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1.​ INTRODUÇÃO 
A avicultura de corte brasileira ocupa posição de destaque no cenário global do 
agronegócio, configurando-se como um dos principais segmentos da produção de 
proteína animal. Em 2023, o Brasil alcançou uma produção de 14,833 milhões de 
toneladas de carne de frango, consolidando-se como o segundo maior produtor 
mundial, atrás apenas dos Estados Unidos da América (EUA), cuja produção atingiu 
21,095 milhões de toneladas. Desse total, aproximadamente, 5,296 milhões de 
toneladas (35 %) foram destinadas à exportação, enquanto os 65 % abasteceram o 
mercado interno, resultando em um consumo per capita de 45,1 kg/habitante no 
referido ano, e o valor bruto da produção avícola brasileira para fins de corte 
totalizou R$ 91,6 bilhões (ABPA, 2024).  
Com o desenvolvimento acentuado da avicultura industrial, a utilização de 
antimicrobianos na produção tornou-se uma prática amplamente adotada, não 
apenas para o tratamento de infecções bacterianas, mas também como medida 
profilática e como promotores do crescimento dos animais. Ainda, diversos estudos 
têm evidenciado que a crescente resistência bacteriana aos antimicrobianos está 
fortemente associada ao uso indiscriminado destes fármacos na medicina humana 
(Rocha et al., 2016; Sampaio; Gales, 2016; Woerther et al., 2013). Adicionalmente, 
existem evidências de que enterobactérias comensais e patogênicas, como é o caso 
de Klebsiella pneumoniae, podem ser transferidas dos animais para os seres 
humanos por meio da cadeia alimentar ou por contato direto, o que tem contribuído 
para o surgimento e disseminação de bactérias multirresistentes (Hartantyo et al., 
2020). É importante destacar a microbiota intestinal de animais de produção é 
reconhecida como um importante reservatório de bactérias, incluindo cepas que 
podem conter e disseminar genes de resistência a antimicrobianos, representando 
um risco emergente à saúde pública (Tan et al., 2023). 
Dessa forma, torna-se evidente a relevância da avicultura de corte, não apenas pelo 
seu protagonismo na produção de proteína animal, mas também pelo expressivo 
valor econômico gerado. A partir desse cenário, impõe-se a necessidade de atenção 
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aos desafios sanitários que permeiam o setor, com destaque para as enfermidades 
bacterianas, as quais impactam diretamente nos índices zootécnicos, na viabilidade 
econômica e na sustentabilidade da cadeia produtiva. Tal problemática afeta tanto 
países desenvolvidos quanto em desenvolvimento e seus efeitos incluem a 
ocorrência de surtos de doenças com altas taxas de mortalidade, redução do 
desempenho produtivo, aumento dos custos operacionais e maior demanda por 
intervenções terapêuticas. Nesse contexto, a utilização de antimicrobianos assume 
papel central no controle de enfermidades de aves de corte, evidenciando a 
complexidade e relevância do tema (Tigabie et al., 2025). 
Considerando a crescente complexidade sanitária associada à produção avícola 
intensiva, o presente estudo objetivou analisar a ocorrência de K. pneumoniae, com 
ênfase na caracterização da sua resistência aos antimicrobianos, bem como nas 
implicações para a saúde pública. Essa é uma abordagem integrada, alinhada aos 
princípios de saúde única, buscando compreender os riscos associados à 
disseminação de cepas multirresistentes, considerando a interface entre os sistemas 
de produção animal e a saúde humana. 
 
