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O uso indiscriminado de antimicrobianos ao longo dos anos tem causado um grande impacto na 

saúde pública mundial, onde patógenos têm adquirido multirresistência (MDR - Multidroga 

resistente) aos principais tratamentos antimicrobianos. Nesse cenário, bactérias Gram-negativas 

(GN) obtiveram maior aquisição de genes de resistência a antibióticos (ARGs), pelo 

indiscriminado uso de fármacos beta-lactâmicos ao longo das décadas, que foi drasticamente 

impulsionado durante a pandemia do novo Coronavírus (SARS-CoV-2). Tendo em mente que estas 

drogas podem acessar o ambiente a partir de resíduos liberados pelas práticas antrópicas, corpos 

hídricos atuam como potenciais fontes de ARGs, alterando a comunidade bacteriana e 

composição dos ecossistemas aquáticos. A partir dessas evidências, o presente estudo utilizou uma 

abordagem de vigilância ambiental para detecção dos genes de beta-lactamase blaOXA-48, blaGES, 

blaIMP, blaNDM, blaVIM, blaCTX-M e blaKPC, comumente presentes em bacilos MDR, por ensaio de 

PCR quantitativa, em quatro estações de tratamento de Esgoto (ETEs) da região Metropolitana de 

Belém (RMB), por intermédio  da Companhia de Saneamento do Pará (COSANPA). As análises 

geradas ao longo de 4 meses evidenciaram a presença de todos os genes testados em todas as ETE 

em pelo menos um dos meses analisados com ênfase nos genes blaGES,   e blaCTX-M , presente 

todos os meses. O blaKPC foi o terceiro gene mais evidente, gerando alerta devido sua relevância e 

gravidade clínica. Fora também constatado casos de a ausência dos genes de resistência na 

entrada do tratamento de certas ETEs seguida de presença na sua saída, indagando a possibilidade 

de uma comunidade microbiana residente ao sistema de tratamento transferindo genes para as 

células presentes nos efluentes. Conclui-se assim o êxito da metodologia adotada para o 

monitoramento gênico , agilizando a emissão de laudos e alertas para a referida problemática.. 
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