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RESUMO 

 

O Riacho Cavouco é um afluente de uma das principais bacias hidrográficas do 

estado de Pernambuco. Estudos anteriores mostram que este ambiente vem 

sofrendo impactos de origem antrópica, os quais tem contribuído para mudanças 

expressivas na qualidade da água e propagação de microrganismos. O objetivo 

deste trabalho foi realizar um estudo de vigilância no Riacho Cavouco por meio de 

dados atuais e retrospectivos das condições ambientais deste ecossistema, além de 

realizar uma análise da literatura, afim de gerar artigos de revisão relacionados ao 

tema. Para o aporte de dados atuais foi obtido coleta de água em pontos específicos 

do “Cavouco”. A determinação dos parâmetros físico-químicos e metais foram 

efetuadas por meio de equipamentos e kits específicos. Já a detecção de 

contaminantes emergentes foi realizada por meio de cromatografia líquida de alta 

eficiência e a análise da microbiota foi realizada por parâmetros morfológicos e 

moleculares (MALDI-TOF-MS e sequenciamento do gene 16S rRNA); além de 

parâmetros parasitológicos. Os resultados apontaram que a maioria dos pontos 

investigados estavam em não conformidade com a Resolução nº 357/2005 do 

CONAMA (Conselho Nacional do Meio Ambiente), principalmente os metais 

investigados, os quais estavam presentes em todos os pontos, com o Alumínio (Al) e 

o Ferro (Fe) apresentando valores acima dos limítrofes estabelecidos pela 

legislação. Os demais contaminantes (anilina, ácido benzoico, catecol, ácidos 

orgânicos voláteis, açúcares, álcoois, 2,4-diaminoanisol, 2,4-dinitroanisol e 2-metoxi- 

5-nitroanilina, não foram detectados pelas análises cromatográficas. Em relação a 

microbiota, foi verificado que o “Cavouco” apresenta uma alta diversidade 

bacteriana, representada por isolados Gram-positivos e Gram-negativos, alguns de 

origem ambiental e outros de origem clínica, com a presença de parasitas 

(Paramecium) apenas no ponto 2. O estudo realizou, também, uma análise 

restrospectiva e comparativa de dados obtidos a partir de 2013 até o presente 

momento (2021). Os resultados revelaram uma bioacumulação gradativa de metais 

e cargas orgânicas, além de uma significativa diversidade microbiana. Essa 

condição ambiental revela que este ambiente continua sofrendo impacto ambiental 

e, serve como um alerta para a gestão e a comunidade acadêmica e circunvizinha 

de que, medidas efetivas precisam ser tomadas para resgatar e conservar a 



 

qualidade da água e vida deste ecossistema. 
 
Palavras-chave: Monitoramento; Isolados Bacterianos; Efluentes. 



 

 

ABSTRACT 

 

 
The Riacho Cavouco is a tributary of one of the main hydrographic basins in the state 

of Pernambuco. Previous studies show that this environment has been suffering from 

anthropogenic impacts, which have contributed to significant changes in water quality 

and the spread of microorganisms. The objective of this work was to carry out a 

surveillance study in the Riacho Cavouco through current and retrospective data on 

the environmental conditions of this ecosystem, in addition to carrying out a literature 

review in order to generate review articles related to the topic. For the input of current 

data, water was collected at specific points in the “Cavouco”. The determination of 

physical-chemical parameters and metals were carried out using specific equipment 

and kits. The detection of emerging contaminants was performed using high- 

performance liquid chromatography and the microbiota analysis was performed using 

morphological and molecular parameters (MALDI-TOF-MS and 16S rRNA gene 

sequencing); in addition to parasitological parameters. The results showed that most 

of the investigated points were in non-compliance with Resolution No. 357/2005 of 

CONAMA (National Council for the Environment), especially the investigated metals, 

which were present in all points, with Aluminum (Al) and Iron (Fe) presenting values 

above the limits established by legislation. The other contaminants (aniline, benzoic 

acid, catechol, volatile organic acids, sugars, alcohols, 2,4-diaminoanisole, 2,4- 

dinitroanisole and 2-methoxy-5-nitroaniline, were not detected by the 

chromatographic analysis, it was verified that “Cavouco” has a high bacterial 

diversity, represented by Gram-positive and Gram-negative isolates, some of 

environmental origin and others of clinical origin, with the presence of parasites 

(Paramecium) only in point 2. The study also carried out a retrospective and 

comparative analysis of data obtained from 2013 to the present time (2021). The 

results revealed a gradual bioaccumulation of metals and organic loads, in addition to 

a significant microbial diversity.This environmental condition reveals that this 

environment continues to be impacted by the environment and serves as a warning 

to management and the academic community and the surrounding community that 

effective measures need to be taken to rescue and conserve water. quality of water 

and life in this ecosystem. 

 
Keywords: Monitoring; Bacterial isolates; Effluents. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 
A água é um bem de consumo renovável e essencial, pois permite a 

sustentabilidade da biodiversidade e o funcionamento das diversas formas de vida 

nos ecossistemas, comunidades e populações. No entanto, com o aumento 

populacional, tem aumentado também a demanda hídrica, o que resulta no 

comprometimento da disponibilidade deste recurso (FROES; LIMA 2020). 

A qualidade da água é resultante de dois fatores: os fenômenos naturais e a 

atuação humana. Desta forma, é necessário avaliá-la por meio de parâmetros 

físicos, químicos e biológicos e verificar se estes estão em conformidade com os 

padrões de potabilidade e balneabilidade destinados ao consumo e uso humano, 

respectivamente. O consumo de água contaminada tem sido associado a diversos 

problemas de saúde (CARTAXO et al., 2020), sendo as doenças de veiculação 

hídrica a segunda maior causa de morte na infância (PINTANEL; CECCONELLO; 

CENTENO, 2021). 

Os rios e os riachos encontram-se entre os ecossistemas mais vulneráveis e 

sujeitos a diversos impactos antrópicos, sendo os riachos urbanos locais que 

recebem alto grau de poluição provenientes do lançamento de esgoto in natura e 

resíduos sólidos, considerados locais alvos para proliferação de espécies precusoras 

de donças, podendo resultar negativamente na qualidade de vida dos que reside em 

seu entorno (ALVES; MARTINS; JESUS 2019). 

O riacho Cavouco é um afluente que tem sua nascente no Campus Recife da 

Universidade Federal de Pernambuco (UFPE) e desagua na bacia hidrográfica do 

Rio Cabibaribe. O trecho que percorre na universidade, este recebe uma alta carga 

poluidora de resíduos proveniente dos laboratórios de ensino e pesquisa, bem como 

resídos de unidades de saúde e despejos domésticos oriundos da popuação 

circunvizinha (ARAÚJO; OLIVEIRA 2013). 

