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ABSTRACT

The genus Aeromonas is a diverse bacterial group, whose species are widely
distributed not only in aquatic environments but also in animals, food, and the
terrestrial environment. Some species are pathogenic to humans and animals,
thus posing an economic burden on the healthcare sector and in the economy,
especially in aquaculture settings, where they can lead to mass mortalities.
However, the study of Aeromonas spp. has received scant attention in the
research literature in comparison to other bacterial pathogens and consequently
there is a significant knowledge gap regarding this genus. Thus, the present work
aimed to provide an updated narrative review about the Aeromonas genus in the
One Health context, in which themes ranging from its general aspects to its
biotechnological potentialities were discussed, demonstrating the importance of
future research on this bacterial group.
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RESUMO

O género Aeromonas é um grupo bacteriano diverso, cujas espécies sdo
amplamente distribuidas em ambientes aquéticos, mas também séo detectadas
em animais, alimentos e no ambiente terrestre. Algumas espécies sdo patogénicas
a humanos e animais, acarretando impactos na salde publica e economia,
especialmente no setor da aquicultura, onde infec¢fes por esses microrganismos
podem levar a perdas massivas da producgdo. No entanto, o estudo de Aeromonas
spp. é relativamente menos frequente quando comparado a outros patdégenos
bacterianos e, consequentemente, existe uma grande disparidade de
conhecimento acerca desse género. Assim, o presente trabalho objetivou fornecer
uma revisdo narrativa atualizada a respeito do género Aeromonas no contexto de
Saude Unica, a partir da qual foram discutidos temas desde seus aspectos gerais
até suas potencialidades biotecnolégicas, contribuindo para demonstrar a
importancia da ampliacdo dos conhecimentos acerca desse grupo bacteriano.
Palavras-chave: Aeromonas; salde publica; potencial biotecnolégico;
resisténcia aos antimicrobianos
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INTRODUCAO

O género Aeromonas (do grego, “Aer”:
ar/gas e “monas’: unidades) ¢ um grupo diverso,
composto por bactérias gram-negativas, moveis e
amplamente distribuidas em ambientes aquaticos,
podendo também ser encontradas colonizando
animais marinhos, no ambiente terrestre e em
alimentos (Liu, 2015). Esse grupo bacteriano é
mais conhecido por conta de suas espécies
patogénicas, como Aeromonas hydrophila e
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida, que
podem causar infecgbes graves tanto em seres
humanos quanto em animais marinhos,
oferecendo um risco a saude e acarretando graves
perdas econébmicas no setor da aquicultura
(Lamy, Baron & Barraud, 2021).

Muitas das vezes, Aeromonas spp. Sao
subestimadas como agentes causadores de
infeccdes, o que se reflete no volume
consideravelmente inferior de informagdes
existentes na literatura a respeito dessas bactérias
em comparacao a outros patégenos, como Vibrio
spp., Salmonella spp. e Shigella spp. Ainda que a
frequéncia da identificacdo de infecgcOes causadas
por tais bactérias em humanos seja menor, essas
podem ser graves e levar o paciente rapidamente
ao Obito.

Além disso, o estudo de Aeromonas spp.
assume grande relevancia no setor da aquicultura.
Este € um setor em continua expanséo e crucial
para promover a seguranca alimentar, bem como
garantir emprego a milhdes de pessoas ao redor
do mundo. Nesse contexto, as infec¢des causadas
por Aeromonas spp. podem levar a massiva
mortalidade de animais e, consequentemente, a
expressivas perdas econdmicas nos sistemas de
aquicultura, ja estimadas em milhdes de ddlares
ao ano (Peterman & Posadas, 2019). Assim, além
de oferecerem um risco as saudes humana e
animal e serem uma ameaga & economia,
Aeromonas spp., junto com outros patdgenos
marinhos, ameagam a garantia de seguranca
alimentar em escala global. Esse cenario tende a
ser agravado frente a crescente problematica da
resisténcia aos antimicrobianos, visto que a
antimicrobianoterapia das infeccOes se torna
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significativamente mais complexa, mesmo em
quadros de infecgdes simples, aumentando a taxa
de mortalidade e os custos associados a salde
publica (Robinson et al. 2016). As mudancas
climéaticas também contribuem para agravar a
situacdo, uma vez que tendem a favorecer a
formacdo de condi¢bes  propicias  ao
desenvolvimento de patdgenos marinhos, como o
aumento da temperatura da 4gua (Montanchez et
al. 2019).

Ainda que sejam mais frequentemente
associadas ao seu potencial patogénico, as
bactérias do género Aeromonas sao ecologica e
geneticamente muito diversas, evidenciando a
grande lacuna de conhecimento que existe no
estudo desses microrganismos. Além disso, por
conta de sua ubiquidade e de seu potencial
patogénico, o estudo de Aeromonas spp. se
adequa precisamente no conceito de Satde Unica,
gue preconiza a salde humana como intimamente
relacionada com aquela de animais e com 0 meio
ambiente (CDC, 2021). Portanto, 0 presente
trabalho de reviséo objetiva abordar as principais
caracteristicas do género Aeromonas, discutindo
pautas como seus aspectos gerais, métodos de
isolamento, viruléncia, perfil de resisténcia aos
antimicrobianos, bem como suas possiveis
aplicac@es biotecnoldgicas, ressaltando areas que
podem contribuir para melhor compreenséo desse
género bacteriano.

MATERIAL E METODOS

Foi realizada uma revisédo narrativa da
literatura com carater amplo utilizando as bases
Pubmed e Google Scholar entre agosto e outubro
de 2021. Para a delimitacdo da pesquisa foram
empregados 0s seguintes termos, considerando o
texto inteiro: “Aeromonas”; “Aeromonas AND
virulence”; “Aeromonas AND epidemiology”;
“Aeromonas AND enzymes”; “Aeromonas AND
antimicrobial resistance”; “Aeromonas AND
biofilms”;  “Aeromonas AND taxonomy”;
“Aeromonas AND isolation”; “Aeromonas AND
heavy metals”. Os critérios de inclusdo foram:
artigos de pesquisa em inglés publicados no
periodo entre 2005 e 2021 que abordassem o
isolamento e subsequente caracterizagcdo de
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bactérias do género Aeromonas ou artigos de
revisdo que incluissem aspectos das infecgdes
causadas por essas bactérias, sua viruléncia,
resisténcia aos antimicrobianos e potencial
biotecnoldgico. No total, foram utilizadas 77
publicacGes e, em casos especificos conforme
citados no texto, relatos anteriores a 2005 foram
incluidos neste artigo de revisao.

