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RESUMO 

A resistência antimicrobiana é uma das dez principais ameaças à saúde pública e 

entre os agentes patogênicos, Staphylococcus aureus resistente as diferentes classes 

de antimicrobianos é prioritário para adoção de medidas preventivas. Dessa forma, 

objetivou-se identificar cães e gatos, seus contactantes humanos (tutores e médicos 

veterinários), utensílios e superfícies de um ambiente hospitalar veterinário, 

colonizados por S. aureus e avaliar o perfil genotípico e fenotípico de resistência aos 

antimicrobianos. A recuperação bacteriana foi realizada por meio de swabs estéreis, 

obtidos no segundo semestre do ano de 2021, em 20 humanos (8 médicos veterinários 

e 12 tutores), 13 animais (10 cães e 3 gatos), 14 superfícies ambulatoriais, sete 

estetoscópios e oito telefones celulares dos médicos veterinários. O isolamento foi 

feito em Ágar Sal Manitol e a identificação preliminar mediante a coloração de Gram 

e teste de catalase. Posteriormente, a espécie S. aureus foi confirmada por reação 

em cadeia da polimerase, onde também se investigou o perfil genotípico. Para 

determinar o perfil fenotípico de resistência foi empregado o método de disco-difusão. 

Foram obtidos 10 isolados de S. aureus recuperados em 25% (2/8) dos médicos 

veterinários, 25% (3/12) dos tutores, 10% (1/10) dos cães, 33% (1/3) dos gatos e em 

7,14% (1/14) das superfícies inanimadas. O fenótipo S. aureus sensível à oxacilina 

mecA – positivo (OS-MRSA) foi identificado em um felino. O perfil genotípico dos 

espécimes bacterianos indicou resistência às diferentes classes de antimicrobianos, 

com maior frequência de resistência aos beta-lactâmicos e às quinolonas, 

respectivamente, 90% (9/10) eram detentores do gene blaZ e 90% (9/10) do norA. Na 

avaliação fenotípica, todas as amostras possuíam resistência à penicilina e verificou-

se em 80% (8/10) das bactérias, a resistência à eritromicina e a  resistência induzida 

à clindamicina. A presença de determinantes genéticos de resistência aos 

antimicrobianos aliado ao perfil fenotípico em S. aureus requer atenção tanto para o 

potencial de transferência desses genes entre as bactérias quanto para o risco na 

terapia antimicrobiana em infecções estafilocócicas.  

 

Palavras-chave: Caninos. Felinos. OS-MRSA. Resistência antimicrobiana.  
...............              Zoonose.
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ABSTRACT 

 
Antimicrobial resistance is one of the main threats to public health. Staphylococcus 

aureus resistant to different classes of antimicrobials is a priority for the implementation 

of preventive measures. Therefore, the objective of the study was to identify the 

bacterium in dogs and cats, in humans with close contact with these animals 

(guardians and veterinarians), veterinary instruments and veterinary hospital surfaces 

environment, to evaluate the genotypic and phenotypic profile of antimicrobial 

resistance. Bacterial recovery was performed using sterile swabs obtained in the 

second semester of 2021. 20 humans (8 veterinarians and 12 tutors), 13 animals (10 

dogs and 3 cats), 14 ambulatory surfaces, 7 veterinarians’ stethoscopes and 8 

veterinarians cell phones samples were collected. Isolation was performed on Agar 

Salt Mannitol and preliminary identification by Gram stain and catalase test. 

Subsequently, the species S. aureus was confirmed, and its genotypic profile was 

investigated by polymerase chain reaction. To determine the phenotypic profile of 

resistance, the disk-diffusion method was performed. Ten S. aureus isolates were 

recovered in 25% (2/8) of veterinarians, 25% (3/12) of tutors, 10% (1/10) of dogs, 33% 

(1/3) of cats and 7.14% (1/14) of inanimate surfaces. The phenotype mecA-positive 

oxacillin-sensitive S. aureus (OS-MRSA) was identified in a feline sample. The 

genotypic profile of bacterial specimens indicated resistance to different classes of 

antimicrobials, with a higher frequency of resistance to beta-lactams and quinolones, 

respectively, 90% (9/10) were holders of the blaZ gene and 90% (9/10) of the norA. In 

the phenotypic evaluation, all samples were resistant to penicillin and 80% (8/10) were 

resistant to erythromycin. Additionally, induced resistance by erythromycin to 

clindamycin were verified in the same 8 samples resistant to erythromycin (80%). 

Finally, the presence of genetic determinants of antimicrobial resistance with the 

phenotypic profile in S. aureus requires attention. The transfer of these resistance 

genes between bacteria may occur. Also, the risk of antimicrobial therapy failure in 

staphylococcal infections is possible. 

 

Keywords: Antimicrobial resistance. Canines. Cats. OS-MRSA. Zoonosis 
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1. INTRODUÇÃO 

A resistência antimicrobiana (RAM) alude à capacidade dos microrganismos 

de, quando expostos aos antimicrobianos, resistirem a esses, tornando-os inefetivos. 

Dessa forma, as estratégias terapêuticas anteriormente eficazes no enfrentamento de 

infecções se demonstram impotentes frente aos microrganismos resistentes e essa 

inefetividade acarreta agravos aos sistemas de saúde e à economia das nações. A 

RAM persiste entre as dez principais ameaças à saúde pública e ao desenvolvimento 

global (SILVA et al., 2020; WHO, 2021). 

Microrganismos resistentes aos antimicrobianos foram identificados em todos 

os continentes e a disseminação desses exibe adversidades na medicina humana e 

veterinária (LIN et al., 2015; PALMA; TILOCCA; RONCADA, 2020). A presença e a 

expressão de genes de resistência foram verificadas em um extenso número de 

bactérias comensais em humanos e animais vertebrados, destacando-se, entre os 

organismos Gram-positivos, os membros do gênero Staphylococcus. Esses 

desempenham papel central tanto na transferência de genes de resistência quanto em 

infecções clínicas em indívuos e nas mais diversas espécies de animais (HAABER et 

al., 2017; KASPAR et al., 2018). 

A problemática torna-se ainda mais significativa quando se menciona as cepas 

resistentes, a exemplo, S. aureus resistente à meticilina (MRSA). O MRSA é 

relacionado como um dos agentes patogênicos de impacto reconhecido em saúde 

pública e alvo prioritrário para adoção de medidas preventivas e de novas condutas 

terapêuticas (LAKHUNDI; ZHANG, 2018; CDC, 2019). No entanto, frisa-se que a  

resistência em S. aureus não se restringe somente aos beta-lactâmicos. Compreende-

se que nesta espécie, os padrões de resistência foram delineados pela emergência 

de cepas distintas que adquiriram mecanismos de resistência aos mais diversos 

antimicrobianos (SAKOULAS; MOELLERING, 2008). 

As bactérias dessa espécie são oportunistas e podem ser encontradas na pele 

e no sistema respiratório, sobretudo, nas narinas e orofaringe de humanos saudáveis 

(BOXBERGER et al., 2021). No entanto, estão relacionadas com várias enfermidades 

que incluem bacteremia, endocardite, infecções osteoarticulares, da pele, dos tecidos 

moles e pulmonares (GUCLU et al., 2021; PARDOS DE LA GANDARA et al., 2016). 

Em cães e gatos, S. aureus pode ser recuperado, comumente, na região anal, 

na cavidade nasal, na garganta e na pele de animais saudáveis, mas estudos recentes 
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apontam para uma maior prevalência de S. aureus em animais não sadios 

(BIEROWIEC et al., 2019), assumindo maior patogenicidade em afecções do pavilhão 

auditivo (AVBERŠEK et al., 2021), do trato urinário (WINDAHL et al.,2014) e em 

infecções de pele (DE JONG et al., 2020). 

A colonização por S. aureus pode não causar danos ao hospedeiro, mas 

configura fator de risco para a infecção desse e, mais importante, para a dispersão 

das cepas, uma vez que o portador se torna uma fonte de disseminação da bactéria 

(CHAMBERS; DELEO, 2009). O vínculo e o contato próximo de humanos e animais 

de companhia, cães e gatos, potencializam a transmissão mútua de cepas da bactéria, 

sobretudo, das resistentes. Em adicional, há participação ativa na transmissão 

horizontal de genes de resistência entre as cepas que colonizam humanos e os pets 

(FROSINI et al., 2020). A colonização por S. aureus e cepas resistentes de humanos, 

cães e gatos é um fator potencial para propagação das bactérias em ambientes de 

atenção à saúde humana e animal, comunitários e aos associados à pecuária (ROSSI 

et al., 2020). 

A investigação de S. aureus em cães, gatos, bem como em seus contatos 

humanos e no ambiente, somada à identificação do perfil de resistência aos 

antimicrobianos são imprescindíveis para implementação de estratégias de 

prevenção. E, uma vez que se reconhece a necessidade de confrotar a RAM com 

estratégias multidisciplinares norteadas pela Saúde Única quanto à carência de 

estudos que elucidem a problemática na Região Nordeste do Brasil, objetiou-se 

identificar cães e gatos, seus contactantes humanos (tutores e médicos veterinários), 

utensílios e superfícies de um hospital veterinário no município de Recife – 

Pernambuco colonizados por S. aureus e avaliar o perfil genotípico e fenotípico de 

resistência aos antimicrobianos.  
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2. REVISÃO DE LITERATURA    

2.1. Gênero Staphylococcus 

O gênero proposto em 1882 por Alexander Ogston foi reconhecido no campo 

da sistemática microbiana em 1980 (SKERMAN; MCGOWAN; SNEATH, 1980; 

OGSTON, 1882). Inicialmente pertencia a família Micrococaccea, no entanto, foi 

designado para uma nova família, a Staphylococcaceae. Pertence à ordem Bacillales 

e à classe Bacilli (FOSTER; GEOGHEGAN, 2015). Em conformidade com List of 

Prokaryotic names with Standing in Nomenclature (LPSN), hodiernamente, 81 

espécies estão registradas nesse gênero (PARTE et al., 2020). 

O gênero compreende procariontes com baixos teores de guanina e citosina, 

Gram-positivos e em formato de cocos que, em função tanto da sua divisão 

tridimensional quanto da sua separação celular inconclusa, formam agrupamentos 

irregulares equiparáveis a cacho de uvas, atributo notável do gênero (FOSTER; 

GEOGHEGAN, 2015). 

Essas bactérias possuem células esféricas com diâmetro variando entre 0,5 e 

1,5 micrômetros (µm), com cocos ou isolados ou agrupados em pares e, ainda, em 

cadeias curtas, mas a organização predominante é em cacho irregular. São oxidase 

negativas e termonuclease positivas. Não formam endósporos e, usualmente, não são 

encapsuladas (LAMERS et al., 2012; MORENTE; RUIZ; PULIDO, 2016). São 

formadoras de colônias pigmentadas, variando em conformidade com a espécie, em 

uma tonalidade entre amarelo e laranja, como também, variação entre opaco, creme 

e branca (WONG; BERGDOLL, 2002; MURRAY et al., 2006). 

Os estafilococos são organismos imóveis, mas que possuem a aptidão para 

produzir biofilme, o que favorece sua aderência e colonização (LIRA et al., 2016; 

FRIEDRICZEWSKI et al., 2018). As espécies desse gênero possuem a capacidade 

de sintetizar potentes enterotoxinas causadoras de intoxicações alimentares 

frequentes em humanos, tornando o gênero um agravo à saúde pública (PODKOWIK 

et al., 2013). 

Os estafilococos são capazes de crescer em uma vasta faixa de temperatura, 

entre 6,5 e 46°C, com um crescimento ótimo entre 30 e 37°C (BERGEY'S, 1994). 

Conseguem sobreviver em temperaturas extremas, menores que 6,5°C e maiores que 

46°C, por um período limitado (PRESCOTT; HARLEY; KLEIN, 2002). Essa 
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capacidade de adaptação às flutuações de temperaturas é essencial para 

patogenicidade das cepas (SINGH et al., 2008).  

São classificados como microrganismos halotolerantes e sobrevivem em 

concentrações relativamente altas (superiores a 10%) de cloreto de sódio 

(DEURENBERG; STOBBERINGH, 2008). As espécies são anaeróbias facultativas, 

mas apresentam taxa de crescimento acentuada em condições aeróbicas 

(WORLITZSCH et al., 2009). Não fotossintéticas, com metabolismo fermentativo sem 

a formação de gás e com produção de ácido (QUINN et al., 2005). 

Apresentam arquitetura típica de células bacterianas, com parede celular 

constituída por peptidoglicano, com composição variável conforme as espécies, mas 

que se caracteriza por ser um sáculo resistente e rígido que abrange a membrana 

citoplasmática e assegura resistência ao turgor interno (TURNER; VOLLMER; 

FOSTER, 2014). O peptidoglicano possui alto grau de reticulação devido às ligações 

cruzadas de pentaglicina, atributo diferencial dos estafilococos, vez que não se 

encontra tal organização fora do gênero (DMITRIEV et al., 2004; MONTEIRO et al., 

2019). Também estão presentes moléculas de ácidos teicóicos e proteínas de 

superfície acopladas à parede. O peptidoglicano é vulnerável à ação de lisostafina e 

resistente à lisozima (PERRY et al., 2002; MADIGAN et al., 2010; FOSTER; 

GEOGHEGAN, 2015). 

A síntese da enzima catalase é uma característica típica do gênero (ASSONI 

et al., 2020). No entanto, S. saccharolyticus e S. aureus subsp. anaerobius são 

membros do gênero que, sabidamente, não possuem a enzima (ELBIR et al., 2013; 

ELLIS et al., 2014). A catalase atua na transmutação do peróxido de hidrogênio em 

oxigênio e água, tornando um composto tóxico em moléculas inofensivas e, portanto, 

evita o dano oxidativo (CHELIKANI; FITA; LOEWEN, 2004; FARACI, 2006). Esse fator 

de virulência confere maior resistência à morte intra e extracelular e 

consequentemente, possibilita a sobrevivência e a disseminação desses 

microrganismos (OLWAL; ANG'IENDA; OCHIEL, 2019). 

