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APRESENTAÇÃO

A microbiologia é um vasto campo que inclui o estudo dos seres vivos 
microscópicos nos seus mais vaiados aspectos como morfologia, estrutura, fisiologia, 
reprodução, genética, taxonomia, interação com outros organismos e com o ambiente 
além de aplicações biotecnológicas. Como uma ciência básica a microbiologia utiliza 
células microbianas para analisar os processos fundamentais da vida, e como ciência 
aplicada ela é praticamente a linha de frente de avanços importantes na medicina, 
agricultura e na indústria.

De forma integrada e colaborativa a nossa proposta apoiada e certificada 
pela editora Atena é apresentar aqui a obra “Pesquisa científica e tecnológica em 
microbiologia” contendo trabalhos e pesquisas desenvolvidas em diversos institutos 
do território nacional contendo análises de processos biológicos embasados 
em células microbianas ou estudos científicos na fundamentação de atividades 
microbianas com capacidade de interferir nos processos de saúde/doença.

A microbiologia como ciência iniciou a cerca de 200 anos, entretanto os 
avanços na área molecular como a descoberta do DNA  elevou a um novo nível 
os estudos desses seres microscópicos, além de abrir novas frentes de pesquisa 
e estudo, algumas das quais pretendemos demonstrar nesse primeiro volume da 
obra “Pesquisa científica e tecnológica em microbiologia”. Sabemos na atualidade 
que os microrganismos são encontrados em praticamente todos os lugares, e a falta 
de conhecimento que havia antes da invenção do microscópio hoje não é mais um 
problema no estudo, principalmente das enfermidades relacionadas aos agentes 
como bactérias, vírus, fungos e protozoários.

Acreditamos no potencial dessa obra em primeiro lugar pela qualidade dos 
trabalhos aqui apresentados, e em segundo pelo campo em potencial para futuras 
novas discussões, haja vista que enfrentamos a questão da resistência dos 
microrganismos à drogas, identificação de viroses emergentes, ou reemergentes, 
desenvolvimento de vacinas e principalmente a potencialização do desenvolvimento 
tecnológico no estudo e aplicações de microrganismos de interesse.

Temas ligados à pesquisa e tecnologia microbiana são, deste modo, discutidos 
aqui com a proposta de fundamentar o conhecimento de acadêmicos, mestres e 
todos aqueles que de alguma forma se interessam pela saúde em seus aspectos 
microbiológicos. Portanto a obra propõe uma teoria bem fundamentada nos resultados 
práticos obtidos em alguns campos da microbiologia, abrindo perspectivas futuras 
para os demais pesquisadores de outras subáreas da microbiologia. 

Assim desejo a todos uma ótima leitura!

Benedito Rodrigues da Silva Neto
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RESUMO: S. aureus é uma bactéria Gram-
positiva, produtora de coagulase, que se 
encontra presente na microbiota natural. É um 
patógeno oportunista associado à colonização 
assintomática de pele e mucosa, provoca 
infecção quando essas barreiras fisiológicas 
são rompidas, permitindo a invasão bacteriana. 
Essa bactéria se destaca devido à sua 
capacidade de expressar uma variedade de 
fatores de virulência o qual facilita a adesão 
celular, a evasão do sistema imune, danos 
à célula hospedeira o que leva os sinais e 
sintomas da doença. Além disso, é visto que 
cada vez mais uma maior quantidade de 
linhagens de S. aureus tem demonstrado 
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resistência aos agentes antimicrobianos. Por essa razão, S. aureus resistente à 
meticilina e S. aureus multirresistente têm sido reconhecidos como as principais causas 
de infecções hospitalares. Estes tipos de linhagens geralmente possuem diversos 
fatores de virulência, os quais são responsáveis por mediar propriedades relacionadas 
à adesão, toxicidade, resistência à fagocitose e modulação do sistema imunológico 
do hospedeiro. Muitas das infecções são causadas por produção de biofilme, o qual 
mostra evidências emergentes que sugerem que o crescimento dessas comunidades 
microbianas mistas pode levar a alteração dos perfis de tolerância antimicrobiana. 
A capacidade de linhagens de S. aureus adquirem fenótipos de hipervirulência e 
multirresistência facilita a adaptações em ambientes inóspitos, permitindo a dispersão 
destes organismos tanto em serviços de saúde como na comunidade.
PALAVRAS – CHAVE: Infecção; Resistência; Oportunista; Biofilme