RESULTADOS E DISCUSSAO

1. Aspectos gerais do género

Em 1936, Kluyver e van Niel cunharam o
termo “Aeromonas” para englobar as bactérias
produtoras de gas (Liu, 2015). Apenas em 1943,
0 género Aeromonas propriamente dito foi
proposto e, inicialmente, foi alocado na familia
Vibrionaceae até o ano de 1986, quando Colwell
e colaboradores (1986) propuseram a cria¢do de
Aeromonadeceae, ap6s a verificacdo de que as
sequéncias codificadoras das subunidades

ribossomicas 16S e 5S diferiam
significativamente daquelas de Vibrionaceae.
Segundo a taxonomia recente proposta no
Genome Taxonomy Database (GTDB), o género
Aeromonas pertence ao filo Proteobacteria, classe
Gammaproteobacteria, ordem Enterobacterales e

familia Aeromonadeceae, a qual é constituida

pelos  géneros  Aeromonas, Dongshaea,
Oceanimonas, Oceanisphaera, Tolumonas e
Zobellella (GTDB, 2021). Aeromonas sp. conta,
atualmente, com 31 espécies
(https://Ipsn.dsmz.de/genus/aeromonas; consulta
realizada em 20/02/2022), sendo Aeromonas
caviae, Aeromonas dhakensis, Aeromonas
veronii e A. hydrophila, as espécies mais
frequentemente associadas a infecgfes em seres
humanos (Fig. 1) (Fernandez-Bravo & Figueras,
2020a).
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Figura 1. Taxonomia do género Aeromonas de
acordo com o estabelecido no Genome Taxonomy
Database (GTDB, 2021). As espécies destacadas
sdo exemplos daquelas associadas a infec¢Ges em
seres humanos.

Os membros pertencentes ao género
Aeromonas apresentam-se como bacilos gram-
negativos nao formadores de esporos, com

comprimento entre 1 e 35 pm, sendo,
geralmente, catalase e citrocromo oxidase
positivos. A maioria das espécies apresenta
motilidade devido a presenca de um tnico flagelo
polar. Contudo flagelos peritriquios podem ser
formados em meios solidos de culturas frescas, e
flagelos laterais também podem ocorrer em
algumas espécies. Sdo anaerobios facultativos,
capazes de fermentar glicose e de tolerar
concentracgdes entre 0,3 e 5% de NaCl (Parker &
Shaw, 2011). Em 1970, foi proposta a diviséo das
espécies de Aeromonas em dois grupos:
mesofilicos e psicrofilicos. O grupo dos
mesofilicos engloba espécies com crescimento
6timo em temperaturas entre 35 e 37 °C, moveis
e frequentemente patogénicas a seres humanos,
como A. hydrophila, enquanto os psicrofilicos,
espécies com crescimento 6timo em temperaturas
entre 22 e 28 °C, ndo-mdveis e patogénicas a
peixes, como A. salmonicida (Fernandez-Bravo
& Figueras, 2020a).

As células bacterianas apresentam um
anico cromossomo circular e podem apresentar
ou ndo plasmideos (Liu, 2015). Ainda que seu
DNA cromossomico seja considerado pequeno (4
a 5 Mpb), Aeromonas sp. é dotado de uma
grande plasticidade genémica, que permite a troca
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de uma miriade de elementos genéticos intra e
interespécies ou até mesmo, com outras familias
bacterianas. Na verdade, estima-se que apenas
16% do genoma dessas bactérias sejam
representados por genes cerne, enquanto 84%
seriam representados por genes acessoOrios
(Lamy, Baron & Barraud, 2021). Também, existe
uma notavel diversidade de plasmideos que
podem ser detectados em Aeromonas spp. Por
exemplo, Vincent e colaboradores (2021)
definiram trés principais grupos de plasmideos
passiveis de deteccdo na espécie A. salmonicida:
(i) plasmideos que conferem resisténcia aos
antimicrobianos, que tém papel importantissimo
na disseminacdo e aquisicdo de genes de
resisténcia; (ii) plasmideos que contribuem para a
viruléncia, que podem ser perdidos ou inativados
em determinadas faixas de temperatura, levando
a perda do potencial patogénico da bactéria; e (iii)
plasmideos enigmaticos, ou seja, aqueles com
nenhuma funcéo atribuida a esses plasmideos até
0 momento. Além de plasmideos, Aeromonas
spp. podem apresentar diversos outros elementos

genéticos, como transposons, sequéncias de
insercédo, profagos e integrons (Uhrynowski et al.
2017; Ranjbar et al. 2019).

Aeromonas spp. sdo bactérias que podem
ser encontradas em diversos habitats,
especialmente em ambientes aquaticos, onde sua
presenca ja foi descrita em oceanos, estuarios,
lagos, rios, esgoto doméstico e agua potavel.
Também hé descricdo de isolamento dessas
bactérias em amostras de solos, animais
marinhos, passaros, sapos e salamandras
(Alghabshi, Austin & Crumlish, 2018; Laviad-
Shitrit et al. 2018; Janda e Abbott, 2010). Podem
estar presentes em alimentos de origem vegetal ou
animal (carnes, leite e queijo, por exemplo) e, em
geral, a presenca de Aeromonas spp. em
alimentos vegetais se da pela contaminacdo por
fezes de animais ou pela irrigacdo de plantacfes
com agua contaminada (Pessoa et al. 2019).

2. Isolamento

Existem meios de cultura especificos para
o isolamento de Aeromonas sp., como 0 &gar
seletivo para Aeromonas (M-Aeromonas
Selective Agar Base) formulado por Havelaar
(1987), que é indicado para seu isolamento a
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partir de amostras liquidas através da técnica de
filtracdo por membrana. Aeromonas sp. utiliza a
dextrina presente no meio de cultura, com a
consequente formacdo de 4&cidos que sdo
detectados pelo indicador de pH azul de
bromotimol (também presente no meio),
alterando a cor de azul para amarelo. O extrato de
levedura e a triptose presentes na formulacdo
proveem compostos nitrogenados junto com
outros nutrientes essenciais para o crescimento de
Aeromonas sp. O cloreto de sodio mantém o
equilibrio osmotico do meio. As espécies de
Aeromonas aparecem como colbnias amarelas
grandes e com a periferia roxa.

