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RESUMO  
 
Acinetobacter baumannii é um importante patógeno multirresistente aos 
antibacterianos representando sérias ameaças nos ambientes de saúde. O aumento 
da produção de carbapenemases entre bacilos Gram-negativos levou ao uso 
frequente da polimixina B como alternativa terapêutica, porém relatos de resistência 
a esse fármaco têm sido cada vez mais comuns, reduzindo ainda mais as opções 
disponíveis. O presente estudo tem como objetivo avaliar a variabilidade genética de 
isolados de A. baumannii resistentes à polimixina B obtidos de pacientes internados 
em um hospital de ensino, contribuindo para o entendimento de sua disseminação. A 
metodologia empregada será a tipagem molecular pela técnica de Enterobacterial 
Repetitive Intergenic Consensus (ERIC-PCR), capaz de identificar perfis genéticos e 
relações clonais entre os isolados, e uso do software BioNumerics para análise e 
formação de dendrograma. Foram selecionados 15 isolados de A. baumannii para o 
estudo, sendo 8 de amostras clínicas (5 de aspirado traqueal e 3 de hemocultura), e 
7 de vigilância, como observados na Tabela 1. Para a tipagem molecular, havia 6 
clusters em disseminação no hospital, incluindo clusters com isolados tanto clínicos 
quanto de vigilância, sugerindo possível transmissão cruzada no ambiente 
hospitalar. Conclui-se que a análise molecular de isolados resistentes à polimixina B 
é essencial para orientar vigilância e controle da resistência antimicrobiana. 
 
INTRODUÇÃO  
 
As infecções hospitalares estão aumentando e representam uma causa substancial 
de ônus clínico e financeiro para os sistemas de saúde. Embora o controle de 
infecções desempenhe um papel importante na redução da disseminação de 
organismos causadores de surtos, ele nem sempre é bem-sucedido (WEINBERG et 
al., 2020). As infecções hospitalares causadas por Acinetobacter baumannii têm se 



 
 

 
 

tornado uma preocupação crescente para a saúde pública, especialmente devido à 
sua elevada plasticidade genômica e à capacidade de desenvolver múltipla 
resistência a diversos antimicrobianos, incluindo às polimixinas, que representam 
uma das últimas opções terapêuticas disponíveis (NISHIDA; ONO, 2025; AYOUB 
MOUBARECK; PEARL; ANBARASU, 2025). A Organização Mundial da Saúde 
reconhece A. baumannii como patógeno prioritário crítico para o desenvolvimento de 
novos antimicrobianos, reforçando a necessidade de vigilância epidemiológica e 
estudos voltados ao seu comportamento e mecanismos de resistência. Nesse 
contexto, este trabalho tem como objetivo avaliar a variabilidade genética de 
isolados de A. baumannii resistentes à polimixina B, recuperados de pacientes 
internados em um hospital de ensino. fundamentada em conceitos de resistência 
antimicrobiana e biologia molecular,  
 
MATERIAIS E MÉTODOS  
 
A investigação foi conduzida a partir de amostras coletadas no Hospital Universitário 
Regional de Maringá (HUM), utilizando dados provenientes do Sistema de Gestão 
da Assistência de Saúde do Sistema Único de Saúde (GSUS). A identificação dos 
isolados clínicos e a determinação do perfil de sensibilidade aos antimicrobianos 
foram realizadas por meio do sistema automatizado BD-Phoenix™, disponível no 
Laboratório de Análises Clínicas do HUM (LAC/HUM). Como critério de seleção, 
foram considerados apenas os isolados de Acinetobacter baumannii resistentes à 
polimixina B, totalizando quinze amostras viáveis, que avançaram para a análise 
genética proposta no estudo. A tipagem molecular foi realizada por meio de 
Enterobacterial Repetitive Intergenic Consensus (ERIC-PCR), com análise realizada 
no software BioNumerics versão 6.5 (Applied Maths, Saint-Martens-Latem, Belgium) 
para diferenciação genética e construção do dendrograma. Isolados com coeficiente 
de DICE >93% foram considerados do mesmo cluster. 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 
Foram selecionados um total de 15 isolados para serem tipificados por ERIC-PCR, 
com as características dos isolados estando na Tabela 1.  
 
Tabela 1. Características dos isolados de Acinetobacter baumannii resistentes à 
polimixina B incluídos na análise de similaridade genética. 
 

Isolado Data de Coleta Sítio de isolamento 
Ac 524 08/05/2021 Aspirado Traqueal 
Ac 543 16/02/2022 Aspirado Traqueal 
Ac 612 30/08/2022 Hemocultura 
Ac 617 15/9/2022 Aspirado Traqueal 
Ac 620 11/10/2022 Hemocultura 
Ac 621 11/10/2022 Aspirado Traqueal 
Ac 627 19/11/2022 Aspirado Traqueal 
Ac 644 26/08/2023 Hemocultura 



 
 

 
 

VIGI 840 15/01/2021 Swab de vigilância 
VIGI 1913 30/09/2022 Swab de vigilância 
VIGI 1956 24/10/2022 Swab de vigilância 
VIGI 2601 18/04/2024 Swab de vigilância 
VIGI 2633 02/05/2024 Swab de vigilância 
VIGI 2643 10/05/2024 Swab de vigilância 
VIGI 2669 23/05/2024 Swab de vigilância 

Swab de vigilância: Swab coletado para vigilância epidemiológica 
 
A análise de similaridade genética dos 15 isolados de Acinetobacter baumannii 
resistentes à polimixina B revelou a formação de agrupamentos distintos no 
dendrograma gerado pela técnica ERIC-PCR. Os isolados clínicos (Ac 524, 543, 
612, 617, 620, 621, 627, 644) e aqueles obtidos de vigilância epidemiológica (VIGI 
840, 1913, 1956, 2601, 2633, 2643, 2669) apresentaram coeficientes de similaridade 
variando entre 59,9% e 94,1% (Figura 1). 
 

 
Figura 1. Dendrograma dos isolados de Acinetobacter baumannii 
 
Os resultados demonstraram a presença de pelo menos três grandes clusters com 
alta similaridade genética (>93%), sugerindo possível relação clonal entre 
determinados isolados, especialmente entre aqueles coletados em períodos 
próximos e em ambientes hospitalares semelhantes. Por outro lado, alguns isolados 
apresentaram menor similaridade (<80%), o que pode indicar diferentes origens 
epidemiológicas ou aquisição independente de resistência à polimixina B (TANG et 
al.,2023). A presença de isolados geneticamente similares tanto em amostras 
clínicas quanto de vigilância sugere possível transmissão cruzada entre pacientes e 
o ambiente hospitalar, ressaltando a importância de medidas efetivas de controle de 
infecção. Comparando com estudos prévios, a diversidade genética encontrada 
reforça que, embora alguns clones se disseminem amplamente em hospitais, 
múltiplas linhagens podem coexistir, tornando o controle epidemiológico mais 
desafiador (TANG et al., 2023). Esse cenário destaca a importância da vigilância 
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microbiológica contínua e de estratégias rigorosas de prevenção e controle de 
infecções, a fim de reduzir a disseminação de bactérias multirresistentes no 
ambiente hospitalar. 
 
CONCLUSÕES  
 
Os isolados de Acinetobacter baumannii resistentes à polimixina B apresentaram 
diferentes graus de similaridade genética, formando clusters que indicam possível 
disseminação clonal em alguns casos, reforçando a necessidade de vigilância 
contínua e medidas rigorosas de controle hospitalar. 
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