Neste contexto, a avaliação da qualidade da água deste ambiente é 

primordial, pois possibilita analisar parâmetros que auxiliam na detecção do grau de 

poluição presente, bem como auxiliam na tomada de decisões por meio de 

estratégias que melhorem a qualidade da água e vida desses ecossistemas 

(QUINELATO et al., 2020). 

O objetivo deste trabalho foi contribuir e ampliar os estudos ja realizados 

neste ambiente, por meio de uma vigilância ambiental do Riacho Cavouco. Para 
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isso, foram considerados dados anteriores (retrospectivos) e atuais (comparativos) 

para verificar as condições ambientais deste ecossistema ao longo do tempo. 
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2 OBJETIVOS 

 
 

2.1 GERAL 

 
 

Realizar um estudo de vigilância no Riacho Cavouco por meio de dados 

atuais e retrospectivos das condições ambientais deste ecossistema ao longo do 

tempo. 

 
2.2 ESPECÍFICOS 

 
 

• Realizar artigos de revisão abordando as seguintes temáticas: 1. 

Monitoramento de ambientes aquáticos impactados; 2. Predominância de 

bactérias em ambientes de água doce; 

• Avaliar a qualidade da água do Riacho Cavouco por meio de parâmetros 

físicos e químicos, e comparar os resultados com a legislação nacional 

vigente; 

• Avaliar a qualidade da água por meio da quantificação de coliformes totais e 

 
Escherichia coli; 

 

• Analisar qualitativa e quantitativamente metais de transição tóxicos na água e 

 

• Realizar análises cromatográficas para identificação de compostos químicos 

na água; 

• Identificar isolados bacterianos do Riacho Cavouco por meio de diferentes 

técnicas moleculares; 

• Avaliar a qualidade da água e vida deste ambiente ao longo de uma escala 

temporal. 



17 
 

 

 

3 FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

 
3.1 IMPACTOS CAUSADOS AO ECOSSISTEMA AQUÁTICO 

 
Os ecossistemas aquáticos são de suma importância para o meio ambiente, a 

biosfera e as populações humanas. Entretanto, devido aos estresses ocasionados 

pelos impactos antrópicos têm sido evidenciado crescentes mudanças nesse 

ecossistema, dos quais, se torna uma preocupação cada vez maior, principalmente 

no que se refere ao gerenciamento deste ambiente (DUBOIS et al., 2018). 

De acordo com dados publicados pela Organização Mundial da Saúde (OMS) 

juntamente com o Fundo das Nações Unidas para a Infância (UNICEF) que avaliou 

sobre as estimativas do “Progresso na água potável para uso doméstico, 

saneamento e higiene” no período de 2000-2017, um a cada três pessoas, ou seja, 

2,2 bilhões de pessoas no mundo não possuem algum tipo de tratamento adequado 

para potabilidade da água e mais da metade da população global, ou seja, 4,2 

bilhões de pessoas carecem de um saneamento seguro para os serviços básicos 

(WHO, 2019). A figura 1, apresenta dados referentes a cobertura global populacional 

de água potável entre 2000-2017. 

 
 

Figura 1 - Proporção da cobertura global de água potável, 2000-2017. 

 

 
Fonte: WHO (2019). 

 
 

A água têm sido utilizada ao longo dos anos para vários fins: consumo, 

saneamento, atividades agrícolas e industriais, considerada, portanto, um recurso 
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natural essencial para a manutenção da vida. Seu uso adequado precisa, na maioria 

das vezes, de um tratamento prévio e específico, o que exige atenção e investimento. 

Devido a expanção populacional em grandes cidades, a demanda por água potável 

têm sido cada vez mais crescente no mundo, resultando na necessidade de uma 

abordagem mais sustentável e consciente sobre o esgotamento desse recurso 

(BEIRAS, 2018; DUBOIS et al., 2018, MARTINS; ANTUNES, 2019). 

O ambiente aquático é composto de ecossistemas marinhos e água doce, 

visto que, os de água doce é um dos principais ecossistemas que tem sofrido com 

crecentes intervenções antrópicas. Ao decorrer dos anos, a liberação continuada e 

descontrolada de compostos orgânicos, como fármacos, pesticidas e aditivos 

industriais tem aumentado significativamente, causando uma preocupação cada vez 

maior com a qualidade da água, além dos organismos ali presentes (GARCÍA et al., 

2020). 

Segundo o Conselho Nacional do Meio Ambiente (CONAMA), os padrões de 

potabilidade da água para o consumo humano deve estar livre de contaminações 

físicas, químicas, microbiológicas e radioativas, de modo que, não possa oferecer 

quaisquer riscos à saúde (CONAMA, 2011). Portanto, é de suma importância o 

estudo para avaliação de contaminantes nestes ecossistemas, mesmo em 

concentrações baixas, para que consigam ser adotados antecipadamente medidas 

de prevenção que diminuam os efeitos tóxicos que possam ser danosos (CARTAXO 

et al., 2020). 

 
3.2 POLUENTES EM ECOSSISTEMAS AQUÁTICOS 

 

Os ecossistemas aquáticos são responsáveis por cobrir aproximadamente 

dois terços do planeta terra, o qual possuem um papel fundamental na estabilização 

do clima global. Todavia, devido aos impactos provocados pelas atividades 

antrópicas, tem sido cada vez mais frequente efeitos deletérios nesses ambientes 

(HÄDER et al., 2020), ocasionados, principalmente, por escoamentos agrícolas, 

industriais e urbanos, os quais, causam impactos negativos nos organismos 

presentes, afetando, consequentementer o fornecimento de água potável (BEIRAS, 

2018). Desse modo, esses compostos lançados de forma esporádica ou contínua 

são capazes de serem adsolvidos por sedimentos, e com isso perdurar por vários 

anos (CARDOSO et al., 2019). 
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As principais fontes de poluição antrópicas que prejudicam ecossistemas 

aquáticos marinhos e principalmente de água doce são: esgotos, nutrientes, 

materiais terrestres, petróleo, metais pesados e plásticos (HÄDER et al., 2020). 

Esses problemas emergentes são detalhados na figura 2, que mostra as principais 

fontes de poluição bem como seus mecanismos de dispersão e mitigação. 

 
 

Figura 2 - Principais fontes de poluição em ambientes aquáticos. 

 

Fonte: Adaptado, Häder et al (2020). 