Ampicilina é frequentemente empregada
como agente seletivo para o isolamento dessas

bactérias, por conta das altas taxas de resisténcia
descritas nesse grupo. No entanto, ressalta-se que
Aeromonas spp. podem ser isoladas e cultivadas
em uma variedade de outros meios de cultura,
como o meio Brain-Heart-Infusion (Abdelhamed

et al. 2017), agar nutriente, agar triptona de soja
(TSA), agar MacConkey, (Pessoa et al. 2019),

agar Marine e agar tiossulfato citrato bile e
sacarose (Canellas et al. 2021). Etapas de
enriquecimento em &gua alcalina peptonada
também podem ser realizadas para aumentar as
chances de recuperacdo de Aeromonas sp. a partir
de espécimes com baixos nimeros.

3. Identificacéo

Concernente a identificacdo e
diferenciacdo de Aeromonas spp., técnicas como
coloracdo de Gram, testes da catalase e oxidase e
avaliacdo do crescimento na presenca do fator
vibriostatico 0/129 (2,4-diamino-6,7-
diisopropilpteridina) séo frequentemente
empregadas, bem como sistemas de identificacdo
comerciais automatizados (p. ex., 0 sistema
VITEK da BioMérieux) ou miniaturizados (p. ex.,
0 sistema APl 20E também da BioMérieux)
(Fernandez-Bravo & Figueras, 2020a). Todavia
essas técnicas apresentam limitaces e podem néo
ser suficientes para a identificacdo adequada de
Aeromonas spp. Ressalta-se, por exemplo, que
foram descritas amostras de Vibrio resistentes ao
agente vibriostatico O/129, evidenciando que
testes adicionais sdo necessarios a fim de se obter
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a identificacdo adequada das espécies (Huq et al.
1992).

Outra metodologia que recebe grande
destaque atualmente, especialmente por conta de
sua rapidez e custo-beneficio, € a espectrometria
de massas MALDI-TOF MS (sigla do inglés,
Matrix Assisted Laser Desorption/lonization -
Time of Flight Mass Spectrometry). Entretanto a
correta identificacdo de uma amostra bacteriana
pela metodologia de MALDI-TOF MS est4
diretamente relacionada ao numero de espectros
de referéncia no banco de dados “Biotyper”, que
tende a ser composto, em sua maioria, por
espectros de amostras clinicas, dificultando a
identificacdo adequada daquelas provenientes de
outras fontes de isolamento (Wu et al. 2020).

Por conta da heterogeneidade genética de
Aeromonas spp., muitas das vezes, provas
fenotipicas ndo sdo suficientes para a
discriminacdo fidedigna das amostras. Assim,
metodologias fundamentadas na amplificacdo e
sequenciamento de genes, que porventura podem
atuar como marcadores universais, sao de grande
valor para subsequente caracterizacdo e
diferenciacdo de cepas (Thompson et al. 2005). O
sequenciamento do gene rrs, codificador da
subunidade  ribossémica 16S rRNA, ¢é
amplamente ~ empregado  para  analises
filogenéticas, uma vez que apresenta distribuicao
universal, sendo funcionalmente constante e

suficientemente  conservado nos genomas
bacterianos, permitindo o desenho de
oligonucleotideos iniciadores universais.

Contudo, enfatiza-se que no género Aeromonas
esse gene pode estar presente em multiplas copias
(até seis) altamente conservadas e idénticas,

dificultando, assim, a diferenciacdo entre
espécies proximas (Morandi et al. 2005).
Desse modo, recomenda-se que a

identificacdo das espécies de Aeromonas seja
feita por meio da utilizacdo de maultiplos
marcadores filogenéticos, como os genes gyrB e
rpoD, ou ainda utilizando meétodos de tipificacdo
molecular, como MLST (do inglés, multilocus
sequence typing), ERIC-PCR (do inglés,
repetitive intergenic consensus-PCR) e RAPD-
PCR (do inglés, randomly amplified polymorphic
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DNA-PCR) (Morandi et al. 2005; Tahoun et al.
2016; Fernandez-Bravo & Figueras, 2020a).
Adicionalmente, com a crescente acessibilidade
dos métodos de sequenciamento total do genoma,
a identificagdo precisa das espécies pode ser
determinada por meio da hibridizacio DNA-
DNA e identidade média de nucleotideos (ANI),
ferramentas consideradas pré-requisitos para a
descricdo e estabelecimento de uma nova espécie
bacteriana (Chun et al. 2018).

4. Patogenicidade e fatores de viruléncia

Entre as  manifestagbes  clinicas
desencadeadas por Aeromonas spp. em humanos,
destaca-se a gastroenterite como a infec¢do mais
comum, mas essas bactérias também podem
causar infecces extraintestinais, como celulite,
endocardite, fascite necrotizante, infec¢bes de
feridas, meningite, otite, peritonite e sepse (von
Graevenitz, 2007). As manifestacGes variam de
acordo com a espécie bacteriana e com a rota de
transmissdo (ingestdo, contato, entre outros)
(Tomaés, 2012). Até o momento, 16 espécies
foram associadas a infec¢cdes em humanos, sendo
elas: A. caviae, A. veronii, A. dhakensis, A.
hydrophila, A. media, A. trota, A. taiwanensis, A.
salmonicida, A. jandaei, A. sanarellii, A.
allosaccharophila, A. tecta, A. diversa, A.
schubertii, A. bestiarum, A. popoffii, A.
intestinalis e A. enterica. Dentre essas, estima-se
gque mais de 90% das infeccbes em humanos
sejam causadas por A. caviae, A. veronii, A.
dhakensis e A. hydrophila (Fernandez-Bravo &
Figueras, 2020a; Janda & Abbott, 2010). Em
relacdo aos animais, alguns representantes do
género sdo notaveis patdgenos de peixes, como A.
salmonicida e A. hydrophila, sendo capazes de
levar ao desenvolvimento de furunculoses,
Ulceras e septicemia hemorragica. Além dos
peixes, existem ainda relatos de infeccdes em
sapos (sindrome da “perna vermelha”),
crocodilos (septicemia e pneumonia), caes
(celulite), entre outros (Janda & Abbott, 2010;
Khalifa & Bekhet, 2018; Pu et al. 2019; Worthing
etal. 2019).

