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RESUMO 

 
O termo antibiótico é designado a drogas com emprego no tratamento de infecções bacterianas. Ao 

serem introduzidos inicialmente na prática clínica, os antibióticos demonstraram extrema eficiência na 
eliminação de bactérias patogênicas, levando muitos a crerem que as doenças infecciosas se tornariam 

um problema do passado. Todavia, para cada novo antibiótico desenvolvido, seguiu-se a descoberta de 

bactérias resistentes a este. A resistência bacteriana a antibióticos não é um fenômeno novo, mas sim 
um processo natural evolutivo, e dentre os mecanismos envolvidos no processo de resistência citam-se: 

inativação do antibiótico por enzimas, modificação ou transmissão do alvo ou aquisição de vias 

metabólicas alternativas. Com base no exposto, o presente trabalho buscou realizar um breve 
levantamento bibliográfico a respeito dos antibióticos e os mecanismos de transferência de resistência a 

estes por parte das bactérias, bem como formas de disseminação de bactérias resistentes e antibióticos 

no meio ambiente. Ao término do estudo, constatou-se que inicialmente se acreditava que a pressão 

seletiva causada pelo mal e excessivo uso dos antibióticos era a causa principal, se não a única do 
desenvolvimento da resistência bacteriana aos antibióticos. Entretanto, pesquisas apontaram a existência 

de genes de resistência aos antibióticos em ecossistemas onde não havia relatos da presença deste 

fármaco. E apesar de nem todos os processos evolutivos envolvidos estarem totalmente esclarecidos, 
inúmeros pesquisadores afirmam que o consumo indiscriminado e o manejo inadequado vêm acelerando 

o processo de desenvolvimento dos mecanismos de resistência bacteriana a estes fármacos, colocando 

em risco o bem-estar a vida de inúmeros seres vivos. 

 

Palavras-chave: Bactérias resistentes, Gene de resistência, Transferência Horizontal de 

resistência, Ações antrópicas. 

 

 

INTRODUÇÃO 

 

O primeiro composto antibiótico, a penicilina, foi descoberto em 1928 por Alexander 

Fleming, que publicou suas descobertas em 1929 (DAVIES; DAVIES, 2010; LOBANOVSKA; 

PILLA, 2017; GAYNES, 2017). Contudo, seus esforços em purificar o composto provaram 

estar além de suas capacidades (GAYNES, 2017).  

Em posse do artigo de Fleming sobre a penicilina Ernst Chain, na Universidade de 

Oxford, propôs ao seu supervisor, Howard Florey, que tentassem isolar o composto.  Em 1939, 
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Florey montou uma equipe para trabalhar neste processo, e Chain por fim conseguiu purificar 

com sucesso a penicilina. Após tal feito, a equipe de Oxford passou a testar a eficácia clínica 

deste composto. (GAYNES, 2017) 

A descoberta da penicilina provocou uma mudança de paradigma no tratamento de 

doenças bacterianas. Não só as doenças infecciosas mortais se tornaram tratáveis, mas a 

disponibilidade de antibióticos também possibilitou novos tipos de intervenções médicas, como 

o transplante de órgãos. (AMINOV, 2009; WRIGHT, 2010) 

Entretanto, o emprego bem-sucedido dos antibióticos foi e está sendo comprometido 

pelo desenvolvimento potencial de tolerância ou resistência a esse composto por parte das 

bactérias (DAVIES; DAVIES, 2010). O processo de resistência é considerado um fenômeno 

natural evolutivamente conservado (KÜMMERER, 2009a; WRIGHT 2010). 

As bactérias dispõem de diferentes mecanismos que não as tornam susceptíveis a ação 

dos antibióticos. Dentre estes, citam-se: modificação do alvo, efluxo e destruição catalisada por 

enzima (WRIGHT, 2010).  A transferência ou desenvolvimento dos genes que codificam para 

os diferentes mecanismos de resistência podem ocorrer por meio da transferência horizontal de 

genes ou mutação (MARTINEZ, 2009). 

A disseminação dos genes de resistência devido à exposição contínua de bactérias a 

antibióticos consiste numa das maiores preocupações com a relação à contaminação do meio 

ambiente por tais fármacos (KÜMMERER, 2009a; HUERTA et al., 2013). Existem várias 

fontes que contribuem para o aumento da presença de antibiótico no meio ambiente, são 

exemplo disto: resíduos hospitalares, estações de tratamento de águas residuais, eliminação 

inadequada de medicamentos, uso veterinário e agrícola (pecuária e aquicultura) (KHAN et al., 

2013), entre outros.  