A enzima coagulase, atuante na cascata de transformação do fibrinogênio em 

fibrina, pode ou não ser sintetizada pelas espécies do gênero (OTTO, 2014). A síntese 

da enzima pelos estafilococos é um notório indicador de patogenicidade, permitindo 

que as bactérias superem a atividade bactericida do sistema imunológico dos 

hospedeiros (BONAR; MIĘDZOBRODZKI; WŁADYKA, 2018). 
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A capacidade ou não de coagular o plasma dividiu o gênero em dois grandes 

grupos: Staphylococcus coagulase positiva (SCP) e Staphylococcus coagulase 

negativa (SCN). A espécie S. aureus sempre assumiu como a principal representante 

dos SCP (PODKOWIK et al., 2013; DUQUENNE et al., 2016). A enzima coagulase é 

presente em decorrência da existência e expressão do gene codificador da coagulase 

(Coa), no entanto, há relatos de algumas populações de SCP sem o Coa, enquanto 

alguns SCN o apresentam (DE ALMEIDA et al., 2018; JAVID et al., 2018). Diante da 

presença de cepas coagulase-variáveis, optou-se pela adoção de uma nova 

classificação que divide o gênero em Staphylococcus aureus e Staphylococcus não 

aureus (SNA) (CONDAS et al., 2016; VANDERHAEGHEN et al., 2014), com a 

persistência da terminologia em relatos científicos recentes (SANTOS et al., 2020; 

LONGHEU et al., 2021).  

SNA, grupo grande e heterogêneo de estafilococos, compreende as demais 

espécies do gênero, sobretudo, as anteriormente denominadas de estafilococos 

coagulase-negativos (BECKER et al., 2014; CONDAS et al., 2016; TAPONEN et al., 

2012). Associado às infecções em humanos, animais de produção e nos de 

companhia (BOURGET, 2019; WEDLEY et al., 2014; WUYTACK et al., 2020) e à 

expansão da RAM, uma vez que as espécies do grupo transportam vários genes de 

resistência e expressam resistência fenotípica a várias classes de antimicrobianos 

(LIENEN et al., 2021; LONCARIC et al., 2019; NOBREGA et al., 2018). 

Os estafilococos são ubíquos em razão de condições de crescimento 

abrangentes e pela resistência às representativas variações ambientais, colonizando 

distintos habitats na biosfera (GÓMEZ-SANZ et al., 2019). São encontrados na 

rizosfera ou nas superfícies do solo (ASMAT; CRUZ-VALDERRAMA; CHAMAN, 2020; 

KANNIKA; THALISA, 2021), em plantas e vegetais (NITHYA; BABU, 2017; CAVE et 

al., 2021) e em ambientes aquáticos (HEß; GALLERT, 2015; SILVA et al., 2020). 

Periodicamente colonizam o ar, característica que potencializa sua transmissão entre 

os ambientes (HUSSEY et al.,2017; MADSEN et al., 2018).  

Os estafilococos também foram recuperados em aparelhos celulares (AMINI et 

al., 2017; AFRIDAYANI et al., 2021), em objetos do cotidiano, comuns em casas ou 

em locais públicos (PARRISH et al., 2018) e em dispositivos médicos (SSEKITOLEKO 

et al., 2020; VINALL et al., 2021).  

As toxinas sintetizadas pelas espécies desse gênero foram detectadas em 

inúmeros alimentos e na água potável, se disseminando e ocasionando intoxicação 
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alimentar, choque tóxico e reações alérgicas (YOSHIKAWA et al., 2019; HAGHI et al., 

2021). A literatura científica assevera sua presença em carnes e enlatados 

(BAHLINGER et al., 2021; BHUTIA; THAPA; TAMANG, 2021), leite e derivados 

(FREITAS RIBEIRO et al., 2020; GAJEWSKA; CHAJĘCKA-WIERZCHOWSKA, 2020) 

e outros alimentos como frutas, ovos e produtos ricos em açúcares (IQBAL et al., 

2015; PONDIT et al., 2018; SIAVOSHI et al., 2020). 

As espécies do gênero residem nas membranas mucosas, narinas e pele de 

seres humanos e animais de sangue quente. É reconhecido que as narinas de 

humanos saudáveis representam um dos principais reservatórios de estafilococos, 

especialmente para S. aureus (TONG et al., 2015; ROSSI; PEREIRA; GIAMBIAGI-

DEMARVAL, 2020). 

As espécies do gênero não demonstram especificidade por hospedeiros, no 

entanto, há recuperação, frequente de S. capitis, S. epidermidis, S. haemolyticus, S. 

hominis, S. lugdunensis e S. warneri da pele de humanos saudáveis (OH et al., 2016; 

BYRD; BELKAID; SEGRE, 2018), ao passo que S. felis é isolada em felinos hígidos 

ou doentes com afecções de trato urinário inferior, pavilhão auditivo ou globo ocular 

(ROSSI et al., 2017; WORTHING et al., 2018a). S. pseudintermedius é recuperada 

com mais frequência em cães domésticos saudáveis ou nos diagnosticados com 

piodermite e otite externa (ROSSI et al., 2018; LYNCH; HELBIG, 2021). 

2.2. Staphylococcus aureus 

Dentre as espécies do gênero Staphylococcus, S. aureus foi uma das primeiras 

a ser relatada ocasionando danos à saúde de humanos e animais. Em virtude de ser 

considerado um patógeno zoonótico emergente, apresenta relevância em saúde 

pública (LAKHUNDI; ZHANG, 2018; ALGAMMAL et al., 2020). 

Os relatos acerca de S. aureus remontam os anos de 1880, quando Alexander 

Ogston constatou a ocorrência de septicemia em pacientes no pós-operatório, 

verificando a presença de cocos Gram-positivos nas feridas cirúrgicas de humanos, 

subsequentemente, esses isolados foram capazes de produzir abscessos em animais 

(OGSTON, 1880,1881,1882).  Em 1884, Anton J. Rosenbach isolou cepas de 

estafilococos e as incluiu nas espécies S. aureus e S. albus, sendo essa última 

posteriormente admitida como S. epidermidis por meio do teste da coagulase 

(COWAN, 1938; ROSENBACH, 1884; SHAW; STITT; COWAN, 1951). 
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S. aureus apresenta os atributos próprios do gênero, sendo suas colônias 

arredondadas, lisas, convexas e com bordas cintilantes, frequentemente, na coloração 

amarelo dourada, coloração atribuída à presença de carotenoides em sua membrana 

(MISSIAKAS; SCHNEEWIND, 2013). Essa espécie apresenta algumas cepas 

detentoras da camada exopolissacarídea (MA; COCCHIARO; LEE, 2004), tornando 

as colônias com morfologia difusa quando comparadas com as colônias compactadas 

das cepas não encapsuladas (YOSHIDA; MINEGISHI, 1976). A cápsula confere uma 

maior adesão, persistência da bacteremia e resistência aos antimicrobianos 

(THOMER; SCHNEEWIND; MISSIAKAS, 2016). 

Ainda no que diz respeito à sua arquitetura celular, apresenta compostos de 

ribitol nos ácidos teicóicos presentes na membrana, diferentemente da constituição 

com glicerol, como em S. epidermidis e S. intermedius (QIAN et al., 2006; MEREDITH; 

SWOBODA; WALKER, 2008). Adicionalmente, nos isolados de S. aureus, observa-se 

a Proteína-A dentre as proteínas de superfície, que confere fator de virulência 

responsável pelo reconhecimento de imunoglobulinas nos hospedeiros (BECKER et 

al., 2014; FALUGI et al., 2013).   

S. aureus apresenta taxa de crescimento máxima entre 35 e 37°C e pH entre 

6,0 e 7,0. É uma bactéria detentora de elevada osmotolerância, sobrevivendo em 

ambientes com atividade de água superior a 0,86 e com concentração de cloreto de 

sódio entre 5 e 7%, com algumas estirpes tolerando concentrações de 20% (FOSTER; 

GEOGHEGAN, 2015). 

2.3.  S. aureus o vínculo com animais de estimação e humanos 

Em cães, a espécie mais prevalente é S. pseudintermedius, além de S. 

schleiferi, S. simulans e S. epidermidis (LEE et al., 2019; GONZÁLEZ-DOMÍNGUEZ 

et al., 2020; LI et al., 2021). Os felinos são frequentemente colonizados por S. felis, S. 

simulans, S. epidermidis e, mais raramente por S. pseudointermedius (IVERSON et 

al., 2015; BIEROWIEC et al., 2019). 

As espécies supracitadas apresentam maior impacto na clínica médica de 

caninos e felinos em decorrência de uma maior casuística de infecções (BANNOEHR; 

GUARDABASSI, 2012). É importante salientar que S. aureus é um problema 

emergente na medicina veterinária, sendo a espécie relatada como patógeno 

responsável por infecções em cães e gatos (QUADRO 1)  
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Quadro 1. Infecções em cães e gatos ocasionadas por Staphylococcus aureus.  

 

ENFERMIDADE 

 

ESPÉCIE 

 

REFERÊNCIAS 

 

Infecção do trato urinário 

 

Cães 

 

Penna et al. (2010); Windahl et al. (2014) 

Gatos Litster et al. (2007); Vercelli et al. (2021) 

 

Otite 

 

Cães 

 

De martino et al. (2016); Bourély et al. (2019) 

Gatos Qekwana et al. (2017); Avberšek et al. (2021) 

 

Infecção da pele 

 

Cães 

 

Penna et al. (2013a); Saputra et al, (2017) 

Gatos Ludwig et al. (2016); de Jong et al. (2020) 

 

Infecção do trato respiratório 

 

Cães 

 

Morrissey et al. (2016); Abbott et al. (2020) 

Gatos Morris et al. (2006); Moyaert et al. (2019) 

Estirpes de S. aureus podem ser recuperadas de humanos, cães e gatos 

saudáveis (LIN et al., 2011), mas alguns estudos apontam para uma maior prevalência 

de S. aureus em animais não sadios (DROUGKA et al., 2016; OLDER et al., 2017; 

BIEROWIEC et al., 2019) e naqueles em contato próximo com humanos (MORRIS et 

al., 2012; BIEROWIEC; PŁONECZKA-JANECZKO; RYPUŁA, 2016a).  

Há relatos por todo o mundo da recuperação de S. aureus em cães e gatos, 

com discrepância no percentual de animais colonizados (QUADRO 2). Essas 

diferenças devem ser atribuídas à inabitual identificação e confirmação do gênero 

Staphylococcus em nível de espécies na rotina clínica e laboratorial, assim como pelas 

inúmeras estratégias de amostragem e as distintas metodologias de isolamento 

(RUZAUSKAS et al., 2014). Somado a esses fatores, é importante mencionar que a 
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colonização ocorre de forma intermitente nos animais, principalmente, em cães 

(MORRIS et al., 2012). 

Quadro 2. Frequência de recuperação de S. aureus em animais de companhia.  

Local Animal % de animais colonizados por S. aureus Referência 

 

Alemanha 

 

Cães 

 

10,4% 

 

KASPAR et al., 2018 

Gatos 8,1% 

 

Austrália 

 

Cães 

 

14,53% 

 

BEAN; WIGMORE, 2016 
 

 

Estados 

Unidos 

 

Cães 

 

20% a 34% 
 

 

IVERSON et al., 2015 
 

Gatos 17% a 21% 
 

 

Líbia 
 

 

Cães/Gatos 
 

 

21% 
 

 

ELNAGEH et al., 2020 
 

 

Polônia 
 

 

Gatos 

 

17,5% 

 

BIEROWIEC et al., 2016b 
 

 

Reino Unido 

 

Cães 
 

 

55,1% 

 

WEDLEY et al., 2016 
 

Análogo aos animais, a maior parte da população humana (torno de 60%), é 

portadora intermitente, enquanto entre 20% e 30% dos indivíduos adultos saudáveis 

carregam persistentemente a bactéria nas narinas anteriores (KRISMER et al., 2017; 

SAKR et al., 2018). O transporte nosocomial por indivíduos assintomáticos representa 

implicações relevantes para a disseminação e patogênese das infecções por S. 

aureus (BROWN et al., 2014; PIRES et al., 2015; SAKR et al., 2018). 

Em humanos, S. aureus também é recuperado em pele e orofaringe de 

indivíduos saudáveis (SAKR et al., 2018; BOXBERGER et al., 2021). Com registros 
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da recuperação da espécie, em humanos adultos, em outros sítios como o trato 

gastrointestinal e o urogenital (KATES et al., 2018; TUMUHAMYE et al., 2021).  

Por ser um organismo oportunista, S. aureus está relacionado com uma gama 

de infecções (QUADRO 3) já registradas em todos os continentes e com significativos 

custos atrelados aos cuidados em saúde (PRIMO et al., 2012; SCHMIDT; BÉNARD; 

CYR, 2015). O agente também é responsável por uma das mais prevalentes 

intoxicações alimentares no mundo, com distribuição global de surtos associados ao 

consumo de alimentos contaminados por suas enterotoxinas (ZEAKI et al., 2019; 

GRISPOLDI et al., 2021). 

Quadro 3. Enfermidades em humanos ocasionadas por Staphylococcus aureus. 