O género Aeromonas apresenta um
variado arsenal de fatores de viruléncia, sendo
esses produtos ou estratégias que potencializam
sua capacidade de causar doenca e de suma



importancia na colonizacdo, estabelecimento do
microrganismo e posterior desencadeamento da
infeccdo no hospedeiro (Rasmussen-lvey et al.
2016). As infeccOes causadas por Aeromonas
spp., usualmente se iniciam mediante a ingestdo
de &gua ou frutos do mar contaminados ou ainda
pela exposi¢do a agua ou solo contaminados.
Entre 0s grupos mais suscetiveis ao
desenvolvimento de infec¢Bes causadas por essas
bactérias estdo as criancas e 0s individuos
imunossuprimidos  (Qamar et al. 2016;
Fernandez-Bravo et al. 2020b).

Apbds a exposicdo do hospedeiro ao
patdgeno, este necessita ultrapassar as barreiras e
mecanismos inatos de defesa daquele. No caso de
Aeromonas spp., estruturas como a capsula
contribuem para prevenir a opsonizacdo e
fagocitose, além de contribuir para a adesdo e
invasao de linhagens celulares de peixes (Merino
et al. 1996; Tomas, 2012). A camada S também é
uma estrutura de relevéncia na evaséo do sistema
imunoldgico do hospedeiro, adesédo e colonizacédo
(Tomaés, 2012). Uma vez que consiga ultrapassar
as defesas do hospedeiro, a bactéria inicia a
adesdo ao epitélio. A adesdo € um processo
altamente especifico que envolve a interacdo
entre moléculas da célula bacteriana e do
hospedeiro, contribuindo assim, para o
delineamento do tropismo por determinados
sitios do organismo, além de ser essencial para a
formacdo de biofilme (Pessoa et al. 2019).
Fimbrias e flagelo(s) também apresentam
importante papel na adesdo ao tecido do
hospedeiro. Além disso, a motilidade bacteriana é
essencial para o estabelecimento do patégeno no
local de infeccéo.

Biofilmes sdo estruturas complexas nas
quais comunidades de microrganismos estéo
envolvidas por uma matriz extracelular de
substancias poliméricas, formando uma estrutura
que fornece aos microrganismos que a compdem
maior tolerdncia ao estresse ambiental em
comparacdo as células plancténicas (Abe et al.
2020; Muhammad et al. 2020). Nessas estruturas
hd a formacdo de um ambiente favordvel a
captura de agua e nutrientes, bem como a troca de
metabolitos e material genético. O biofilme de
Aeromonas sp. pode se desenvolver tanto em
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superficies bidticas, como animais e plantas,
quanto em abioticas, como sedimentos, vidro e
cateteres.  Nesses  agregados  bacterianos
complexos, as células podem persistir por longos
periodos de tempo e tornam-se menos sensiveis
aos efeitos de desinfetantes e antimicrobianos.
Sua capacidade de formacdo de biofilme somada
ao seu potencial patogénico tornam as bactérias
do género Aeromonas uma ameaca aos sistemas
de aquicultura. A titulo de exemplo, Cai e
colaboradores (2018) demonstraram a presenga
dessas bactérias em amostras de agua, de
sedimento e em biofilmes formados em
superficies plasticas em sistemas de aquicultura,
sugerindo a existéncia de reservatorios
bacterianos que podem ainda sofrer a influéncia
de fatores ambientais, como a temperatura da

agua, aumentando as probabilidades da
ocorréncia de infec¢fes nos animais.

Outros fatores de viruléncia em
Aeromonas spp. incluem sistemas de obtencéo de
ferro, que podem ser dependentes ou

independentes de siderdforos, e sistemas de
secrecdo. Entre os mecanismos de captacdo de
ferro que envolvem o emprego de sideroforos,
pode-se citar a producdo de enterobactina e

amonabactina, ambos catecolatos. Ja nos
mecanismos independentes, receptores de
membrana externa especificos, que sdo capazes
de capturar o ferro presente no grupo heme,
podem ser apontados como exemplo (Pessoa et al.
2019). Os sistemas de secre¢do sdo estruturas que
participam da aquisicdo de nutrientes e
contribuem para o dano celular no hospedeiro. Os
sistemas de secre¢do dos tipos II, 11, IV e VI ja
foram descritos em espécies de Aeromonas e
medeiam a insercdo de moléculas efetoras
diretamente no citoplasma das células do
hospedeiro, sendo frequentemente detectados em
amostras patogénicas (Fernandez-Bravo et al.
2020a).

Uma vez aderidas ao epitélio intestinal,
Aeromonas spp. podem secretar toxinas ou
invadir as células do hospedeiro, levando ao
aparecimento de sinais e sintomas, promovendo o
dano tecidual e, consequentemente, levando a

doenca. Existem dois tipos principais de
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enterotoxinas produzidas por Aeromonas sp.: as
citotoxicas e as citotonicas. As enterotoxinas
citotoxicas apresentam atividade hemolitica,
podendo promover a destruicdo das vilosidades e
criptas intestinais e sdo frequentemente
detectadas em amostras provenientes de pacientes
com quadros de diarreia. Um exemplo de
enterotoxina citotoxica produzida por Aeromonas
sp. é a toxina Act, codificada pelo gene act,
relacionada a inibicdo da fagocitose, a promogéo
da resposta inflamatoria pelo aumento da
producdo de citocinas e ao acimulo de fluidos nos
modelos de alga ileal (Chopra et al. 2000; Janda
& Abbott, 2010). As enterotoxinas citotdnicas
ndo promovem o dano epitelial e apresentam
mecanismo de atuacdo similar a toxina colérica,
uma vez que promovem o0 aumento da
concentracdo intracelular de AMPc. Essas
enterotoxinas podem ser ainda agrupadas em:

termolabeis (mediante o aquecimento a 56 °C
durante 10 minutos), caracterizadas por

auséncia de reacao cruzada com a antitoxina
colérica, sendo a toxina Alt um exemplo; e
termoestaveis (mediante o aquecimento a 100 °C
durante 30 minutos), caracterizadas pela
ocorréncia de reacdo cruzada com a
antitoxina colérica, sendo a toxina Ast um
exemplo. Ressalta-se ainda que Aeromonas sp.
pode secretar a ou B-hemolisinas caracterizadas

por serem termoestaveis e citotoxicas (Tomas,
2012).