 
 

Atualmente, há uma crescente preocupação sobre a presença de compostos 

orgânicos sintéticos em ambientes aquáticos, uma vez que estes podem causar 

efeitos prejudiciais tanto no meio ambiente quanto na saúde humana (LORENZO; 

CAMPO; PICÓ, 2018). Esses compostos, em sua maioria, causam alterações em 

estruturas populacionais de ecossistemas, como por exemplo, interferência em seu 

metabolismo bioquímico (BERNHARDT; ROSI; GESSNER, 2017, SINGH et al., 

2020). 
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Devido a extensão das atividades industriais e a urbanização, tem sido 

desafiador para os seres humanos a disponibilidade por água potável, 

principalmente devido a crescente variedade de poluentes que são lançados na 

água, tornando-a, assim, cada vez mais escassa, e permitindo mudanças ambientais 

preocupantes (BERNHARDT; ROSI; GESSNER, 2017). 

Para análise dos principais poluentes e suas consequências nestes 

ambientes são utilizados diferentes biomarcadores e bioindicadores em estudos de 

diagnósticos e monitoramento ambiental. Este tema será apresentado no tópico 

resultado em foram de artigo de revisão já publicado (ver adiante). 

 
3.3 MICRORGANISMOS EM AMBIENTES AQUÁTICOS 

 
 

As atividades ecossistêmicas remediada por microrganismos possuem 

impactos nas taxas de fluxo de energia e nutrientes, assim como, veemência em 

interações tróficas. Sendo assim, os microrganismos aquáticos são conhecidos por 

possuírem elevadas taxas de metabolismo e crescimento, na qual, possuem 

características de serem demasiadamente responsivos às pressões globais e locais, 

além de serem influenciados por mudanças físicos-químicas do meio e entradas de 

compostos poluentes, orgânicos e inorgânicos (MARECKOVA et al., 2020). 

A excessiva atividade humana e a degradação ambiental causada pelos 

impactos de descargas xenobióticas resultaram no aparecimento de bactérias 

multirresistentes (RESENDE; SILVA; DINIZ, 2020). Esses microrganismos são 

abundantes em sistemas de transporte e tratamentos de água, no qual, são 

removidos uma parte da biomassa desses microrganismos. Entretanto, devido aos 

imensos volumes de água que são descarregados nesses locais, deriva-se um 

grande carregamento de seres unicelulares nos ambientes aquáticos (NEWTON; 

MCCLARY, 2019). 

Desse modo, os microrganismos tem potencial de atuar fornecendo 

resistência e resiliência contra distúrbios em ambientes aquáticos, visto que, as 

respostas mensuráveis aos estressores ambientais causadas pelas atividades 

antrópicas são capazes de serem previstas por mudanças na dinâmica, atividade e 

diversidade microbiana (JOUSSET et al., 2017, GARCIA et al., 2018). 

Este tópico será melhor detalhado em um artigo de revisão abordando os 

principais microrganismos encontrados nestes ecossistemas (ver tópico de 



21 
 

 

 

resultados). 

 

 
3.4 CARACTERÍSTICAS GERAIS DO RIACHO DO CAVOUCO 

 
 

O riacho Cavouco é um afluente que tem sua nascente no Campus da UFPE 

(Universidade Federal de Pernambuco) e deságua na margem direita da bacia 

hidrográfica do Rio Capibaribe (Figura 3), utilizado como principal fonte de rescursos 

hídricos para indústrias, agricultura e pesca local (ESPINDULA; SANTOS, 2004; 

PURIFICAÇÃO et al., 2017). 

 
Figura 3 - Localização do riacho Cavouco no estado de Pernambuco, no Nordeste do Brasil. 

 

 

 

O Cavouco totaliza um percurso de aproximadamente 6 km que atravessa o 

interior da UFPE, o qual recebe uma carga significativa de resíduos poluentes de 

laboratórios de pesquisa e ensino, assim como, de serviços de saúde e domésticos 

de populações circunvizinhas (FREITAS et al., 2016). 

Durante vários anos este riacho tem sofido com impactos antrópicos causado 
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pela urbanização, além da poluição das águas, da fauna e flora, de modo que, tem 

causado desiquílibrios ecológicos nesse ambiente, modificando expressivamente a 

qualidade da água e contribuindo para a propagação de microrganismos resistentes 

(ARAÚJO et al., 2019). 

O Núcleo de Biossegurança e Meio Ambiente (NuBIOMA) da UFPE é um 

grupo de pesquisa que tem desenvolvido desde 2012 estudos de monitoramento 

deste ecossistema. Os trabalhos possibilitaram o isolamento e identificação de 

espécies e gêneros bacterianos, dos quais, pôde-se originar uma Bacterioteca de 

Ambientes Aquáticos Impactados (PURIFICAÇÃO et al., 2017). Outros trabalhos 

com o intuito de monitorar metais, outras substâncias químicas (colina, agrotóxicos 

anticolinesterásicos, etc.) vem sendo realizados (ARAÚJO et al., 2020; 2018). No 

entanto, estes dados foram publicados isoladamente. De modo que se faz 

necessário uma análise retrospectiva e comparativa das condições ambientais deste 

ambiente. Sendo assim, esta pesquisa foi realizada com a pretensão de resgatar 

estas informações e compará-las com as condições atuais, considerando o contexto 

histórico atual em que as atividades presenciais da instituição ficaram suspensas por 

um período significativo devido a pandemia da COVID-19. 
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Os resultados desta dissertação serão apresentados na forma de 

artigos. 

 
4.1 ARTIGO DE REVISÃO 

 

A revisão de literatura sobre a estado-da-arte de biomarcadores como 

uma ferramenta para monitorar o impacto ambiental em ecossistemas 

aquáticos foi construída na forma de artigo de revisão publicado em outubro de 

2020 no periódico: Brazilian Journal of Development, link para acesso: 

file:///C:/Users/Milena/Downloads/17871-46056-1-PB%20(3).pdf 



24 
 

 
 

 



25 
 

 
 
 
 
 

 



26 
 

 
 
 
 

 



27 
 

 
 
 
 

 



28 
 

 
 

 



29 
 

 
 
 
 

 



30 
 

 
 
 
 

 



31 
 

 
 

 



32 
 

 
 
 
 

 



33 
 

 
 

 



34 
 

 
 

 



35 
 

 
 
 

 

 



36 
 

 
 
 

 

 



37 
 

 
 
 
 
 

 



38 
 

 
 
 
 
 

 



39 
 

 
 
 

 



40 
 

 
 
 

 



41 
 

 

 



42 
 

 
 
 

 

 



43 
 

 

4.2 ARTIGO DE REVISÃO 

 
A revisão sistemática sobre o estado-da-arte: MICROBIOTA AQUÁTICA: 

PREDOMINÂNCIA DE BACTÉRIAS EM AMBIENTES DE ÁGUA DOCE foi 

construída na forma de artigo. 

