminoglicosídeos e 

fluoroquinolonas. Esses resultados reforçam a relevância da vigilância da resistência 

antimicrobiana no ambiente hospitalar e na conduta clínica. 

 

 

 

Palavras-chave: Resistência Antimicrobiana (RAM); saúde única; ambiente hospitalar 

veterinário. 



 

 

ABSTRACT 

 

 

 

Antimicrobial resistance represents one of the main current challenges in veterinary medicine, due 

to its direct impact on animal welfare and public health. Therefore, this study aims to evaluate the 

prevalence and temporal variation of antimicrobial resistance in bacteria isolated at the Veterinary 

Hospital of the Federal University of Uberlândia (UFU) from June 2024 to June 2025. Clinical 

samples from patients treated at the hospital were analyzed, including dogs (n=90) and cats (n=13). 

The clinical samples consisted of urine (n=64), ear swabs (n=12), wound swabs (n=23), and nasal 

swabs (n=4). Additionally, samples were collected from the hospital environment, including staff 

hands (n=13) and surfaces (n=21). In the surgical center, samples from staff hands were collected 

before and after antisepsis; In other sectors, hand samples were collected without prior antisepsis, 

while surface samples were obtained in a standardized manner across all sectors. Among the 

isolates from clinical samples, 42 with a resistant profile and 60 multidrug-resistant isolates were 

identified. In environmental samples, 15 isolates with a resistant profile and 10 multidrug-resistant 

isolates were observed. Regarding bacterial resistance profiles, different patterns were identified, 

with emphasis on those associated with resistance to β-lactams, aminoglycosides, and 

fluoroquinolones. These results reinforce the relevance of antimicrobial resistance surveillance in 

the hospital environment and in clinical practice. 

 

 

Keywords: Antimicrobial Resistance (AMR); One Health; Veterinary hospital environment. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

De acordo com a World Health Organization (2024), a resistência antimicrobiana (RAM) 

constitui uma ameaça crescente à saúde pública global e compromete a eficácia dos tratamentos 

disponíveis para infecções bacterianas. A RAM é definida como a capacidade de microrganismos 

sobreviverem ou proliferarem na presença de agentes antimicrobianos que previamente eram 

eficazes contra eles. Esse fenômeno pode ocorrer em decorrência de mutações genéticas e 

transferência horizontal de genes adquiridos após a exposição aos antimicrobianos. Apesar de ser 

um processo natural, é favorecido pela pressão seletiva resultante do uso intensivo ou inadequado 

de antimicrobianos (Maillard, 2018). 

A transferência horizontal de genes permite a disseminação rápida de genes de resistência 

intra- e interespecífica e envolve principalmente três vias clássicas: conjugação, transformação e 

transdução (Liu; Prentice; Webber, 2024). Esse fenômeno vem ocorrendo de forma crescente, 

tanto na medicina veterinária quanto na humana (Arias; Carrilho, 2012). Além dessas vias 

clássicas, estudos identificam mecanismos adicionais de disseminação gênica, como a 

transferência via vesículas de membrana (outer membrane vesicles) e agentes de transferência 

gênica semelhantes a fagos (gene transfer agents), que também contribuem para a mobilização de 

genes de resistência no ambiente bacteriano (Michaelis; Grohmann, 2023). Esses processos são 

acelerados em ambientes de alta densidade bacteriana, agravados pela formação de biofilmes, onde 

a proximidade celular e a troca contínua de material genético potencializam a disseminação de 

genes de resistência e dificultam ainda mais o controle da RAM (Liu; Thomsen; Olsen, 2022; Liu; 

Prentice; Webber, 2024). 

No âmbito da medicina veterinária o uso de antimicrobianos em animais de produção, 

companhia e na aquicultura contribui para a seleção e disseminação destes perfis. O uso 

descontrolado desses fármacos é frequentemente associado à administração sem prescrição prévia 

do médico-veterinário ou à ausência de antibiograma para definição do perfil de suscetibilidade 

bacteriana, o que favorece terapias empíricas inadequadas e amplia a pressão seletiva sobre as 

populações microbianas (Gottardo et al., 2021; Souza et al., 2020). 

No ambiente hospitalar animais internados ou atendidos podem ser portadores de 

microrganismos resistentes, os quais podem estar presentes tanto nas amostras clínicas quanto 

promover a contaminação cruzada de superfícies e equipamentos, além de serem carregados pelo 

fluxo de profissionais e tutores (Scarpellini et al., 2024). Análises de isolados clínicos provenientes 

de infecções comuns, como infecções do trato urinário, em animais de companhia atendidos em 

hospitais veterinários europeus demonstraram taxas relevantes de resistência múltipla a 
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antimicrobianos. Entre os microrganismos identificados, observou-se maior frequência de 

Escherichia coli multirresistente em cães e gatos, além de comprovada associação entre o histórico 

de tratamentos prévios com antimicrobianos e a maior prevalência de perfis de multirresistência 

(Scarpellini et al., 2025). 

A ausência de medidas eficazes de controle transforma o ambiente hospitalar em potencial 

veículo de disseminação bacteriana. Nesse sentido, a Agência Nacional de Vigilância Sanitária 

(ANVISA) estabelece protocolos rigorosos de limpeza e desinfecção com o objetivo de prevenir a 

persistência e a transmissão de patógenos em serviços de saúde. Ainda assim, estudos apontam 

riscos associados à presença de agentes multirresistentes em hospitais veterinários, frequentemente 

relacionados a falhas nos processos de desinfecção (Dumont et al., 2024). 

O combate à resistência antimicrobiana apresenta caráter multifatorial e exige 

regulamentação, padronização de condutas terapêuticas e fortalecimento de programas de controle 

de infecção para seu enfrentamento. Sob a perspectiva da Saúde Única, o médico-veterinário 

desempenha papel central ao atuar na interface entre tutores, animais de companhia e ambiente 

hospitalar, todos potenciais reservatórios e veículos de microrganismos resistentes (Repik et al., 

2022). Essa inter-relação reforça a necessidade de pesquisas voltadas ao monitoramento de 

bactérias multirresistentes e à análise da interação entre esses três componentes (CFMV, 2023). 

Apesar da relevância do tema, ainda são limitados os estudos que investigam de forma 

integrada os perfis bacterianos de animais de companhia e do ambiente hospitalar veterinário. 

Compreender os aspectos clínicos e ambientais envolvidos na propagação da resistência 

antimicrobiana possibilita a implementação de medidas preventivas e corretivas mais eficazes. 