Além de toxinas, Aeromonas sp. secreta
diversas outras moléculas que participam na
patogénese. Nesse sentido, essas bactérias sao

frequentemente  produtoras de  enzimas
extracelulares, como  quitinases, lipases,
proteases, amilases, nucleases, enolases,

colagenases e gelatinases. Tais enzimas tém
importante papel ndo s6 na adaptacdo bacteriana
ao meio ambiente em que estd inserida, mas
também contribuem para a viruléncia. Por
exemplo, proteases como AhP e AphB
(metaloproteases) e ASpA (serina protease),
promovem o dano tecidual e invasdo, podem
inativar componentes do sistema complemento e
participar da ativagdo proteolitica de toxinas
(Tomas, 2012; Fernandez-Bravo et al. 2020a).
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Lipases promovem o dano celular, como a
glicerofosfolipidio:  colesterol aciltransferase
(GCAT), uma enzima que atua nos lipideos de
membrana e levam a lise celular. Essa enzima é
considerada um dos fatores de viruléncia mais
letais presentes em A. salmonicida (Pessoa et al.
2019; Fernandez-Bravo et al. 2020a). Quando
estdo fora do organismo do hospedeiro, essas
mesmas enzimas séo importantes para a aquisi¢éo
de nutrientes, como € o caso das quitinases, que
promovem a degradacdo da quitina e também
contribuem para a ciclagem do carbono no
ambiente. Um ponto de vista que contribui para
essa hipotese é o fato de que, apesar de
Aeromonas sp. apresentar uma alta variedade de
fatores de viruléncia (Fig. 2), essas bactérias nao
sdo frequentes agentes causadores de infecgéo,
evidenciando outros papéis dos componentes
bacterianos citados e que ainda devem ser
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Figura 2. Esquema ilustrativo dos principais
fatores de viruléncia envolvidos na patogénese de
Aeromonas spp., incluindo estruturas envolvidas
na adesdo (capsula e fimbrias), evasao do sistema
imunoldgico do hospedeiro (capsula), mobilidade
(flagelo), mecanismos de aquisicdo de ferro
(siderdforos) e nutrientes (sistemas de secrecao e
enzimas hidroliticas). Ressalta-se que um mesmo
fator de viruléncia pode estar envolvido em mais
de um processo durante a patogénese. Estes
fatores de viruléncia podem ser codificados por
genes presentes no cromossomo bacteriano
(representado pelo circulo preto) ou ainda em
plasmideos  (representados pelos circulos
vermelhos menores).

5. Epidemiologia

InfeccBes causadas por Aeromonas sp. ja
foram descritas em diversos paises, mas sua
notificagdo ndo é compulsoria, o que dificulta a



aquisicdo e monitoramento adequado de dados
epidemioldgicos. Somado a isso, infecgdes
causadas por estas bactérias podem apresentar
sintomas facilmente confundiveis com aquelas
causadas por outros patogenos (diarreia, por
exemplo) e, com isso, € possivel que as
estimativas das infeccGes por Aeromonas sp. no
mundo sejam subestimadas (Chen et al. 2016;
Salvat et al. 2019).

Um dos estudos pioneiros sobre a
epidemiologia de Aeromonas spp. foi conduzido
na California entre 1988 e 1989, periodo no qual
as infeccOes causadas por estas bactérias foram de
10,6 para cada 1 milhdo de habitantes, sendo
todos casos esporadicos, isto €, ndo estavam
associados a surtos. Nesse estudo, a fonte de
isolamento  mais comum foi o0 trato
gastrointestinal (81%), seguido do isolamento a
partir de feridas (9%) (King et al. 1992). Em
2006, um estudo conduzido ao longo de seis
meses na Franca, incluiu a analise de 99 pacientes
com provavel infec¢do por Aeromonas spp., dos
quais 78 tiveram a infeccdo confirmada. Entre
estes, 44% eram casos de infec¢cbes de feridas e
26% de bacteremia; infeccbes no trato
gastrointestinal (19%) e respiratéria (6%)
também foram descritas (Lamy et al. 2009). Mais
recentemente, um estudo realizado entre 2008 e
2010, objetivando investigar quadros de
bacteremia causados por Aeromonas spp. em uma
cidade de Taiwan, concluiu que a prevaléncia
anual era de 76 casos para cada 1 milhdo de
habitantes (Wu et al. 2014). No cenario brasileiro,
um estudo publicado em 2007 avaliou a
prevaléncia destas infecgdes em dois hospitais no
Rio Grande do Sul. Nessa investigacdo, 408
pacientes admitidos com gastroenterite foram
incluidos na analise, dos quais 27 (6,6%) estavam
infectados por espécies de Aeromonas: A.
hydrophila, (51,8%), A. caviae (40,8%) e A.
veronii (7,4%), sendo lactantes e criangas 0s mais
acometidos (Guerra et al. 2007). Outro trabalho
realizado no Brasil buscou avaliar a presenca de
Aeromonas spp. e Plesiomonas spp. em amostras
de fezes de pacientes com diarreia (n = 680) e
saudaveis (n = 300). A analise ndo indicou a
presenca de Plesiomonas spp., no entanto,
Aeromonas spp. foram isoladas em 2,6% dos
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individuos com diarreia e em 0,3% dos individuos
saudaveis, sendo a diferenca entre as proporgdes
estatisticamente significativas (p = 0,02) (Surek
et al. 2010).

Fatores individuais, geograficos,
socioeconomicos e culturais podem influenciar

na prevaléncia das infeccBes. Por exemplo, o
estado imunoldgico do hospedeiro ¢ um fator
importante no estabelecimento da infeccdo e,
frequentemente, pacientes imunossuprimidos ou
com doencas de base apresentam quadros mais
graves das doencas. O estudo previamente
mencionado, conduzido em Taiwan, ressaltou
que as doencas crénicas no figado poderiam estar

relacionadas as infec¢des causadas por
Aeromonas spp. ou ainda ao aumento da
abundancia dessas bactérias nos meses em que a
temperatura da agua € mais elevada (Wu et al.
2014). Nesse sentido, Aeromonas spp. € comum
em paises de clima quente, que tendem a
proporcionar  condicdes  favoraveis  ao
crescimento dessas bactérias e,
consequentemente, aumentar as chances de
exposicdo a elas (Chen et al. 2016). Como
algumas  espécies de  Aeromonas  sdo
frequentemente  encontradas associadas a
alimentos, habitos alimentares como o consumo
de frutos do mar in natura, também podem
constituir um fator de risco para O
desenvolvimento de infeccdes. Além disso, a
presenca de Aeromonas spp. ja foi verificada em

esgotos, onde o seu isolamento é considerado

alto. Essas bactérias ndo sao completamente
eliminadas por meio dos tratamentos primario e
secundario, que, apesar de levarem a uma reducao
da carga bacteriana, ndo sdo suficientes para a
total eliminacdo de patdgenos e genes de
resisténcia. Assim, o esgoto torna-se uma fonte de
disseminacdo dessas bactérias nos ambientes
onde sdo despejados, especialmente em locais
onde a sua coleta e tratamento sdo inadequados
ou inexistentes (Salvat et al. 2019; Fernandez-
Bravo et al. 2020a).