 
ARTIGO 

 
MICROBIOTA AQUÁTICA: PREDOMINÂNCIA DE BACTÉRIAS EM 

AMBIENTES DE ÁGUA DOCE 

 
Karolayne Silva Souza¹; Milena Roberta Freire da Silva¹; Ilton Palmeira da 

Silva2; Lívia Caroline Alexandre de Araújo¹; Maria Betânia Melo de Oliveira¹ 

1Departamento de Bioquímica da Universidade Federal de Pernambuco-UFPE 

2Centro Universitário do Rio São Francisco – UniRios 

 
 

Autor correspondente: 
Prof.ª Maria Betânia Melo de Oliveira 
Universidade Federal de Pernambuco 
Departamento de Bioquímica 
E-mail: maria.bmoliveira@ufpe.br 

 
 

Resumo 

 
Os ambientes de água doce são os principais ecossistemas que estão sujeitos 

a diversos impactos antropogênicos, o que tem causado a veiculação hídrica 

de doenças causadas principalmente por bactérias. O objetivo principal deste 

trabalho foi realizar uma análise sistemática através da literatura sobre os 

principais microrganismos encontrados em ambientes aquáticos impactados de 

água doce e relacionar os dados com os riscos para a saúde pública. Esta 

revisão foi conduzida, planejada e relatada seguindo o protocolo PRISMA, dos 

quais, utilizou-se a estratégia PECO. As buscas por estudos foram realizadas a 

partir das bases eletrônicas PubMed, Medline e LILACS em setembro de 2021, 

utilizando a estratégia de busca controlada: “Bacteria” AND “Ecosystem” AND 

“Enviroment” AND “Aquatic” AND “Impacted. Sendo assim, foram considerados 

elegíveis os estudos que atendenssem os critérios de eligibilidade, contando 
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com a participação de dois revisores independentes. Um total de 1058 

trabalhos foram encontrados, dos quais, apenas 31 foram elegíveis para 

compor os resultados dessa revisão sistemática. Diante dos resultados, 

observou-se que os gêneros bacterianos predominantes em água doce são: 

Pseudomonas, Aeromonas e Escherichia, tendo o continente asiático 

apresentado maior variedades de espécies bacterianas detectadas. Esses 

microrganismos são responsáveis por ocasionar doenças que podem levar o 

indivíduo a óbito, o que mostra a importância do monitoramento constante 

deste ambientes por meio deste parâmetro. 

 
Palavras-Chave: Água. Microrganismos. Patogenicidade. Incidência. 

 
 

Introdução 

 
 

A água é um dos recursos indispensáveis à manutenção da vida. 

Entretanto, atividades antropogênicas têm ocasionados graves problemas de 

poluição, principalmente àqueles ambientes de água doce (NGANJE et al., 

2020). Um dos principais fatores que causam deteriorizações nestes 

ecossistemas corresponde ao lançamento de efluentes sem tratamento prévio, 

principalmente pelas atividades agrícolas, industriais e pecuárias, podendo 

acarretar danos à saúde das pessoas e aos organismos que ali habitam 

(GARCÍA et al., 2020). 

A água pode veicular bactérias danosas à saúde, visto que, estes 

microrganismos podem causar doenças de veiculação hídrica capazes de levar 

ao óbito, conhecidos por se adaptarem aos mais distintos ambientes de forma 

isolada ou agrupada (MURRAY et al., 2020). Estes microrganismos, por sua 

vez, possuem papel fundamental no fornecimento de resistência e resiliência 

contra alterações/poluições, os quais são capazes de mensurar os estressores 

ambientais presentes pela prática e/ou manejo inadequados destes 

ecossistemas (GARCIA et al., 2018). 

Segundo a Organização das Nações Unidas (ONU), a maior parte das 

doenças e óbitos em países em desenvolvimento são ocasionadas por 

doenças de veiculação hídrica por microrganismos, principalmente pela falta de 

saneamento, dos quais, podem elevar os gastos com internações hospitalares 
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(PINTANEL; CECCONELLO; CENTENO, 2021), representando, portanto, risco 

à saúde humana, causando cerca de aproximadamente 870.000 mortes ao ano 

(MELLO, 2020, AMORIM et al., 2021). 

Portanto, a investigação de microrganismos em ambientes aquáticos de 

água doce é fundamental para avaliar mudanças nestes ecossistemas. Sendo 

assim, o objetivo principal deste artigo foi realizar uma análise sistemática por 

meio da literatura sobre os principais microrganismos encontrados em 

ambientes aquáticos impactados de água doce e relacionar os dados com os 

riscos para a saúde pública. 

 
 

Metodologia 

 
Protocolo 

 

 
Esta revisão sistemática foi conduzida de acordo com os Preferred 

Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses (PRISMA), sendo 

organizada nas fases de planejamento, condução e relato dos dados. 

 
Critérios de elegibilidade 

 

Utilizou-se a estratégia PECO para a condução desta revisão 

sistematizada: População – Microrganismos, Exposição – Ambientes aquáticos 

de água doce, Comparação – não aplicável e Outcomes (desfecho) – Principais 

microrganismos encontrados em ambientes aquáticos de água doce. 

Considerou-se elegíveis estudos que contemplassem os principais 

microrganismos isolados em ambientes aquáticos de água doce sem restrições 

de ano e/ou idioma. A exclusão competiu a arquivos editoriais, documentos de 

discussão geral, comentários, cartas, estudos com dados incompletos ou 

insuficientes (estudos que não continham informações de metodologia de 

identificação de microrganismos) e duplicatas. 
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Fontes de Informação e Pesquisa 

 
As buscas foram realizadas nas bases eletrônicas PubMed, Medline e 

LILACS em setembro de 2021. A definição dos descritores e sinônimos foram 

selecionados no Medical Subject Headings (MeSH) e Decs (Descritores de 

Ciências da Saúde), dos quais, também foram utilizadas palavras-chaves para 

auxiliar na estratégia de busca controlada dos estudos científicos. Portanto, os 

termos resultantes para a estratégia de busca foram: “Bacteria” AND 

“Ecosystem” AND “Enviroment” AND “Aquatic” AND “Impacted”. 

 
 

Seleção de Estudos 

 
A seleção de estudos contou com a participação de dois revisores 

independentes, dos quais, tornou-se a seleção confiável, de forma separada e 

cega, visto que, considerou-se as variáveis: Motivos de inclusão e exclusão dos 

estudos. A 1ª Etapa consistiu na análise de estudos por título, de modo que, 

foram eliminadas duplicatas. A 2ª etapa foi composta pela discussão dos 

critérios de elegibilidade, com a relação da estratégia PECO, visto que, foram 

eliminados estudos que não se relacionavam com a estratégia proposta. A 3ª e 

última etapa contou com a eliminação de estudos após leitura do resumo e 

leitura completa dos estudos, dos quais, não forneciam informações e dados 

suficientes para a condução desta revisão sistemática, como: Gênero e espécie 

dos microrganismos e o tipo de ambiente do estudo. 