 

Enfermidade 

Referências 

 

Bacteremia Kourtis et al. (2019); Gu et al. (2020) 

Endocardite Halavaara et al. (2020); Vasukura et al. (2021) 

Infecções cirúrgicas Zhang et al. (2021); Zhu, C. et al. (2021) 

Meningite Hu et al. (2021); Sunwoo et al. (2021) 

Infecções oculares Harford et al. (2021); Petrillo et al. (2021) 

Infecções osteoarticulares Hardy et al. (2019); Alvares; Mimica (2020) 

Infecções da pele e tecidos moles Bouvet et al. (2017); Olaniyi et al. (2017) 

Infecções pulmonares Cho, et al. (2021); Guclu et al. (2021) 

Infecções do trato urinário Bilal et al. (2021); Johnson et al. (2021) 

A colonização de humanos apresenta taxa variável entre as populações, com 

percentual que pode alcançar até 80% dos indivíduos (RASIGADE; VANDENESCH, 

2014; TONG et al., 2015). Maiores taxas de colonização por S. aureus são 

evidenciadas em adictos que utilizam drogas injetáveis (DAHLMAN et al.., 2017; 

JOSHI et al., 2018; PACKER et al., 2019), indivíduos imunocomprometidos (NDLOVU; 

SWE-HAN; ASSOUNGA, 2019; HSU et al., 2020), estudantes e profissionais da área 

de saúde (DA SILVA et al., 2020; DANELLI et al. 2020; KIM et al. 2020), além de 
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pacientes hospitalizados (YANG et al., 2021).  Quando se menciona as enfermidades, 

a taxa é acentuada em pacientes oncológicos, nos indivíduos diabéticos e com 

insuficiência renal que realizam hemodiálise (KANG et al., 2021; KUMAR et al., 2019; 

SCHEUCH et al., 2019; TEIXEIRA et al., 2021). 

A colonização por S. aureus pode não causar danos ao hospedeiro (humanos 

ou animais), mas configura fator de risco para a infecção desse e, mais importante, 

para a possibilidade de dispersão das cepas, uma vez que o portador se torna uma 

fonte de disseminação da bactéria (CHAMBERS; DELEO, 2009). Além do mais, as 

bactérias da espécie S. aureus sustentam a notável capacidade de adquirir resistência 

aos fármacos. Configurando um mosaico fluido de resistência à classe dos beta-

lactâmicos, como a meticilina, e às demais classes de antimicrobianos (CHAMBERS; 

DELEO, 2009; LEE et al., 2018). 

2.4. Principais grupos de antimicrobianos e mecanismos de ação 

Os compostos antimicrobianos são classificados pelos distintos mecanismos 

de atividade sobre os microrganismos (FIGURA 1). As ações das distintas classes de 

fármacos incluem a inibição da síntese da parede celular, a despolarização da 

membrana celular, o cessar da síntese de proteínas, a interferência na síntese e 

regulação de ácidos nucléicos e o bloqueio das vias metabólicas (GILBERT, 2020; 

SINGH; QURESHI; HASSAN, 2021). 

Figura 1. As classes de antimicrobianos e seus mecanismos de ação sobre a célula bacteriana.

 
FONTE: AUTOR, (2022). 
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Há o grupo dos beta-lactâmicos como carbapenêmicos, cefalosporinas, 

monobactamas e penicilinas, juntamente com os glicopeptídeos que atuam 

interferindo na síntese do peptideoglicano com efeito bactericida (SUGIMOTO et al., 

2017; SHARIFZADEH et al., 2020). Os lipopeptídeos desordenam as membranas 

celulares bacterianas e modificam a sua permeabilidade, proporcionando a lise celular 

(KOURMENTZA et al., 2021). 

Os antimicrobianos responsáveis pela inibição dos ribossomos, atuantes na 

leitura do RNA mensageiro durante a etapa de tradução e, portanto, coibidores da 

síntese proteica, se dividem entre os compostos que atuam sobre a subunidade 30s, 

como aminoglicosídeos e tetraciclinas e nos que se ligam à subunidade 50s como o 

cloranfenicol, lincosamidas, macrolídeos, oxazolidinonas e estreptograminas 

(BHATTACHARJEE et al., 2016; KAPOOR; SAIGAL; ELONGAVAN, 2017). 

As quinolonas atuam no maquinário de regulação e replicação do material 

genético dos agentes bacterianos. Atuam por meio da inibição da síntese do DNA 

bacteriano, inibindo a atividade das enzimas topoisomerase II e topoisomerase IV 

(VALADBEIGI; GHODSI 2017; NASTASĂ et al., 2018). Adicionalmente, existem 

fármacos que interferem nas rotas bioquímicas a exemplo das sulfonamidas e 

trimetoprima que agem na via do ácido fólico e impedem o crescimento bacteriano, 

sendo agentes bacteriostáticos (BOURNE, 2014; FERNÁNDEZ-VILLA; AGUILAR; 

ROJO, 2019). 

2.5. A multicausalidade da resistência antimicrobiana 

A série, paulatinamente maior, de infecções ocasionadas por microrganismos 

resistentes necessita ser confrontada por medidas preventivas e condutas 

terapêuticas eficazes (WHO, 2021). Os eixos que sustentam a crise universal da 

resistência aos antimicrobianos são pilares variados e que perfazem contextos 

biológicos, econômicos, políticos e sociais (CHURCH; MCKILLIP, 2021; YADAV; 

KAPLEY, 2021). 

Patógenos resistentes foram identificados em todos os continentes com 

distintas prevalências entre as nações, em decorrência de uma série de fatores que 

incluem o acesso à água potável e ao saneamento adequado; cobertura vacinal; 

padrões de consumo de antimicrobianos; disponibilidade de cuidados de qualidade 

em saúde e acesso aos produtos médicos de excelência (JIA et al., 2019; YAM et al., 

2019).  
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A resistência é um fenômeno natural, sendo seu surgimento associado ao 

transcorrer do tempo e a ocorrência de pressão seletiva, de mutações espontâneas e 

transferência de material genético entre os organismos (HOLMES et al., 2018; 

MOREHEAD; SCARBROUGH, 2018). A transferência de genes, apoiada no artifício 

de transdução, transformação e conjugação, cumpre função crucial e indiscutível na 

disseminação de microrganismos resistentes aos antimicrobianos (BELLO-LÓPEZ et 

al., 2019). 

Há ações individuais e coletivas, em paralelo ao processo natural, que o 

aceleram e ampliam, referidas como pressão artificial. Entre as ações, é possível 

mencionar o emprego inadequado e excessivo de fármacos na saúde humana, animal 

e no setor agropecuário (HWANG; GUMS, 2016; MOREHEAD; SCARBROUGH, 

2018).  

O uso extensivo e abusivo de antimicrobianos e, consequentemente, a 

resistência possuem etiologia multifacetada e que engloba, entre outros fatores, o 

diagnóstico limitado; prescrições inapropriadas; educação em saúde insuficiente; 

imprudência ao manejar os antimicrobianos na produção animal; facilidade na 

aquisição de antimicrobianos e mecanismos reguladores ineficientes ou corruptíveis 

(ASLAM et al., 2018; BELACHEW et al., 2021). 

As pesquisas sobre novos antimicrobianos e a síntese de novos compostos 

que, em décadas anteriores, configuraram uma estratégia eficaz no combate aos 

microrganismos resistentes, atualmente se encontram estagnadas e em declínio. 

Esse cenário deriva de embargos financeiros e regulatórios que limitam as instituições 

de pesquisas, indústrias e laboratórios farmacêuticos e empresas de biotecnologia 

(ÅRDAL et al., 2020; COURTEMANCHE et al., 2021). 

A resistência é uma adversidade produzida por uma gama de fatores e 

necessita ser confrontada por intervenções fundamentadas na abordagem de Saúde 

Única, por meio de estratégias multidisciplinares que contemplem práticas de 

prevenção e controle adaptadas às distintas realidades (DAVIES; OXLADE, 2021; 

PILLONETTO et al., 2021). 

2.6. O impacto da resistência na medicina humana e veterinária 

A emergência e disseminação de microrganismos que, ao adquirirem novos 

mecanismos de resistência, sobreviveram aos fármacos anteriormente eficazes, 
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reduzem ou impossibilitam a efetividade de estratégias terapêuticas na medicina 

humana e veterinária (LIN et al., 2015; PALMA; TILOCCA; RONCADA, 2020). 

No que tange às implicações para saúde humana, é perceptível que as 

intervenções médicas amparadas nos antimicrobianos se apresentam menos eficazes 

na prevenção e tratamento exitoso de doenças persistentes, com consequente 

aumento nas taxas de morbidade e mortalidade (ALLCOCK et al., 2017; AHMAD; 

KHAN, 2019; WHO, 2020). 

Nos ambientes de cuidados em saúde, a resistência provoca ineficiência dos 

tratamentos e prolonga as internações hospitalares, possibilitando maior risco de 

complicações após os procedimentos médicos e retardo na recuperação, assim como 

requer a utilização de fármacos mais potentes. No cenário econômico, menciona-se o 

afastamento das atividades laborais, embargos ao mercado internacional e 

empecilhos na produção animal. Dessa forma, é notório os custos atribuíveis aos 

cuidados em saúde, assim como, o impacto negativo para economia (DADGOSTAR 

et al., 2019; MOREL et al., 2020). 

Estima-se que, anualmente, mais de 670.000 infecções com bactérias 

resistentes ocorram nos países europeus, com morte de 33.000 indivíduos e danos 

superiores a 1,1 bilhões de euros para o sistema de saúde (OECD, 2019). Nos 

Estados Unidos da América, a cada ano, ocorrem 2,8 milhões de infecções com 

bactérias resistentes e morte de 35.000 pessoas, com custos à saúde estimados em 

4,6 bilhões de dólares (CDC, 2019). Na América Latina, mais de 25% dos isolados de 

S. aureus foram resistentes e facultaram o aumento de custos com antibioticoterapia 

em mais de seis vezes e aumento em quase três vezes das hospitalizações, com 

aumento em 45,2% da taxa de mortalidade (DA SILVA; ESPINAL; RAMÓN-PARDO, 

2020). 

As infecções por patógenos resistentes, sobretudo por agentes bacterianos, 

também ocorrem na medicina veterinária e implicam no sofrimento para os animais, 

em preocupações para os tutores e no aumento de custos com a saúde animal 

(PALMA; TILOCCA; RONCADA, 2020; WEESE et al., 2015). Todavia, o impacto 

amplo dos custos na medicina veterinária não é alvo de pesquisas. É presumível que 

os custos assumem destaque menos impactante quando se refere aos humanos ao 

nível econômico-financeiro global. Em relação aos tutores, os gastos com os cuidados 

veterinários se tornam consideráveis (BENGTSSONE; GREKO, 2014; FOSTER; 

TREPANIER; GINN, 2014). Clínicas e hospitais veterinários também podem ser 
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afetados economicamente, com custos relatados que atingem valores equivalentes a 

4,12 milhões de dólares (DALLAP-SCHAER; ACETO; RANKIN, 2010). 

Em virtude da persistência de infecções ocasionadas por microrganismos 

resistentes aos antimicrobianos em animais de companhia, é observada a redução 

das opções de fármacos e a ineficiência da terapia. Concomitantemente aos 

tratamentos refratários, se prolonga a duração da doença e o tempo de internação, 

assim como o número de óbitos e de portadores da infecção (LAXMINARAYAN et al., 

2013; BENGTSSONE; GREKO, 2014).  

Quanto à dimensão emocional, a morte ou eutanásia do animal em decorrência 

de infecções por agentes resistentes, proporcionaria um impacto negativo. A vivência 

do luto, em razão dos fortes elos afetivos compartilhados entre indivíduos com seus 

cães e gatos, afeta diretamente os contactantes desses animais, como seus tutores 

ou demais membros da família e, possivelmente, a equipe veterinária (ADRIAN; 

STITT, 2017; SAVALLI; MARITI, 2020). 

2.7. Resistência aos beta-lactâmicos em Staphylococcus aureus 

A descoberta acidental da penicilina por Fleming iniciou a intitulada era dos 

antimicrobianos em 1928. No entanto, a conduta terapêutica da sua prescrição foi 

estabelecida na década de 1940, sendo bem-sucedida no controle de infecções 

bacterianas entre os soldados da Segunda Guerra Mundial (FLEMING, 1980; KLEIN 

et al., 2017).  

Em meados de 1944, as infecções ocasionadas por S. aureus eram 

satisfatoriamente contidas e apenas 5% das cepas eram de S. aureus resistentes à 

penicilina (PRSA). Todavia, o uso imprudente e em demasia conferiu a expansão de 

PRSA com prevalência superior a 80%, valor também encontrado para amoxicilina e 

ampicilina (LI et al., 2007; SPELLBERG; GILBERT, 2014). Entre os anos de 1950 e 

1960, indivíduos colonizados por PRSA foram detectados em ambientes hospitalares 

e comunitários e as infecções ocasionadas por essas cepas resistentes tornaram-se 

um problema clínico substancial (PEACOCK; PATERSON, 2015; WALSH; 

WENCEWICZ, 2020).  

Mais à frente, pesquisadores substituíram a cadeia aminoadipoil naturalmente 

presente na penicilina e desenvolveram variantes semissintéticas, a exemplo da 

meticilina (celbenin), cloxacilina, dicloxacilina, flucloxacilina, nafcilina e oxacilina 

(FOSTER, 2017). A meticilina foi empregada primariamente na rotina clínica em 1959 



32 
 

com êxito no controle de infecções ocasionadas por PRSA (FOSTER, 2017; 

KHOSHNOOD et al., 2019). 

No período entre outubro de 1959 e novembro de 1960, mais de 5.000 estirpes 

oriundas do Reino Unido foram analisadas pelo Staphylococcal Reference Laboratory, 

sendo detectada a elevação das concentrações inibitórias mínimas (CIMs) para a 

meticilina em três isolados e assim foi realizado o primeiro relato de MRSA. Destaca-

se que a resistência foi constatada após dois anos da introdução do fármaco na prática 

clínica (JEVONS, 1961). Antagônico ao estreito espectro de resistência à penicilina, a 

resistência à meticilina abrange amplamente a classe dos beta-lactâmicos, conferindo 

resistência às penicilinas, cefalosporinas e carbapenêmicos (CHAMBERS; DELEO, 

2009; PILLAI; LATHA; SARKAR, 2012). 