Vale mencionar ainda que, frente ao
cenario das mudangas climaticas, o nimero de
infeccBes por Aeromonas sp. pode aumentar. As
mudancas climaticas tendem a levar ao aumento
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da temperatura da agua, bem como a alteracfes na
salinidade e reducdo do pH. Tais caracteristicas
poderiam favorecer o crescimento de patdgenos,
incluindo Aeromonas spp. O estudo realizado por
Grilo e colaboradores (2021), que buscava
investigar os efeitos do aumento da temperatura e
reducdo do pH em Aeromonas spp. (A. caviae, A.
hydrophila, A. media e A. veronii), demonstrou
alteracdes nos padrdes de crescimento, formacéo
de biofilme e resisténcia aos antimicrobianos
dessas bactérias. Notavelmente, esse estudo
indicou um aumento do crescimento dessas
espécies bacterianas em ambientes mais acidos.
Assim, sugere-se que Aeromonas spp., pelo
menos as espécies analisadas, podem se adaptar
as condicBes impostas pelas mudancas climaticas
e vir a representar ameacas a salide de humanos e
animais, enfatizando a relevancia do estudo e
monitoramento dessas bactérias.

6. Resisténcia aos antimicrobianos e metais
pesados

A maioria dos estudos voltados para a
resisténcia aos antimicrobianos em Aeromonas
Spp. concentra-se nas principais espécies
patogénicas e, portanto, o perfil de resisténcia em
outras espécies ndo é tdo bem conhecido (Janda
& Abbott, 2010). A tendéncia observada em
grande parte dos estudos é em relacdo a espécies

de Aeromonas resistentes as penicilinas e as
cefalosporinas de primeira geracdo (Fernandez-
Bravo & Figueras, 2020a). Notavelmente, a

resisténcia a ampicilina é bem estabelecida,
sendo inclusive uma caracteristica que pode ser
explorada no isolamento seletivo destas bactérias,
como mencionado no item 2.

Trés principais classes de beta-lactamases
tém sido descritas em Aeromonas spp., sendo elas
as cefalosporinases de classe C, penicilinases de
classe D e metalo beta-lactamases de classe B
(Janda & Abbott, 2010). Outros dois estudos
apontaram também a presenca de beta-lactamases
de espectro estendido (ESBL) de classe A (Janda
& Abbott, 2010; Piotrowska et al. 2017).
Piotrowska e colaboradores (2017), analisaram
genes de resisténcia aos beta-lactamicos em
amostras de Aeromonas sp. isoladas de estacdes
de tratamento de esgoto. Esses genes séo
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particularmente interessantes, pois
frequentemente sdo carreados em elementos
genéticos mdveis e, portanto, sdo passiveis de
disseminacéo, podendo agravar a problematica da
resisténcia aos antimicrobianos. Entre os genes de
resisténcia aos beta-lactdmicos encontrados no
estudo, destaca-se a presencga de blatem, blashv,
b|aCTx.|v|, b|aGEs, b|apER, blaves e blakpc (C|&SS€
A), blamox, blaacc, blarox e cepH (classe B) e
blaoxa (classe D). Muitas das variantes desses
genes ainda ndo haviam sido detectadas em
Aeromonas spp., mas sim em espécies bacterianas
de relevancia clinica como Escherichia coli e
Klebsiella pneumoniae, reforgando a especulagéo
sobre a transferéncia horizontal na disseminacgao
desses genes, especialmente em estacbes de
tratamento de esgoto (Piotrowska et al. 2017).
Moura e colaboradores (2012) mostraram a
capacidade conjugativa de plasmideos em
amostras de Aeromonas isoladas de esgoto.
Novamente foi discutida a possibilidade da
transferéncia de genes de resisténcia aos
antimicrobianos  entre  bactérias  naquele
ambiente. Desde que 0 esgoto € um meio com
elevada concentracdo bacteriana e substancias
com atividade antimicrobiana, bem como metais
pesados e desinfetantes (Jury et al. 2011).
Ademais, outros estudos corroboram com a
hip6tese de que Aeromonas spp. possam adquirir
de forma horizontal genes de resisténcias aos
antimicrobianos de relevancia clinica, como
evidenciado por Fosse e colaboradores (2004). Os
autores descreveram uma provavel transferéncia
in vivo de um plasmideo carreador do gene
blaTem-24 de uma cepa de Enterobacter aerogenes
para outra de A. hydrophila. Tal plasmideo
conjugativo foi descrito em outras bactérias de
relevancia clinica, como K. pneumoniae e
Pseudomonas aeruginosa, indicando a ampla
gama de hospedeiros que podem carrea-lo,
incluindo  Aeromonas sp. (Piotrowska e
Popowska, 2015).

Além dos beta-lactdmicos, Aeromonas
spp.  resistentes a outras classes de
antimicrobianos também foram descritas, como
quinolonas (Cattoir et al. 2008),
aminoglicosideos (Shak et al. 2011), macrolideos
(Xia et al. 2019) e tetraciclinas (Skwor et al.