Assim, este estudo teve como objetivo verificar os perfis de multirresistência bacteriana entre 

isolados ambientais e amostras biológicas de animais de companhia atendidos no Hospital 

Veterinário da Universidade Federal de Uberlândia (HV-UFU), ao longo de 12 meses. Além disso, 

pretendeu-se definir espécies bacterianas isoladas de materiais clínicos e ambientais. 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

 

2.1 Resistência Antimicrobiana na Medicina Veterinária 

 

A resistência antimicrobiana é reconhecida como uma das principais ameaças à saúde 

global, pois compromete a eficácia dos tratamentos, prolonga o tempo de recuperação dos 

pacientes e eleva os custos terapêuticos, gerando impactos econômicos (McEwen; Collignon, 

2018). Essa problemática transcende diferentes áreas do conhecimento e setores da sociedade, 

sendo abordada sob a perspectiva da Saúde Única, conceito que integra a saúde humana, animal e 

ambiental, o que torna o assunto multissetorial e de importância mundial (McEwen; Collignon, 

2018). 

Na veterinária o cenário não é diferente, o uso excessivo de antibióticos em animais de 

companhia é a principal causa do desenvolvimento de RAM, estendendo também a interação entre 

humano-animal (Palma; Tilocca; Roncada, 2020). Por esse motivo, o Ministério da Agricultura 

desenvolveu um guia de uso racional de antimicrobianos que tem como objetivo diminuir o uso 

indiscriminado e padronizar prescrições e protocolos médicos (Rabelo, 2022). Contudo, o uso 

indiscriminado não é a única fonte do surgimento da RAM, estudos apontam que o ambiente 

hospitalar pode servir de reservatório e disseminador para esses patógenos resistentes, tornando-

se uma grande ameaça para médicos-veterinários (Menezes et al., 2022). 

De acordo com Menezes et al. (2022) essa ameaça pode estar associada tanto à baixa 

manutenção higiênica, quanto ao uso indevido dos produtos de limpeza. Diante deste cenário, 

deve-se atentar sobre a capacitação técnica de funcionários, com disseminação de conhecimento e 

treinamento constante acerca da utilização de produtos e do ciclo reprodutivo dos patógenos, para 

adequada prevenção e/ou eliminação do patógeno (Kubdeet al., 2023). A utilização de produtos 

eficazes também é um tópico essencial quando se trata da eliminação ou esterilização, pois este 

deve ser capaz de destruir os microrganismos resistentes de superfícies, como o estudo clínico 

laboratorial que analisou o peróxido de hidrogênio que foi ativo e eficaz contra as principais cepas 

encontradas na clínica hospitalar, que são Pseudomonas aeruginosa, Klebsiella pneumoniae, 

Enterococcus faecalis e Staphylococcus aureus (Montagna et al., 2019). 
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Estudos com o foco em ambientes veterinários demonstram outros tipos de fontes, como a 

superfície de luvas que são usadas em procedimentos clínicos e cirúrgicos, que podem ser 

disseminadores significativos (Walker et al., 2014). Mãos de cirurgiões, superfícies dos blocos 

operatórios, contribuem nessa estatística de disseminação desses microrganismos multirresistentes 

(Paula; Magalhães; Pereira, 2017). Nesse contexto, a ANVISA desenvolveu um Programa 

Nacional de Prevenção e Controle de Infecções Relacionadas à Assistência à Saúde, com o intuito 

de reduzir a incidência de Infecções Relacionadas à Assistência à Saúde (IRAS). E assim definiram 

metas e estratégias para prevenção e controle das IRAS e Resistência Microbiana (RM) para o 

período de 2021 à 2025. As boas práticas são de ação simples e eficazes para o começo dessa 

mudança como higiene das mãos e Equipamentos de Proteção Individual (EPI) (PNPCIRAS, 2021; 

Boyce, 2024). O que salienta a relevância sobre um manejo integrado que envolve o controle 

ambiental, prevenção de transmissão cruzada e adoção de práticas seguras. 

 

2.2 Classes microbianas de maior ocorrência na Medicina Veterinária 

 

Em um estudo foi observado o uso predominante de penicilinas, cefalosporinas, 

nitroimidazol e macrolídeos em animais de companhia, e por extensão ao tema, em humanos 

igualmente são as classes mais comumente usadas. Na realidade veterinária, muita das vezes é 

receitado um antibiótico de amplo espectro para tutores de baixa renda que visa solucionar a 

problemática com um único medicamento (Rached et al., 2025). 

Outro estudo realizado em cães com doenças respiratórias, constou que os antimicrobianos 

mais prescritos foram doxiciclina, amoxicilina e enrofloxacino, correspondendo às classes 

tetraciclinas, β-lactâmicos e fluoroquinolonas, respectivamente (Silva, 2023). 

Segundo Chicuti; Paier; Senhorello (2022), em uma avaliação do uso de antimicrobianos 

em 88 cães e 24 gatos hospitalizados, observou-se um destaque em 84%(74/88) dos cães que 

utilizaram antibióticos, com relevância para o uso de metronidazol (28,2%), ceftriaxona (25,3%) 

e enrofloxacina (15,9%), já nos felinos, 83%(20/24) deles fizeram uso de antibióticos e houve 

destaque de amoxicilina e clavulanato de potássio (39%), metronidazol (36%) e doxiciclina (14%). 
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Diante dessa base de dados, é de suma importância compreender o mecanismo de ação 

desses antibióticos mais utilizados. Segundo Vimieiro; Leal De Oliveira (2021) os β-lactâmicos 

atuam inibindo a síntese da parede celular e seu espectro de ação é amplo, agindo contra gram-

positivas e negativas. Os aminoglicosídeos, tetraciclinas e macrolídeos atuam inibindo a síntese 

proteica, a doxiciclina é em gram-negativa aeróbia. Já as fluoroquinolonas e nitroimidazólicos, 

alteram a síntese de DNA, sendo específicos para Escherichia coli, Salmonella spp., Shigella 

spp., Enterobacter spp., infecções do trato urinário e bactérias anaeróbias estritas. 

 

2.3 Grupo ESKAPE e Doenças de Relevância na Medicina Veterinária 

 

Os patógenos do grupo ESKAPE (Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, 

Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa e Enterobacter 

spp.), fazem parte de um conjunto de bactérias que possuem capacidade elevada de adquirir 

resistência antimicrobiana e estão frequentemente presentes no ambiente hospitalar (Muntean 

et al., 2022). O grupo ESKAPE demonstra grande relevância para a saúde pública, tanto em 

hospitais humanos quanto em hospitais veterinários, uma vez que, em diversos cenários, 

apresenta alto nível de multirresistência, capazes de comprometer a eficácia dos antibióticos 

mais utilizados e reduzir a efetividade dos tratamentos (Sebola et al., 2024). 