A meticilina foi abundantemente empregada, mas por ser um composto ácido 

lábil e possibilitar a intoxicação de humanos foi substituída por semelhantes mais 

estáveis, como a oxacilina, cloxacilina, dicloxacilina e flucloxacilina (FOSTER, 2017; 

GRAYSON et al., 2017), mas o termo S. aureus resistente à meticilina permanece 

sendo utilizado (LEE et al., 2018). O uso extensivo e excessivo de beta-lactâmicos de 

primeira geração foram os responsáveis pela propagação do MRSA e não a 

introdução da meticilina na rotina clínica. Esse fármaco teria sinalizado uma pressão 

seletiva e provocado à disseminação nosocomial de uma variante pré-existente 

(HARKINS et al., 2017).  

Os primeiros isolados de MRSA foram provenientes do mesmo hospital do 

Reino Unido e partilhavam o mesmo fenótipo e semelhante perfil de resistência 

(penicilina, estreptomicina e tetraciclina), apontando para um parentesco (JEVONS, 

1961). No transcorrer de dois anos foi possível identificar MRSA na Dinamarca 

(ERIKSEN; ERICHSEN, 1964). Os isolados identificados no Reino Unido e 

Dinamarca, no início dos anos 1960, foram os primeiros clones epidêmicos de MRSA.  

Análises genéticas por meio de Multilocus sequence Typing (MLST) do MRSA 

primordial revelaram que os isolados eram do tipo de sequência (ST) 250, linhagem 

pertencente ao complexo clonal (CC) 8 e carregavam o cassete cromossômico 

estafilocócico mec (SCCmec) do tipo I (ST250-MRSA-I), portanto, os clones 

primordias de MRSA de origem humana e recuperados a partir de amostras 

hospitalares (DEVRIESE et al., 1972; CRISÓSTOMO et al., 2001; ENRIGHT et al., 

2002).  
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Os clones iniciais se disseminaram e ocasionaram infecções por todo o 

continente europeu entre 1960 e 1970, com redução na prevalência na década de 

1980. A variante de locus único ST247-MRSA-I surgiu por intermédio de mutações e 

foi inicialmente relatada em 1964 na Dinamarca. Esse parente próximo foi mais bem 

sucedido na sua disseminação e persistência e permaneceu ocasionando surtos na 

Europa até a década de 1990 (CRISÓSTOMO et al., 2001; ENRIGHT et al., 2002; 

OLIVEIRA; TOMASZ; LENCASTRE, 2002; GOMES; WESTH; LENCASTRE, 2006). 

Posterior aos cinquenta anos do aparecimento do primeiro MRSA foi 

esclarecido que as distintas linhagens resultaram de cepas de S. aureus susceptível 

à meticilina (MSSA) que, ao adquirirem distintas variantes aos diferentes tipos de 

SSCmec, se tornaram resistentes (HARKINS et al., 2017; LEE et al., 2018). 

2.7.1. Mecanismos de resistência de S. aureus aos beta-lactâmicos 

S. aureus exibe resistência aos antimicrobianos beta-lactâmicos mediante ou 

síntese de enzimas beta-lactamases ou pela produção de proteína análoga à proteína 

de ligação à penicilina - 2 (PBP – 2). Uma vez que os antimicrobianos beta-lactâmicos 

inibem a síntese da parede celular, o seu mecanismo de ação é direcionado para as 

enzimas bacterianas responsáveis pela formação e reticulação do peptidoglicano 

(GILBERT, 2020).   

As enzimas PBPs são responsáveis pela transglicosilação e transpeptidação. 

Ao passo que o domínio transglicosilase catalisa a formação das cadeias de glicano, 

o domínio transpeptidase catalisa a reticulação entre as cadeias peptídicas da 

estrutura peptideoglicana (MÜNCH; SAHL, 2015). Os antimicrobianos pertencentes 

ao grupo das penicilinas, em geral, se assemelham ao análogo estrutural da D-alanil-

D-alanina (D-Ala4-D-Ala5) e esse composto compete pelo sítio ativo da enzima 

transglicolilase-transpeptidase PBP - 2 (WALSH; WENCEWICZ, 2020).   

O análogo se acopla ao resíduo de serina no sítio ativo da transpeptidase e 

configura um composto intermediário estável denominado peniciloil-O-serina, dessa 

forma, o sítio ativo da enzima é bloqueado e a biossíntese do peptidoglicano cessa 

até que ocorra a hidrólise do composto. Sem a presença das ligações cruzadas, não 

há rigidez de membrana e sem a possibilidade de resistir ao turgor interno, à medida 

que há aumento na pressão osmótica, a parede celular cede e há lise celular 

(FOSTER, 2017).  
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A biossíntese de beta-lactamases/penicilinase por S. aureus foi a estratégia 

inicial frente aos antimicrobianos beta-lactâmicos, principalmente, ao grupo das 

penicilinas. Essas enzimas se associam não covalentemente ao anel beta-lactâmico, 

na porção do sítio ativo do resíduo de serina, hidrolisando a ligação amida do anel 

beta-lactâmico, consequentemente, há inativação do antimicrobiano (BROOK, 2017).  

As beta-lactamases são codificadas pelo gene estrutural blaZ que é carreado 

pelo Transposon (Tn) 552. Essas sequências de ácido desoxirribonucleico (ADN) 

estão presentes ou integradas no cromossomo bacteriano ou em plasmídeo e, em 

virtude da sua localização, a resistência emerge ou pela disseminação de clones 

resistentes ou por transferência horizontal de elementos móveis contendo o gene 

blaZ. A transferência é considera a estratégia mais eficiente na disseminação 

(AGUAYO-REYES et al., 2018; PIZAURO et al., 2019). A expressão das beta-

lactamases (FIGURA 2) é induzida pela presença de um fármaco beta-lactâmico. O 

blaZ está sob o domínio de genes reguladores como o antirrepressor blaR1 e o 

repressor blaI. O arranjo conta também com a proteína de clivagem (BlaR2) e a 

transdutora de sinal (BlaR1) (LOW, 2003; HAO et al., 2012). 

Figura 2. Ilustração dos mecanismos moleculares de resistência, em S. aureus, à penicilina. 

 
 (I): Na inexistência de penicilina, a proteína BlaI na sua conformação ativa se conecta à região do 
operador e reprime a transcrição dos genes blaZ e blaR - blaI. (II): Na presença de penicilina, a ligação 
desta à BlaR1, estimula a ação autocatalítica dessa proteína sinal, gerando proteína com função de 
protease. (III – IV): A proteína BlaR1 ativa, juntamente, com a BlaR2 se encarregam de inativar a 
proteína BlaI, dessa forma, é impossível que haja a ligação com o operador. (V): Ocorre a transcrição 
dos genes blaZ e blaR1 - blaI e, em seguida, na etapa da tradução, são sintetizadas as respectivas 
proteínas, exemplificando, as beta-lactamases. (VI): As beta-lactamases hidrolisam o anel beta-
lactâmico da penicilina. (VII): Ocorre formação do ácido penicilóico, forma inativa da penicilina. FONTE: 
Adaptado de Low (2003). 

Na presença de beta-lactâmicos, há o reconhecimento desses fármacos pela 

proteína transmembrana de sinal (BlaR1) que sofre ativação autocatalítica e forma 

fragmentos proteicos que clivam e inativam a proteína repressora de ligação ao DNA 
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(BlaI ativa). Dessa forma, ocorre a transcrição dos genes blaZ e blaR1 - blaI e a 

síntese de beta-lactamases que hidrolisam o anel beta-lactâmico e culmina na 

formação de ácido penicilóico, a forma inativa do fármaco (LOW, 2003; HAO et al., 

2012).  

O outro mecanismo de resistência em S. aureus, diz respeito à resistência à 

meticilina e aos demais beta-lactâmicos. E ocorre pela síntese de uma proteína 

homóloga a PBP – 2, a PBP - 2a ou PBP - 2’, que não é vulnerável aos beta-lactâmicos 

em virtude do seu sítio ativo alvo estar localizado em uma bolsa profunda e inacessível 

(AQIB et al., 2017; BECKER et al., 2018).  

A PBP – 2a pode ser a responsável pela biossíntese do peptidoglicano se a 

PBP – 2 for inativada na presença de antimicrobianos beta-lactâmicos, assim, se 

conserva a síntese da estrutura estável do peptidoglicano e se mantém o crescimento 

e reprodução das bactérias. Além disso, as estirpes MRSA na presença de beta-

lactâmicos irão apresentar sua parede celular com efeitos pró-inflamatório mais 

potentes e ocasionarão gravidade nas infecções (MÜLLER et al., 2015). 

A codificação da proteína homóloga está a cargo do gene mecA presente no 

elemento genético móvel SSCmec (SHORE et al., 2011; LIU et al., 2016). A 

transcrição do mecA é controlada por genes reguladores mecR1 - mecI que codificam, 

respectivamente, proteína sensor-indutor e repressora (LLARRULL; FISHER; 

MOBASHERY, 2009; FISHER; MOBASHERY, 2016). 

O arranjo genético do mecA é semelhante ao do blaZ. A interferência entre os 

dois sistemas e os mecanismos de transdução de sinal envolvem etapas proteolíticas 

e a fosforilação de proteínas regulatórias. Os mecanismos que regulam a expressão 

gênica de ambos são considerados idênticos (LLARRULL; FISHER; MOBASHERY, 

2009; FISHER; MOBASHERY, 2016). No entanto, o gene mecA pode apresentar, 

além do já mencionado, uma regulação por um sistema triplo, com um anti-repressor 

(gene mecR2). Esse arranjo em sistema triplo é inabitual no controle transcricional em 

bactérias (ARÊDE et al., 2012).  

Os mecanismos genéticos (FIGURA 3) relacionados à transcrição do gene 

mecA contemplam a conexão da meticilina ou outro antimicrobiano beta-lactâmico ao 

domínio extracelular da proteína receptora de sinal (MecR1) e, consequentemente, a 

proteólise de proteínas repressoras (MecI) ou pelo domínio intracelular 

metaloproteinase (MPD) da MecR1 ou pelos fragmentos da parede celular originados 
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da ação dos antimicrobianos ou, ainda, pelos anti-repressores codificados pelo gene 

MecR2 (ARÊDE et al., 2012; PEACOCK; PATERSON, 2015). 

Figura 3. Mecanismos moleculares de resistência aos beta-lactâmicos em S. aureus. 

 
(I): Na situação, em qual a bactéria não é exposta ao fármaco, a transcrição do gene mecA é inibida 
pela ligação da proteína repressora (MecI) à região do operador. (II): Na presença de beta-lactâmicos, 
há o reconhecimento desses pela proteína transmembrana receptora de sinal MecR1. Ocorre ligação 
dos antimicrobianos à Penicillin-Binding Domain (PBD) da proteína. (III): Ao passo que na porção 
interna da proteína, o domínio intracelular metaloproteinase (MPD) é liberado para o meio, após a 
ativação autolítica. O domínio indutor ativado de MecR1 cliva os repressores Mecl ligados ao promotor, 
portanto, permite a transcrição do gene mecA e, também, de mecR1 - MecI. (IV): A exposição aos beta-
lactâmicos proporciona a fragmentação da parede celular e esses fragmentos adentram o interior da 
célula bacteriana e servem como coativadores e se ligam à proteína MecI, promovendo sua 
degradação, consequentemente, dissociação com a região do operador e possibilitando a transcrição 
dos genes. (V): Há a ação proteolítica sobre os repressores MecI, pelas proteínas anti-repressoras 
codificadas pelo gene MecR2, consequentemente, a transcrição dos genes. (VI): Transcrição do gene 
mecA, produção de PBP2a e, portanto, expressão de resistência à meticilina. FONTE: Adaptado de 
Arêde et al. (2012); Peacock; Paterson, (2015). 

A proteólise de MecR1 permite a desconexão com a região do operador e a 

transcrição do gene mecA, seguida da produção de PBP – 2a e a expressão de 

resistência à meticilina (ARÊDE et al., 2012; PEACOCK; PATERSON, 2015). 

 A expressão de outros genes mec homólogos como mecB e mecC também foi 

relatada em S. aureus, conferindo resistência à meticilina (BECKER et al., 2018; 

LONCARIC et al., 2019). Inicialmente, o gene mecB foi designado como mecAm, 

acreditando-se que constituiu uma conformação primordial de um complexo de genes 
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de resistência à meticilina pertencente ao gênero Macrococcus (BABA et al., 2009; 

TSUBAKISHITA et al., 2010).  

Em geral, os maiores detalhes sobre o gene partem de estudos genômicos em 

Macrococcus canis, relatando-se que o mecB pode ser encontrado ou em 

cromossomo (SCCmec) ou em plasmídeo e, assim como blaZ e mecA foi identificado 

em um operon com genes reguladores (GÓMEZ-SANZ et al., 2015; 

CHANCHAITHONG et al., 2019).  

A recuperação desse gene em um plasmídeo de Staphylococcus aureus e a 

possibilidade de transferência gênica entre os dois gêneros bacterianos, aumenta o 

risco da disseminação de estirpes resistentes. No entanto, há carência de estudos 

para esclarecer tanto a prevalência de resistência à meticilina causada por mecB entre 

MRSA e MRS, quanto dos mecanismos moleculares e celulares, em estafilococos, 

desencadeados com a sua expressão (BECKER et al., 2018; LEE et al., 2018). 

Outro gene do complexo mec, com o funcionamento e seu impacto mais 

elucidado, é o mecC que exibe 70% de identidade das sequências de nucleotídeos 

com mecA e codifica uma proteína homóloga à PBP2a denominada de PBP2c. As 

proteínas compartilham 63% de similaridade de aminoácidos, mas diferem em 

características estruturais e funcionais (GARCÍA-ÁLVAREZ et al., 2011). No que diz 

respeito às propriedades de ligação aos beta-lactâmicos, a PBP2c apresenta 

afinidade de ligação quatro vezes maior para oxacilina do que a PBP2a.  