2014). A resisténcia as quinolonas em amostras
de Aeromonas spp. foi associada a presenca de
mutacfes no gene gyrA, codificador da
subunidade A da DNA girase, bem como a
deteccdo de genes qgnr, como qnrsS,
frequentemente carreados por plasmideos. Dessa
forma, tem-se que a resisténcia a essa classe de

antimicrobianos pode ser tanto cromossémica
quanto mediada por plasmideos (Figueira et al.
2011). A resisténcia aos aminoglicosideos
observada em espécies de Aeromonas pode se dar
pela presenca de genes codificadores de enzimas
modificadoras de aminoglicosideos, como aadAl
e aadA2, que codificam adeniltransferases. Esses
genes foram detectados em arranjos de cassetes
génicos de amostras bacterianas isoladas de
esgoto que eram positivas para genes
codificadores de integrases de integrons das
classes 1, 2 e 3 (intll, intl2 e intl3),
respectivamente (Moura et al. 2007). Entre outros
genes de resisténcia encontrados em elementos
genéticos madveis em amostras de Aeromonas
spp., pode-se citar o operon mphA-mrx-mphR,
detectado em plasmideos, que codifica uma
fosfotransferase de macrolideos (MphA), uma
proteina necessaria para a expressdao de MphA e
um regulador transcricional. A presenca desse

operon confere alto nivel de resisténcia a
eritromicina e foi descrito em uma amostra
isolada de um rio na Espanha (Marti & Balcazar,
2012). Também, os genes tetA e tetE, localizados
em plasmideos e codificadores de bombas de
efluxo que medeiam a extrusdo de tetraciclina,
foram identificados em espécies de Aeromonas.
A resisténcia ao trimetoprim-sulfametoxazol
também foi descrita em Aeromonas spp., sendo
relacionada a presenca dos genes sul e dfr,
codificadores de dihidropteroato sintetase e
dihidrofolato redutase, respectivamente
(Piotrowska & Popowska, 2014). No entanto,
ressalta-se, novamente, que grande parte dos
estudos é realizada com espécies potencialmente
patogénicas e, ndo necessariamente, refletem a
tendéncia global de todas as espécies de
Aeromonas detectadas na diversidade de
ambientes onde podem ser encontradas.

A resisténcia a multiplos antimicrobianos
¢ definida como a “auséncia de susceptibilidade a
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ao menos um agente em trés ou mais classes”
(Magiorakos et al. 2012). Bactérias
multirresistentes aos antimicrobianos s&o um dos
grandes fatores complicadores no tratamento de
infeccOes e amostras de Aeromonas com esse
fenotipo ja foram detectadas tanto no contexto
clinico quanto no meio ambiente. Harnisz e
Korzeniewska (2018) observaram que mais de
72% das amostras de Aeromonas isoladas de

esgoto foram classificadas como
multirresistentes,  sendo  resistentes  aos
aminoglicosideos, aos beta-lactamicos, as

fluoroquinolonas, as sulfonamidas e as
tetraciclinas. Nesse trabalho, os genes mais
frequentemente detectados foram tet(O), tet(E),
tet(K), tet(M) e tet(X), relacionados com a

resisténcia as tetraciclinas, e os genes blaoxa,
blatem, blactx e blashv, relacionados com a
resisténcia aos beta-lactdmicos. Ainda, a anélise
do genoma da cepa Aeromonas sp. P2G1, isolada
de um rio, também revelou a presenca de um
plasmideo  pertencente a0  grupo de
incompatibilidade IncU, contendo os genes de

resisténcia: qnrS2 (a quinolonas), aac(6')-1b-cr
(aos aminoglicosideos e as quinolonas), blaoxa-1
(aos beta-lactdmicos), catB3 (ao cloranfenicol),

mphA-mrx-mphR (aos macrolideos), arr-3 (a
rifampicina) e sull (as sulfonamidas) (Marti &
Balcazar, 2012).

Quanto aos metais pesados, esses sdo
elementos quimicos de ocorréncia natural que
apresentam densidade superior ou igual a5 g/cm?.
Entre os metais pesados encontram-se elementos
essenciais, como cobre e cromo, que
desempenham funcges bioldgicas cruciais para a
vida de seres vivos, e ndo essenciais, como
chumbo, cujas fungbes bioldgicas sdo
desconhecidas (Vareda et al. 2019). Ainda que
alguns metais pesados apresentem papéis no
metabolismo de seres vivos, alguns podem ser
toxicos quando presentes em altas concentracdes,
enquanto outros 0 S80 mesmo em baixas

concentragdes  (Bosch et al.  2016).
Frequentemente, a resisténcia aos
antimicrobianos € relacionada também a

resisténcia a metais pesados pelos mecanismos de
corresisténcia ou  resisténcia cruzada. A
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corresisténcia é caracterizada pela presenca de
diferentes determinantes de resisténcia em um
mesmo elemento genético, enquanto a resisténcia
cruzada ocorre quando um mesmo determinante,
como uma bomba de efluxo por exemplo, confere
resisténcia tanto a antimicrobianos quanto a
metais pesados (Baker-Austin et al. 2006).

A presenca de amostras de Aeromonas sp.
resistentes aos metais pesados no ambiente ja foi
observada. Por exemplo, em um estudo
conduzido por Matyar e colaboradores (2010), em
que foram analisados os perfis de susceptibilidade
de Aeromonas spp. isoladas da Baia de
Iskenderun (Turquia), a seis diferentes metais
pesados (cddmio, chumbo, cobre, cromo,
manganés e zinco), foi observado que a maioria
das amostras apresentava tolerancia a diferentes
concentragdes de metais pesados, destacando-se a
alta resisténcia ao cobre (98,3%) e a baixa
resisténcia ao chumbo (1,7%). Além disso, muitas
dessas amostras também eram resistentes aos
antimicrobianos, especialmente ao trimetoprim-

sulfametoxazol e a cefazolina (cefalosporina)
(66,6% para ambos antimicrobianos), cujos
provaveis mecanismos de resisténcia foram
abordados anteriormente. Nesse estudo, amostras
resistentes aos metais pesados eram também

frequentemente resistentes a(ao) cefazolina,
cefuroxima e trimetoprim-sulfametoxazol. Muito
possivelmente, tais fenotipos ocorrem devido a
presenca de plasmideos, como descrito no
trabalho de Mclntosh e colaboradores (2008), em
que a resisténcia ao mercurio, codificada pelo
operon mer, e a multiplos antimicrobianos em
amostras de A. salmonicida estava associada a
presenca de um plasmideo conjugativo IncA/C.