Diante do exposto, no presente artigo encontram-se expostas informações gerais sobre 

os antibióticos e seus mecanismos de ação, além de uma explanação a respeito da origem das 

estruturas bacterianas de resistência a este fármaco e os mecanismos envolvidos no 

desenvolvimento e transferência de genes de resistência. Ao término, explana-se como o ser 

humano vem contribuindo para acelerar este processo de resistência, pondo em risco todo um 

sistema de tratamento clínico contra infecções. 

 

METODOLOGIA  

 

O presente trabalho fundamentou-se em um levantamento bibliográfico de artigos 

científicos elaborados nos idiomas português ou inglês, publicados no período de 2000 a 2017 



 

e que se encontram disponíveis nas bases de dados do Google Scholar, Portal de Periódicos 

CAPES e PubMed. 

Em decorrência das distinções nos processos de indexação entre as bases de dados, 

decidiu-se pela busca por termos livres, sem o uso de vocabulário controlado (descritores). Os 

termos: antibiotic resistance gene, antibiotic resistance, antibiotics in the water, contamination 

with antibiotics, antibiotic resistance bacteria, antibióticos e bactérias resistentes a antibióticos 

foram, então, utilizados para localizar os artigos. 

 

ANTIBIÓTICOS: INFORMAÇÕES E CLASSIFICAÇÕES 

 

A definição de antibiótico foi proposta pela primeira vez por Selman Waksman, que o 

descreveu como “um composto produzido por um microrganismo que mata ou inibe o 

crescimento de outro microrganismo” (DAVIES; DAVIES, 2010). E, apesar de originalmente 

o termo designar compostos produzidos por microrganismos, atualmente quaisquer drogas 

(sintéticas ou naturais) com capacidade para tratar infecções bacterianas são denominadas 

antibióticos (MARTINEZ, 2009).  

A descoberta dos antibióticos é considerada um dos eventos mais significativos 

relacionados à saúde, e não apenas pelo seu impacto no tratamento de doenças infecciosas 

(DAVIES; DAVIES, 2010). Os antibióticos são amplamente empregados para melhorar a saúde 

humana, animal e vegetal, prevenindo e tratando infecções causadas por bactérias 

(KÜMMERER, 2009b; BOUKI; VENIERI; DIAMADOPOULOS, 2013). Ademais, estudos 

apontam aplicações terapêuticas adicionais para estes, como medicamento auxiliar no 

tratamento de doenças cardiovasculares, agentes imunossupressores, agentes antivirais, 

antitumorais ou anticancerígenos (DAVIES; DAVIES, 2010).   

De forma geral, os antibióticos têm por alvo a fisiologia e a bioquímica das bactérias, 

sendo cinco os alvos principais: síntese do DNA e RNA, metabolismo do ácido fólico (vitamina 

B9), membrana celular, síntese de proteínas ou a parede celular (WRIGHT, 2010). Os 

antibióticos β-lactâmicos, por exemplo, atuam sobre as proteínas de ligação da camada de 

peptidoglicano, impedindo a formação da parede celular das bactérias (RADHOUNI et al., 

2011; VAN HOEK et al., 2011).  

Os antibióticos podem ser classificados segundo sua estrutura química ou mecanismo 

de ação, e por se tratarem de um grupo diversificado de produtos químicos, são divididos em 

subgrupos (Tabela 1). Cabem ressalvas que a partir da década de 90 não houve o descobrimento 

de nenhuma nova classe deste fármaco.   



 

 

Tabela 1 - Principais classes e grupos de compostos antibióticos. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: Adaptado de Kümmerer (2009) 

 

RESISTÊNCIA AOS ANTIBIÓTICOS: UM FENÔMENO NATURAL  

 

Diversas espécies bacterianas multiplicam-se rápido o suficiente para dobrar sua 

população a cada 20-30 minutos, permitindo-lhes desenvolver mutações para adaptarem-se às 

mudanças ambientais desfavoráveis (KÜMMERER, 2009b). Isto possibilitou a elas a 

colonização dos mais diferentes habitats, e, por sua vez, a posse de diversas enzimas que podem 

cooperar na degradação de inúmeros compostos, incluindo antibióticos (MARTINEZ, 2009). 