 
Processo de Coleta de Dados 

 

 
Logo após a seleção de estudos foram extraídas informações através de 

um formulário criado pelos autores com o propósito de registrar os dados dos 

estudos selecionados, na qual utilizou-se um protocolo definido. Os itens 

inclusos consistiram: Primeiro autor, ano de publicação, local do estudo, gênero 

e espécie do microrganismo isolado e tipo de ambiente que o autor (es) 

realizou o estudo, sendo assim tabuladas em uma planilha Excel. Quaisquer 

cálculos necessários para os dados foram realizados por dois pesquisadores, e 

caso houvesse discrepâncias, seriam resolvidas por meio de discussão em 
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grupo. 

 
 

Risco de viés 

 

O risco de viés foi avaliado utilizando a lista de verificação de avaliação 

crítica do Instituto Joanna Briggs (JBI) para pesquisa qualitativa (LOCKWOOD 

et al., 2017). A classificação do risco consistiu em: Alto (maior que 49% dos 

estudos pontuando em “sim”), Moderado (estudos alcançando 50 a 69% de 

pontuação “sim”) e Baixo (estudos atingindo maior que 70% a pontuação 

“sim”), sendo assim, excluídos àqueles que apresentassem alto viés de 

publicação. Diante disso, dois revisores avaliaram cada estudo de modo 

independente, e, em seguida, as informações foram verificadas, de modo que, 

havendo ambiguidade, um terceiro revisor foi envolvido na avaliação de viés 

dos estudos. 

 
 

Resultados 

 
 

De acordo com as buscas realizadas nas bases eletrônicas, obteve-se 

uma totalidade de 1058 estudos, dos quais, 173 foram eliminados por 

duplicação, 716 por título e 103 por não atenderem aos critérios de 

elegibilidade, contabilizando um apanhado total de 31 estudos incluídos nesta 

revisão sistemática. A Figura 1 corresponde ao fluxograma demonstrando os 

respectivos dados quantitativos e qualitativos da exclusão e inclusão dos 

artigos. 
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Bases Eletrônicas 

 
Pubmed: (n = 1049) 

Medline: (n =6) 

Lilacs: (n = 3) 

Total de estudos 
(n = 1058) 

 

s 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Fonte: Autores, 2021. 

 
 

 
Diante dos estudos elegíveis, foi realizada uma primeira análise 

identificando a predominância dos microrganismos nos ambientes aquáticos 

distribuídos nos diferentes continentes. Como primeiro resultado, observou-se 

que os continentes norte americano e asiático tiveram maiores números de 

estudos publicados sobre este tema, dos quais, a China e os Estados Unidos 

foram os que mais contemplaram publicações na área. Em relação ao 

continente latino-americano, o Brasil se destaca como o país que possui maior 

quantitativo de publicação. A síntese dos dados relacionada às publicações do 

tema por continente e seus respectivos países pode ser observada na Tabela 

1. 

Estudos incluídos na 
revisão 

 
(n = 31) 

Estudos avaliados para 

elegibilidade 

(n = 169) 

Estudos excluídos: 
 

Após leitura do resumo 
(n = 35) 

 

Estudos que não 
atendiam aos critérios 

de elegibilidade 
(n = 103) 

Estudos excluídos por título 

(n = 716) 
Estudos selecionados 

(n = 885) 

T
ri

a
g

e
m

 

Estudos removidos antes 

da triagem: 

 
Estudos duplicados 

removidos 

(n = 173) 

Id
e
n

ti
fi

c
a
ç
ã
o

 
In

c
lu

íd
o
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Tabela 1 - Síntese quantitativa de publicações por continente e países. 
 

CONTINENTE PAÍSES ESTUDOS Nº Total 

 
África 

República 

Democrática do 

Congo 

 
Laffite et al., 2016 

 
1 

 
1 

 
 

América do 

Norte 

Canadá Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021 1  
 

 
9 

 
 

EUA 

Williams et al., 2018, 

Choi; Dunams; Jiang, 2010, 

Chu et al., 2018, Skwor et al., 2020, 

Harmon et al., 2019, Londono et al., 

2019, Bared et al., 2013 

 
 

7 

México Brito et al., 2015 1 

 

América do 

Sul 

 
Brasil 

Carvalho et al., 2007, 

Conte et al., 2021, Regina et al., 2021, 

Purificação et al., 2017 

 
4 

 

 
6 

Colômbia Perlaza et al., 2019 1 

Chile Leon et al., 2012 1 

 

 
Ásia 

 
China 

Chen et al., 2019, Li et al., 2019, 

Liang et al., 2020, Liao et al., 2018, 

Niu et al., 2019, Xiao et al., 2013, 
Xie et al., 2021, Zhang et al., 2020 

 
8 

 

 
9 

Japão Miyagi et al., 2019 1 

 
 
 

Europa 

Espanha Piedra et al., 2017 1  
 
 

6 

França 
Devarajan et al., 2015, 

Girlich, Poirel, Nordmann, 2011 
2 

Itália Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2012 1 

Portugal Tacao; Correia; Henriques, 2015 1 

Suíça Corno et al., 2014 1 

Fonte: Autores, 2021. 

 
 

 
No que se refere aos principais gêneros e espécies de microrganismos 

encontrados nestes ambientes, pode-se observar a distribuição qualitativa na 

Tabela 2. Foi observado um total de 99 diferentes gêneros bacterianos e 150 

espécies 
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Tabela 2 - Síntese qualitativa dos principais gêneros e espécies de microrganismos encontrados em ambientes de água doce impactados. 
 

GÊNERO ESPÉCIE TIPO DE AMBIENTE ESTUDOS 

 
 
 
 
 

 
Aeromonas 

 

Aeromonas Spp. 
 

Rio, Lagoa 
Chu et al., 2018, Liang et al., 2020, Regina et al., 2021, 

Girlich; Poirel; Nordmann, 2011 

 

A. veronii 
Águas Residuais, Rio, 

Lagoa 

Brito et al., 2015, Skwor et al., 2020, Harmon et al., 2019, 

Tacao; Correia; henriques, 2015, Conte et al., 2021 

A. caviae Águas Residuais Conte et al., 2021, Skwor et al., 2020 

A. sanarelli Águas Residuais Conte et al., 2023 

 

A. hydrophila 
Águas Residuais, Lagoa, 

Rio 

Conte et al., 2024, Corno et al., 2014, Skwor et al., 2020, 

Tacao; Correia; henriques, 2015 

A. jandaei  

Rio 
Skwor et al., 2020, Tacao; Correia; henriques, 2015 

A. média Skwor et al., 2020 

Acidovorax Acidovorax Spp. Riacho Londono et al., 2019 

 

Acinetobacter 
 

Acinetobacter Spp. 
 