Diversas bactérias de importância clínica estão associadas a infecções frequentes na 

medicina veterinária, especialmente no ambiente hospitalar. Staphylococcus aureus está 

relacionada principalmente à doenças dermatológicas devido à sua elevada capacidade de 

adesão às células de mamíferos, incluindo queratinócitos, enquanto a Acinetobacter spp. é mais 

comum em áreas interfriginosas úmidas, que favorecem seu crescimento (Chiller; Selkin; 

Murakawa, 2001). Além dos patógenos do grupo ESKAPE, um estudo com uroculturas de cães 

e gatos demonstrou maior prevalência, especialmente em cães, de Escherichia spp. (27,50% - 

25/91) e Proteus spp. (17,70% - 16/91), microrganismos que, embora não integrem o grupo 

ESKAPE, apresentam grande relevância no ambiente hospitalar veterinário (Lima et al., 2024). 

Outros microrganismos não pertecentes ao grupo ESKAPE, também possuem 

relevância clínica, como Enterococcus spp., componente da microbiota comensal do trato 

gastrointestinal (TGI), que pode atuar como patógeno oportunista em situações de desequilíbrio 

imunológico, colonizando diferentes sistemas. Em cães, estudos apontam 

que Enterococcus spp. é o quarto ou quinto isolado mais comum de bacteriúria (Wood et al., 

2020). Adicionalmente, um estudo realizado na Nova Zelândia, entre 2005 e 2012, identificou 
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entre 3.135 isolados bacterianos, a predominância de Escherichia coli (35,2%), Staphylococcus 

spp. (14,1%), Proteus mirabilis (11,4%) e Enterococcus spp. (8,8) evidanciando uma 

problemática global e recidivante na medicina veterinária (McMeekin et al., 2017). 

De forma semelhante (Pagnossin et al., 2022), descreveram as associações e principais 

locais de isolamento de Streptococcus spp. em cães e gatos, destacando a cavidade nasal e oral, 

canal auditivo externo, reto e mucosas genitais. Entretanto, quando não bem tratadas podem 

agravar em síndromes clínicas graves. 

Nesse contexto, destaca-se ainda um estudo em Botucatu-SP, em que apresentou 

distúrbios infecciosos causados por Klebsiella spp., demonstrou que em cães 14% dos isolados 

foi pertencente à infecções respiratória, 51,9% do trato urinário e 3,3% de distúbios 

reprodutivos, já em gatos, o destaque foi no trato urinário, apresentando 63% (Ribeiro et al., 

2022). Outro microrganismo gram negativo, do grupo ESKAPE, é a Pseudomonas aeruginosa, 

que tem grande característica de persistir em superfícies úmidas e formação de biofilme, e a sua 

manifestação clínica é em feridas, otite e infecções de sítio cirúrgico (Nadăş et al., 2025). A 

elevada frequência de todos esses microrganismos, aliado à sua capacidade de persistência nos 

ambientes hospitalares reforça a importância da adoção da maior higienização e medidas 

eficazes de controle, visando a redução da disseminação e ao manejo adequado. 

 

2.4 Fatores e mecanismos de Resistência Antimicrobiana 

 

A resistência antimicrobiana pode ser de forma intrínseca, quando é natural da bactéria, 

ou adquirida, por meio de elementos genéticos móveis que favorecem a disseminação de seus 

genes (Hasan; Dutta; Nguyen, 2021). Dentre os diversos mecanismos, destacam-se três 

principais: degradação enzimática, alteração de proteínas bacterianas e mudanças na 

permeabilidade da membrana aos antibióticos (Rodrigues; Ferreira; Conceição Neto, 2025). 

A inativação enzimática foi um dos primeiros mecanismos descritos na literatura, 

associado à resistência intrínseca. As enzimas bacterianas, como as ꞵ - lactamases produzidas 

por Gram-negativas, são capazes de hidrolisar antibióticos, tornando-os inativos. Além disso, 

algumas enzimas podem modificar a estrutura química, de forma que altere a função dos 

antibióticos (Nogueira et al., 2016). 

A alteração das proteínas também é considerada um mecanismo de resistência 

prevalente. Através de modificações estruturais no sítio-alvo, ocorre a redução de afinidade de 

ligação aos antibióticos, o que reduz sua eficácia (Elshobary et al., 2025). 
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Outro mecanismo relevante é a redução da permeabilidade da membrana bacteriana, o 

que limita a concentração e absorção de antibióticos intracelular, e assim permite o 

desenvolvimento da resistência (Elshobary et al., 2025). 

A transferência horizontal de genes (THG) também é um mecanismo importante na 

disseminação da resistência bacteriana, ocorrendo por três vias principais: transformação, 

conjugação e transdução. Na transformação, há captação de DNA livre do ambiente; na 

conjugação, ocorre transferência direta de material genético entre bactérias; e, na transdução, 

bacteriófagos atuam como vetores na transferência gênica (Burmeister, 2015). Para que ocorra, 

a bactéria pode entrar em um estado fisiológico transitório que permita essa troca genética. Esse 

processo contribui para a diversidade genética e para a rápida adaptação bacteriana frente a 

pressões seletivas (Vesel et al., 2025). 

No grupo ESKAPE observa-se vários tipos de mecanismos. A inibição enzimática de 

antibióticos pode ocorrer em cepas específicas de qualquer um desses patógenos. Já a redução 

de permeabilidade da membrana é comum em bactérias Gram-negativas, frequentemente 

associada à perda de proteínas porinas, como ocorre com a Pseudomonas 

aeruginosa, impedindo o antibiótico de entrar na célula (Kelly; Nolan; Zeden, 2024). 

Staphylococcus aureus, bactéria Gram-positiva pertencente ao grupo ESKAPE, pode 

apresentar redução da sensibilidade à vancomicina por meio do espessamento da parede celular, 

o que dificulta o acesso do antibiótico ao seu sítio de ação e compromete a inibição da síntese 

da parede. Além disso, S. aureus e Enterococcus faecium podem promover alterações na carga 

da superfície celular, reduzindo a interação com determinados antibióticos (Rajput; Nahar; 

Rahman, 2024). 

 

2.5 Prevalência da Resistência Antimicrobiana em Unidades de Saúde Veterinária 

 

No Brasil, estudos têm evidenciado a presença de agentes resistentes em ambientes 

veterinários, como no caso de um hospital veterinário em Santa Catarina, que atende em maior 

proporção cães e gatos, onde a proximidade animal - humano favorece a transmissão desses 

microrganismos multirresistentes (Sfaciotte et al., 2021). Nesse mesmo estudo, Sfaciotte et al. 

(2021), coletou 94 pools de 39 ambientes distintos, e identificou a ocorrência de 

Staphylococcus aureus resistentes à meticilina (MRSA) de forma prevalente 81,91% (77/94) 

na maior parte dos ambientes hospitalares analisados. As β-lactamases de espectro estendido 

(ESBL) também seguem o padrão de estar na maior parte dos ambientes 62,77% (59/94). As 
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menos presentes foram Enterococcus resistente à vancomicina (VRE) 24,47% (23/94) e 

carbapenemase (CP) 12,77% (12/94), mas ainda encontradas em algumas áreas, o que torna 

fator preocupante. 