Já em seu discurso no Prêmio Nobel em 1945, Alexander Fleming alertou que as 

bactérias poderiam se tornar resistentes a esses compostos notáveis. E de fato, o 

desenvolvimento de cada novo antibiótico foi seguido pela detecção de resistência a ele. (WHO, 

2014) 

 Acreditava-se que a pressão seletiva causada pelo mal e excessivo uso dos antibióticos 

era a causa principal, se não a única do desenvolvimento da resistência bacteriana aos 

antibióticos. Todavia, estudos demonstraram a existência de genes de resistência a antibióticos 

Classe Grupo Subgrupo Exemplo 

β-lactâmicos Penicilinas Benzil-penicilinas Fenoximetilpenicilina 

  Isoxazolilpenicilinas Oxacilina 

  Aminopenicilinas Amoxicilina 

  Carboxipenicilinas Carbenicilina 

  Acilaminopenicilinas Piperacilina 

 Cefalosporinas Cefazolina Cefazolina 

  Grupo Cefuroxima Cefuroxima 

  Grupo Cefotaxima Cefotaxima 

  Cefalexina Cefprozil 

 Carbepenemas  Meropenem 

Tetraciclinas - - Doxiciclina 

Aminoglicosídeos - - Gentamicina 1C 

Macrólidos   Eritromicina A 

Glicopeptídeos   Vancomicina 

Sulfonamidas   Sulfametoxazol 

Quinolonas   Ciprofloxacina 



 

em ecossistemas onde não há relatos da presença deste fármaco. (MUNIESA; COLOMER-

LLUCH; JOFRE, 2013) 

 Exemplos que comprovam as afirmações anteriores vêm de estudos realizados em uma 

comunidade indiana guarani, localizada no Chaco boliviano, que possuiam uma mínima 

exposição aos antibióticos. Neste cenário, a análise molecular mostrou que os genes de 

resistência adquiridos não eram muito diferentes dos que circulam em áreas expostas a este 

fármaco e evidenciou uma notável diversidade de clones resistentes e tipos de genes de 

resistência (BARTOLINI et al., 2009). Além disto, foram encontradas bactérias 

multirresistentes numa região de cavernas sem contato com atividades antrópicas no Novo 

México, EUA, que havia sido isolada há 4 milhões de anos (BHULLAR et al., 2012; 

BERGLUND, 2015).  

Um dos argumentos que explicam a ocorrência de genes de resistência em ambientes 

sem pressão seletiva aparente, refere-se aos baixos custos energéticos de adaptação de genes de 

resistência a antibióticos (GULLBERG et al., 2011; VAZ-MOREIRA; NUNES; MANAIA, 

2014). Assim, as cepas que abrigam resistência e mutações compensatórias (mutações que 

podem aliviar os custos de aptidão associados a uma dada resistência adquirida) passam a ter 

uma vantagem seletiva no ambiente, principalmente na presença de resíduos antimicrobianos 

(ANDERSSON; HUGHES, 2010; VAZ-MOREIRA; NUNES; MANAIA, 2014).  

Outra possível explicação, sugere que os genes bacterianos de resistência a antibióticos 

possivelmente estariam envolvidos na desintoxicação por antibióticos nos organismos 

produtores (MAK; XU; NODWELL, 2014). Porém, a razão pela qual os microrganismos 

produzem antibióticos ainda não está totalmente clara, já que os níveis produzidos pelos 

microrganismos são geralmente inferiores as concentrações inibitórias mínimas, sugerindo, 

assim, que tais compostos possam ter outra função. Evidências mostram que doses 

subinibitórias desempenham vários papéis no ambiente, como: substâncias reguladoras, 

moléculas de sinalização de comunicação, ativação da transcrição, estimulação da adesão 

bacteriana (biofilme), aumento da frequência de mutação ou supressão de virulência (VAZ-

MOREIRA; NUNES; MANAIA, 2014; MARTINEZ, 2009; AMINOV, 2009; BERGLUND, 

2015). 

