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RESUMO
Morganella morganii tem sido reconhecida como uma bactéria oportunista envolvida em infecções relacionadas à 
assistência em saúde em todo o mundo. Além de viver como simbionte no intestino de humanos e animais, M. morgannii 
é também conhecida por colonizar diferentes fontes de água. Entretanto, pouco é conhecido sobre a dinâmica de 
susceptibilidade aos antimicrobianos nos isolados ambientais dessa espécie. Assim, o objetivo foi investigar a resistência 
aos antimicrobianos em M. morganii isolados de ambientes aquáticos. Foi conduzida uma revisão sistemática da literatura 
de acordo com a Cochrane Handbook e a pesquisa e análises dos artigos seguiram as normas do Preferred Reporting Items 
for Systematic Reviews and Meta-Analyses (PRISMA). Um total de 121 isolados ambientais de M. morganii foram avaliados 
a partir dos oito estudos selecionados. M. morganii foi principalmente recuperada em águas de nascentes (73/121; 60%), 
seguida por águas residuais (esgoto) (38/121; 31%), lago (4/121; 4%), mar/praia (4/121; 4%) e rio (1/121; 1%). Dos isolados 
incluídos, 31% (38/121) deles foram resistentes a pelo menos um dos antimicrobianos testados. Resistência a fármacos 
beta-lactâmicos, aminoglicosídeos, cloranfenicol, quinolonas, rifampicina e tetraciclina foram relatados, bem como a 
presença de determinantes de resistência a quinolonas (qnrS; proteção do alvo), aminoglicosídeos (aac(6’)-Ib; modificação 
do fármaco) e tetraciclinas (tetD; proteção do alvo). Em conclusão, a presença de M. morganii no ambiente aquático deve 
ser monitorada para evitar a disseminação e a troca de genes de resistência por esse bacilo gram-negativo, medidas que 
podem mitigar a ineficácia das opções terapêuticas disponíveis atualmente.
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ABSTRACT
Morganella morganii has been recognized as an opportunistic bacterium involved in healthcare-associated infections 
worldwide. In addition to living as a symbiote in the intestines of humans and animals, M. morgannii is also known to colonize 
different sources of water. However, knowledge about the dynamics of susceptibility to antimicrobials in environmental 
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INTRODUÇÃO 
Morganella morganii é um bacilo Gram-negativo, 
anaeróbio facultativo, móvel e produtor das enzimas 
urease e fenilalanina desaminase. Essa bactéria foi 
descrita pela primeira vez em 2006 por Morgan 
(2006), o qual recuperou M. morganii a partir de 
uma cultura de fezes de um paciente pediátrico 
com distúrbios gastrointestinais. De acordo com a 
taxonomia mais recente, M. morganii é uma espécie 
única do gênero Morganella, família Morganellaceae 
e ordem Enterobateriales (ADEOLU et al., 2016). 
O seu genoma completo foi sequenciado por 
CHEN et al. (2012) e revelou a presença de vários 
genes relacionados a virulência e resistência 
aos antimicrobianos, sendo muitos destes 
compartilhados com espécies do gênero Proteus.

Atualmente, M. morgannii é reconhecida como 
integrante da microbiota do intestino de 
seres humanos e de algumas outras espécies 
de mamíferos (LEE et al., 2009), além de ser 
frequentemente recuperada como simbionte na 
cavidade oral de répteis (CHEN et al., 2011). Além 
disso, essa bactéria tem sido detectada em águas de 

estação de tratamento de esgotos, tanto no Brasil 
(PAIVA et al., 2017) quanto em outros países como 
Eslováquia (LÉPESOVÁ et al., 2019), fazendo com 
que ela ocorra de forma ampla em vários ambientes 
naturais e artificiais (LIU et al., 2016). 