De forma semelhante Giordani et al. (2022) no sul do Brasil, ao investigar 38 amostras 

de lesões cutâneas relataram a presença 18,4% (07/38) de Enterococcus faecium e 

Staphylococcus intermedius e 17,7% (06/34) Pseudomonas aeruginosa, Escherichia coli e 

Proteus mirabilis, todas com perfil resistente. 

Já na região do Nordeste do Brasil, em um relato de caso que apresentou uma 

multirresistência para Klebsiella pneumoniae. O estudo revela complexidades nos mecanismos 

de resistência com a presença de moléculas de DNA que carregam múltiplos genes que 

conferem resistência à diversas classes de antimicrobianos (Silva et al., 2022). 

Na região Sudeste um estudo com uma amostragem de 130 swabs retais em cães, 

detectou a prevalência de Escherichia Coli ESC-R (Extended-Spectrum Cephalosporin-

Resistant) em um hospital veterinário de ensino. A prevalência de transporte fecal de E. Coli 

ESC-R foi de 9,2% e todos os isolados foram resistentes à ceftriaxona, cefpodoxima e 

susceptíveis a cefoxitina e carbapenêmicos (Salgado-Caxito et al., 2021). 

Na região Norte do Brasil, em Manaus - AM, 23 amostras de hemoculturas e 

antibiogramas foram analisadas, e o resultado foi um perfil de resistência predominante nas 

bactérias Gram-negativas, como a Acinetobacter baumanni (58,72%), Proteus mirabilis 

(42,06%), Klebsiella spp. (40,47%) e Pseudomonas spp. (25%) (Filho et al., 2024). 

Diante desses dados, estudos também apontam que a RAM principalmente em cães e 

gatos está emergindo como um participante na disseminação global, patógenos como E. coli 

produtora de ESBL e Staphylococcus aureus resistente à meticilina (MRSA) tem grande 

destaque nos ambientes veterinários e entre animais de companhia (Medeiros et al., 2025). 

Na realidade humana não é diferente, estudo prevê que terá um aumento de mortes 

relacionadas à RAM de 69,6% de 2022 a 2050, e 92 milhões de mortes de todas as faixas etárias 

poderiam ser evitadas entre 2025 e 2050 (GBD 2021 ARC, 2024). O que ressalta a importância 

do desenvolvimento e práticas que visam cessar ou ao menos diminuir essa estimativa na saúde 

única. 
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3. METODOLOGIA 

 

3.1 Desenho do estudo 

 

Foi realizado um estudo ecológico no período de junho de 2024 a junho de 2025 

referente a amostras clínicas de cães e gatos atendidos no HOVET-UFU. Os animais 

atendidos são provenientes do município de Uberlândia-MG e corresponderam a um total de 

71 amostras, com 103 isolados obtidos. 

As amostras clínicas e ambientais foram previamente coletadas pela equipe 

responsável, não sendo realizadas pela autora. As coletas seguiram os procedimentos 

padronizados pelos laboratórios responsáveis, e os dados utilizados neste estudo foram 

obtidos a partir dos registros do LADOC e LEPIMOL. Para as amostras ambientais, 

consideramos o mesmo período, sendo utilizadas amostras ambientais, de superfície e de mãos 

de funcionários do HOVET, correspondendo a um total de 19 amostras, com 34 isolados 

obtidos. 

Os dados foram agrupados conforme a origem e o tipo de amostra, a espécie isolada, o 

período de isolamento e a resistência antimicrobiana fenotípica, considerando resistentes os 

isolados com resistência a uma ou duas classes de antimicrobianos e multirresistentes aqueles 

com resistência a três ou mais classes. (Magiorakos et al., 2012). 

Para a coleta de dados, utilizamos as informações individuais obtidas pelos registros 

obtidos no LADOC e LEPIMOL, referente às amostras clínicas e ambientais, respectivamente. 

A análise temporal foi realizada para verificação de momentos em que foram 

identificadas espécies consideradas prioritárias associada a caracterização de um perfil de MR. 

 

3.2 Coleta de dados de isolados bacterianos de casos clínicos no Hospital Veterinário 

 

Trata-se de um estudo realizado a partir de registros laboratoriais do LADOC e 

LEPIMOL. Foram extraídas informações referentes à origem e ao tipo de amostra, espécie 

animal, data de isolamento, microrganismo identificado e perfil de resistência antimicrobiana. 

As amostras clínicas foram obtidas de cães e gatos atendidos no Hospital Veterinário da 

Universidade Federal de Uberlândia (HV-UFU). Alguns requisitos foram considerados como 

parâmetros de inclusão para o estudo, como o animal estar sem o uso de antibióticos por no 

mínimo 7 dias e a coleta das amostras ser realizada pelo médico-veterinário responsável. 

As amostras de urina foram obtidas por meio de urocultura, utilizando técnica de 

cistocentese ou sondagem uretral (Hedström et al., 2021). Após a coleta, as amostras foram 

acondicionadas sob refrigeração entre 4 °C e 8 °C e transportadas ao laboratório em um período 
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máximo de quatro horas. Para a coleta de amostras auriculares, utilizou-se técnica asséptica, 

iniciando-se pela limpeza do conduto auditivo com gaze estéril e água para injeção. Em seguida, 

um swab estéril foi introduzido no canal auditivo, evitando contato com as regiões externas da 

orelha, realizando-se movimentos rotatórios até a porção mais profunda do canal para a 

obtenção da amostra. O material coletado foi imediatamente acondicionado em meio de 

transporte Stuart e encaminhado ao laboratório sob refrigeração, sendo processado em até oito 

horas após a coleta (Quinn, et al., 2011;Catter; Wise, 2017). Procedimentos semelhantes foram 

adotados para a coleta de swabs nasais e de secreções biológicas associadas às manifestações 

clínicas apresentadas pelos animais . 

Para o isolamento bacteriano, as amostras foram semeadas em meios de cultura sólidos, 

incluindo ágar sangue, ágar MacConkey e Cystine Lactose Electrolyte Deficient (CLED) 

(Kasvi, Itália), além do meio líquido Brain Heart Infusion (BHI) (Kasvi, Itália). As placas e os 

tubos inoculados foram incubados em estufa bacteriológica a temperaturas entre 35 °C e 37 °C 

por um período de 24 a 48 horas, conforme protocolos microbiológicos padronizados para 

cultivo de bactérias de importância clínica (Quinn et al., 2011; Murray et al., 2021). Após o 

crescimento bacteriano, as colônias foram avaliadas quanto às suas características 

morfológicas, sendo selecionadas colônias distintas para posterior identificação 

microbiológica. 