Lagoa, Rio, Riacho 
Chu et al., 2018, Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021, Liao et al., 2018, 

Londono et al., 2019, Regina et al., 2021, Zhang et al., 2020 

Alkaliphilus Alkaliphilus Spp.  

Rio 
Niu et al., 2019 

Anammoxglobus Anammoxglobus Spp. Chen et al., 2019 

Aquabacterium Aquabacterium Spp.  

Lagoa 
Li et al., 2019 

Arenimonas Arenimonas Spp. Li et al., 2020 

Arcicella Arcicella Spp. Riacho Londono et al., 2019 

Arcobacter Arcobacter Spp. Lagoa Li et al., 2019 

Armatimonas Armatimonas Spp. Riacho Londono et al., 2019 

 

 
Bacillus 

Bacillus Spp. Lagoa, Rio Li et al., 2019, Niu et al., 2019 

B. cereus  

Riacho 

Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2012 

B. subtilis Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2013 

B. licheniformis Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014, Purificação et al., 2017 
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 B. pumilis  Purificação et al., 2017 

Bacteroides Bacteroides Spp. Rio, Lagoa Perlaza et al., 2019, Regina et al., 2021, Williams et al., 2018 

 

Brevundimonas 

Brevundimonas Spp.  
Lagoa 

Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021 

B. intermedia Corno et al., 2014 

B. vesiculares Riacho Londono et al., 2019 

Brocadia Brocadia Spp. Rio Chen et al., 2019 

Burkholderia B. cepacia Riacho Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

Chromobacterium C. haemolyticum Rio Tacao; Correia; henriques, 2015 

Citrobacter C. diversus Riacho Miyagi et al., 2019 

Clostridium Clostridium Spp. Lagoa Li et al., 2019 

Cronobacter Cronobacter Spp. Rio Niu et al., 2019 

Cryobacterium Cryobacterium Spp. Riacho Londono et al., 2019 

Cupriavidus C. gilardii Lagoa Harmon et al., 2019 

Delftia D. tsuruhatensis Riacho Londono et al., 2019 

Desulfatiglans Desulfatiglans Spp.  

Lagoa 

Li et al., 2019 

Desulfatirhabdium D. butyrativorans Williams et al., 2018 

Desulfobacca Desulfobacca Spp. Li et al., 2019 

Dolichospermum Dolichospermum Spp.  

Rio 
Liao et al., 2018 

 
 
 

Enterobacter 

Enterobacter Spp. Regina et al., 2021 

E. clocae Riacho, Rio Purificação et al., 2017, Miyagi et al., 2019, Piedra et al., 2017 

E. aerogenes Riacho Miyagi et al., 2019 

E. asburiae Lagoa, Rio Harmon et al., 2019, Tacao; Correia; henriques, 2015 

E. ludwigii Rio Tacao; Correia; henriques, 2015 

Enterococcus Enterococcus Spp. Lagoa, Águas Residuais Devarajan et al., 2015, Laffite et al., 2016 

 
Escherichia 

Escherichia Spp. Lagoa Chu et al., 2018 

E. coli 
Rio, Águas Residuais, 

Lagoa 
Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014, Bared et al., 2013, Perlaza et al., 2019, 
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   Purificação et al., 2017, Miyagi et al., 2019, Piedra et al., 2017, 

Laffite et al., 2016, Devarajan et al., 2015 

E. coli enterohemorrágica Rio Xiao et al., 2013 

Exiguobacterium Exiguobacterium Spp. Rio, Lagoa Zhang et al., 2020, Liao et al., 2018 

Faecalibacterium Faecalibacterium Spp. Rio Perlaza et al., 2019 

 
Flavobacterium 

Flavobacterium Spp. Lagoa, Rio, Riacho Li et al., 2019, Liao et al., 2018, Londono et al., 2019, Xie et al., 2021 

F. aquatile 
Riacho Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

F. rigense 

Fluoribacter F. dumoffii Rio Carvalho et al., 2007 

Fluviicola Fluviicola Spp. Rio, Riacho Liao et al., 2018, Londono et al., 2019 

Francisella Francisella Spp.  
 
 

Lagoa 

Chu et al., 2018 

Gaiella Gaiella Spp. Li et al., 2019 

Geobacter Geobacter Spp. Williams et al., 2018 

Haliangium Haliangium Spp. Li et al., 2019 

Helicobacter Helicobacter Spp. Chu et al., 2018 

Jetternia Jetternia Spp. Rio Chen et al., 2019 

 
 
 

Klebsiella 

 

K. pneumoniae 

 

Riacho, Rio 

Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014, Purificação et al., 2017, Piedra et al., 

2017, 

Miyagi et al., 2019 

K. aerogenes  

Riacho 
Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

K. ozaenae Miyagi et al., 2019 

K. oxytoca Rio Piedra et al., 2017 

Kuenenia Leclercia Spp. Rio Liang et al., 2020 

Leclercia Legionella Spp. Lagoa Chu et al., 2018 

 
Legionella 

L. pneumophila  
Rio 

 
Carvalho et al., 2007 L. birminghamensis 

L. bozemonil 
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 L. lytica   

Liminohabitans Liminohabitans Spp. Rio, Lagoa Liang et al., 2020, Perlaza et al., 2019, Xie et al., 2021, Zhang et al., 2020 

 

Luteolibacter 
Luteolibacter Spp. Rio Liao et al., 2018 

L. agae Riacho Londono et al., 2019 

Malikia Malikia Spp.  
Lagoa 

Li et al., 2019 
Massilia Massilia Spp. 

Methylobacter M.tundripaludum Williams et al., 2018 

Methylobacterium M. tardum 
Riacho Londono et al., 2019 

Methylocaldum Methylocaldum Spp. 

Methylosinus Methylosinus Spp.  

Rio 
Perlaza et al., 2019 

Methylotenera M. mobilis Liao et al., 2018 

Methyloterna M. versitalis  

Lagoa 
Williams et al., 2018 

Micrococcus M. luteus Corno et al., 2014 

Microcystis Microcystis Spp. Rio Liao et al., 2018 

Moraxella Moraxella Spp. Lagoa Chu et al., 2018 

 

Mycobacterium 
Mycobacterium Spp. Rio, Lagoa Zhang et al., 2020 

M.smegmatis Rio Brito et al., 2015 

Neisseria Neisseria Spp.  
Lagoa 

Chu et al., 2018 

Nitrosospira N. briensis Williams et al., 2018 

Nitrospira Nitrospira Spp. Rio, Lagoa Li et al., 2019, Zhang et al., 2020 

Novosphingobium 
Novosphingobium Spp. Lagoa Li et al., 2019 

N. subterraneum 
Riacho Londono et al., 2019 

Opitutus Opitutus Spp. 