1 | 	UMA VISÃO GERAL DO PATÓGENO STAPHYLOCOCCUS AUREUS 

S. aureus é um microrganismo Gram-positivo, produtor de coagulase, 
pertencente ao grupo das eubactérias, geralmente formam colônias amarelas, 
acinzentadas ou laranja, em função da grande quantidade de carotenóides localizados 
na membrana celular, como a estafiloxantina (GOLDMANN; MEDINA, 2018; TIWARI; 
GATTO; WILKINSON, 2018). Caracterizado como patógeno oportunista associado 
à colonização assintomática de pele e mucosa, provoca infecção quando essas 
barreiras fisiológicas são rompidas, permitindo a invasão bacteriana (KRISMER et 
al., 2017; NGUYEN, A. T.; TALLENT, 2018; YANG et al., 2018). 

Essa bactéria tem se destacado devido à capacidade de expressar variedade 
de fatores de virulência que facilitam a adesão celular, a evasão do sistema imune, 
danos à célula hospedeira provocando os sinais e sintomas da doença (COPIN; 
SHOPSIN; TORRES, 2018; GOLDMANN; MEDINA, 2018; SHAHINI SHAMS ABADI 
et al., 2017). Essa versatilidade está relacionada com o amplo espectro de doenças 
causadas por este organismo, que englobam desde infecções localizadas nos 
tecidos moles (impetigo e dermatite) e também complicações sistêmicas (bacteremia, 
sepse e síndrome do choque tóxico) (HUNTER et al., 2016; PERES et al., 2015; 
VAN WAMEL, 2017). S. aureus podem ser responsáveis por bacteremia associada 
à pneumonia sendo associada ao cateter venoso central. Além das infecções acima 
mencionadas, esta bactéria é muitas vezes responsável por doenças mediadas por 
toxinas, tais como a síndrome do choque tóxico, síndrome da pele escaldada, dentre 
outras (SEILIE; BUBECK WARDENBURG, 2017).

Um número cada vez maior de linhagens de S. aureus tem demonstrado 
resistência aos agentes antimicrobianos; por esta razão, S. aureus resistente à 
meticilina (MRSA) e S. aureus multirresistente (MDRSA) são reconhecidos como 
as principais causas de infecções hospitalares (FURTADO et al., 2019; HUNTER 
et al., 2016; NARAYANAN et al., 2019). Linhagens resistentes de S. aureus tem 
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emergido na comunidade e aumentando tanto a frequência quanto à gravidade de 
infecções causadas por esta bactéria (RICHARDSON et al., 2019). De fato, níveis 
alarmantes de resistência já são detectados em algumas localizações, e alguns 
isolados de S. aureus possuem resistência para fármacos considerados como de 
última escolha, como a vancomicina (OLUFUNMISO; TOLULOPE; ROGER, 2017; 
VANEGAS MUNERA et al., 2017). 

Durante a infecção, as funções do organismo são prejudicadas devido aos 
danos que são causados no tecido do hospedeiro induzidos por vários fatores de 
virulência liberados após a replicação bacteriana. Certas toxinas bacterianas ativam 
especificamente o sistema imunológico, resultando na liberação subsequente de 
citocinas e em lesões nos tecidos (HODILLE et al., 2017). A regulação da virulência 
envolve uma rede complexa de circuitos reguladores globais, como os sistemas de 
dois componentes (TCS), que identificam sinais ambientais e/ou do hospedeiro e 
induzem a ativação de reguladores, que agem sozinhos e em conjunto para modular a 
expressão gênica (BALASUBRAMANIAN et al., 2017). São exemplos de circuitos os 
sistemas agr (regulador gênico acessório de quorum sensing), SaeRS TCS (sistema 
de expressão de exoproteínas de S. aureus), SrrAB TCS (regulador respiratório 
estafilocócico) e a família de proteínas SarA (JENUL; HORSWILL, 2018).

Neste capítulo será discutido o papel de diferentes determinantes de virulência 
na patogênese de S. aureus, além de relacionar a influência de elementos genéticos 
na patogenicidade.

2 | 	VARIABILIDADE GENÉTICA DE STAPHYLOCOCCUS AUREUS E A 

PATOGENICIDADE

Os genes envolvidos em vias de virulência podem ser adquiridos pelas 
linhagens de S. aureus através de conjugação, transdução e mutações de novo. 
A variação genômica em S. aureus é descontínua, com subdivisões chamadas 
complexos clonais. As forças multifatoriais que moldam a estrutura de variação em 
S. aureus provavelmente incluem competição bacteriana e barreiras à troca genética 
(CHAVES-MORENO et al., 2016; PLANET et al., 2017). 