A confirmação inicial dos isolados foi realizada por microscopia óptica após coloração 

de Gram. Para bactérias Gram-positivas, foram conduzidos testes bioquímicos clássicos, 

incluindo catalase, oxidase e coagulase, além da hidrólise da bile esculina e fermentação em 

ágar manitol salgado, conforme descrito em protocolos de identificação bacteriana (MacFaddin, 

2000; Quinn et al., 2011). Para a identificação de bactérias Gram-negativas, utilizou-se o 

sistema comercial Bactray® (Laborclin, Brasil), seguindo rigorosamente as recomendações do 

fabricante. 

 

 

3.3 Coleta de dados referentes a isolados bacterianos ambientais em unidade de saúde 

veterinária 

 

Os resultados referentes às amostras ambientais foram obtidos de 9 setores do HV-UFU, 

Centro Cirúrgico de Grandes Animais (CCGA), Centro Cirúrgico de Pequenos Animais 

(CCPA), Sala de Técnica Cirúrgica (STC), Unidade de Terapia Intensiva (UTI), Clínica de 

Pequenos (CPA), Clínica de Grandes (CGA), Setor de Esterilização (SE), Setor de Animais 

Silvestres (SAS) e Centro Cirúrgico de Animais Silvestres (CCAS). Essas amostras incluíam 

coletas mensais com swab conservado em 9 mL de solução tampão de transporte Letheen Broth 
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(LB) (Oxoid®) e molde com área 10 x 10cm (100 cm²), de mãos de funcionários antes e após 

a antissepsia e superfície. 

Todas as amostras obtidas do registro foram processadas no Laboratório de 

Epidemiologia Molecular da Universidade Federal de Uberlândia (LEPIMOL-UFU). Para 

avaliação de superfície e mãos foi usado um método qualiquantitativo em ágar Plate Count 

Agar (PCA), Beta-Lactamase de Espectro Estendido (ESBL) cromogênico, Klebsiella 

pneumoniae Carbapenemase (KPC) cromogênico e Baird Parker (BP). 

As colônias isoladas nos meios ESBL cromogênico, KPC cromogênico e BP 

(enriquecido com Oxacilina) foram submetidas ao teste morfológico de Gram (Laborclin®) e 

posteriormente identificadas e caracterizadas quanto ao perfil de resistência antimicrobiana pelo 

equipamento VITEK 2 (bioMérieux). 

 

3.4 Estatistica 

 

Foram aplicadas análises estatísticas descritivas aos dados referentes ao tipo de amostra 

(ambiental ou clínica), às espécies bacterianas identificadas e aos perfis de resistência 

observados no período de junho de 2024 a junho de 2025. Considerando o reduzido tamanho 

amostral do estudo, as análises foram baseadas na distribuição de frequências absolutas e 

relativas dos isolados resistentes e multirresistentes. A avaliação da distribuição da resistência 

antimicrobiana ao longo do período do estudo foi realizada por meio da organização e 

comparação dessas frequências entre os diferentes tipos de amostras e entre os períodos seco e 

chuvoso. Os gráficos foram construidos utilizando o software Graphpad Prisma v.8.0. 
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4. RESULTADOS 

 

4.1 Distribuição das espécies bacterianas isoladas 

 

A Tabela 1 apresenta a distribuição dos isolados bacterianos provenientes de amostras 

clínicas, considerando o gênero ou espécie bacteriana, o tipo de amostra e o perfil de resistência 

observado nos períodos seco e chuvoso. Foram avaliados isolados classificados como 

resistentes e multirresistentes, permitindo a análise da frequência de ocorrência entre os 

diferentes microrganismos identificados. No total, foram registrados 93 isolados reistentes, 

provenientes principalmente de amostras de urina e swabs de ferida, nasais e auriculares. 

 

Tabela 1 – Distribuição dos isolados de acordo com a amostra clínica, considerando 

período seco e período chuvoso, resistência e multirresistência 
 

Condições 

  Período seco (n=62)1 Periodo chuvoso (n=31)1 Prevalência 

(n=93)1 

(%) 
Gênero / espécie Amostra    

  Resistentes Multirresistentes Resistentes Multirresistentes 

Enterococcus 
Urina 3 2 1 1 7% (7/93) 

S. Ferida - 4 - - 4% (4/93) 

 Urina 3 1 3 - 7% (8/93) 

Staphylococcus S. Ferida - 6 - - 6% (6/93) 

 S. Nasal - - - 1 1% (1/93) 
 S. Orelha 4 1 - - 5% (5/93) 

Escherichia coli 
Urina 1 6 5 6 18% (19/93) 

S. Ferida - 3 - - 3% (3/93) 

 Urina 6 3 3 2 14% (15/93) 

Proteus 

mirabillis 

S. Ferida - 1 - 2 3% (3/93) 

S. Nasal - 1 - - 1% (1/93) 

 S. Orelha 2 - - - 2% (2/93) 

Pseudomonas 

paraeruginosa 

Urina - - - 2 2% (2/93) 

S.ferida - 1 - - 1% (1/93) 

S. Orelha - 1 - - 1% (1/93) 

 Urina 1 - - - 1% (1/93) 

Acinetobacter S. Ferida - 2 - - 2% (2/93) 

 S. Nasal - - 1 - 1% (1/93) 

 Urina - 4 - 2 6% (6/93) 

Klebsiella S. Ferida - 1 - - 1% (1/93) 

 S. Orelha - 1 - 1 2% (2/93) 

Streptococcus Urina 3 - 1 - 4% (4/93) 

 S. Ferida - 1 - - 1% (1/93) 

Prevalência (n=93)2 
Positivos/total (%) 

 
23 (25%) 39 (42%) 14 (15%) 17 (18%) 93 (100%) 

N: número total de isolados de por espécie1 e número total de amostras coletadas2 
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No total, foram coletadas 93 amostras, sendo 62 (66%) no período seco e 31 (33%) no 

período chuvoso. Entre os microrganismos identificados, Escherichia coli apresentou a maior 

frequência em amostras de urina 18/64 (28%), seguida por Proteus mirabilis 14/64 (21%) e 

Staphylococcus spp. 7/64 (10%). Esses microrganismos também concentraram maior número 

de isolados classificados como resistentes e multirresistentes ao longo do período analisado. 

Nas amostras clínicas de swab de ferida, Staphylococcus spp. apresentou maior 

frequência 6/23 (26%), seguido por Escherichia coli e Proteus mirabilis, ambos 3/23 (13%). 