Paenibacillus Paenibacillus Spp.  

Rio 
Niu et al., 2019 

Pantoea Pantoea Spp. Liao et al., 2018 

Phenylobacterium Phenylobacterium Spp. Riacho Londono et al., 2019 

Polynucleobacter Polynucleobacter Spp. Rio Liang et al., 2020, Perlaza et al., 2019 
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Proteus 
P. vulgaris  

Riacho 
Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

P. mirabilis Purificação et al., 2017, Miyagi et al., 2019 

Providencia P. alcaligenes Rio Tacao; Correia; henriques, 2015 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Pseudomonas 

 

Pseudomonas Spp. 

 
Lagoa, Águas Residuais, 

Rio 

Devarajan et al., 2015, Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021, Laffite et al., 

2016, Leon et al., 2012, Li et al., 2019, Liang et al., 2020, Liao et al., 2018, 

Regina et al., 2021, Girlich; Poirel; Nordmann, 2011 

 

P. putida 
 

Lagoa, Riacho, Rio 
Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014, 

Leon et al., 2012, Purificação et al., 2017 

P.aeruginosa Rio Brito et al., 2015, Tacao; Correia; henriques, 2015 

P. taiwanensis Riacho, Rio Londono et al., 2019, Tacao; Correia; henriques, 2015 

P. cedrina Lagoa Harmon et al., 2019 

P. geniculata 
Lagoa, Rio Harmon et al., 2019, Tacao; Correia; henriques, 2015 

P. otitidis 

P. stutzeri Lagoa Harmon et al., 2019 

P. beteli  
Rio 

 
Tacao; Correia; henriques, 2015 P. hibiscicola 

P. protegens 

Pseudoxanthomonas Pseudoxanthomonas Spp. Rio Liang et al., 2020 

Psychrobacter Psychrobacter Spp. Lagoa Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021 

Rahnella R. aquatilis Riacho Miyagi et al., 2019 

Raoultella R. ornithinolytica Rio Piedra et al., 2017 

Rhodobacter Rhodobacter Spp. Lagoa, Rio Li et al., 2019, Perlaza et al., 2019, Liao et al., 2018 

 

Rhodococcus 
Rhodococcus Spp. Lagoa Corno et al., 2014 

R. equi Riacho Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

 

Rhodoferax 
Rhodoferax Spp. Rio Liang et al., 2020 

R. ferrireducens  

Lagoa 
Williams et al., 2018 

Rhodoluna Rhodoluna Spp. Xie et al., 2021 
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Rickettsia Rickettsia Spp.  Chu et al., 2018 

Roseburia Roseburia Spp.  
 
 

Rio 

Perlaza et al., 2019 

Ruminococcus Ruminococcus Spp. Perlaza et al., 2019 

Salmonella Salmonella Spp. Xiao et al., 2013 

Scalindua Scalindua Spp. Chen et al., 2019 

Sediminibacterium Sediminibacterium Spp. Liao et al., 2018 

Serratia S. rubidaea Riacho Miyagi et al., 2019 

 
Shewanella 

Shewanella Spp.  
Rio 

Liang et al., 2020, Liao et al., 2018 

S. xiamenensis Tacao; Correia; henriques, 2015 

Sideroxydans S. lithotrophicus  

Lagoa 
Williams et al., 2018 

 

Sphingomonas 
Sphingomonas Spp. Leon et al., 2012 

S.panni Riacho Londono et al., 2019 

Sphingopyxis Sphingopyxis Spp. Rio Liang et al., 2020 

Sporacetigenium Sporacetigenium Spp. Lagoa Li et al., 2019 

Staphylococcus 
S. aureus 

Riacho Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 
S. epidermidis 

 

 
Stenotrophomonas 

S.pavanii Riacho Londono et al., 2019 

 

S. maltophilia 
 

Lagoa, Rio 
Harmon et al., 2019, Girlich; Poirel; Nordmann, 2011, 

Tacao; Correia; henriques, 2015 

S.pavanii Lagoa Harmon et al., 2019 

Streptococccus S. agalactiae Riacho Adelowo; Akinlabi; Fagade, 2014 

Sulfuricella S. denitrificans 
Lagoa Williams et al., 2018 

Sulfuritalea S. hidrogenívoros 

Synechococcus Synechococcus Spp. Lagoa, Rio Xie et al., 2021, Zhang et al., 2020 

Thiocapsa Thiocapsa Spp. Rio Perlaza et al., 2019 

Trichococcus Trichococcus Spp. Lagoa Gromala; Neufeld; Mcconkey, 2021 

Vibrio Vibrio Spp. Rio Liang et al., 2020 
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 V. cholerae  Choi; Dunams; Jiang, 2010 

Yersinia Yersinia Spp. Lagoa Chu et al., 2018 

Fonte: Autores, 2021. 
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Os gêneros bacterianos que foram encontrados com maior incidência, foram: 

Pseudomonas (n=15), Aeromonas (n=11) e Escherichia (n=9) e as especies mais 

abundantes foram: Pseudomonas – P. putida, P.aeruginosa, P. taiwanensis, P. 

geniculata, P. otitidis, Aeromonas- A. veronii , A. caviae, A. hydrophila; Bacillus - B. 

licheniformis; Enterobacter - E. clocae, E. asburiae; Escherichia - E. coli e Klebsiella - 

K. pneumoniae. 

Em relação a diversidade de microrganismos por continente, foi verificado que 

os ambientes aquáticos impactados do continente asiático se destacaram, seguido 

da Europa, América do Norte e Sul e África (Figura 2). 

 

Figura 2 - Distribuição e predominância dos microrganismos pelos continentes. 

 

Fonte: Autores, 2021. 

 
 
 

No que diz respeito a avaliação do risco de viés JBI, observou-se que a maior 

parte das respostas do questionário de avaliação crítica dos 31 estudos consistiram 

em respostas “Sim” (>70%), indicando que os respectivos estudos obtiveram baixo 

risco de viés. Sendo assim, possuem uma alta qualidade metodológica. 
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Discussões 

 
 

Os ambientes aquáticos são formados por ecossistemas marinhos e/ou doce. 