2.​ METODOLOGIA 
O presente trabalho configura-se como uma revisão de literatura integrativa que 
versa sobre a ocorrência de K. pneumoniae na avicultura brasileira, com ênfase na 
resistência aos antimicrobianos por essa bactéria e suas implicações para a saúde 
pública, no contexto da abordagem integrada de saúde única. Para tanto, foi 
realizada uma busca sistematizada das informações nas bases de dados National 
Library of Medicine (PubMed) e ScienceDirect, utilizando-se os descritores 
“antimicrobial”, “Klebsiella”, “poultry” “resistance”, combinados por meio do operador 
“and”, para o cruzamento de dados. A coleta de dados foi realizada em abril de 
2025, priorizando-se publicações em língua inglesa no período compreendido entre 
2008 e 2025. Os critérios de inclusão contemplaram estudos que apresentavam os 
descritos no título e/ou nas palavras-chave, excluindo-se os trabalhos com data de 
publicação anterior ao período de busca estipulado assim como os duplicados e, 
ainda, cartas ao editor, monografias, teses e dissertações. Obteve-se, 
aproximadamente, 24.400 publicações, elegendo-se 39 referências para leitura e 
discussão do tema. As informações obtidas foram organizadas e sintetizadas na 
forma deste trabalho. 
 
3.​ DISCUSSÃO 
Klebsiella pneumoniae é uma bactéria Gram-negativa, encapsulada, em forma de 
bastonete, imóvel, oxidase-negativa e fermentadora de lactose (Ramos et al., 2014). 
A presença da cápsula polissacarídica espessa constitui uma característica 
fenotípica distintiva dos membros dessa espécie da maioria das outras bactérias 
Enterobacteriaceae (Drancourt, 2015), conferindo uma maior resistência ao 
processo de fagocitose e favorecendo a adesão às superfícies epiteliais (Wyres et 
al., 2016) com o auxílio das fímbrias (Choby et al., 2019). Trata-se de uma bactéria 
ubíqua, que habita em diversos nichos ecológicos, como água, solo, plantas, além 
da superfície mucosa de mamíferos, podendo atuar como patógeno oportunista, 



 

 
responsável pela ocorrência de infecções graves em diferentes hospedeiros (Li et 
al., 2022).  
Embora K. pneumoniae faça parte da microbiota humana natural, sendo identificada, 
em 3,8 % e 9,5 % das amostras de fezes e swabs nasais de indivíduos saudáveis, 
respectivamente (Conlan et al., 2012), o aumento do número de infecções 
nosocomiais, particularmente aquelas associadas aos sistemas respiratório e 
genito-urinário, bem como à corrente sanguínea, revela a sua relevância emergente 
para a saúde pública (Dorman; Short, 2017; Martin; Bachman, 2018).  
A resistência antimicrobiana configura-se como uma ameaça crescente à saúde 
pública global, principalmente no contexto da indústria de alimentos, e produtos 
alimentícios, como a carne de frango, podem atuar como reservatórios significativos 
de patógenos resistentes a antimicrobianos. Em um estudo realizado em Sylhet, 
Bangladesh, observou-se que 48,77 % das amostras de carne de frango estavam 
contaminadas com Klebsiella spp., das quais 34,74 % apresentaram enzima 
produtora de beta-lactamase de espectro estendido (ESBL). Além disso, os isolados 
de Klebsiella spp. demonstraram multirresistência a uma série de antimicrobianos, 
incluindo ampicilina, cefuroxima e ceftazidima. Estes achados demonstram a 
necessidade urgente de se implementar estratégias eficazes de segurança dos 
alimentos, acompanhadas de programas de monitoramento da resistência aos 
antimicrobianos, visando mitigar a disseminação de patógenos multirresistentes ao 
longo da cadeia alimentar (Tanni et al., 2025). 
Diversos casos de K. pneumoniae resistentes a antimicrobianos foram reportados 
(Caspar et al., 2017; Hagiya et al., 2017; Lin et al., 2018; Zhang et al., 2023), fato 
que ressalta a importância do uso criterioso dos antimicrobianos. Aliado a isso, o 
surgimento de cepas multirresistentes, especialmente às cefalosporinas de 3ª 
geração, tem se tornado um problema grave, dada a limitação de opções 
terapêuticas eficazes para o tratamento das infecções causadas por essas linhagens 
resistentes (Pitout; Laupland, 2008; Projahn et al., 2019).  
Não obstante, as infecções por K. pneumoniae também podem estar associadas ao 
consumo de alimentos contaminados, que atuam como um vetor para a transmissão 
do microrganismo (Calbo et al., 2011), já tendo sido isolada de carne crua (Davis et 
al., 2015; Guo et al., 2016), vegetais crus (Puspanadan et al., 2012) e alimentos 
prontos para o consumo, como queijos, salames e alimentos comercializados de 
maneira informal (Crippa et al., 2023; Giri et al., 2021). ​  
Diante desse cenário, torna-se ainda mais relevante compreender os mecanismos 
moleculares que sustentam a presença e persistência de K. pneumoniae 
multirresistente ao longo da cadeia produtiva de alimentos. A manutenção desta 
bactéria em ambientes avícolas, mesmo após anos de interrupção do uso de 
colistina, revela a complexidade dos determinantes genéticos envolvidos na 
resistência antimicrobiana. Diversos isolados demonstraram resistência à colistina 
mesmo na ausência do gene mcr (gene que confere resistência à colistina), 
sugerindo a atuação de mutações cromossômicas ou outros mecanismos ainda não 
totalmente elucidados. Além disso, foram identificados plasmídios multirreplicons do 
tipo IncF, contendo não apenas genes de resistência a antimicrobianos, mas 
também determinantes de tolerância a elementos tóxicos, como o cobre, indicando 
um possível processo de co-seleção favorecido por práticas zootécnicas, como a 
utilização deste mineral como aditivo alimentar. A elevada similaridade entre esses 