Nas amostras de swab nasal, foram identificados isolados de Staphylococcus spp., Proteus 

mirabilis e Acinetobacter spp., cada um representando 1/4 (25%) dos isolados desse tipo de 

amostra. Em relação às amostras de swab de orelha, Staphylococcus spp. apresentou a maior 

frequência 5/12 (41%), seguido por Klebsiella spp. 2/12 (16%), Proteus mirabilis 2/12 (16%) 

e Pseudomonas paraeruginosa 1/12 (8%). 

Quanto à distribuição sazonal, o período seco concentrou maior número de isolados 

resistentes e multirresistentes em comparação ao período chuvoso, o que acompanha o maior 

número de amostras coletadas nesse intervalo. Ainda assim, isolados multirresistentes também 

foram observados no período chuvoso, principalmente em amostras de urina associadas a 

Escherichia coli e Klebsiella spp. 

De forma geral, as amostras urinárias concentraram a maior frequência de isolados 

bacterianos no estudo, com destaque para Escherichia coli e Proteus mirabilis, enquanto 

amostras de swab de ferida e de orelha apresentaram maior diversidade de microrganismos. 

 

Tabela 2 - Distribuição dos isolados de acordo com a amostra ambiental, considerando 

sazonalidade, resistência e multirresistência 
 

  Condições  
Prevalência 

(n=20)1 Gênero / espécie Amostra Período seco (n=5)1 Periodo chuvoso (n=15)1 

  Resistentes Multirresistentes Resistentes Multirresistentes  

Acinetobacter 
Mão antes 1 1 4 - 30% (6/20) 

Superfície 1  4 1 30% (6/20) 

Staphylococcus 
Mão antes - - 1 - 5% (1/20) 

Superfície   1  5% (1/20) 

Klebsiella Superficie - - - 3 15% (3/20) 

Pseudomonas spp. Superfície 1 - 1 - 10% (2/20) 

Escherichia coli Mão antes - 1 - - 5% (1/20) 

Prevalência (n=20)2 
Positivos/total (%) 

 
3 (15%) 2 (10%) 11 (55) 4 (20) 20 (100) 

N: número total de isolados de por espécie1 e número total de amostras coletadas2 
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No total, foram coletadas 20 amostras ambientais, sendo 5 (25%) coletadas no período 

seco e 15 (75%) no período chuvoso. Entre os microrganismos identificados, Acinetobacter 

spp. apresentou a maior prevalência em amostras coletadas antes da higienização das mãos 6/13 

(46%), seguido por isolados provenientes de superfícies 6/21 (28%). Esses resultados 

evidenciam a presença desse microrganismo tanto em superfícies quanto em amostras 

relacionadas à manipulação direta no ambiente hospitalar. 

Nas amostras coletadas antes da higienização das mãos, também foram identificados 

Staphylococcus spp. e Escherichia coli, ambos com prevalência de 1/13 (7%). Esses achados 

demonstram a diversidade de microrganismos presentes nas mãos antes da realização de 

procedimentos de higiene. Em relação às superfícies do ambiente hospitalar, observou-se a 

presença de Klebsiella spp., com prevalência de 3/21 (14%), além de isolados de Acinetobacter 

spp. 6/21 (28%). 

Considerando a sazonalidade, verificou-se maior número de isolados no período 

chuvoso quando comparado ao período seco, o que pode estar relacionado ao maior número de 

amostras coletadas nesse período. De maneira geral, os resultados demonstram a presença de 

diferentes microrganismos potencialmente associados a infecções hospitalares tanto em 

superfícies quanto em amostras relacionadas à higienização das mãos. 

Os principais perfis de resistência antimicrobiana identificados nas amostras clínicas e 

ambientais estão apresentados na Tabela 3. Outros perfis foram observados de forma 

esporádica, não sendo possível estabelecer um padrão consistente para análise. No total, foram 

analisados 28 isolados provenientes de amostras clínicas e 22 isolados provenientes de amostras 

ambientais. 
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Tabela 3 – Principais perfis de resistência em amostras clínicas e ambientais 

 
   Amostras Clinicas Amostras Ambientais 

Perfil Antibiótico n (%) 
Urina 

S. 
Nasal 

S. 
Orelha 

S. 
Ferida 

Superficie Ambiente Mão 

Antes 

P1 
β-lactâmicos + 

aminoglicosídeo 
s 

6 (12) 

 
1 

 
- 

 
- 

 
1 

4 - - 

 

P2 

β-lactâmicos + 

aminoglicosídeo 

s + 

fluoroquinolona 

s 

7 (14)  

 

 
2 

 

 

 
- 

 

 

 
- 

 

 

 
- 

3 - 2 

P3 β-lactâmicos 7 (14)     5 - 2 

P4 carbapenêmicos 6 (12)  - - - 3 - 3 

P5 Penicilina 6 (12) 5 - 1  - - - 

P6 Nitrofurantoína 7 (14) 7 - - - - - - 

P7 
Fluoroquinolona 
s 

6 (12) 
6 - - - 

- - - 

 

P8 
Penicilina+cefal 

osporina+fluoro 

quinolona 

5 (10)  

 
5 

 

 
- 

 

 
- 

 

 
- 

- - - 

Total  50 (100) 26 - 1 1 15 - 7 

Distribuição dos perfis de resistência antimicrobiana (P1–P8) de isolados bacterianos segundo as classes de 

antibióticos e o tipo de amostra de origem. Os valores representam o número de isolados (n) e sua frequência 

relativa (%). As amostras foram classificadas em clínicas (urina, swab nasal, swab de orelha e swab de ferida) e 

ambientais (superfície, ambiente e mãos antes do atendimento). O símbolo “–” indica ausência de isolados para a 

categoria correspondente. 

 

Entre as amostras clínicas, observou-se maior frequência de isolados resistentes 

associados aos perfis P6, P7 e P5. O perfil P6, caracterizado pela resistência à nitrofurantoína, 

apresentou sete isolados, seguido pelo perfil P7, relacionado à resistência a fluoroquinolonas, 

com seis isolados. Já o perfil P5, correspondente à resistência às penicilinas, apresentou cinco 

isolados. 

Perfis de resistência associados à combinação de diferentes classes de antimicrobianos 

também foram identificados, como o perfil P1 (β-lactâmicos associados a aminoglicosídeos), 

com isolados detectados em amostras de urina, swab de ferida e superfície, e o perfil P2 (β-

lactâmicos, aminoglicosídeos e fluoroquinolonas), indicando a presença de microrganismos 

com resistência a múltiplas classes de antimicrobianos, com isolados detectados em amostras 

de urina, superfície e mão. 

Nas amostras ambientais, observou-se maior frequência do perfil P3, associado à 

resistência a β-lactâmicos, com sete isolados identificados, sendo cinco provenientes de 

superfícies e dois de amostras coletadas antes da higienização das mãos. O perfil P4, 

relacionado à resistência a carbapenêmicos, também apresentou ocorrência relevante no 
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ambiente, com três isolados em superfícies e três em amostras coletadas antes da higienização 

das mãos. 