M. morganii tem desenvolvido vários fatores de 
virulência, incluindo adesinas, fimbriais, proteases, 
hemolisinas e toxinas apoptóticas. Nesse sentido, 
essa bactéria tem deixado de ser considerada um 
patógeno de rara frequência e se tornado um 
microrganismo que impõe grande preocupação 
aos sistemas de assistência à saúde de todo o 
mundo (LIU et al., 2016). De fato, considerando a 
classificação de acordo com a frequência relativa de 
um determinado microrganismo isolado de alguma 
amostra clínica, sendo zero os de menor ocorrência 
conhecida e 10 os mais comuns, M. morganii foi 
classificada como quatro, ou seja, um patógeno 
oportunista relevante clinicamente (FARMER 
et al., 1985). Essa bactéria pode causar sepse, 
abscesso, bacteremia e principalmente infecções 
no trato urinário, onde destaca-se sua habilidade 

isolates of this species is scarce. Thus, this study aimed to investigate antimicrobial resistance in M. morganii isolated from 
aquatic environments. A systematic review of the literature was conducted according to the Cochrane Handbook and the 
search and analysis of the articles followed the guidelines of the Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-
Analyses (PRISMA). A total of 121 environmental isolates of M. morganii were evaluated from the eight selected studies. M. 
morganii was mostly recovered in spring water (73/121; 60%), followed by wastewater (sewage) (38/121; 31%), lake (4/121; 
4%), sea/beach (4 /121; 4%) and river (1/121; 1%). Of the isolates included, 31% (38/121) were resistant to at least one 
of the tested antimicrobials. Resistance to beta-lactam, aminoglycosides, chloramphenicol, quinolones, rifampicin, and 
tetracycline have been reported, as well as the presence of quinolone resistance determinants (qnrS; target protection), 
aminoglycosides (aac(6’)-Ib; drug modification), and tetracyclines (tetD; target protection). In conclusion, the presence of 
M. morganii in the aquatic environment must be monitored to avoid the dissemination and exchange of resistance genes 
by this Gram-negative bacillus, strategies that can mitigate the ineffectiveness of currently available therapeutic options.

Keywords: Morganella morganii; aquatic environment; Resistance gene; Antimicrobials; quinolones; Aminoglycosides; 
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em produzir urease, uma enzima responsável por 
converter ureia em amônia e CO2 que facilita seu 
crescimento no trato urinário (LIU et. al., 2016; 
SIMKHADA et al., 2016; IBRAHIM et al., 2017). 

M. morganii é também conhecida por sua grande 
plasticidade genética, podendo carregar em 
seu genoma vários genes de resistência aos 
antimicrobianos. MAHROUKI et al. (2013) relatam 
que M. morganii isoladas de hospitais da Tunísia 
resistentes a quinolonas e aminoglicosídeos 
abrigavam o gene aac(6’)Ib-cr. Em Portugal, em 
isolados clínicos resistentes a cefalosporinas, 
aminoglicosídeos e fosfomicina foram detectados 
os genes blaCTXM-33, blaTEM-181, blaCMY-4, blaDHA-1 e blaNDM-1 

(AIRES-DE-SOUSA et al., 2020). Nesta mesma direção, 
M. morganii isolados de fezes de aves domésticas da 
Nigéria apresentavam os genes blaTEM,, blaSHV e blaCTX-M, 

os quais codificam resistência a betalactâmicos de 
última geração (AKINBAMI et al., 2018).

Dessa forma, considerando as características 
inerentes a M. morganii no tocante à resistência aos 
antimicrobianos, este trabalho tem como objetivo 
investigar a susceptibilidade de isolados ambientais 
a antimicrobianos que ainda são potenciais opções 
terapêuticas para o tratamento das infecções 
causadas por esta bactéria. Para tanto, foi conduzida 
uma revisão sistemática da literatura para buscar 
estudos que avaliaram o perfil de resistência 
antimicrobiana em M. morganii recuperadas de 
ambientes aquáticos, os quais são reconhecidos 
como a mais importante fonte ambiental desse 
microrganismo (PAIVA et al., 2017). 

MÉTODO
Estratégia de busca
Uma revisão sistemática foi conduzida de acordo 
com as orientações da Cochrane handbook 
(HIGGINS, GREEN, 2011). As etapas de pesquisa, 
seleção e extração dos dados de interesse foram 

realizadas segundo as normas do Preferred 
Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-
Analyses (PRISMA) (LIBERATI et al., 2009). Artigos 
que objetivaram investigar o perfil de resistência 
aos antimicrobianos em M. morganii recuperados 
de ambientes aquáticos foram triados a partir de 
quatro bases de dados biomédicas (Pubmed/
Medline, Scopus, Biblioteca Virtual em Saúde e 
Biblioteca Científica Eletrônica Online - SciELO). 
Os descritores empregados foram definidos pelo 
Medical Subject Heading (MeSH) (descritores em 
inglês) e Descritores em Ciências da Saúde (DeCS) 
(descritores em português e espanhol), sendo: 
(“Morganella morganii” OR “Bacillus morganni” 
OR “Proteus morganii” OR “Salmonella morganii”) 
AND (“waste water” OR “wastewater” OR “sewage” 
OR “sludge” OR “river” OR “stream” OR “streams” 
OR “water”). Os descritores foram combinados 
empregando os boleadores AND e OR entre eles, 
sendo inseridos nas abas de busca de cada base 
segundo as suas características e limitações. Foram 
estabelecidos como limites artigos publicados em 
português, espanhol, e inglês, publicados até a 
data de 25 de agosto de 2021.

