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INTRODUCAO: A resisténcia antimicrobiana representa uma das maiores
ameacgas a saude publica global. Entre os principais mecanismos envolvidos,
destacam-se 0s genes bla e mcr, responsaveis respectivamente pela producao
de B-lactamases e resisténcia a colistina, um dos ultimos recursos terapéuticos
contra bactérias multirresistentes. Esses genes, frequentemente localizados em
plasmideos, facilitam a disseminagao horizontal da resisténcia entre diferentes
espécies bacterianas, particularmente em Escherichia coli. A abordagem One
Health, que interconecta a saude humana, animal e ambiental, é essencial para
compreender a propagacao desses determinantes genéticos de resisténcia.



OBJETIVO: Investigar a ocorréncia e as caracteristicas dos genes bla e mcr em
E. coli plasmidial, com énfase na perspectiva One Health, através da analise de
artigos cientificos publicados nos ultimos cinco anos. METODOLOGIA: Foi
realizada uma busca sistematica nas bases LILACS, PubMed e CORE,
considerando artigos publicados entre 2021 a 2025. Utilizaram-se os
descritores: “(antimicrobial resistance) AND (plasmid) AND (One health) AND
(bacteria) AND (gram negative) AND (antibiotic) NOT (gram positive) AND
(genes)”. Na LILACS, foram identificados 45 artigos, dos quais 19 foram
selecionados apods aplicagao dos critérios de inclus&o: presenga dos genes bla
e/ou mcr em E. coli plasmidial, enfoque em saude humana, animal ou ambiental
e disponibilidade de resumo em inglés. Artigos duplicados, sem foco nos genes
de interesse ou com dados irrelevantes foram excluidos. Na PubMed, foram
encontrados 62 artigos, sendo 16 selecionados e no CORE, foram encontrados
45 artigos, sendo 9 selecionados, ambos com base nos mesmos critérios
estabelecidos. A analise dos resumos revelou a distribuicdo geografica, origem
e impacto clinico-ecoldgico dos genes estudados. RESULTADOS: Os estudos
analisados destacaram a ampla disseminagao dos genes bla — especialmente
bla_CTX-M, bla_NDM e bla_ KPC — e mcr — notadamente mcr-1 € mcr-3 —
em isolados de E. coli provenientes de humanos, animais de produgéo (aves,
suinos, bovinos) e ambientes contaminados (esgotos, rios, alimentos). Um
estudo realizado com caes de abrigo no Peru identificou simultaneamente mcr-1
e bla_CTX-M em E. coli multirresistente, associada a plasmideos do tipo Incl2,
reforcando o papel de animais de companhia como reservatorios. Paises como
China, Brasil, india e Egito foram frequentemente relatados. O mcr-3, por sua
vez, foi identificado em amostras de leite bovino no Egito, evidenciando a
contribuicdo de produtos de origem animal na cadeia de disseminagdo. Em
diversas amostras, plasmideos conjugativos facilitaram a disseminagao génica,
aumentando o potencial de transferéncia horizontal entre cepas e espécies. A
detecgdo simultdnea de bla e mcr em um mesmo isolado foi observada,
especialmente em ambientes hospitalares e em cadeias produtivas intensivas, o
que urge a necessidade de agbes integradas. A anadlise reforga ainda o impacto
do uso indiscriminado de antibiéticos na medicina humana e veterinaria como
fator-chave na presséo seletiva. CONCLUSAOQ: A presenca dos genes bla e mer
em plasmideos de E. coli em multiplos nichos ecoldgicos reforga a necessidade



de abordagens integradas e coordenadas entre os setores da saude humana,
animal e ambiental. A perspectiva One Health é crucial para conter a
disseminagao da resisténcia antimicrobiana, exigindo politicas de vigilancia
gendmica, controle do uso de antimicrobianos e educacao sanitaria globalizada.
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