Em estirpes de S. aureus que possuem o elemento SCCmec XI, mecC é o 

determinante genético que atribui resistência aos beta-lactâmicos (BALLHAUSEN et 

al., 2014; MACFADYEN et al., 2019). Os isolados MRSA que abrigam mecC 

pertencem a uma linhagem associada aos animais e foi recuperada de algumas 

espécies com destaque para os bovinos (ZARAZAGA et al, 2018; GÓMEZ et al., 

2021). Foi sugerido que o surgimento ocorreu em ruminantes e, posteriormente, 

aconteceu dispersão para os humanos (GARCIA-ALVAREZ et al., 2011).  

Mediante o acompanhamento epidemiológico e sequenciamento do genoma foi 

evidenciada a transmissão zoonótica de MRSA detentor do gene mecC (HARRISON 

et al., 2013; GARCÍA-GARROTE et al., 2014; AIRES-DE-SOUSA, 2017; FISHER; 

PATERSON, 2020). Há relatos da detecção de cepas MRSA mecC – positivo em cães 

e gatos, representando assim o potencial risco zoonótico (WALTHER et al., 2012b; 

MEDHUS et al., 2013; PATERSON; HARRISON; HOLMES, 2014; DROUGKA et al., 

2016; KASPAR et al., 2018). No entanto, até o momento, não há relatos de MRSA 
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portador de mecC recuperados de cães e gatos no continente americano, mas é 

plausível que eles estejam presentes sem serem detectados, assim como MRSA 

mecC – positivo que foi identificado no gado recentemente na América Latina (SILVA 

et al., 2021). 

2.7.1.1. Epidemiologia de MRSA 

Desde a emergência e caracterização como MRSA, as estirpes eram relatadas 

em todo o mundo como agentes de infecções somente em hospitais. A partir dos anos 

de 1970 e, por muitos anos, foram compreendias como patógenos nosocomiais 

atrelados, exclusivamente, aos cuidados em saúde (HA-MRSA) (MEDIAVILLA et al., 

2012).  

Os clones primordiais de MRSA, detectados em hospitais no Reino Unido e 

Dinamarca, abrangeram territórios além da Europa e, posteriormente, foram 

substituídos por novos clones ainda associados aos ambientes de saúde. HA-MRSA 

foi responsável por infecções hospitalares na América do Norte (CHAMBERS; 

DELEO, 2009; ENRIGHT et al., 2002), Ásia (SONG et al., 2011; ZUO et al.,2021) e 

Europa (JOHNSON, 2011; KNIGHT et al., 2012). As cepas HA-MRSA apresentavam 

resistência, além de todos os antimicrobianos beta-lactâmicos disponíveis, aos 

demais fármacos não beta-lactâmicos comumente utilizados em ambientes de saúde, 

sendo assim, foram responsáveis por tempos de internação prolongados e elevadas 

taxas de mortalidade (HENDERSON; NIMMO, 2018).  

As cepeas HA-MRSA possuiam detecção superior a 50% de todos os S. aureus 

isolados em alguns países (STEFANI et al., 2012) e permaneceram com elevada 

prevalência nas infecções hospitalares até meados dos anos 2000, quando 

estratégias e práticas de controle foram empregadas em ambientes hospitalares para 

prevenir a transmissão nosocomial de MRSA, sendo eficientes e promovendo 

tendências decrescentes na epidemiologia e etiologia de infecções por HA-MRSA na 

Austrália (MITCHELL et al., 2014), Estados Unídos (DANTES et al., 2013), Europa 

(ROLAIN et al., 2015) e países da Ásia (MENDES et al., 2013). 

No entanto, relatos esporádicos de MRSA ocorrendo em indivíduos sem 

contato prévio com os serviços de saúde começaram a aparecer nas décadas de 1980 

e 1990, reportando-se surtos de infecções de pele, na América do Norte, entre 

crianças saudáveis, jogadores de futebol e prisioneiros (CDC, 2001; FRIDKIN et al., 
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2005; TENOVER; GOERING, 2009) e em populações indígenas na Austrália 

Ocidental (CHAMBERS; DELEO, 2009).  

Uma mudança considerável na epidemiologia de MRSA, na década final do 

século XX, foi notada e referenciada quando se detectou novos clones de MRSA em 

ambientes comunitários não congêneres aos cuidados em saúde (CA-MRSA) 

(LINDSAY, 2013; OTTO, 2013). Esses noves clones, CA-MRSA, eram identificados 

em indivíduos isentos de hospitalizações ou procedimentos cirúrgicos correntes ou 

anteriores a 12 meses, sem cateteres e outros dispositivos médicos e, ainda, que não 

residiam em instituições de cuidado ou que realizassem diálise (SUNG et al., 2012). 

Os isolados CA-MRSA e HA-MRSA eram, inicialmente, diferenciados pelos 

determinantes genéticos heterogêneos e pelas apresentações clínicas e dos fatores 

de risco para infecção serem distintos, no entanto, desde a década de 1990 foi 

observado mudanças na epidemiologia dessas cepas e evidenciado a capacidade de 

uma ocorrer no nicho da outra, além de aquisições genéticas que tornaram os padrões 

mais homogêneos (DAVID; DAUM, 2010; POPOVICH et al., 2017). Dessa forma, a 

distinção entre os dois grupos epidemiológicos tornou-se menos clara e, atualmente, 

para investigações mais fidedignas das cepas de MRSA é necessário o emprego de 

técnicas genômicas (OTTER; FRENCH, 2012; HENDERSON; NIMMO, 2018). 

Ainda nos anos 2000, em investigação na Holanda, percebeu-se maior taxa de 

prevalência de MRSA em criadores de suínos do que em indivíduos internados, assim 

como a presença de MRSA em uma criança e, posteriormente, nos demais membros 

da sua família, sendo a cepa detentora de características divergentes das encontradas 

em HA-MRSA e CA-MRSA (VOSS et al., 2005).  

Novos estudos conduzidos na Europa reconheceram animais, sobretudo, os 

produtores de alimentos (aves, gado e suínos) como reservatórios para colonização 

por MRSA em humanos (GARCIA-ALVAREZ et al., 2012). Essas novas descobertas 

crescentes sustentavam a associação da colonização por MRSA à exposição de 

animais, emergindo o terceiro grupo epidemiológico, MRSA associado ao gado ou à 

pecuária (LA-MRSA) (REISCHL et al., 2009; ALAKLOBI et al., 2015).  

A transmissão ocorre entre diferentes espécies de animais para humanos que 

excercem atividades em contato próximo com animais colonizados, a exemplo, dos 

médicos veterinários e trabalhadores da fazenda (LOZANO et al., 2012; VAN ALEN et 

al., 2017), verificando-se também a transmissão desse grupo para os membros das 
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famílias desses profissionais, através da transmissão intradomiciliar (VOSS et al., 

2005; LARSEN et al., 2015; GEBREYES et al., 2020).  

Portanto, humanos em contato próximo com animais, sobretudo médicos 

veterinários, têm maior risco de serem colonizados por LA-MRSA em relação ao resto 

da população (HUBER et al., 2010; MROCZKOWSKA et al., 2017). No entanto, em 

diferentes países, foi relatado LA-MRSA em indivíduos sem ligação com o gado, 

evidenciando propagação por contaminação ambiental ou ainda, a transmissão 

alimentar (LARSEN ET AL., 2015; AIRES-DE-SOUSA, 2017). É reconhecido que 

humanos colonizados por esse grupo podem o transmitir para outros humanos, 

ambiente e animais (CRESPO-PIAZUELO; LAWLOR, 2021). 

HA, CA e LA – MRSA apresentam mudanças significativas na epidemiologia, 

assim como compartilham elementos genéticos e alguns clones estão presentes em 

mais de um grupo de classificação, dessa forma, a distinção dos grupos se mostra 

ainda mais difícil (ABD EL‐HAMID et al., 2019; ELSTRØM et al., 2019). 

2.7.2. O mosaico de resistência em S. aureus 

A resistência em S. aureus não se restringe somente aos beta-lactâmicos. 

Compreende-se que na espécie, os padrões de resistência foram delineados pela 

emergência de cepas distintas que adquiriram mecanismos de resistência aos mais 

diversos antimicrobianos (SAKOULAS; MOELLERING, 2008). 

Os glicopeptídeos, especialmente a vancomicina, são tidos como os padrões-

ouro para o tratamento efetivo nas infecções graves por MRSA (ZAMONER et al., 

2019). Todavia, a detecção de Enterococcus spp. resistentes à vancomicina (VRE) no 

mesmo período de introdução do fármaco na rotina clínica, despertou preocupação 

com a resistência em S. aureus, em virtude da possibilidade de transferência 

horizontal do gene entre essas bactérias (KOBAYASHI; MUSSER; DELEO, 2012; 

MCGUINNESS; MALACHOWA; DELEO, 2017). 

Em 1997, foi registrado oficialmente tanto o primeiro isolado clínico de S. 

aureus com resistência intermediária à vancomicina (VISA), de um paciente no Japão, 

quanto à suscetibilidade reduzida ao antimicrobiano, em um enfermo durante 

tratamento em ambulatório estadunidense (CDC, 1997a, b; HIRAMATSU et al., 1997). 

O fenótipo VISA é, comumente, precedido por um fenótipo intermediário, o VISA 

heterogêneo (hVISA). As estratégias moleculares que implicam no surgimento do 

hVISA são parciais, no entanto, há sugestões que o fenótipo esteja relacionado à 
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exposição de cepas de S. aureus aos antimicrobianos não glicopeptídicos, como os 

beta-lactâmicos (ROCH et al., 2014; HAABER et al., 2015). Até junho de 2002, havia 

oito casos confirmados de VISA nos Estados Unidos e foi relatado o primeiro caso de 

infecção por S. aureus resistente à vancomicina (VRSA) em humano, obtido de um 

isolado de cateter (CDC, 2002). 

As estratégias para o tratamento de cepas de MRSA necessitam de distintas 

classes de antimicrobianos, com frequência do uso de fármacos da família macrolida-

lincosamida estreptogramina B (MLS B), em especial, o emprego da clindamicina 

(DELIALIOGLU et al., 2005; DEOTALE et al., 2010). No entanto, casos isolados de 

infecção por S. aureus resistente à eritromicina, lincomicina e clindamicina foram 

reportados em 1967 (MCGEHEE; BARRE; FINLAND, 1968).  

Outra classe eficaz no tratamento de infecções por MRSA são os 

aminoglicosídeos, bactericidas poderosos e comumente usados em combinação com 

beta-lactâmicos ou glicopeptídeos para tratar infecções estafilocócicas, 

especialmente, as mais complicadas (MAHDIYOUN et al., 2016). Nos anos de 1987 e 

1990, foi relatada a resistência aos aminoglicosídeos em estafilococos na Europa 

(EUROPEAN STUDY GROUP ON ANTIBIOTIC RESISTANCE, 1987; DORNBUSCH 

et al., 1990). 

A década de 1990 foi marcada tanto pela emergência de cepas resistentes à 

sulfonamidas e trimetoprima, quanto dos relatos da ineficiência, durante o tratamento 

de MRSA, de quinolonas de primeira geração, a exemplo, da ciprofloxacina (DALE et 

al., 1997; HAMPELE et al., 1997; HARNETT; BROWN; KRISHNAN, 1991; MULLIGAN 

et al., 1987).  

No início dos anos 2000, devido à utilização indevida de fármacos da classe 

das tetraciclinas como promotores de crescimento na pecuária, registrou-se tanto na 

medicina veterinária quanto humana, as primeiras cepas resistentes às tetraciclinas 

(TRZCINSKI et al., 2000; SCHMITZ et al., 2000; MOURABIT et al., 2021). No mesmo 

ano, relatava-se a emergência de cepas MRSA resistentes a linezolida, o fármaco da 

classe oxazolidinona é totalmente sintético, dessa forma, não se esperava a presença 

de reservatórios naturais de genes que estimulassem a resistência (KLOSS et al., 

1999; PRYSTOWSKY et al., 2001; TSIODRAS et al., 2001; MORALES et al., 2010). 
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2.8. Transmissão de S. aureus e MRSA  

Espécies do gênero Staphylococcus conseguem persistir em tecidos e 

plásticos, em média, por três meses (NEELY; MALEY, 2000). S. aureus pode subsistir 

por intervalos longos em itens inorgânicos. Sua sobrevivência nos objetos e 

superfícies tem potencial para disseminar cepas em diferentes ambientes, como os 

relacionados aos cuidados em saúde, os domiciliares e nos espaços públicos 

(STEPHENS et al., 2019).  

A disseminação e transmissão do agente ocorre pelas interações intra e 

interespécie; a primeira faz alusão às interações entre os indivíduos e os membros de 

convívio íntimo, mas também nas relações diretas e indiretas dos colonizados com os 

ambientes, enquanto a última se refere ao compartilhamento com os animais, 

sobretudo, os de companhia e os de produção (SCOTT et al., 2013; KNOX; 

UHLEMANN; LOWY, 2015).  

As formas mais importantes na disseminação e transmissão de S. aureus e 

MRSA é por contato direto da pele e mucosas ou com animais/humanos que estejam 

colonizados, ainda, por vetores mecânicos e fômites (BROENS et al., 2012; 

GRØNTVEDT et al., 2016), sucedendo com uma menor importância epidemiológica a 

aquisição por alimentos de origem animal (EFSA, 2009; GE et al., 2017; PONDIT et 

al., 2018).  

S. aureus pode apresentar uma meia-vida de cinco dias até intervalos semanais 

mais longos em poeira e através dessas partículas é possível à propagação do agente 

por vários ambientes. Relatando-se a disseminação de MRSA entre propriedade 

rurais, sendo um risco potencial para os animais e trabalhadores, com também entre 

trabalhadores agrícolas que transportam, por meio de roupas cobertas de poeira, o 

agente para seu ambiente domiciliar (SEEDORF; SCHULZ; HARTUNG, 2005; FELD 

et al., 2018).  