Critérios de elegibilidade
O critério de seleção geral para os estudos obtidos 
após a busca nas bases de dados previamente 
definidas foi determinado pela estratégia “PVE”, 
como se segue: “População” – isolados de 
Morganella morganii; “Variável”: Perfil de resistência 
aos antimicrobianos; “Estudo”: estudos com isolados 
recuperados de ambientes aquáticos. Por ambiente 
aquático foram considerados fontes naturais 
como rios, mares, lagos, riachos, represas naturais, 
correntes, lagoas e córregos; e fontes artificiais como 
esgoto, estações de tratamento de esgoto, estações 
de tratamento de água, água encanada (torneira, 
caixa d´água, registros), barragens artificiais, piscinas 
e bebedouros. 
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Critério de exclusão
Artigos de revisão, notas, e-mails, editoriais, cartas, 
trabalhos apresentados em eventos científicos e 
artigos que não apresentavam material original 
foram excluídos. Além disso, outros artigos foram 
excluídos com base nos seguintes critérios: (i) 
isolados que não foram identificados como M. 
morganii; (ii) estudos que não apresentaram o perfil 
de susceptibilidade aos antimicrobianos. Nos casos 
em que o estudo atendia aos critérios de inclusão, 
mas o texto original não estava disponível, o autor 
correspondente foi contatado por e-mail em até três 
vezes (com intervalo de 14 dias entre eles), sendo 
que o estudo foi excluído se não fosse enviado após 
o último contato.

Seleção dos estudos e extração de dados
Dois pesquisadores independentes (T.A.A. e 
M.C.P.) realizaram a busca e seleção dos artigos 
de acordo com os critérios de inclusão e exclusão 
estabelecidos. Primeiramente, foi realizada uma 
leitura prévia do título, resumo e palavras-chave para 
identificação e pré-seleção dos artigos de interesse. 
Posteriormente os artigos pré-selecionados foram 
submetidos a uma leitura completa tendo em 
vista a confirmação da inclusão dos mesmos nesta 
revisão. Discrepâncias encontradas entre os dois 
pesquisadores foram resolvidas por discussão com 
um terceiro pesquisador (W.G.L.) chegando a um 
consenso quanto à inclusão e exclusão dos artigos. 

Os artigos selecionados foram submetidos a 
uma leitura analítica integral para identificar e 
extrair as variáveis de interesse: referência, local 
do estudo, tipo de amostra de água, número de 
isolados incluídos, métodos de identificação 
dos isolados e determinação do perfil de 
susceptibilidade aos antimicrobianos. Os dados 
foram resumidos em uma tabela para posterior 
análise crítica pelos autores.

RESULTADOS E DISCUSSÃO
Neste estudo foi conduzida uma revisão sistemática 
da literatura para avaliar o perfil de susceptibilidade 
aos antimicrobianos de isolados ambientais de M. 
morganii recuperados em ambientes aquáticos 
naturais e/ou artificiais. Conforme mostrado na 
Figura 1, 209 artigos foram recuperados na busca 
inicial nas bases de dados selecionadas. Após a 
exclusão dos estudos repetidos, 174 foram triados 
quanto aos critérios de exclusão. Com a leitura do 
título, palavras-chaves e resumo, 163 artigos foram 
excluídos e os 11 restantes seguiram para a leitura 
do texto na íntegra. Nessa etapa, três artigos foram 
excluídos após a avaliação da concordância com 
os critérios de elegibilidade definidos, e os oito 
artigos restantes foram incluídos nessa revisão 
(HENRIQUES et al., 2006; HENRIQUES et al., 2008; 
KASSEM et al., 2008; TABASSUM et al., 2015; PAIVA 
et al., 2017; LÉPESOVÁ et al., 2019; GUZMAN et al., 
2020; SINGH et al., 2020). Por ser uma espécie de 
bactéria oportunista, M. morganii ainda é pouco 
estudada, principalmente em ambientes aquáticos. 
Isso pode justificar o limitado número de estudos 
incluídos (STANGE et al., 2016; OBAYIUWANA, 
BEKWE, 2020).