 

 
plasmídeos com aqueles encontrados em isolados clínicos humanos reforça o papel 
potencial da avicultura como reservatório e vetor na disseminação dessa resistência. 
Estes achados reforçam a urgência de ações integradas de vigilância e controle 
sanitário, alinhadas ao conceito de Saúde Única (Mourão et al., 2023). 
Em se tratando de medicina humana, K. pneumoniae produtora de ESBL são de 
importância crítica tendo em vista a sua alta morbidade e mortalidade, ao passo que 
a sua importância também é relatada na medicina veterinária, especialmente quando 
se trata de frangos de corte, que são incriminados como uma possível fonte de 
exposição de seres humanos a bactérias resistentes a antimicrobianos (Zogg et al., 
2016). O conhecimento das fontes de contaminação é um fator importante para o 
desenvolvimento e aplicação de medidas de intervenção contra a propagação de K. 
pneumoniae produtora de ESBL durante as etapas de beneficiamento do frango 
(Mahfouz et al., 2018). Ainda, a disseminação deste microrganismo no ambiente, 
seja via cadeia alimentar ou por contato direto, precisa ser evitada, uma vez que 
também contribui para a transmissão de características de resistência a 
antimicrobianos (Martin et al., 2017). 
Estudos demonstram que K. pneumoniae também pode ser transmitida em ambiente 
hospitalar, sobretudo por meio do contato indireto entre pacientes, frequentemente 
mediado por profissionais de saúde, que reutilizam equipamentos de proteção 
individual, como luvas e aventais. Em uma análise conduzida com 166 isolados de 
K. pneumoniae produtora de carbapenemase (CRKp) em hospitais nos EUA, revelou 
uma grande diversidade genética entre as amostras, com destaque predominante do 
gene ST258. A transmissão foi mais intensa entre pacientes submetidos ao uso de 
dispositivos mais invasivos, como sondas nasogástricas e tubos endotraqueais. 
Embora a heterogeneidade genômica seja marcante, os principais fatores 
associados à disseminação do microrganismo estão correlacionados com as 
condições clínicas dos pacientes, especialmente quando há envolvimento do 
sistema respiratório. Tais evidências reforçam a necessidade de práticas rigorosas 
de controle de infecções, com ênfase especial nas unidades de terapia intensiva 
(Hazen et al., 2023). 
Assim, K. pneumoniae resistente a carbapenêmicos (CRKp) tem emergido como um 
patógeno preocupante em ambientes hospitalares, sendo associada a infecções de 
difícil manejo terapêutico, tanto em contextos comunitários quanto nosocomial (Zou 
et al., 2023). Um fator agravante é a sua capacidade de rápida transmissão de 
elementos genéticos capazes de conferir genes de patogenicidade a outros 
microrganismos, ampliando seu impacto clínico e epidemiológico (Tsioutis et al., 
2021). Enterobacteriaceae Produtoras de Carbapenemases (CPE) representam uma 
das ameaças mais urgentes à saúde humana, sendo frequentemente encontradas 
em ambientes hospitalares, mas também em reservatórios de águas residuais, os 
quais desempenham um papel importante na transmissão destes patógenos 
(Mathers et al., 2020). 
A disseminação de CRKp configura-se como um dos principais desafios 
contemporâneos para saúde pública, sobretudo pela limitação das opções 
terapêuticas eficazes. Nesse contexto, a fagoterapia tem emergido como uma 
alternativa promissora aos antimicrobianos convencionais. Um exemplo notável é o 
bacteriófago vB_KpnP_23, isolado de esgoto hospitalar, que demonstrou elevada 
atividade lítica contra cepas produtoras de carbapenemase, incluindo a linhagem 