Pesquisas apontam que evitar a atividade dos antibióticos nem sempre foi o papel 

primário de alguns determinantes de resistência a este fármaco. Por exemplo, sugeriu-se que as 

β-lactamases codificadas por plasmídeo (determinantes de resistência a antibióticos) poderiam 

originalmente ter sido proteínas de ligação a penicilina envolvidas na síntese de 

peptídeoglicanos e sua atividade contra antibióticos β-lactamas um efeito secundário 



 

(MARTINEZ, 2009). Além disto, a resistência a antibióticos e a resistência a poluentes tóxicos, 

como metais pesados, é frequente no mesmo organismo (BAQUERO; MARTÍNEZ; CANTÓN, 

2008; MARTINEZ, 2009). 

Em suma, a explicação para a origem dos genes que codificam para os mecanismos de 

resistência antibiótica e o real motivo pela qual algumas bactérias os produzem (na ausência da 

exposição continua a antibióticos) ainda figura um motivo de discussão e divergências entre 

pesquisadores, requerendo extremo cuidado com afirmações.   

 

MECANISMOS DE TRANSFERÊNCIA DE RESISTÊNCIA  

 

 O conhecimento a respeito dos mecanismos bioquímicos e genéticos envolvidos na 

resistência bacteriana é de grande importância, e, apesar destes mecanismos variarem entre as 

diferentes espécies, a resistência é causada por alguns fatores básicos como (WHIGHT, 2010; 

GUIMARÃES; MOMESSO; PUPO, 2010; VAN HOEK et al., 2011; BHULLAR et al., 2012): 

 

 Inativação do antibiótico diretamente na molécula bioativa por alterações químicas, 

geralmente promovidas por enzimas bacterianas; 

 Modificação do alvo que leva à perda de sensibilidade ao antibiótico; 

 Mudanças na bomba de efluxo e permeabilidade externa da membrana que promovem 

a redução da concentração do antibiótico sem sua modificação química; 

 Transmissão do alvo - algumas bactérias se tornam insensíveis a alguns antibióticos 

porque são capazes de transmitir a inativação de uma determinada enzima, ou seja, os 

antibióticos com mecanismos de ação que envolvem inibição enzimática tornam-se 

inativos por não terem o alvo para atuar; 

 Aquisição de vias metabólicas alternativas àquelas inibidas pela droga. 

 

A transferência de genes de resistência está associada a fenômenos como mutação e 

transferência horizontal de genes (DAVIES; DAVIES, 2010). A mutação é uma alteração na 

sequência de bases do DNA, sendo que podem ser espontâneas ou forçadas. As mutações 

espontâneas ocorrem na ausência da intervenção de agentes causadores de mutação, como 

radiação e produtos químicos, sendo o contrário aplicado para as mutações forçadas 

(TORTORA; FUNKE; CASE, 2010). 



 

A transferência horizontal de genes (Figura 1) é responsável pela disseminação de uma 

grande variedade de genes de resistência a antibióticos entre espécies distintas de bactérias 

(GAZE et al, 2011). A transferência horizontal de genes pode ocorrer por meio de mecanismos, 

como conjugação, transformação e transdução (MUNIESA; COLOMER-LLUCH; JOFRE, 

2013), sendo que: 

 

 Conjugação refere-se a um processo que transcorre entre células bacterianas, da mesma 

ou de diferentes espécies, que, ao entrarem em contato direto, trocam pequenas porções 

de material genético, como plasmídeos e elementos conjugativos integrativos. 

(BERGLUND, 2015); 

 Transdução envolve bacteriófagos que desempenham um papel na disseminação do 

DNA entre as bactérias. Estes fazem isso por um processo onde o DNA bacteriano, em 

vez do DNA do fago, é empacotado na cabeça do fago e injetado na bactéria receptora. 

(VAN HOEK et al., 2011); 

 A transformação ocorre quando DNA “nu” é liberado na lise de um organismo e 

englobado no material genético por outro. Neste processo, o DNA é absorvido pelas 

bactérias receptoras e incorporado no genoma do hospedeiro por recombinação 

homóloga ou transposição. (FURUYA; LOWY, 2006; VAN HOEK et al., 2011) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1 – Mecanismos de Transferência Horizontal de Genes de 

resistência 

 
 Fonte: Adaptado de Furuya e Lowy (2006) 



 

As principais plataformas móveis genéticas envolvidos na transferência da resistência 

bacteriana a antibióticos são: plasmídeos (fragmentos de DNA que contêm a própria origem de 

replicação e genes que codificam funções que lhes permitem transferir para novos hospedeiros 

através de conjugação), transposons (consistem em pequenos segmentos genéticos com 

capacidade de transloucar de uma região de uma molécula de DNA para outra e, ao contrário 

dos plasmídeos, não contêm uma origem de replicação) e integrons (elementos genéticos que 

incluem componentes de um sistema de recombinação específico de sítio que lhes permite 

capturar e mobilizar genes, em particular determinantes de resistência antibiótica). 