Os estudos incluídos totalizaram 121 isolados de M. 
morganii. A maioria dos estudos utilizou métodos 
bioquímicos-fisiológicos para a identificação 
do microrganismo (6/8; 75%) (HENRIQUES et al., 
2006; HENRIQUES et al., 2008; KASSEM et al., 
2008; TABASSUM et al., 2015; GUZMAN et al., 2020; 
SINGH et al., 2020). Apesar dos testes bioquímico-
fisiológicos clássicos serem muitas vezes suficientes 
para o diagnóstico diferencial e confirmatório de 
M. morganii ao nível de espécie, alguns estudos 
utilizaram métodos moleculares (PAIVA et al., 2017) 
e espectrométricos (MALDI-TOF) (LÉPESOVÁ et 
al., 2019), possivelmente devido ao design de cada 
trabalho (Tabela 1).
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A principal fonte dos isolados foram cursos d´água 
em nascentes (73/121; 60%), seguido por águas 
residuais (esgoto) (38/121; 31%), lago (4/121; 3%), 
mar/praia (4/121; 3%), rio (2/121; 2%) e água de 
torneira (1/121; 1%) (Tabela 1). Bactérias da ordem 
Enterobacteriales fazem parte da microbiota 
intestinal de humanos e animais. Assim, espécies 
como M. morganii são consideradas indicador de 
contaminação fecal em água (ADEGOKE et al., 2020). 
Portanto, o achado de M. morgannii nas amostras 
de rio, lago, e mar aponta que ocorrem descartes 
irregulares de águas residuais nos corpos hídricos 
(CARVALHO, 2016). Um dado interessante observado 

é que os isolados foram obtidos principalmente 

a partir de águas de países em desenvolvimento: 

Brasil (PAIVA et al., 2017), Índia (SINGH et al., 2020) e 

Filipinas (GUZMAN et al., 2020), cuja infraestrutura 

básica para o tratamento adequado de água e 

esgoto é deficiente (CHITONGE, 2020; ODONKOR, 

2018). Além disso, a presença de M. morganii na 

água de torneira no estudo de TABASSUM et al. 

(2015), conduzido em Bangladesh (Tabela 1), revela 

que o tratamento de água nessa região é ineficiente, 

tornando a água encanada também uma fonte de 

disseminação desse microrganismo.

Figura 1: Fluxograma dos artigos selecionados para a revisão sistemática segundo os critérios do PRISMA.



· 40Volume 05, Número 01, 2023 · 40

Curiosamente, SINGH et al. (2020) mostraram a presença de M. morganii em água de nascente, que, via de 
regra, não é impactada por atividades antrópicas que resultam em poluição. Possivelmente esse achado se 
deve à contaminação através de excretas de animais que se acumulam ao longo da margem e que podem ser 
carreadas para fontes de água, considerando que M. morganii faz parte da microbiota intestinal de humanos e 
de alguns animais, além da microbiota da cavidade oral de répteis (CHEN et al., 2011).

Tabela 1: Principais características dos estudos incluídos na revisão sistemática.

Referência País Origem da 
amostra

Dados dos isolados de
 Morganella morganii Dados da resistência aos antimicrobianos

Identificação Total de 
isolados Método Resistência 

detectada (n) Genótipo

Henriques 
et al., 2006

Portugal Lago
Testes 

bioquímico-
fisiológicos

2 Disco-difusão AMP (2) -

Henriques 
et al., 2008

Portugal Lago
Testes 

bioquímico-
fisiológicos

2 Disco-difusão TET (2) tetD

Kassem et 
al., 2008

EUA Mar
Testes 

bioquímico-
fisiológicos

4 -    AMP, AMX e TET (4) -

Tabassum 
et al., 2015

Bangladesh
Água da 
torneira

Testes 
bioquímico-
fisiológicos

1 Disco-difusão RIF (1) -

Paiva et 
al., 2017

Brasil Esgoto
Biologia 

molecular
26

Microdiluição 
em caldo

 ANX, NOR, OFX, 
CIP, LEX, CAN, 
GEN e AMI (15)