Os clones com elevada resistência aos antibióticos e/ou múltiplos fatores 
de virulência emergem rapidamente devido à aquisição de genes (por diversas 
vias) a partir de outras linhagens de S. aureus ou mesmo de outros gêneros 
(HAABER; PENADES; INGMER, 2017). Esta plasticidade permite que S. aureus 
se adapte a diferentes tipos de estresses e sobreviva em diferentes condições 
(BALASUBRAMANIAN et al., 2017; KRISMER et al., 2014; KRISMER et al., 2017). A 
variabilidade genética de S. aureus é mediada por um conjunto diverso de elementos 
genéticos móveis (MGEs) que incluem plasmídeos, transposons, integrons, ilhas 
genômicas, ilhas de patogenicidade de S. aureus (SaPIs), elementos conjugativos 
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integrativos, cassetes de cromossomos estafilocócicos (SCC) e fagos (ALIBAYOV et 
al., 2014; COPIN; SHOPSIN; TORRES, 2018). 

A diversidade dos genomas de S. aureus se dá decorrente principalmente da 
conjugação e transdução, e estima-se que apenas 44% dos genes são compartilhados 
por diferentes cepas (COPIN; SHOPSIN; TORRES, 2018; HAABER; PENADES; 
INGMER, 2017). A parte central do genoma está relacionada com funções essenciais 
como replicação e expressão do material genético (processamento de RNA, estrutura 
ribossomal e outros processos relacionados à transcrição e tradução) e metabolismo 
de macromoléculas (sínteses e transporte de aminoácidos, carboidratos e lipídeos). 
Por outro lado, a parte variável do genoma possui atribuições funcionais amplamente 
diferentes, incluindo características de virulência e resistência específicas para cada 
linhagem (BOSI et al., 2016).

A transferência de material genético é elevada durante a colonização do 
hospedeiro e exposição aos antibióticos em concentrações sub-inibitórias (que pode 
ocorrer pelo uso inapropriado desta droga (STANCZAK-MROZEK; LAING; LINDSAY, 
2017). De fato, a exposição das linhagens aos mais diversos agentes estressores 
(terapia antimicrobiana, espécies reativas) que provocam dano no DNA de forma 
direta ou indireta tem sido relacionada com a geração de mutações aleatórias que 
podem originar novos alelos conferindo resistência e características de virulência 
(PAINTER et al., 2015; SCHRODER; GOERKE; WOLZ, 2013; THAI et al., 2017). Este 
fenômeno ocorre através da ativação da resposta SOS de reparo a danos no DNA, 
estando também relacionadas à mobilização de fagos e plasmídeos (PAINTER et al., 
2015; VESTERGAARD; PAULANDER; INGMER, 2015). A seguir são apresentados 
os principais elementos genéticos móveis de S. aureus.

2.1	Plasmídeos de S. aureus

Os plasmídeos são a principal forma de disseminação de determinantes de 
resistência e fatores de virulência (BUKOWSKI et al., 2019), sendo definidas como 
moléculas de DNA (ácido desoxirribonucleico) de fita dupla circular (covalentemente 
fechadas) com capacidade autorreplicante que geralmente não contêm genes 
necessários para funções celulares essenciais. Os plasmídeos de S. aureus 
tem tamanho variando entre 1 kb até mais de 100kb, mediano de 20 kb (COPIN; 
SHOPSIN; TORRES, 2018). 

Os pequenos plasmídeos críticos são predominantes e possuem apenas genes 
de replicação, enquanto os maiores tendem a estar implicados na desintoxicação 
de metais pesados, na disseminação da resistência a múltiplos fármacos (genes de 
resistência à vancomicina e macrolídeos) e na produção de proteínas associadas 
à virulência (genes codificadores de enterotoxinas) (BUKOWSKI et al., 2019; 
FESSLER et al., 2018; MCCARTHY; LINDSAY, 2012; MCGUINNESS; MALACHOWA; 
DELEO, 2017). A grande maioria dos plasmídeos de S. aureus necessita de fagos 
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ou plasmídeos conjugativos maiores para ser transmitidos (COPIN; SHOPSIN; 
TORRES, 2018). 