Os estafilococos aerotransportados podem percorrer, em teoria, distâncias até 

de 530m e se espalharem por distintas localizações, não somente entre fazendas, 

mas nos espaços públicos e nos associados aos cuidados em saúde (SHIOMORI; 

MIYAMOTO; MAKISHIMA, 2001; SEEDORF; SCHULZ; HARTUNG, 2005; BOS et al., 

2016). 

A dispersão de estirpes de S. aureus e as cepas resistentes aos antibióticos, 

sobretudo MRSA, permanecem ocorrendo com importância epidemiológica nos 
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ambientes e utensílios associados aos cuidados em saúde (HAUN; HOOPER-LANE; 

SAFDAR, 2016). As superfícies e objetos, com as quais os profissionais desses 

ambientes possuem estrito contato ou manipulação, apresentam maior viabilidade 

para contaminação por MRSA e servem como fômites (JARADAT et al., 2020). 

Havendo recuperação em equipamentos de trabalho (THAPA; SAPKOTA, 2017), em 

vestimentas (BATISTA et al., 2019; LENA et al., 2021) e em celulares (QADI et al., 

2021). 

Sendo confirmada a recuperação dessas cepas em armários e bandejas de 

cabeceira; mesas sobrepostas; manivelas; roupas de cama; cortinas; maçanetas e 

pisos de clínicas e hospitais (ROHR et al., 2009; KURASHIGE; OIE; FURUKAWA, 

2016). Isolando-se também em profissionais da saúde e outros funcionários que 

desempenham funções em ambientes de cuidados em saúde (DANELLI et al., 2020; 

VOLGENANT et al., 2021).  

O ambiente doméstico também é capaz de atuar na transferência de genes de 

resistência antimicrobiana, na disseminação e aquisição de MRSA entre os membros 

da família, incluindo os pets, e como reservatórios para recolonização de humanos 

(HOGAN et al., 2019; HUET al., 2021). Nesses ambientes, já foi recuperado MRSA 

em esponjas ou buchas de limpeza (SHIM; CHUNG; LEE, 2017), assim como em 

roupas de cama, controle remoto de televisão e toalha de mão do banheiro (FRITZ et 

al., 2014), bancadas, pias, ralos e torneiras de cozinha, pano de prato e em pias de 

banheiro e em banheiras (SCOTT; DUTY; CALLAHAN, 2008).  

A contaminação de itens e superfícies e a possível disseminação de MRSA 

ocorre em ambientes com alta rotatividade de indivíduos, como creches (HO et al., 

2012), escolas (OTHMAN et al., 2021), instalações fitness (DALMAN et al., 2019), 

instituições geriátricas (DA SILVEIRA et al., 2018; SASAHARA et al., 2020) e em 

estações de tratamento de águas residuais (KOZAJDA; JEŻAK, 2020). Também 

ocorrem em espaços públicos, como ônibus urbanos CONCEIÇÃO et al., 2013) e 

aeroportos (SCHAUMBURG et al., 2016; CHEN et al., 2018). Devido à sua circulação 

intermitente, moedas e notas monetárias também se mostraram contaminadas por 

MRSA (GEDIK; VOSS; VOSS, 2013; AHMED; MASHAT, 2015). 

2.8.1. Elo homem e animais de companhia e a transmissão de S. aureus  

S. aureus e MRSA podem ser transmitidos da espécie humana para animais 

vertebrados, assim como esses atuam como reservatório para a transmissão das 
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bactérias para humanos. As infecções por esses patógenos nosocomiais ocorrem em 

humanos e animais e são transmitidas em ambas as direções, sendo classificadas 

como anfixenoses, portanto, apresentam relevância para medicina veterinária e para 

saúde pública (ROSSI; CERQUETELLA; ATTILI, 2016; KASPAR et al., 2018; KÖCK; 

CUNY, 2020). 

Na década de 1970, na Bélgica, relatava-se a recuperação de MRSA em vacas 

acometidas de mastite (DEVRIESE; VAN DAMME; FAMEREE, 1972), após essa 

investigação inicial, outros relatos foram registrados sobre a colonização por MRSA 

em animais de companhia, em animais da fazenda e pássaros selvagens (MORENO-

GRÚA et al., 2018; RUIZ-RIPA et al., 2019).  

A atenção inicialmente era voltada para animais em sistemas intensivos, tido 

como os reservatórios primários de MRSA (EFSA, 2009), com a transmissão humano-

animal sendo investigada, principalmente, no ambiente associado à pecuária, com 

relatos envolvendo pequenos ruminantes (VAUTOR et al., 2003) e suínos (VOSS et 

al., 2005), no entanto, antes da década de 1990 já se relatava a disseminação 

interespécie com animais domésticos, através do relato de mesma cepa de MRSA 

entre funcionários, pacientes e um felino, todos de uma casa de repouso para idosos 

no Reino Unido (SCOTT et al.,1988). 

Outras investigações surgiram e corroboraram com a transmissão interespécie 

de cães e gatos para seus contactantes humanos, com a descrição desses animais 

colonizados pela mesma cepa dos seus tutores e com a transmissão ocorrendo no 

domicílio (FAIRES; TATER; WEESE, 2009; HANSELMAN et al., 2009) e a 

transmissão de estirpes de MRSA entre animais atendidos e a equipe veterinária 

(BAPTISTE et al., 2005; DROUGKA et al., 2016; WORTHING et al., 2018c; 

NERADOVA et al., 2020). 

Há vários fatores que influenciam a transmissão do MRSA entre animais e 

humanos, a exemplo, a intensidade e período de duração do contato animal 

(GRAVELAND et al., 2011), dessa forma, a relação entre os animais de companhia e 

seus proprietários infere proximidade ou contato direto, assim como, o 

compartilhamento de espaços e objetos no domicílio, o que potencializa a transmissão 

mútua de bactérias, como S. aureus e estirpes resistentes (WALTHER et al., 2012a; 

WIELER et al., 2011). Além disso, há a ameaça potencial de transferência de genes 

de resistência entre as cepas que colonizam humanos e os pequenos animais 

(POMBA, et al., 2017). 
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As demais espécies de Staphylococcus recuperadas de cães e gatos podem 

ser resistentes à meticilina (MRS) e a outras classes de antimicrobianos e, uma vez 

que a resistência nesse gênero bacteriano ocorre pelos mesmos genes, essas outras 

espécies assumem o papel de reservatórios genético e há potencial de transferência 

dos genes entre MRS e S. aureus (OTTO, 2009; HAABER; PENADÉS; INGMER, 

2017; KASPAR et al., 2018). 

No tangente a contaminação ambiental, não somente o espaço doméstico atua 

para transmissão interespécie, estudos enfatizam a contaminação hospitalar com 

agentes nosocomiais nas instalações veterinárias, demonstrando a disseminação 

pelas mãos e equipamentos dos profissionais que, por sua vez, podem propagar os 

patógenos para os animais e seus tutores ou vice-versa (MORGAN et al., 2012; 

SCHMITT et al., 2021; STULL; WEESE, 2015; VERDIAL et al., 2021). Em clínicas e 

hospitais destinados aos atendimentos de cães e gatos, há recuperação de MRSA 

tanto em superfícies de contato humano e animal quanto as de contato, 

exclusivamente, humano (HOET et al., 2011; PERKINS et al., 2020; WORTHING et 

al., 2018). 

Há registros de contaminação por MRSA em superfícies tocadas por várias 

pessoas (portas) e pacientes (carrinhos) (HOET et al., 2011). A detecção de S. aureus 

e de cepas MRSA também se deu em superfícies de contato exclusivamente humano, 

nas superfícies de contato direto com vários animais e superfícies de contato com 

pessoas e animais (ROJAS et al., 2017; WORTHING et al., 2018b; PERKINS et al., 

2020). 

Ainda que a colonização de cães e gatos por S. aureus e MRSA e a circulação 

desses agentes entre esses animais e seus contactantes humanos tenham sido 

conduzidos em outros países, há escassez desse tipo de investigação no Brasil, com 

poucos relatos reportados (PENNA et al., 2013b; QUITOCO et al., 2013; FABRI et al., 

2021; PENNA et al., 2021) e esses estudos estão concentrados na região Sul e 

Sudeste do país.  
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3. OBJETIVOS 
 

3.1. Objetivo Geral 

Investigar a presença de Staphylococcus aureus resistentes aos 

antimicrobianos em humanos, animais e no ambiente do Hospital Veterinário do 

Departamento de Medicina Veterinária da Universidade Federal Rural de Pernambuco 

- HOVET-DMV-UFRPE.  

3.2. Objetivos Específicos 

 Isolar S. aureus em Médicos Veterinários atuantes no HOVET-DMV-UFRPE e 

nos cães e gatos atendidos, assim como em seus tutores; 

 Isolar S. aureus em equipamentos e utensílios pertencentes aos profissionais, 

assim como no ambiente do HOVET-DMV-UFRPE; 

 Detectar a presença dos genes de resistência aos beta-lactâmicos, às 

quinolonas e tetraciclinas nos isolados de S. aureus; 

 Caracterizar o perfil fenotípico de resistência aos antimicrobianos dos isolados 

de S. aureus. 
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Ocorrência de Staphylococcus aureus resistente aos antimicrobianos em ambiente hospitalar veterinário 1 

RESUMO 2 

A resistência antimicrobiana é uma grande ameaça à saúde pública. O surgimento de Staphylococcus aureus 3 
resistentes aos antimicrobianos representa uma prioridade para a implementação de medidas preventivas. 4 
Objetivou-se isolar Staphylococcus aureus em humanos, animais e no ambiente de cuidado em saúde animal e 5 
caracterizar o perfil genotípico e fenotípico de resistência aos antimicrobianos nesses isolados. Foram coletadas, 6 
usando swabs estéreis, amostras de 20 humanos, 13 animais, 14 superfícies, oito telefones celulares e sete 7 
estetoscópios de veterinários. S. aureus foi isolado por cultura em ágar sal manitol e a identificação preliminar foi 8 
feita por coloração de Gram e teste de catalase. Posteriormente, a reação em cadeia da polimerase foi realizada 9 
para confirmação da espécie e para a investigação de seus perfis genotípicos de resistência aos antimicrobianos. 10 
Perfis fenotípicos de isolados resistentes foram determinados usando a técnica de disco-difusão. Dez isolados de 11 
S. aureus foram recuperados de 25% (5/20) dos humanos, dos quais foram 2 médicos veterinários e 3 tutores, 12 
ainda,  de 10% (1/10) de cães, 33% (1/3) de gatos e 7,14% (1/14) de superfícies. O fenótipo S. aureus sensível à 13 
oxacilina mecA – positivo foi identificado em um felino. A maioria dos isolados revelou pelo menos dois genes de 14 
resistência de diferentes classes de antimicrobianos, com 90% (9/10) apresentando o gene blaZ, 10% apresentando 15 
o gene mecA, 20% (2/10) apresentando tet(38), 10% (1/10) apresentando tet(M), 90% (9/10) apresentando norA e 16 
50% (5/10) o gene norC. Nos antibiogramas, foi identificada resistência à penicilina em todos os isolados, 17 
resistência à eritromicina foi identificada em 80% (8/10), e todos os isolados resistentes à eritromicina 18 
apresentaram resistência induzida à clindamicina. A resistência antimicrobiana no ambiente de cuidado em saúde 19 
animal requer atenção devido ao risco de  transmissão interespécies, transferência de genes entre bactérias que 20 
colonizam os animais de companhia e humanos e pode dificultar a terapia antimicrobiana. 21 

Palavras-chave: Caninos. Disco-difusão. Felinos. OS-MRSA. Perfil genotípico.  22 

Introdução 23 

A resistência antimicrobiana se classifica entre as dez principais ameaças à saúde pública e ao 24 
desenvolvimento global [1]. Staphylococcus aureus resistente à meticilina (MRSA) é relatado como um dos 25 
patógenos de importância mundial e prioritário para adoção de medidas preventivas [2]. Na América Latina, em 26 
ambientes de cuidados em saúde humana, MRSA elevou os custos com antibioticoterapia em mais de seis vezes, 27 
aumentou a frequência de hospitalização em três vezes e em mais de 45% a taxa de mortalidade [3]. Na medicina 28 
veterinária, destaca-se aumento na recuperação de MRSA em cães e gatos [4,5]. Verifica-se, também, que a 29 
resistência em S. aureus não se restringe somente aos beta-lactâmicos. Nessa espécie, os padrões de resistência 30 
foram delineados pela emergência de cepas distintas que adquiriram mecanismos de resistência às mais diferentes 31 
classes de antimicrobianos [6]. 32 

A eficácia na aquisição de genes de resistência, por meio da transferência dos elementos genéticos móveis 33 
em S. aureus acelera a disseminação de clones resistentes aos mais diversos antimicrobianos. Os ensaios 34 
genômicos propõem que determinantes genéticos de resistência foram compartilhados entre espécies 35 
estafilocócicas que colonizavam distintos ambientes e hospedeiros [6,7]. S. aureus, assim como outras espécies do 36 
gênero e até mesmo de outros gêneros, atuam como reservatórios de genes, o que representa uma ameaça à saúde 37 
humana e animal [8]. O estreito vínculo e o contato próximo de humanos e animais de companhia reforçam a 38 
transferência mútua de cepas da bactéria, sobretudo, das resistentes, assim como a troca genética entre as que 39 
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colonizam humanos e seus pets [9]. 40 
No mundo, há poucos estudos que buscam identificar a colonização de cães e gatos por S. aureus, assim 41 

como o perfil de resistência aos antimicrobianos e, no Brasil, as investigações se limitam às regiões Sul e Sudeste 42 
[10,11]. Para compreender a dimensão dessa problemática na região Nordeste do Brasil, objetivou-se pesquisar a 43 
ocorrência de S. aureus em cães e gatos, seus contactantes humanos, ambiente, além de avaliar o perfil de 44 
resistência a antimicrobianos. 45 

Material e Métodos 46 

Aprovação ética 47 
Todos os procedimentos experimentais estavam de acordo com os princípios éticos aceitos pelo Comitê 48 

de Ética no Uso de Animais da Universidade Federal Rural de Pernambuco, licença número 1466270721, bem 49 
como pela Comitê de Ética em Pesquisa (CEP), licença número 46827221.7.0000.9547. 50 