  qnrS 
  aac(6’)-Ib

Lépesová 
et al., 2019

Eslováquia
Estação de 
tratamento

MALDI- TOF 12 Disco-difusão
AMP, GEN, CIP, 

CLO, TET (6)
-

Guzman et 
al., 2020

Filipinas Rio
Testes 

bioquímico-
fisiológicos

1 Disco-difusão   AMX/ACL (1), CLO (1)

Singh et 
al., 2020

Índia Nascente
Testes 

bioquímico-
fisiológicos

73 Disco-difusão
AMP, CEF, AMI, 
EST e TET (8)

-

AMP: Ampicilina; AMX: Amoxicilina; AMX/ACL: Amoxicilina/Ácido clavulânico; TET: Tetraciclina; RIF: Rifampicina; ANX: Ácido nalidixico; 
NOR: Norfloxacina; OFX: Ofloxacina; CIP: Ciprofloxacina; LEX: Levofloxacina; CAN: Canamicina; GEN: Gentamicina; AMI: Amicacina; 
CLO: Cloranfenicol; CEF: Cefoxitina; EST: Estreptomicina
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Isolados de M. morganii recuperadas de amostras 
relacionadas a esgoto (água residual e estação de 
tratamento de esgoto) foram incluídos (38/121; 
31%) em estudos conduzidos no Brasil (26/38; 68%) 
(PAIVA et al., 2017) e na Eslováquia (12/38; 32%) 
(LÉPESOVÁ et al., 2019). Estudos em ambientes com 
águas residuais e esgoto são muito frequentes pois 
esses ambientes tem mostrado uma ampla e diversa 
comunidade bacteriana (OBAYIUWANA, IBEKWE, 
2020). Além disso, tem sido revelado que o esgoto 
é um ambiente rico em genes de resistência aos 
antimicrobianos, o que se torna uma preocupação 
para a saúde pública global, considerando a 
possibilidade de intercâmbio entre M. morganii 
multirresistente desse ambiente com aquelas 
presentes no ambiente clínico humano e animal 
(OBAYIUWANA, IBEKWE, 2020).

M. morganii apresenta resistência intrínseca às 
penicilinas, penicilinas com inibidores da β-lactamase, 
cefalosporinas de primeira e segunda geração, 
glicilciclinas, polimixinas, tetraciclinas, glicopeptídeos, 
ácido fusídico, macrolídeos, lincosaminas, rifampicina 
e nitrofurantoína (MAGIORAKOS et al., 2012). Em 
adição, tem adquirido resistência a carbapenêmicos 
e quinolonas (MAHROUKI et al., 2013; SEIJA et al., 
2015), o que limita ainda mais o tratamento indicado 
para infecções por esse tipo de microrganismo. 
Além disso, M. morganii juntamente com Citrobacter 
freundii, Enterobacter spp., Serratia spp., Providência 
spp., Hafnia alvei são espécies que compõem o grupo 
CESP e que produzem enzimas β-lactamases tipo 
AmpC cromossomal, levando a perda de atividade 
de alguns antimicrobianos dependente da exposição 
(SANTOS et al., 2015). 

De uma maneira geral, a presença de genes de 
resistência aos carbapenêmicos é uma preocupação, 
pois M. morgannii é intrinsecamente resistente às 
polimixinas e tigeciclina, que são antimicrobianos de 
última opção no tratamento de bactérias produtoras 
de carbapenemases (DESHPANDE et. al., 2010, 

KUS et al., 2011). Vale ressaltar que nestes casos as 
opções terapêuticas são limitadas, porém tem sido 
destacada a utilização com sucesso de ceftazidima-
avibactam, o qual apresenta amplo espectro de 
atividade contra bactérias produtoras de várias 
classes de betalactamases (Hobson et al., 2019). 
Nesse sentido, em 2017, a OMS apresentou uma 
lista de bactérias resistentes aos antimicrobianos 
de prioridade global para o desenvolvimento e 
pesquisa de novos fármacos (WHO, 2017). Está 
incluída nesta lista, M. morganii resistente aos 
carbapenêmicos como de prioridade crítica, 
indicando a relevância global dessas cepas (KHAN 
et al., 2015; WHO, 2017). Entretanto, no presente 
estudo, nenhum isolado de M. morganii resistente 
aos carbapenêmicos foi identificado a partir do 
ambiente aquático. 