(DEPARDIEU et al., 2007; TORTORA; FUNKE; CASE, 2010; SMILLIE et al., 2010; VAN 

HOEK et al., 2011; GAZE et al., 2011) 

 

A EFICÁCIA DOS ANTIBIÓTICOS EM RISCO 

 

O emprego abusivo e indevido de antibióticos vem auxiliando, se não acelerando, o 

processo de desenvolvimento e disseminação da resistência a antibióticos em bactérias 

(WRIGHT, 2010; BERGLUND, 2015). Uma vez desenvolvida, esta resistência é capaz de 

espalhar-se globalmente (LAXMINARAYAN et al., 2006), colocando em risco a saúde e 

futuros tratamentos médicos e agropecuários.  

Dentro do contexto clínico, tais abusos incluem a prescrição de antibióticos sem a 

infecção estabelecida ser propriamente bacteriana (ALLEN et al., 2010), não-conformidade do 

paciente com a prescrição completa (LAXMINARAYAN et al., 2006), automedicação (em 

países onde não há controle de venda de antibióticos), falta geral de educação e conscientização 

da sociedade a respeito do uso (BERGLUND, 2015) e descarte correto de tais fármacos.   

Soma-se ao descrito anteriormente o fato de que atualmente muitos dos antibióticos 

disponíveis, não se destinam apenas para a terapia humana, mas igualmente para fins pecuários 

(MARTINEZ, 2009). Estes são empregados com intuito de auxiliar no crescimento, engorda e 

profilaxia de criações de animais, principalmente na aquicultura (KÜMMERER, 2009a; 

BERGLUND, 2015).  

Em termos clínicos medidas como: restrição no uso de antibióticos, prescrições precisas, 

necessidade da apresentação de receita média para compra (DAVIES; DAVIES, 2010) e a 

completa adesão do paciente ao tratamento, podem minimizar os impactos no surgimento de 

patógenos resistentes (LAXMINARAYAN et al., 2006).  

A adoção de estratégias de combinação entre antibióticos ou com outros fármacos 

também deve ser considerada (LAXMINARAYAN et al., 2006; WRIGHT, 2010). Como 



 

exemplo, o uso conjunto de antibióticos β-lactâmicos com ácido clavulânico, composto inibidor 

das enzimas β-lactamas, responsáveis pela degradação destes antibióticos em bactérias 

resistentes. Porém, estudo indicam que as bactérias têm encontrado mecanismos para anular ou 

ultrapassar este tratamento também (DAVIES; DAVIES, 2010).    

Com relação ao ramo de criação de animais, medidas já aderidas por diferentes países, 

como a proibição ou controle de venda de antibióticos para fins veterinários de crescimento e 

engorda (MARTINEZ, 2009; AMÉRICO et al., 2013; BOUKI; VENIERI; 

DIAMADOPOULOS, 2013), precisariam serem levadas em conta e adotadas pelos demais 

países do globo terrestre. Além disto, a Organização Mundial da Saúde, em um documento 

publicado em 2000, recomenda que os antimicrobianos normalmente prescritos para humanos 

não deveriam mais ser usados para promover o crescimento em animais (WHO, 2000). 

As ações citadas anteriormente, conjuntamente com o reforço da importância das 

práticas de higienização, emprego de melhorias no saneamento e na qualidade de acesso a água 

potável em muitos países (WHO, 2014), podem colaborar com a redução da incidência de 

resistência bacteriana no mundo. A estas ações pode-se se somar ainda a conscientização da 

população mundial a respeito dos riscos do uso contínuos e sem necessidade dos antibióticos, 

além da orientação sobre a correta forma de eliminação destes fármacos quando inutilizados. 