Estudos mais recentes também apontaram
a coexisténcia de determinantes de resisténcia aos
antimicrobianos e aos metais pesados em
Aeromonas spp., inclusive em amostras isoladas
de ambientes de aquicultura. Dahanayake e
colaboradores  (2019), demonstraram  que
Aeromonas spp. isoladas de  moluscos

apresentavam altas taxas de resisténcia a

ampicilina, a cefalotina e a oxitetraciclina, bem
como resisténcia ao cadmio, ao chumbo, ao cobre
e ao cromo. A titulo de exemplo, uma das
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amostras de A. hydrophila analisadas no trabalho
apresentava 0Ss genes de resisténcia aos
antimicrobianos blarem, blaswv, blactx-m, tetB,
tetE, gnrS, strA-strB, bem como os genes de
resisténcia aos metais pesados czcA, merA. Em
outro estudo realizado por Wickramanayake e
colaboradores (2020) também foi observado que
amostras de diferentes espécies de Aeromonas,
isoladas de abalones comercializados na Coréia,
apresentavam altos percentuais de resisténcia a
diferentes antimicrobianos (ampicilina [100%],
cefalotina [86%], rifampicina [73%], imipenem
[42%] e oxitetraciclina [35%]), bem como
resisténcia ao chumbo (69% das amostras), ao
cadmio (38%), ao cromo (27%) e ao cobre (20%).
Ademais, 76% das amostras resistentes a
ampicilina e a cefalotina eram também resistentes
a, a0 menos, um ion metélico testado e muitas
delas apresentavam o gene intl1, codificador da
integrase do integron de classe 1, que poderia
estar envolvido na aquisicdo dos genes de
corresisténcia. Em ambos os trabalhos citados, 0s
principais mecanismos de resisténcia envolvidos
incluiam a presenca de bombas de efluxo, como
ATPases translocadoras de cobre (copA), e de
genes codificadores de enzimas de detoxificacao,
como a mercurio redutase (merA), uma enzima

responsavel pela conversdo de Hg?" a Hg®.

Esses dados descritos sdo de grande
relevancia sob a perspectiva da salde publica,
uma vez que demonstram a presenca de bactérias
potencialmente patogénicas apresentando uma
série de mecanismos de resisténcia que, além de
dificultarem o tratamento de infeccbes em
animais e em seres humanos, podem ser
disseminados para outras bactérias, contribuindo
com o agravamento da probleméatica da
resisténcia.

7. Potencial biotecnolégico

Bactérias marinhas apresentam um
notavel potencial biotecnoldgico, sendo uma
fonte prolifica, ainda que pouco explorada, de
novas enzimas, biossurfactantes, substancias com
propriedades  antibiofilme, dentre  outras
aplicacbes (Rotter et al. 2021). No entanto,
géneros bacterianos com potencial patogénico
sdo frequentemente subestimados ou até mesmo



negligenciados quanto ao seu potencial
biotecnologico e o género Aeromonas ndo é uma
excecao.

Aeromonas spp. sdo notorias produtoras
de enzimas, incluindo as quitinases, que
apresentam altissimo valor comercial. Pentekhina
e colaboradores (2020) descreveram um sistema
de quitinases isolado de uma amostra de A.
salmonicida, evidenciando a capacidade de
determinadas quitinases de degradar as quitinas
solavel e insoluvel, bem como o potencial
antifingico de algumas dessas enzimas. Em um
outro estudo, Ma e colaboradores (2020)
descreveram o isolamento de uma quitinase de
Aeromonas sp. com boa atividade em amplas
faixas de temperatura e pH, sugerindo sua
aplicacdo na biodegradacdo de rejeitos de
aquicultura. Lipases também ja foram isoladas de
amostras de Aeromonas sp. Por exemplo, uma
lipase produzida por A. caviae apresentava
atividade 6tima a 60°C e pH 9,0 e sua forma
purificada aumentou a capacidade de detergentes
de remover manchas de oOleo de tecidos de
algoddo, tornando-a numa potencial candidata em
aplicagdes na industria de detergentes (Gurkok &
Ozdal, 2021). Recentemente, um estudo realizado
por pesquisadores brasileiros demonstrou a
aplicacdo de A. hydrophila produtora de lipase na
remocdo de Oleo e gorduras de efluentes de
abatedouros de gado, sendo de grande relevancia
em vista do elevado potencial de poluicdo por
esses efluentes (Haselroth et al. 2021).

Nesse sentido, uma outra forma de
aplicacdo biotecnoldgica inclui a degradacdo de
6leo por Aeromonas sp. Qu e colaboradores
(2021) demonstraram essa aplicagdo ao utilizar a
cepa de A. allosaccarophila CY-01 imobilizada
em particulas de quitosana, revelando seu
potencial no tratamento de aguas residuais com
alto teor de 6leo. A producdo de biossurfactantes
por bactérias desse género também foi descrita.
Por exemplo, llori e colaboradores (2005)
relataram o isolamento de uma amostra de
Aeromonas sp. capaz de crescer em uma ampla
gama de hidrocarbonetos, sendo produtora de um
biossurfactante glicolipidico com forte atividade
emulsificante e estavel em altas temperaturas, pH
e salinidade.
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Ainda que estudos voltados para a
exploracdo do potencial biotecnologico de
Aeromonas spp. sejam escassos, ressalta-se que
determinadas espécies apresentam caracteristicas

interessantes como adaptacdo ao frio, a
salinidade, a altas concentracbes de metais
pesados e a condigdes extremas de pH, tornando-
as fontes promissoras de novos bioprodutos
(Lamy, Baron & Barraud, 2021). Ainda, pelo fato
de serem encontradas em estacGes de tratamento
de esgoto e em ambientes altamente poluidos,
Aeromonas spp. se apresentam como potenciais
candidatas na busca por alternativas de
biorremediacéo.

CONCLUSOES

O presente trabalho de revisdo buscou
abordar os principais aspectos do género
Aeromonas, evidenciando a relevancia de seu
estudo. Ainda que esse seja um Qénero
relativamente pouco explorado, o direcionamento
de pesquisas futuras com foco nessas bactérias
sera de grande valia para melhor compreenséo de
sua ecologia, fisiologia, patogenicidade e
potencial biotecnologico. Notavelmente,
pesquisas dessa natureza se adequam ao contexto
da Saude Unica, uma vez que Aeromonas spp.
estdo presentes em todas as interfaces desse
conceito: saude humana, saude animal e meio
ambiente.

Ademais, o estudo de Aeromonas spp.
assume grande importancia frente a problematica
da resisténcia aos antimicrobianos e ao cenario
das mudancas climaticas. Nesse contexto,
acredita-se que 0 numero de infecches
bacterianas, incluindo aquelas causadas por
Aeromonas spp. tenda a aumentar nas préximas
décadas, juntamente com o aumento da
dificuldade de seu tratamento. Assim,
compreender melhor o papel dessas bactérias no
ambiente e sua interacdo com seus hospedeiros
sera fundamental para atenuar as ameacas a saude

de animais € humanos, bem como a economia e a
seguranca alimentar.
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