Amostragem 51 

As amostras foram coletadas no período de outubro de 2021 a dezembro de 2021 no Hospital Veterinário 52 
do Departamento de Medicina Veterinária (HOVET-DMV) da Universidade Federal Rural de Pernambuco 53 
(UFRPE), localizada na cidade de Recife, Pernambuco, Brasil. 54 

A coleta foi realizada por meio de swabs estéreis, em médicos veterinários, cães e gatos, seus respectivos 55 
tutores e no ambiente ambulatorial, equipamentos e utensílios utilizados pelos profissionais. A coleta resultou em 56 
40 swabs de humanos ((20 swabs de uma das narinas (SN) e 20 swabs de ambas as mãos (SM)), de oito médicos 57 
veterinários e 12 tutores; 13 swabs de orofaringe (SOF) de animais, sendo 10 cães e três gatos; 14 swabs de 58 
superfícies (SS), sendo de 13 mesas ambulatoriais e um da balança de pesagem dos animais, oito swabs de 59 
telefones celulares (SC) e sete swabs dos estetoscópios (SE) dos médicos veterinários. As coletas ocorreram após 60 
os atendimentos clínicos, antes de qualquer tipo de higienização das mãos dos profissionais e tutores, assim como 61 
dos fômites. 62 

Isolamento e identificação preliminar de Staphylococcus aureus  63 

O isolamento bacteriano ocorreu por meio do plaqueamento dos swabs em Ágar Sal Manitol (Difco 64 
Laboratories Inc., Detroit, EUA). As placas foram incubadas em estufa microbiológica a 37ºC (±1°C) por 24 - 48 65 
horas [12]. Transcorrido esse tempo, foi realizada a leitura para verificar o crescimento bacteriano e selecionar as 66 
colônias para submissão à técnica de coloração de Gram e à prova de catalase [13,14]. As colônias selecionadas 67 
foram repicadas em Ágar Sal Manitol para obtenção de uma maior quantidade de bactérias e posterior extração do 68 
DNA e também inoculadas, isoladamente, em tubos contendo caldo Brain Heart Infusion (BHI) (Difco 69 
Laboratories Inc., Detroit, EUA) e mantidas a 37°C durante 24h para congelamento a -80ºC na presença de glicerol 70 
a 20%. 71 

Extração de DNA e confirmação de S. aureus  72 

A extração térmica do material genético foi realizda de acordo com a metodologia descrita por Fan et al. 73 
[15]. O DNA obtido foi quantificado e analisado quanto ao grau de pureza em espectrofotômetro (Thermo Fisher 74 
Scientific, Massachusetts, EUA), com realização das leituras em absorbância de 260nm [16]. Para a confirmação 75 
molecular da espécie S. aureus, foi realizada a reação em cadeia da polimerase (PCR) para a amplificação do gene 76 
nuc (Tabela 1) de acordo com a técnica descrita por Kateete et al. [17]. Como controle positivo, foi utilizada a 77 
cepa ATCC® 43300 Staphylococcus aureus subp. aureus e como controle negativo utilizou-se DNA-Free Water 78 
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(QIAGEN, Hilden, Alemanha). 79 

Determinação do perfil genotípico de resistência aos antimicrobianos 80 

Para detecção de genes de resistência aos beta-lactâmicos em isolados de S. aureus foi realizada PCR dos 81 
genes blaZ, mecA e mecC. Ainda foram realizadas PCR para detecção dos genes de resistência às tetraciclinas, 82 
tet(M), tet(L), tet(38) e para as quinolonas, norA e norC (Tabela 1). As cepas ATCC foram utilizadas como controle 83 
positivo nas reações e DNA-Free Water como controle negativo. Os padrões do termociclador estão de acordo 84 
com os autores da Tabela 1. 85 

Tabela 1. Genes estudados, sequências dos primers, tamanhos de amplicons em pares de   86 
   bases (pb) e respectivas referências. 87 

Gene Sequências do primers (5’-3’) pb Referências 
nuc R: AGCCAAGCCTTGACGAACTAAGC 

F: GCGATTGATGGTGATACGGTT 
279 [17] 

blaZ R: GGCAATATGATCAAGATAC 
F: AAGAGATTTGCCTATGCTTC 

517 [18] 

mecA R: CTAATCTCATATGTGTTCCTGTATTGGC 
F: TGGTATGTGGAAGTTAGATTGGGAT 

155 [19] 

mecC R: TGGCTGAACCCATTTTTGAT 
F: CATTAAAATCAGAGCGAGGC 

188 [20] 

tet(M) R: CGGTAAAGTTCGTCACACAC 
F: GTGGACAAAGGTACAACGAG 

406 [21,22] 

tet(L) R: GTATCCCACCAATGTAGCCG 
F: TCGTTAGCGTGCTGTCATTC 

267 [22,23] 

norA R: AGATTGCAATTCATGCTAAATATT 
F: TGCAATTTCATATGATCAATCCC 

150 [24] 

norC R: ATAAATACCTGAAGCAACGCCACC 
F: AAATGGTTCTTCTAAGCGACCAA 

200 [25] 

tet(38) R: CGTAGAAATAAATCCACCTG 
F: TTCAGTTTGGTTATAGACAA 

200 [26] 
 

Teste de sensibilidade aos antimicrobianos 88 

Para avaliar a resistência fenotípica dos isolados de S. aureus frente a diferentes classes de 89 
antimicrobianos, foi utilizado o teste de disco-difusão. O teste de suscetibilidade foi realizado em placas de ágar 90 
Mueller-Hinton com o inóculo em suspensão equivalente a 0,5 da escala McFarland, segundo as recomendações 91 

do CLSI [27]. A cepa de S. aureus ATCC25923 foi utilizada como controle positivo de qualidade para os testes 92 

de suscetibilidade.  93 
As placas foram incubadas a 37ºC (± 1°C) por 16 – 18 horas e, transcorrido esse tempo, foram realizadas 94 

as leituras de acordo com o documento M100 [27]. Para verificar a resistência aos antimicrobianos da classe dos 95 
beta-lactâmicos foram utilizados os discos de ceftiofur (CFT, 30 mcg), penicilina (PEN, 10u) e penicilina + 96 
novobiocina (PNM, 40 mcg). Para predizer a resistência à oxacilina, em S. aureus, realizou-se o teste com disco 97 
de cefoxitina (CFO, 30 μg), de acordo com as diretrizes do CLSI [28].  98 

Para verificar a resistência aos demais antimicrobianos, foram empregados discos de ciprofloxacino (CIP, 99 
05 mcg), clindamicina (CLI, 2mcg), clorafenicol (CLO, 30 mcg), doxiciclina (DOX, 30 mcg), eritromicina (ERI, 100 
15mcg), gentamicina (GEN, 10 mcg), linezolida (LNZ, 30 mcg), neomicina (NEO, 30 mcg), rifampicina (RIF, 30 101 
mcg), sulfazotrim (sulfametoxazol + trimetoprima, SUT, 25 mcg) e tetraciclina (TET, 30mcg). Para as amostras 102 
de animais, também foi utilizado o disco de enrofloxacino (ENO, 05 mcg). 103 
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Resultados 104 

Foram obtidos 110 isolados do gênero Staphylococcus e 10 foram confirmados na PCR como S. aureus 105 
(Tabela 2). A espécie foi isolada das fossas nasais de 5//20 (25%) humanos e não foi recuperada dos swabs de 106 
mãos dos mesmos indivíduos. Em relação aos animais, 2/13 (15,38%) estavam colonizados por S. aureus, 107 
respectivamente, um felino e um canino. Nos fômites, isolou-se o microrganismo em 1/14 (7,14%) das  superfícies, 108 
não o recuperando em estetoscópios e telefones celulares.  109 

Tabela 2. Isolados de S. aureus recuperados de humanos, animais e ambiente. 110 
Amostra Tipo de swab Origem 
A SOF Felino (amostra do animal 1) 
B SN Médico Veterinário (amostra do profissional 3) 
C SN Médico Veterinário (amostra do profissional 6) 
D SN Médico Veterinário (amostra do profissional 6) 
E SS Mesa ambulatorial (amostra da superfície 6) 
F SN Tutor (amostra do tutor 9) 
G SOF Canino (amostra do animal 9) 
H SN Tutor (amostra do tutor 10) 
I SN Tutor (amostra do tutor 10) 
J SN Tutor (amostra do tutor 12) 

Swab de orofaringe (SOF), swab nasal (SN) e swab de superfície (SS). 111 

A mesa ambulatorial positiva (superfície 6) para S. aureus foi utilizada por um veterinário que também 112 
testou positivo (profissional número 6). Além disso, o canino (animal número 9) e o proprietário (tutor número 9) 113 
foram positivos para S. aureus (Tabela 2). 114 

A análise dos genes de resistência aos beta-lactâmicos (Tabela 3) revelou a presença do gene blaZ em 115 
9/10 (90%) dos isolados de S. aureus. O gene mecA foi detectado em apenas um isolado 1/10 (10%), na amostra 116 
de felino. Nenhum isolado bacteriano carregava o gene mecC.  117 

Tabela 3 Perfil genotípico e fenotípico de resistência aos beta-lactâmicos de isolados de S. aureus. 118 
Origem Isolados Genes de resistência aos 

beta-lactâmicos 
Resultado do antibiograma 

Ambiental E blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

Humano 

B blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

C blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

D blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

F blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

H blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

I blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

J Nenhum gene Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

Animal 
A blaZ e mecA Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 

G blaZ Resistente à PEN e sensível à CFO, CTF e PNM 
CFO: cefoxitina. CFT: ceftiofur. PEN: penicilina. PNM: penicilina + novobiocina 119 

Todos os isolados foram resistentes à penicilina (Tabela 3) e nenhum apresentou resistência à cefoxitina. 120 
Identificou-se o fenótipo Staphylococcus aureus sensível à oxacilina mecA – positivo (OS-MRSA) em isolado 121 
recuperado de animal (amostra A, recuperada de felino). 122 
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Quanto à pesquisa dos genes responsáveis pela resistência às tetraciclinas, não se detectou tet(L), 123 
enquanto que tet(M) e tet(38) estavam presentes em 1/10 (10%) e 2/10 (20%), respectivamente e ambos foram 124 
identificados somente em isolados de origem humana (Tabela 4). A detecção molecular do sistema de efluxo 125 
multidrogas também incluiu a busca de genes de resistência às quinolonas. Os genes norA e norC, foram 126 
encontrados em 9/10 (90%) e 5/10 (50%) dos isolados, respectivamente. Esses foram detectados em amostra do 127 
ambiente, humanos e animais (Tabela 4).  128 

Tabela 4. Perfil genotípico e fenotípico de resistência aos demais antimicrobianos de isolados de S. aureus. 129 

Origem Isolados Genes de resistência aos 
demais antimicrobianos 

Resultado do antibiograma 

Ambiental E norA 
Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, ENO, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

 

 

 

 

 

Humano 

B norA, norC e tet(38) 
Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

C norA Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

D norA e norC Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

F norA e tet(M) Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

H norA, norC e tet(38) Sensível a todos 

I norA e norC Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, ENO, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

J Nenhum gene  Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, ENO, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

Animal 
A norA 

Resistente à ERI e resistência induzida à CLI e sensível à 
CIP, ENO, RIF, TET, CLO, DOX, GEN, NEO, LNZ e SUT 

G norA e norC Sensível a todos 
CIP: ciprofloxacino. CLI: clindamicina. CLO: clorafenicol. DOX: doxiciclina. ENO: enrofloxacino. ERI: 130 
eritromicina. GEN: gentamicina. LNZ: linezolida. NEO: neomicina. RIF: rifampicina. SUT sulfazotrim 131 
(sulfametoxazol + trimetoprima). TET: tetraciclina. 132 

Nas amostras recuperadas de animais e ambiente foram detectados genes de resistência aos beta-133 
lactâmicos e às quinolonas, já nas amostras de humanos verificou-se, além desses, os genes de resistência às 134 
tetraciclinas. Não se evidenciou no teste de disco-difusão, a resistência aos antimicrobianos da classe das 135 
quinolonas (ciprofloxacino e enrofloxacino) e da classe das tetraciclinas (doxiciclina e tetraciclina). Na prova 136 
fenotípica, observou-se resistência à eritromicina e resistência induzida à clindamicina em 8/10 (80%) dos 137 
isolados, sendo um recuperado do ambiente, um em felino e em seis recuperados de humanos. 138 

Discussão 139 

Em pesquisas realizadas na África, América do Norte, Europa e Oceania, a ocorrência de S. aureus em 140 
cães varia entre 10,4% e 34% e em gatos varia de 8,1% e 21% [9, 29-32], semelhante ao obtido no presente estudo. 141 
Essa amplitude na ocorrência deve ser atribuída aos distintos métodos de amostragem e de metodologias de 142 
isolamento [33]. Outros fatores para justificar essa variação incluem o estado de saúde dos animais amostrados 143 
[34-36]; o histórico de antibioticoterapia, de procedimentos cirúrgicos e hospitalizações [37-39]; o estilo de criação 144 
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(animais em vida livre ou domiciliados em contato próximo com seus tutores) [5, 31] e, ainda, se o convívio se dá 145 
com humanos portadores de MRSA ou que trabalhem na área da saúde humana ou veterinária [31, 39-41].. 146 

É pouco frequente na rotina clínica e laboratorial a identificação e confirmação de S aureus, sendo que a 147 
maioria dos relatos científicos reportam somente a ocorrência do gênero Staphylococcus ou, ainda, a classificação 148 
em estafilococos coagulase-negativos e coagulase-positivos [42, 43]. Os dados quanto à colonização por S. aureus 149 
em animais de companhia são focados em cães e relatam que as taxas de colonização são baixas [4, 9, 29, 30, 33]. 150 
No Brasil, algumas investigações demonstraram, inclusive, a não recuperação dessa espécie bacteriana [43] e 151 
outras reportaram detecção em 1,97% e 15,8% [10, 11, 44], enquanto os dados acerca dos felinos são escassos, 152 
mas a recuperação da bactéria ocorreu em 4,7% desses [45]. 153 