2.2	Bacteriófagos de S. aureus

Outro tipo de MGE importante são os fagos, vírus que podem se integrar ao 
cromossomo S. aureus levando a dispersão de genes de virulência e resistência 
(MASLANOVA et al., 2013). Estudos recentes que analisaram os genomas 
depositados de diferentes linhagens de S. aureus sugerem a presença de um a quatro 
bacteriófagos, sendo reconhecidos mais de 80 tipos de sequências desse vírus para 
esta espécie (COPIN; SHOPSIN; TORRES, 2018). Os fagos podem carrear um ou 
mais genes relacionados à resistência aos antibióticos (cassete cromossomal de 
estafilococos mec - SCCmec; do inglês staphylococcal cassette chromosome mec) 
(CHLEBOWICZ et al., 2014; SCHARN; TENOVER; GOERING, 2013) e fatores de 
virulência como a toxina leucocidina Panton-Valentine - PVL), enterotoxinas (sea, 
sek, seq) e toxina esfoliativa (eta) (GARBACZ; PIECHOWICZ; MROCZKOWSKA, 
2015; HU et al., 2015; KARASARTOVA et al., 2016). Os fagos também mobilizam 
outros MGEs como plasmídeos e SaPIs, amplificando assim sua relevância para a 
variabilidade genética microbiana (MARTINEZ-RUBIO et al., 2017).

2.3	Ilhas de Patogenicidade de S. aureus

As SaPIs são ilhas cromossômicas que residem quiescentes em locais 
específicos no cromossomo de S. aureus e são induzidas por fagos auxiliares 
a se replicar e disseminar para outras linhagens e espécies, desempenhando 
papéis importante na patogenicidade bacteriana (MARTINEZ-RUBIO et al., 2017; 
NGUYEN, S. V.; MCSHAN, 2014). SaPIs espalham genes codificadores de toxinas 
entre bactérias (enterotoxinas e toxinas do choque tóxico, estando relacionadas a 
contaminação alimentar (BOWRING et al., 2017; SATO’O et al., 2013; SUZUKI et 
al., 2015).

3 | 	TOXINAS DE STAPHYLOCOCCUS AUREUS 

3.1	Alfa-toxina e β-hemolisina

Alfa-toxina é uma proteína de 33 kDa produzida por isolados clínicos de S. 
aureus, tem sido relatada por neutralizar a resposta imunitária protetora (OLANIYI 
et al., 2018). A α-toxina se liga à célula-alvo, formando poros na bicamada lipídica 
para formar um canal transmembrana hidrofílico (SEILIE; BUBECK WARDENBURG, 
2017). Demonstrou-se que esta toxina afeta uma ampla gama de tipos de células 
humanas, incluindo células epiteliais, células endoteliais, células T, monócitos e 
macrófagos (HILLIARD et al., 2015).
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A β-hemolisina é produzida em grandes quantidades em isolados de infecções 
crônicas da pele humana (KATAYAMA et al., 2013).  É tóxica contra queratinócitos 
humanos, leucócitos polimorfonucleares, monócitos e linfócitos T e inibe a expressão 
de interleucina-8 (IL-8) pelas células endoteliais. Estes podem contribuir para a 
evasão do fagossomo e indução da formação de biofilme (KATAYAMA et al., 2013; 
TAM; TORRES, 2019).

3.2	Leucocidina Panton-Valentine - PVL 

PVL é uma toxina frequentemente codificada por genes presentes MGEs 
como os bacteriófagos lisogênicos (HU et al., 2015; PRABHAKARA et al., 2013). 
É uma toxina formadora de poros que possui duas subunidades denominadas de 
proteínas classe S (LukS-PV) e classe F (LukF-PV). Quando em contato com as 
membranas celulares do hospedeiro, reduz a resistência imunológica por lise de 
leucócitos ou apoptose e tem como alvo os receptores de complemento (GOUDARZI 
et al., 2019). Em vários estudos, os isolados de S. aureus portadores da toxina 
PVL estão ligados a infecções cutâneas, incluindo abscessos, furúnculos e feridas 
cirúrgicas (CHANGCHIEN et al., 2016; FUNAKI et al., 2019; HARCH et al., 2017; 
IMMERGLUCK et al., 2017; OLANIYI et al., 2018; SHAHINI SHAMS ABADI et al., 
2017; SINA et al., 2013).