De maneira geral, os resultados evidenciam a presença de diferentes perfis de resistência 

antimicrobiana tanto em amostras clínicas quanto ambientais, incluindo perfis associados à 

resistência a múltiplas classes de antimicrobianos, o que reforça a importância da vigilância 

microbiológica em ambientes hospitalares veterinários. 

 

 

 

4.2 Distribuição temporal dos isolados resistentes e multirresistentes 

 

No total, foram obtidos 103 isolados nas amostras clínicas, dos quais 43/103 (41%) 

apresentaram perfil resistente, e 60/103 (58%) perfil multirresistente. Entre junho de 2024 e 

março de 2025, observou-se certa estabilidade no número de isolados clínicos, com mínimo de 

três registros em agosto de 2024, janeiro e fevereiro de 2025, e máximo de nove isolados em 

julho de 2024 e março de 2025, com pequenas oscilações entre os perfis de resistência (total de 

43 isolados) e multirresistência (total de 60 isolados). A partir de março de 2025, entretanto, 

verificou-se que houve um aumento no número de isolados MR, com destaque para abril com 

vinte e três isolados e maio com vinte e um de 2025, meses que apresentaram os maiores valores 

registrados. Em maio de 2025 foi observado o pico de isolados multirresistentes, superando o 

número de isolados apenas resistentes. Embora ambos os perfis tenham sido identificados ao 

longo de todo o período estudado, a multirresistência apresentou maior frequência nos meses 

de maior número de isolados, apresentando 12/23 (52%) dos isolados. 
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Figura 1 – Distribuição temporal do número de isolados por mês e ano, 

considerando as amostras clínicas do HOVET entre os anos de 2024 e 2025 
 

 

 

 

Nas amostras biológicas, no ano de 2024, o maior número de isolados foi registrado em 

julho (n=9), seguido pelos meses de setembro, outubro e novembro (n=5 cada). Nesse período, 

observou-se distribuição relativamente equilibrada entre isolados resistentes e multirresistentes, 

com discreta predominância de resistência simples na maioria dos meses analisados. 

Em 2025, verificou-se aumento expressivo no número total de isolados, especialmente 

nos meses de abril (n=23) e maio (n=21), que corresponderam aos maiores registros de todo o 

período analisado. Em abril, observou-se distribuição semelhante entre isolados resistentes 

11/23 (47,8%) e multirresistentes 12/23 (52,2%). Já em maio, houve predominância de isolados 

multirresistentes 16/21 (76,2%). 

Foi possível observar variação temporal no número de isolados bacterianos resistentes 

(n=15) e multirresistentes (n=10) ao longo do período de um ano. Os isolados resistentes foram 

detectados com maior frequência entre setembro de 2024 e janeiro de 2025, com destaque para 

novembro de 2024, mês que apresentou o maior número de isolados resistentes. Já os isolados 

multirresistentes foram identificados de forma mais esporádica ao longo do período, com 

registros principalmente em junho e agosto de 2024, além de ocorrências pontuais em janeiro, 

março e abril de 2025 (Figura 2). 
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Figura 2 – Distribuição temporal do número de isolados por mês e ano, 

considerando as amostras ambientais e de superfícies do HOVET entre os anos de 

2024 e 2025 
 

 

 

 

Em outubro, observou-se predominância de isolados com perfil resistente 3/4 (75%), 

enquanto em novembro todos os isolados identificados apresentaram esse perfil 4/4 (100%). 

Ainda em 2024, o mês de agosto destacou-se pelo predomínio de isolados multirresistentes 3/3 

(100%), enquanto junho apresentou maior proporção de multirresistência 2/3 (66,7%) em 

comparação aos isolados apenas resistentes 1/3 (33,3%). 

No ano de 2025, manteve-se a ocorrência de isolados resistentes e multirresistentes, com 

maior número total registrado em janeiro (n=4), dos quais 3/4 (75%) foram classificados como 

resistentes e 1/4 (25%) como multirresistentes. Em março, verificou-se predominância de 

isolados multirresistentes 2/3 (66,7%), enquanto em maio foi identificado apenas um isolado, 

classificado como multirresistente 1/1 (100%). 

De modo geral, nas amostras biológicas observou-se aumento na frequência de isolados 

ao longo do primeiro semestre de 2025, acompanhado por maior proporção de multirresistência 

nos meses com maior número de ocorrências. Em contraste, nas amostras ambientais, incluindo 

mãos e superfícies, os isolados classificados como resistentes apresentaram maior frequência 

em comparação aos multirresistentes durante a maior parte do período estudado. 



25 

 

4.3 Dstribuição temporal agrupada dos isolados resistentes e multirresistentes 

 

O total de amostras clínicas com perfil resistente foi de 43/103 (41,7%), enquanto as de 

perfil multirresistente corresponderam a 60/103 (58,3%). Já nas amostras ambientais, 15/25 

(60%) apresentaram perfil resistente e 10/25 (40%) perfil multirresistente. Observou-se que, 

nos meses em que houve aumento no total de isolados clínicos, especificamente em abril e maio 

de 2025, com vinte e três e vinte e um isolados, respectivamente, o total de isolados ambientais 

não acompanhou essa elevação (Figura 3). 

 

Figura 3 – Distribuição temporal do número de isolados por mês e ano, considerando as 

amostras clínicas, ambientais e de superfícies do HOVET entre os anos de 2024 e 2025 
 

 

R= resistentes MR= multirresistentes 

Os picos de isolamento clínico e ambiental ocorreram em momentos distintos, sugerindo 

uma ausência de correlação temporal evidente entre os isolados provenientes das amostras 

clínicas e ambientais. 

Além disso, o número de isolados provenientes de amostras ambientais foi inferior ao 

observado nas amostras clínicas ao longo de todo o período avaliado. Da mesma forma, esses 

isolados não apresentaram distribuição regular ao longo dos meses e não apresentaram um 

padrão temporal definido. Ressalta-se, ainda, que para uma análise mais robusta é necessária a 

obtenção de um maior volume de dados, a fim de confirmar as informações descritivas 

apresentadas. 
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5. DISCUSSÃO 

 

As bactérias identificadas neste estudo são potencialmente associadas a infecções 

hospitalares, com destaque para Escherichia coli, Staphylococcus spp. e Proteus mirabilis nas 

amostras clínicas, além da identificação de Acinetobacter spp. e Klebsiella spp. nas amostras 

ambientais. 

Entre as amostras clínicas, observou-se maior prevalência de Escherichia coli em amostras 

de urina, seguida por Proteus mirabilis em amostra de urina e Staphylococcus spp. em diferentes 

amostras. A predominância de E. coli em infecções urinárias já é amplamente descrita na literatura. 