Uma baixa taxa de colonização de S. aureus era esperada, considerando que os cães e gatos estão 154 
colonizados preferencialmente por outras espécies do gênero como S. epidermidis, S. felis, S. intermedius, S. 155 
pseudintermedius, S. schleiferi e S. simulans [5, 46]. Além disso, a dinâmica da colonização por S. aureus nesses 156 
animais, sobretudo em cães, ocorre de forma intermitente [5, 30-31, 43].  157 

Sobre a colonização por S. aureus e MRSA em humanos, a taxa é variável entre as populações [47], sendo 158 
a recuperação influenciada por fatores como a frequência de contato com os animais e o tempo de exposição a 159 
esses. Dessa forma, estima-se um percentual mais elevado de colonização por S. aureus e MRSA em tutores e em 160 
pessoas que trabalham em contato com animais, incluindo médicos veterinários e os demais membros da equipe 161 
veterinária [48, 49]. 162 

Não se recuperou MRSA nos indivíduos, mas S. aureus foi isolado em 25% (2/8) dos médicos 163 
veterinários. No Brasil, as investigações sobre a colonização por S. aureus não envolvem esses profissionais. Em 164 
âmbito internacional, a maioria dos estudos reportaram coleta em médicos veterinários em contato com animais 165 
de fazenda, demonstrando recuperação da bactéria de 64% a 75% dos indivíduos [50, 51], enquanto que as 166 
pesquisas em responsáveis pelos atendimentos de cães e gatos são escassas. Na Itália [52], 25% dos veterinários 167 
de animais de companhia eram colonizados por bactérias dessa espécie e MRSA estava presente em 1,6%. 168 
Austrália e Reino Unido apresentaram valores mais altos para MRSA para veterinários de cães e gatos (16% e 169 
17,9%, respectivamente) [53, 54].  170 

Os estudos desenvolvidos no Brasil focam, majoritariamente, na amostragem em propriedades rurais, 171 
com relatos abordando a coleta em ordenhadores [55, 56]. No que tange aos tutores de cães e gatos, há carência 172 
de informações, todavia em decorrência da intensidade e duração do contato com esses animais e 173 
compartilhamento do ambiente domiciliar, é esperada a recuperação dessa espécie nos tutores [48, 49]. Nessa 174 
investigação, a recuperação ocorreu em 25% (3/12) desses, similar ao encontrado recentemente na região Sul. [10]. 175 

Nos humanos, o patógeno foi recuperado somente dos swabs nasais e a presença da bactéria nas narinas 176 
era esperada, uma vez que esse é o principal sítio anatômico de colonização [29, 47]. A não recuperação da espécie 177 
nas mãos dos médicos veterinários pode estar atrelada à frequência de higienização e o uso de luvas nas atividades 178 
ocupacionais. Os profissionais de saúde podem atuar na disseminação ambiental e na transmissão intra e 179 
interespécie dessas e outras bactérias por meio das mãos contaminadas ou por disseminação aérea [58]. Dessa 180 
forma, é preciso reforçar a prática de higienização das mãos, uma das ações vinculadas à redução da incidência de 181 
infecções relacionadas à assistência à saúde e à transmissão de patógenos nosocomiais [59] na medicina humana 182 
e veterinária [59 - 61]. A não recuperação de S. aureus em swabs de mãos dos tutores provavelmente ocorreu 183 
devido às medidas de higiene adotadas, durante atual pandemia ocasionada pelo SARS-CoV2, como o aumento 184 
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da periodicidade da higienização das mãos e uso de álcool em gel [62]. 185 
Superfícies ambientais frequentemente tocadas por mãos [63]; com contato com cães e gatos [64]; 186 

estetoscópios [65] e telefones celulares de membros da equipe veterinária ou de outros profissionais de saúde [66] 187 
são contaminados por uma gama de microrganismos patogênicos, a exemplo de S. aureus, e dessa forma possuem 188 
impacto epidemiológico importante na dispersão e transmissão de microrganismos em ambientes de atenção à 189 
saúde humana e animal. No entanto, nesse estudo, S. aureus foi recuperado somente em 1/14 superfícies e não 190 
ocorreu sua recuperação em estetoscópios e telefones celulares, em concordância com outras investigações que 191 
demonstraram a dificuldade de sobrevivência da bactéria em matéria inanimada [67].  192 

Isolou-se S. aureus em uma mesa ambulatorial e do veterinário que a utilizava. Além disso, a bactéria 193 
também foi isolada de um cão e de seu tutor. Não foi possível realizar a tipagem molecular destes isolados, mas 194 

é possível sugerir o compartilhamento de S. aureus entre os animais e seus contactantes humanos. Isso já foi 195 
observado anteriormente em pesquisas de epidemiologia molecular em outros países [68-71] e no Brasil [10,11]. 196 

Este é o primeiro relato sobre o perfil OS-MRSA em pequenos animais na região Nordeste do Brasil. 197 
Esse fenótipo foi relatado em quase todos os continentes [72-75], associado aos ambientes de cuidado em saúde 198 
humana e os comunitários, com alta prevalência, representando uma adversidade na condução clínica de infecções 199 
estafilocócicas [76]. Assume-se que em estudos de vigilância sobre a presença e disseminação de MRSA entre 200 
animais de companhia e os contactantes humanos, o fenótipo OS-MRSA é negligenciado e a sua disseminação 201 
ocorre de forma silenciosa, uma vez que os testes o interpretam erroneamente como MSSA [75]. No Brasil, 202 
investigações na região Sul alertaram para ocorrência desse fenótipo em 5,3% (2/38) dos cães e em 1,75% (1/57) 203 
dos tutores [10]. 204 

Nos laboratórios de microbiologia clínica, o perfil de resistência é estabelecido por testes fenotípicos, no 205 
entanto, a pesquisa dos genes de resistência é a técnica padrão ouro [72, 75]. A identificação ao nível genético é 206 
limitada devido à complexidade da técnica e, principalmente, por uma maior demanda de recursos financeiros para 207 
execução, portanto, a rotina em laboratórios clínicos é sustentada pelas metodologias de concentração inibitória 208 
mínima ou disco difusão, que por sua vez oferecem restrição na identificação do fenótipo OS-MRSA, interpretado 209 
erroneamente como MSSA [72 – 75]. 210 

A identificação incorreta do fenotípico OS-MRSA acarreta fracasso no tratamento de infecções por 211 
MRSA, em virtude do OS-MRSA apresentar potencial para desenvolver resistência a beta-lactâmicos devido ao 212 
transporte de mecA ou mecC. A escolha assertiva de antibióticos para tratar infecções é amparada no resultado de 213 
suscetibilidade e não na identificação laboratorial do perfil OS-MRSA, o que pode ocasionar falha no tratamento 214 
e, potencialmente, a morte de humanos [74]. Em estudo anterior, no mesmo município de realização dessa 215 
pesquisa, foi relada o isolamento e a disseminação em humanos de isolados com o perfil de OS-MRSA, em 216 
ambientes associados aos cuidados em saúde humana [77]. É necessário ampliar as avaliações epidemiológicas e 217 
os estudos sobre os fatores de virulência e disseminação do OS-MRSA. Também é preciso atentar para esse perfil 218 
em animais de companhia, uma vez que é possível que o transporte desse fenótipo ocorra de forma silenciosa entre 219 
contactantes humanos e os cães e gatos [10]. 220 

Na análise do perfil genotípico constatou-se a presença de alguns genes que, na avaliação fenotípica, não 221 
foram expressos. A discordância entre os perfis pode ser embasada pela regulação da expressão gênica no que se 222 
refere à imperfeição nesse processo, uma vez que em resposta a determinados estresses, certos genes 223 
indispensáveis pela sobrevivência da bactéria podem não ser expressos ou mesmo quando isso ocorre, os níveis 224 
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de expressão não asseguram o crescimento e a sobrevivência dos microrganismos [78].  225 
A resistência associada às bombas de efluxo, a exemplo da proteína NorA, somente ocorre quando o seu 226 

gene estrutural, o norA, é amplificado ou superexpresso como resultado dos mecanismos regulatórios [79]. Ainda, 227 
alterações em nível transcricional, responsáveis pela modificação das sequências polipeptídicas nas bombas de 228 
efluxo, reduzem a efetividadade das proteínas NorA e NorC [80]. Além disso, a resistência aos antimicrobianos 229 
desenvolvida mediante a esse mecanimo revela expressão aumentada em locais de infecção, não sendo similar, 230 
necessariamente, nas atividades in vitro [81]. S. aureus pode exibir diferentes padrões de suscetibilidade de acordo 231 
com a expressão dos genes de bomba de efluxo, inclusive sob pressão de um mesmo antimicrobiano [82]. 232 

Sobre a resistência às tetraciclinas, é reconhecido o envolvimento de dois diferentes mecanimos, o de 233 
proteção ribossômica codificado pelos genes tet(M), tet(O), tet(S) e tet(W) e o efluxo ativo resultante da expressão 234 
dos genes tet(K), tet(L), tet(38) e tet(42) [83, 84]. Foi possível verificar a presença dos genes tet(M) e tet(38), mas 235 
ambos não foram expressos e em concordância com estudos anteriores, sugere-se a ocorrência de mutações 236 
Frameshift que proporcionam a inserção ou perda de bases e alteração no maquinário de expressão de tet(M) [85], 237 
como também a  expressão positivamente regulada do tet(38) em locais de infecção [86, 87] assim, entende-se que 238 
as condições laboratoriais a limitam e se espera uma maior efetividade in vivo [88]. 239 

A presença do gene de resistência impõe importância epidemiológica pelo potencial do microrganismo 240 
em expressá-lo em dado momento, assim como pela possibilidade de transferência de determinantes de resistência 241 
entre bactérias co-colonizadoras, mediante a aquisição de elementos genéticos móveis que transportam os genes 242 
de resistência e conduzem a alterações fenotípicas em estafilococos [89]. 243 

Esse estudo é pioneiro na região Nordeste do Brasil, sendo importante que novas investigações com foco 244 
em epidemiologia molecular sejam realizadas para compreender a participação dos cães e gatos como potenciais 245 
reservatórios de S. aureus e espécimes resistentes para humanos e vice-versa, além dos fatores de risco associados 246 
à transmissão interespécies.  247 

Conclusão 248 

A ocorrência do fenótipo OS-MRSA e de isolados de Staphylococus aureus detentores de genes de 249 
resistência a diferentes classes de antimicrobianos recuperadas de cães e gatos, humanos e ambiente veterinário 250 
reforçam a necessidade de implementar estratégias de prevenção em práticas veterinárias para combater a 251 
resistência antimicrobiana. 252 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

A ocorrência de isolados de S. aureus dentores de determinantes genéticos de 

resistência, independentemente de expressão nas provas fenotípicas, exige 

vigilância. É necessário o monitoramento dos perfis de suscetibilidade aos 

antimicrobianos e o acesso às pesquisas moleculares, a exemplo, de identificação do 

perfil genotípico, para maior assertividade nas condutas terapêuticas frente às 

infecções bactêrianas. Colaborando também para o enfrentamento da resistência aos 

antimicrobianos.  

Verificou-se a presença de um fenótipo OS-MRSA de interesse epidemiológico 

e clínico, alertando para necessidade de novas investigações com objetivos de 

verificar aspectos relacionados a ocorrência, disseminação e fatores de risco 

associados a colonização pelo agente em animais de companhia e nos contactantes 

humanos e ambiente.  

Foi possível reconhecer alguns aspectos da problemática na região Nordeste, 

mas por se tratar de um estudo pioneiro, é necessário que novas investigações, mais 

roubustas, sejam exploradas. Sugere-se que o emprego de restreabilidade genética e 

de epidemiologia molecular auxiliariam na obtenção de informações acerca da 

participação de cães e gatos como reservatórios para a infecção humana, por S. 

aureus e por espécimes resistentes, como também a compreensão sobre a infecção 

em sentido inverso. É interessante que os fatores de risco associados à colonização 

e a transmissão interespécie também sejam avaliados. 

Os resultados obtidos nessa pesquisa são os primeiros na região Nordeste do 

Brasil e envolvem grupos populacionais (médicos veterinários e tutores) que não são 

alvos de investigações da colonização por S. aureus nos estudos realizados no país 

e, diante disso, é necessário que os profissionais atuantes no Hospital Veterinário do 

Departamento de Medicina Veterinária (HOVET-DMV) da Universidade Federal Rural 

de Pernambuco (UFRPE), como também a população do município que utiliza os 

serviços desse ambiente fiquem cientes. Os resultados precisam alcançar os demais 

profissionais e estudantes envolvidos com atividades laborais em contato com animais 

e outros indivíduos que convivam com cães e gatos.  

Para que estratégias frente à restência sejam eficazes é necessário que haja 

um direcionamento de esforços para as distintas realidades de uma mesma área e, 

por mais que seja uma problemática à nivel mundial, é preciso que as práticas iniciem 
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à nível local. Os resultados de perfil de resistência antimicrobiana nos isolados podem 

servir, juntamente com outras investigações, para promoção e implementação de 

diretrizes e regulementações para clínicas e hospitais destinados ao atendimento de 

animais de companhia e assim, auxiliar os médicos veterinários e tutores de cães e 

gatos do município no uso racional dos antimicrobianos.   
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ANEXO A - Artigo foi traduzido e será enviado ao periódico “Zoonoses and 
Public Health” 
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ANEXO B - Parecer de aprovação na Comissão de Ética no Uso de Animais da 
UFRPE (CEUA) 
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ANEXO C – Parecer de aprovação No Comitê de Ética em Pesquisa em Seres 
        Humanos (PLATAFORMA BRASIL) 
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