Atualmente, tem sido bem documentado que as IPTMs (Infecção da Pele 
e Tecidos Moles) estão frequentemente associadas a isolados de S. aureus 
portadoras de PVL (OLIVEIRA, D.; BORGES; SIMOES, 2018). Infecções por S. 
aureus adquiridas em hospital que combinam produção da toxina PVL com alta 
resistência antimicrobiana estão emergindo rapidamente e parece ser impulsionado 
pelo aumento de infecções cutâneas adquiridas por MRSA. Os genes codificadores 
de PVL podem ser encontrados em clones altamente diversificados de isolados de 
S. aureus (GOUDARZI et al., 2019). Os isolados de MRSA produtores de toxina PVL 
podem causar infecções mais graves e complicadas, com maior taxa de mortalidade 
quando comparadas às cepas que não produzem toxina PVL (ZHANG et al., 2016).

3.3	Modulinas solúveis em fenol (PSMs)

As modulinas solúveis em fenol (PSMs) são outro tipo de fator de virulência 
em S. aureus, codificado no genoma central e subdividem-se em PSMα, PSMβ e 
PSMγ (KAITO et al., 2011; OLIVEIRA, D.; BORGES; SIMOES, 2018). Esses fatores 
de virulência são uma família de pequenos peptídeos α-helicoidais, anfipáticos, que 
possuem atividades citolíticas e desempenham um papel importante na patogênese 
do S. aureus (JOO; CHEUNG; OTTO, 2011). No genoma de S. aureus, o loco agr 
regula a expressão de vários genes de virulência e o gene agrA atua como um 
regulador positivo para os PSMs (KHORASANI et al., 2019). 

Acredita-se que as PSMs se ligam à membrana citoplasmática de maneira não 
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específica, o que, por sua vez, pode levar à desintegração da membrana. Considerou-
se que a composição de fosfolipídios e a carga da membrana são importantes para 
a suscetibilidade das células às PSMs (OTTO, 2014). A tendência de PSMs de se 
agregarem em oligômeros, formando poros de curta duração e sua capacidade de 
facilitar a disseminação em superfícies ou estruturar biofilmes parece ser os principais 
aspectos na patogênese (PESCHEL; OTTO, 2013). 

PSMα desempenha um papel chave na capacidade de MRSA associado à 
comunidade para causar infecção da pele e bacteremia e os peptídeos PSMs em 
S. aureus têm atividades de estruturação de biofilme, indicando sua influência no 
desenvolvimento do biofilme através de propriedades físico-químicas compartilhadas 
(PERIASAMY et al., 2012; WANG et al., 2007). Além disso, acredita-se que a produção 
de PSMs esteja altamente correlacionada à capacidade das espécies estafilocócicas 
de causar infecções invasivas, devido à sua capacidade de lisar neutrófilos humanos 
e estimular respostas inflamatórias (OLIVEIRA, D.; BORGES; SIMOES, 2018).

Foi descrito em literatura linhagens contendo os genes psm e mecA (psm-mec) 
em clusters SCCmec (SCCmec tipo II, III e VIII) (KAITO et al., 2011; QUECK et 
al., 2009). A proteína PSM-mec codificada pelo gene no elemento genético móvel 
SCCmec regulam a virulência de S. aureus (KAITO et al., 2011). Esta é a primeira 
toxina do S. aureus que seu gene localiza em um MGE com um gene de resistência 
a antibióticos (CHATTERJEE et al., 2011). Essas funções podem contribuir para 
diminuir o dano adicional ao hospedeiro, mas permite a sobrevivência das bactérias 
no hospedeiro por mais tempo (KHORASANI et al., 2019). Estudos recentes 
sugerem que as PSMs contribuem com a inflamação cutânea através da indução 
da produção de IL-17 por células T auxiliares pela via mediada por IL-36R (LIU et 
al., 2017). Particularmente, as PSMs de S. aureus induzem a liberação de IL-1α e 
IL-36α por queratinócitos, levando a produção de IL-17 mediada por IL-1R e IL-36R 
(NAKAGAWA et al., 2017).

3.4	Toxinas esfoliativas (TEs)

As toxinas esfoliativas (TEs), conhecidas como toxinas epidermolíticas, que 
são serinas proteases extremamente específicas secretadas por S. aureus. Estas 
proteases reconhecem e hidrolisam as caderinas do desmossomo nas camadas 
superficiais da pele (KATO et al., 2011). As TEs são exotoxinas associadas à clivagem 
de junções de queratinócitos e à adesão célula-célula na epiderme do hospedeiro, o 
que pode induzir o descascamento da pele e a formação de bolhas (MALACHOWA; 
DELEO, 2010).