A ocorrência desta espécie em infecções urinárias é de 19% em gatos e 14% em cães, sendo que, 

na maioria dos casos, a bactéria envolvida já é residente no intestino e ascende pelo trato urinário 

(Jousserand et al., 2025). Cerca de 30% das infecções de trato urinário (ITUs) são causadas por E. 

coli, sendo um isolado obtido no Hospital Veterinário da Faculdade de Medicina Veterinária e 

Zootecnia da Universidade Federal de Goiás (HV/EVZ/UFG) resistente a treze antibióticos 

diferentes, sendo sensível apenas para piperacilina-tazobactam (inibidor de beta-lactamase) e 

amicacina (aminoglicosídeo) (Martins et al., 2020). 

Em relação ao Proteus mirabilis, observou-se maior ocorrência em amostras de urina com 

21,8% (14/64). Esta espécie é responsável por casos graves de cistite e de difícil tratamento devido 

à formação de biofilmes fortes no endotélio da vesícula urinária (Decôme et al., 2020). Um estudo 

observacional retrospectivo com 48 culturas de urina canina positivas para Proteus mirabilis 

apresentou 45,8% dos isolados resistentes a pelo menos um antimicrobiano testado, sendo que 

92,3% desses cães apresentavam cistite bacteriana, 5,1% pielonefrite e um cão (2,5%) apresentou 

ambas as enfermidades (Decôme et al., 2020). 

Já nas amostras de swab de ferida e swab de orelha, destacou-se a presença de 

Staphylococcus spp., microrganismo frequentemente associado a infecções cutâneas e otológicas 

em cães e gatos. Vale destacar sua capacidade de estabelecer infecções invasivas, por meio da 

aderência e danificação do tecido do hospedeiro, permitindo o desenvolvimento de 

multirresistência e condições potencialmente fatais ao hospedeiro (Touaitia et al., 2025). Silva 

(2001), em seu estudo, analisou 96 amostras de swabs de orelha em cães com otite externa crônica 

para isolamento de espécies de Staphylococcus spp., sendo obtidas 57 amostras positivas, ou seja, 

59%, caracterizando-as como patógenos potenciais frequentemente relatados em ambientes 

hospitalares. 
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Acinetobacter spp. foi isolada nas amostras de mãos antes da antissepsia, com 46% (6/13), 

e nas amostras de superfície, com 28,5% (6/21), o que indica um possível reservatório, visto que 

as infecções causadas por esse patógeno são comumente adquiridas em ambiente hospitalar (Van 

der Kolk et al., 2019). Diante desses resultados, torna-se fundamental evitar a contaminação 

cruzada, considerando o potencial de gravidade das infecções associadas a esse microrganismo. 

Em um estudo envolvendo 19 cães e 8 gatos, foi realizado o isolamento de Acinetobacter 

baumannii a partir de diferentes tipos de amostras clínicas, incluindo urina, trato respiratório, 

tecidos e sangue, demonstrando transmissão associada à unidade de terapia intensiva. Entre os 23 

animais avaliados, 22 estavam previamente hospitalizados e a taxa de mortalidade observada foi 

de 70% (16/23) (Kuzi et al., 2016). Nesse contexto, a adoção de protocolos rigorosos de limpeza 

em superfícies de alto contato, associada ao monitoramento da eficácia da higienização por meio 

de marcadores fluorescentes, tem sido relacionada ao aumento da qualidade da limpeza ambiental 

e à redução das taxas de colonização e infecção por A. baumannii multirresistente em pacientes 

hospitalizados (Li et al., 2021). 

Quanto aos perfis de resistência antimicrobiana, foram identificados diferentes padrões de 

resistência tanto em amostras clínicas quanto ambientais, destacando-se perfis associados à 

resistência a β-lactâmicos, aminoglicosídeos e fluoroquinolonas. 

Em relação aos β-lactâmicos, esses antimicrobianos atuam inibindo a síntese da parede 

celular bacteriana. Entretanto, as bactérias podem desenvolver resistência por diferentes 

mecanismos, principalmente pela produção de β-lactamases, enzimas capazes de hidrolisar o anel 

β-lactâmico e inativar o antibiótico. Esse fenômeno tem sido amplamente descrito em 

microrganismos como Escherichia coli, Salmonella spp., Staphylococcus spp. e Enterococcus spp. 

(Li et al., 2007). 

As fluoroquinolonas são antibióticos amplamente utilizados devido ao seu amplo espectro 

de ação contra bactérias Gram-negativas e Gram-positivas. Seu mecanismo de ação baseia-se na 

inibição das enzimas DNA girase e topoisomerase IV, essenciais para os processos de replicação 

e transcrição do DNA bacteriano (Zahari et al., 2023). No entanto, a resistência a essa classe tem 

aumentado progressivamente, envolvendo mutações em genes que codificam as enzimas alvo do 

antibiótico, além da ação de bombas de efluxo que reduzem a concentração intracelular do 

fármaco. Esses mecanismos podem favorecer a seleção de cepas resistentes em ambiente 

veterinário, tornando o monitoramento da resistência antimicrobiana fundamental para a 

manutenção da eficácia terapêutica dessas drogas (Palma; Tilocca; Roncada, 2020). 

Sobre os aminoglicosídeos, não é diferente, havendo o desenvolvimento de resistência por 

diversos mecanismos. Os três principais mecanismos de resistência bacteriana aos AGs são a 
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redução da concentração intracelular do antimicrobiano, a modificação enzimática do fármaco e a 

modificação do alvo molecular. Assim como nas demais classes, destaca-se a importância da 

atenção a esses mecanismos e ao desenvolvimento de resistência (Van Duijkeren et al., 2019). 

A identificação de microrganismos resistentes a múltiplas classes de antimicrobianos é 

considerada um importante desafio para a prática clínica, uma vez que pode limitar as opções 

terapêuticas disponíveis e agravar o quadro clínico do animal. Esses achados reforçam a 

necessidade da implementação de medidas de controle microbiológico, monitoramento da 

resistência antimicrobiana e adoção de práticas adequadas de higiene e biossegurança, visando 

reduzir a disseminação de microrganismos resistentes no ambiente hospitalar. 
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6. CONCLUSÃO 

 

Conclui-se que não foi possível estabelecer relação direta entre os microrganismos 

identificados nas amostras ambientais e clínicas. Entretanto, a detecção de bactérias resistentes e 

multirresistentes no ambiente hospitalar veterinário evidencia seu potencial papel na manutenção 

e circulação desses microrganismos, reforçando a importância da vigilância microbiológica, da 

biossegurança e do uso racional de antimicrobianos na prevenção da disseminação da resistência 

antimicrobiana. 
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