 

 
hipervirulenta ST11-K64, frequentemente associada a quadros infecciosos graves. 
Este fago apresentou características favoráveis para aplicação terapêutica, como 
estabilidade em diferentes ambientes e ausência de genes codificadores de 
resistência ou fatores virulência. Ensaios in vitro também evidenciaram um efeito 
sinérgico entre os bacteriófagos e antimicrobianos, como meropenem e 
levofloxacino, resultando em melhor eficácia antimicrobiana. Estes achados apontam 
para o potencial uso combinado de fagos e antimicrobianos como estratégia viável 
no enfrentamento de infecções causadas por bactérias multirresistente, em 
consonância com os princípios integrativos do conceito de saúde única (Tsitsos et 
al., 2025; Wang et al., 2024). 
Por fim, a partir de isolados clínicos de K. pneumoniae obtidos em hospitais públicos 
do estado de Pernambuco, Brasil, observou-se um perfil de multirresistência a 
antimicrobianos pertencentes às classes dos β-lactâmicos, quinolonas e 
aminoglicosídeos. Tal resistência é mediada por um conjunto de mecanismos 
genéticos, entre os quais se destacam genes plasmidiais e mutações em regiões 
cromossômicas associadas à resistência antimicrobiana. A identificação de 
sequence types (STs), marcadores genéticos utilizados para a classificação de 
linhagens bacterianas, com ampla distribuição internacional, como ST15 e ST11 
reconhecidos por seu envolvimento em surtos de infecções hospitalares e elevada 
capacidade de disseminação, evidencia o potencial de transferência horizontal de 
determinantes de resistência, intensificado pela circulação policlonal destas 
linhagens no ambiente hospitalar. Ainda, a redução na expressão da proteína de 
membrana externa OmpK36 foi identificada como um fator adicional que contribuiu 
para a resistência aos carbapenêmicos, ao dificultar a entrada destes 
antimicrobianos na célula bacteriana (Souza et al., 2023).  
 
4.​ CONSIDERAÇÕES FINAIS 
A presença de Klebsiella pneumoniae multirresistente na avicultura, associada à 
resistência antimicrobiana, representa um desafio sanitário relevante à saúde 
pública, dada sua persistência na cadeia produtiva mesmo sem pressão seletiva 
direta. A similaridade genotípica entre isolados de origem animal e humana reforça o 
potencial de disseminação interespécie, ressaltando a importância do 
monitoramento integrado. Nesse sentido, o enfrentamento da resistência 
antimicrobiana requer medidas de vigilância, controle e alternativas terapêuticas 
alinhadas à abordagem de saúde única, considerando a interface entre produção 
animal e saúde humana. 
 
Palavras-chave: Bactéria; Multirresistência; Produção avícola; Segurança de 
alimentos. 
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