As principais TEs são a toxina esfoliativa A/B/C/D (TEA, TEB, TEC, TED). 
TEA e TEB são mais comumente implicados em danos à pele humana (tais como, 
impetigo bolhoso e SSSS - Síndrome da Pele Escaldada do Recém-Nascido, 
respectivamente), enquanto a TEC foi isolada apenas de uma infecção de cavalo e 

https://emmanuelfranca.com.br/sindrome-da-pele-escaldada-do-recem-nascido-ssss/
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nenhuma associação com doença humana foi encontrada (BUKOWSKI; WLADYKA; 
DUBIN, 2010). A TED só foi identificada em 2002 em uma amostra clínica de S. 
aureus (OLIVEIRA, D.; BORGES; SIMOES, 2018).

4 | 	BIOFILMES DE S. AUREUS 

Os biofilmes bacterianos são a causa subjacente de muitas infecções crônicas 
que são difíceis de tratar. A tendência de vida do biofilme confere tolerância de alto 
nível a antibióticos e anti-sépticos, o qual é refletido pela exigência de concentrações 
100 a 1.000 vezes mais altas desses compostos para tratar biofilmes em comparação 
com seus equivalentes planctônicos (ORAZI; RUOFF; O’TOOLE, 2019). Dessa 
forma, os biofilmes podem ser definidos como comunidades microbianas envoltas por 
uma matriz de polímeros extracelulares aderidas a superfícies. Os microrganismos 
podem associar-se a resíduos orgânicos e inorgânicos presentes na superfície 
de equipamentos e utensílios, caso o processo de higienização seja aplicado 
incorretamente (GALIE et al., 2018; OLIVEIRA, W. F. et al., 2018). 

Esses biofilmes podem estar ligados a superfícies ou outras células que possuem 
uma matriz extracelular protetora, dessa forma pode promover a colonização por 
S. aureus. A formação de biofilmes por S. aureus em implantes médicos e tecidos 
hospedeiros torna este patógeno uma das principais causas de infecções relacionadas 
aos dispositivos médicos e hospitalares, as quais resultam em condições clínicas 
perigosas, crônicas e recorrentes (BALASUBRAMANIAN et al., 2017; OLIVEIRA, 
W. F. et al., 2018). A síntese de biofilme fornece defesa contra vários mecanismos 
imunológicos do hospedeiro e da ação dos agentes antimicrobianos. Neste sentido, 
linhagens com resistência a múltiplas drogas possuem também geralmente elevada 
capacidade de produzir biofilme, a exemplo das linhagens de MRSA (AZMI; QREI; 
ABDEEN, 2019; MONTEIRO et al., 2019).

Diversos genes estão envolvidos na produção e manutenção de biofilmes por 
S. aureus. Estudos indicam que a formação do biofilme é mediada pelo operon 
icaADBC, presente na maioria das linhagens de MRSA e MSSA (MONTEIRO et al., 
2019; SERRAY et al., 2016). Este locus está envolvido com a produção da adesina 
intercelular polissacarídica (PIA) presente na matriz extracelular de S. aureus. A 
expressão do locus ica é afetada pelas condições ambientais e está associada aos 
mecanismos de quorum sensing (QS) em situações onde a dispersão para novos 
locais de infecção é necessária, os genes icaADBC são regulados negativamente 
(ARCIOLA et al., 2015; LAVERTY; GORMAN; GILMORE, 2013).

5 | 	CONCLUSÃO

S. aureus possui múltiplos determinantes de virulência e resistência que garante 
a adaptabilidade desta espécie aos mais diferentes habitats e influência no sucesso 
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da colonização nos hospedeiros. Dentre os fatores de virulência mais importantes 
estão as proteínas de adesão, toxinas citotóxicas e a formação de biofilme. De 
fato, diversos estudos têm demonstrado que as linhagens envolvidas em surtos 
(em ambientes hospitalares e nas comunidades) possuem perfis de hipervirulência 
associados à elevada resistência aos antimicrobianos. Neste sentido, é de suma 
importância estudos que visam a detecção dos determinantes de virulências de 
clones circulantes em determinadas regiões para que medidas efetivas de controle 
e prevenção sejam adotadas. 
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