Entretanto, 31% (38/121) de todos os isolados incluídos 
nessa revisão foram resistentes a pelo menos um dos 
antimicrobianos testados. Nesse sentido, isolados 
de M. morganii com resistência a beta-lactâmicos 
(ampicilina/17,3%; cefoxitina/6,6%), aminoglicosídeos 
(amicacina/19,0%; estreptomicina/6,6%) e tetraciclina 
(12,4%) foi observada. Curiosamente a maioria 
dos isolados resistentes foi recuperada de água 
de nascente (8), rio (1) e lagos (3), o que pode estar 
associado a altas taxas de urbanização ao redor dos 
recursos hídricos e a utilização destes como rota 
de esgoto (CARVALHO, 2005; RODRIGUEZ-MOZAZ, 
2015; CARVALHO, 2016). O perfil de resistência 
mostrado com essa revisão é relevante, pois muitos 
dos antimicrobianos descritos são utilizados no 
cenário clínico para o tratamento de infecções por 
M. morganii, tal como gentamicina, ciprofloxacina e 
cefalosporinas (LIN et al., 2015; SEIJA et al., 2015).

Ressalta-se que a maioria dos estudos investigaram o 
perfil de susceptibilidade antimicrobiana utilizando 
métodos qualitativos, com apenas dois estudos 
determinando a concentração inibitória mínima 
(CIM) dos antimicrobianos. Em um estudo do Brasil, 
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PAIVA et al. (2017) relataram altas CIMs (>512 µg/mL) 
para antimicrobianos das classes das quinolonas e 
aminoglicosídeos em M. morganii recuperada de 
estação de tratamento de esgoto, apontando para o 
alto consumo destes antimicrobianos na população. 
De fato, estes ambientes abrigam uma diversidade 
bacteriana e que está exposta a diversos compostos 
antrópicos provenientes de esgotos hospitalares, 
resíduos da indústria farmacêutica e de excretas 
humanas e animais (SUZUKI, HOA, 2012, LÉPESOVÁ 
et al., 2019). Apesar de pequenas concentrações, 
os antimicrobianos presentes em águas residuais 
podem selecionar bactérias resistentes, e também 
podem promover mutações ligadas à resistência 
bacteriana (SANDEGREN, 2014). 

Por fim, uma outra observação sobre os estudos 
incluídos é que poucos tiveram como objeto de 
estudo a investigação de genes de resistência aos 
antimicrobianos nos isolados. Porém, isso não 
significa que esses genes não estejam circulando 
nestes ambientes. Por exemplo, qnrS, aac(6’)Ib, 
tetD que codificam resistência a, respectivamente, 
quinolonas, aminoglicosídeos e tetraciclina foram 
detectados em águas de esgoto (PAIVA et al., 2017) 
e lago (HENRIQUES et al., 2008). Como revisado por 
BANDY (2020), M. morganii tem sido associada com 
várias doenças infecciosas, com aumento importante 
dos casos em todo o mundo, muitas vezes com alta 
taxa de resistência aos antimicrobianos amplamente 
utilizadas na clínica. Além disso, genes de resistência 
com potencial de disseminação interespécies 
têm sido relatado em M. morganii, tornando-a 
uma espécie importante na lista de patógenos 
frequentes em infecções humanas. Apesar de ainda 
apresentar um perfil de resistência antimicrobiana 
limitado, M. morganii está emergindo, disseminando 
em ambientes extra clínicos e pode se tornar 
uma superbactéria, dificultando o diagnóstico e 
consequentemente a terapêutica das infecções 
causadas por ela (BANDY, 2020).

CONCLUSÃO
A presença de contaminantes em ambientes 
aquáticos impacta não só a biodiversidade local, 
mas também toda a população mundial. M. morganii 
resistente a antimicrobianos e carreando genes 
de resistência antimicrobiana são encontradas em 
ambientes aquáticos, representando um risco de 
saúde pública. Pesquisas e estudos relacionados a 
este potencial patógeno em meios extra clínicos no 
Brasil e no mundo ainda são escassos e devem ser 
encorajados para que o contexto da sua resistência 
aos antimicrobianos e sua disseminação sejam 
mais bem conhecidos. Possivelmente a educação 
ambiental, investimentos em saneamento básico, 
um sistema de tratamento de água e esgoto 
eficientes bem como um monitoramento de 
microrganismos de veiculação hídrica podem 
melhorar este cenário desafiador.
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