 

A ÁGUA COMO PRINCIPAL VEÍCULO DE DIFUSÃO DE ANTIBIÓTICOS E 

BACTÉRIAS RESISTENTES A ESTES FÁRMACOS 

 

 Diferentes estudos apontam para a importância dos parâmetros ambientais (como, por 

exemplo, água ou solo) sobre o ciclo da resistência aos antibióticos na natureza. A água é um 

dos habitats bacterianos mais importantes na Terra, é uma forma importante de disseminação 

de microrganismos na natureza e a via pela qual os genes de resistência e os próprios 

antibióticos são introduzidos em ecossistemas bacterianos. (BAQUERO; MARTÍNEZ; 

CANTÓN, 2008; VAZ-MOREIRA; NUNES; MANAIA, 2014) 

Inúmeras fontes contribuem para a presença de antibióticos e bactérias resistentes a estes 

fármacos em corpo hídricos (KHAN et al., 2013). No meio urbano, dentre estas fontes, 

destacam-se: águas residuárias hospitalares (FUENTEFRIA; FERREIRA; CORÇÃO, 2011) 

descartadas diretamente ou tratadas de forma inadequada; águas residuárias tratadas de maneira 

ineficiente em estações de tratamento, descarga direta de águas residuárias em corpos hídricos 

sem tratamento, aterros (LOCATELLI; SODRÉ; JARDIM, 2011) mal instalados, lodo das 

estações de tratamento de água e água residuárias depositados na forma de fertilizantes 



 

(BERGLUND, 2015) e eliminação inadequada de antibióticos não utilizados (KHAN et al., 

2013) ou vencidos. 

Em muitos países subdesenvolvidos ou em desenvolvimento, os sistemas de tanque 

sépticos, fossas e latrinas são comuns para armazenar e tratar águas residuárias, e a água que 

percola a partir destas instalações contém bactérias e antibióticos que podem comprometer a 

qualidade dos corpos hídricos receptores. (CABRAL, 2010) 

No meio rural, os antibióticos e as bactérias propagam-se até corpos hídricos por meio 

de excretas dos animais ou no uso direto dos antibióticos, como no caso na aquicultura 

(BERGLUND, 2015). As excretas normalmente são lavadas do solo superior, após a chuva, e 

carregadas até as águas superficiais ou infiltram-se, atingindo águas subterrâneas. Além disso, 

também é possível a descarga direta, especialmente a partir de processamento de carne 

(KÜMMERER, 2009a; SEGURA et al., 2009), da lixiviação dos tanques para armazenar 

esterco ou a partir da aplicação deste como fertilizante em terras agrícolas (CABRAL, 2010; 

AMÉRICO, 2013). 

Os antibióticos, bem como as bactérias patogênicas e potencialmente patogênicas, 

atingem o meio aquático constantemente. Muitos desses organismos abrigam genes de 

resistência a antibióticos, capazes de serem transmitidos entre as comunidades bacterianas 

(BAQUERO; MARTÍNEZ; CANTÓN, 2008). Assim, a coexistência de microrganismos em 

um mesmo ambiente propícia a troca de determinantes de resistência a antimicrobianos entre 

grupos de bactérias (SCHNEIDER; NADVORNY; SCHMIDT, 2009). Além disto, tem-se a 

pressão exercida pela presença de um poluente químico com capacidade de inferir um processo 

de mutação forçada ou favorecendo a seleção de bactérias resistentes.  

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

  

Os antibióticos inicialmente eram obtidos de microrganismos produtores de tais 

compostos, atualmente estes podem ser sintetizados em laboratórios. A descoberta dos 

antibióticos revolucionou a medicina e sua inserção terapêutica permitiu que doenças 

infecciosas causadas por microrganismos, antes classificadas como incuráveis, passassem a ter 

tratamento.  

Porém, a cura as infecções bacterianas sofreu um revés, pois a cada descoberta de um 

novo antibiótico, surge microrganismos capazes de combater a ação de tal fármaco. Soma-se a 

esta problemática, o fato de que desde a década de 90 que não há o desenvolvimento de um 



 

novo antibiótico, colocando a prova muitos dos protocolos de tratamentos clínicos empregados 

atualmente.   

 Por mais que evidências apontem que os genes de resistência a antimicrobianos possam 

ser encontrados em bactérias que não tiveram contato com este composto, inúmeros 

pesquisadores apontam que o mal uso, descarte incorreto, tratamento inadequado de águas 

residuárias e água para abastecimento humano, aplicação de antibióticos para engorda de 

animais, entre outras ações, vem acelerando o processo de disseminação de microrganismos 

resistentes. Em outras palavras, as próprias ações humanas estão colocando em risco uma das 

maiores descobertas da ciência.  
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