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Resumo: A resisténcia a antimicrobianos (RAM) ¢ considerada uma das maiores ameagas a saude
publica, responsavel por milhdes de mortes anuais e fortemente associada a bacterioses Gram-negativas
produtoras de carbapenemases. Os principais determinantes moleculares destacam-se os genes blaKPC
e blaNDM, frequentemente mobilizados por plasmideos e transposons, e amplamente disseminados em
surtos hospitalares e ambientes comunitarios. Além do impacto clinico, cresce a preocupagdo com o
papel ambiental das Estacdes de Tratamento de Esgoto (ETEs), que funcionam como reservatdrios e
pontos de dispersao de bactérias resistentes. Contudo, a presenca e persisténcia desses genes em ETEs
do Distrito Federal (DF) ainda ¢ pouco explorada. Trata-se de um estudo experimental, exploratorio e
transversal, voltado a deteccdo dos genes b/aKPC e blaNDM em bactérias Gram-negativas isoladas de
esgoto. Foram coletadas amostras de 8 ETEs do DF. As amostras foram cultivadas em 4gar nutriente,
isoladas e submetidas a testes de resisténcia aos carbapenémicos. O rastreio inicial de resisténcia a
carbapenémicos foi realizado utilizando discos de meropenem (10 pg/mL), e ertapenem (2pg/mL).
Ambos os antibioticos sdo indicados como marcadores de resisténcia a carbapenémicos e apresentam
equivaléncia no rastreio fenotipico segundo o CLSI/EUCAST. O DNA bacteriano foi extraido por lise
térmica e analisado por PCR convencional, utilizando controles positivos. Os dados obtidos foram
submetidos a analise estatistica descritiva, com calculo de médias, modas e intervalos de confianca
(IC95%), visando a caracterizacao da frequéncia e distribui¢ao dos genes de resisténcia entre as amostras
analisadas. Pergunta-se, assim, se b/laKPC e blaNDM estdo presentes nesses ambientes, partindo da
hipotese de que as ETEs atuam como reservatdrios criticos de resisténcia. Resultados: Foram coletadas
amostras em quatro pontos distintos (Bruto, Tratato, Montante e Jusante), possibilitando o isolamento de

diferentes grupos presuntivos de bacilos Gram-negativo. Apds a determinagao de grupos presuntivos por
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meio cromogénio, foi realizado isolamento e reativagdo das culturas. Posteriormente, realizou-se a
extracdo de DNA por lise térmica, seguida de PCR para deteccdo dos genes de resisténcia. Entre as 648
amostras testadas para blaKPC, 204 foram positivas, correspondendo a uma frequéncia de
aproximadamente 31,5% (IC95%: 27,9-35,1). J& para o gene blaNDM, foram analisadas 306 amostras,
das quais 86 apresentaram positividade, representando cerca de 28,1% (IC95%: 23,1-33,1). Observa-se,
portanto, uma maior prevaléncia do gene blaKPC em relacdo ao hlaNDM, embora ambos apresentem
distribui¢do relevante no contexto ambiental avaliado. Discussdo: Os resultados confirmam a alta
prevaléncia do gene b/aKPC em bacilos Gram-negativos, enquanto o gene b/aNDM apresentou menor
frequéncia, embora de relevancia crescente. Do ponto de vista académico, o estudo contribui para ampliar
o conhecimento sobre a epidemiologia molecular da resisténcia a carbapenémicos. Sob a perspectiva
social, reforca-se a necessidade de vigilancia continua, pois a disseminac¢do desses genes em ambientes
aquaticos ameacga a eficicia terapéutica e evidencia-se a necessidade do desenvolvimento de estratégias

inovadoras para mitigar a resisténcia antimicrobiana e promover um futuro mais sustentavel.
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