No entanto, os de água doce são os principais ambientes nos quais observa-se uma 

crescente intervenção antropogênica, como efluentes domésticos, hospitalares, 

industriais, agrícolas e pecuária (GARCÍA et al., 2020), uma vez que, rios, riachos e 

águas residuais estão entre as principais fontes que tem sofrido pela contaminação 

desses emergentes (ARAÚJO; OLIVEIRA, 2013, GIEBUŁTOWICZ et al., 2018). 

Sendo assim, a liberação contínua desses compostos orgânicos de origem 

antropogênica tem ocasionado a degradação ambiental, além de resultar cada vez 

mais no aparecimento de microrganismos (RESENDE; SILVA; DINIZ, 2020). Esses, 

apresentam como características principais altas taxas de crescimento além de um 

metabolismo elevado, dos quais, também possuem particularidades de serem 

influenciáveis por alterações físico-químicas e pela introdução de compostos 

orgânicos, inorgânicos e poluentes no meio em que habitam (MARECKOVA et al., 

2021). 

O presente trabalho realizou uma revisão sistemática, na qual o continente 

asiático apresentou maior diversidade microbiana quando comparado aos demais 

continentes, sendo a China, o país que apresentou maior representatividade 

bacteriana. Considerando as características populacionais e de desenvolvimento 

que vem ocorrendo ao longo do tempo em suas áreas, sobretudo as áreas urbanas, 

(NGUYEN et al., 2019, CAO et al., 2020), é provável que estes eventos venham 

contribuindo para a poluição aquática em ambientes de água doce e, 

consequentemente maior diversidade bacteriana. 

Taxonomicamente, os gêneros Pseudomonas, Aeromonas e Escherichia 

foram os predominantes em todos os continentes. Essas bactérias merecem 

destaque não apenas por sua predominância, mas por causarem doenças 

veiculadas a água sendo, portanto, importantes para a saúde pública. Em relação às 

principais espécies predominantes de gêneros bacterianos isolados pelos estudos, a 

P. aeruginosa, A. veronii, A. caviae, A. hydrophila, K. pneumoniae e E. coli são as 

mais relatadas, as quais, possuem capacidades patogênicas preocupantes 

(JANKOSKI et al., 2018, SOUZA et al., 2019, CHEN et al., 2021). 

Um ponto que merece atenção é que quando identificados em ambientes 

aquáticos, estes microrganismos podem ser utilizados como bioindicador de 
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contaminações da água, refletindo a qualidade da água, seja para balneabilidade ou 

para potabilidade. Um exemplo de espécie bacteriana utilizada para avaliar a 

qualidade da água é a E. coli; um dos principais indicadores de contaminações 

fecais em ambientes aquáticos de água doce; dos quais, possuem fortes relações 

com riscos de doenças gastrointestinais em seres humanos (JANKOSKI et al., 

2018). 

Já a P. aeruginosa é uma bactéria isolada de forma frequente em lagoas e 

rios, além de águas residuais devido a elevada carga de nutrientes encontradas 

nesses ambientes. Estudos recentes, conferem um papel fundamental da água para 

a colonização desse microrganismo em seres humanos, devido ao fato dessas 

bactérias possuírem múltiplos fatores de virulência que promovem sua alta 

patogenicidade (SOUZA et al., 2019). 

A K. pneumoniae é um microrganismo que pode habitar em ambientes 

aquáticos, solos, plantas e esgotos. Essa bactéria pode ser isolada da orofaringe, 

trato gastrointestinal de humanos e mamíferos e fezes de indivíduos sadios, além de 

ter a capacidade de colonizar humanos de forma assintomática. As principais 

infecções mais comuns consistem em pneumonia, infecções no trato urinário, 

feridas, bacteremia e meningite (HOLT et al., 2015). 

No que diz respeito as espécies do gênero Aeromonas, estas são 

encontradas em diversos habitats, em particular em ambientes aquáticos, dos quais 

está amplamente difundida. Em ambientes de água doce, estão presentes 

principalmente em águas residuais, dos quais algumas espécies se apresentam 

como patógenos zoonóticos relevantes. Dentre estas, a A. veronii, A. caviae e a A. 

hydrophila tem sido relacionadas a doenças em seres humanos, em especial com 

sintomas de diarreia, septicemia e infecções de tecidos moles de feridas após 

exposição à água, consideradas uma ameaça emergente em diversos ambientes, 

principalmente à saúde humana (CHEN et al., 2021). 

Portanto, a contaminação de microrganismos patogênicos em ambientes 

aquáticos, principalmente de água doce ocasionou em um extenso problema de 

saúde pública mundial, sobretudo no que se refere a doenças de veiculação hídrica, 

visto que, vários desses microrganismos são entéricos e podem levar ao óbito 

(KELLER; JUSTINO; CASSINI, 2013, JANKOSKI et al., 2018). 
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Conclusões 

 
 

Os estudos dessa revisão sistemática mensuraram que uma extensa 

diversidade de gêneros e espécies bacterianos foram isolados de ambientes 

aquáticos de água doce impactados, tendo em vista, que cada continente obteve sua 

particularidade de variações de microrganismos detectados. Os achados e 

evidências demonstraram que os gêneros Pseudomonas, Aeromonas e Escherichia 

e suas respectivas espécies foram os principais microrganismos isolados, ou seja, 

demonstraram serem os mais predominantes, o que indica que esses patógenos 

podem se apresentar como principais indicadores de qualidade em ambientes de 

água doce que estejam sendo impactos. 

Contudo, estes dados sustentam a relevância de uma análise contínua de 

microrganismos em ambientes aquáticos de água doce, principalmente para 

avaliação do impacto à fauna local, e a dinâmica da qualidade da água e 

sobrevivência dos seres que ali estejam, auxiliando no monitoramento deste 

ecossistema e indicando os possiveis riscos à população que depende direta ou 

indiretamente destes locais. Os dados apresentado reforçam que estes ambientes 

não apenas albergam, mas disseminam patógenos, representando risco à saúde 

pública quando não monitorados ou não preservados. 
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4.3 ARTIGO EXPERIMENTAL 1 

 
Os resultados do artigo experimental 1: APLICABILIDADE DE TÉCNICAS 

PARA IDENTIFICAÇÃO MICROBIANA EM UM RIACHO URBANO IMPACTADO 

estão apresentados no artigo a seguir, a ser submetido para publicação. 
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Resumo 

 
 

O crescente processo de urbanização e seus impactos ambientais têm interferido na 

dinâmica dos ecossistemas aquáticos, modificando a estrutura e função das 

comunidades microbianas. A rápida e acurada identificação de microrganismos 

presentes nesses ambientes é necessária para o monitoramento de mudanças 

dessas comunidades e para identificar possíveis riscos à saúde pública. O objetivo 

do presente estudo foi avaliar a aplicabilidade de técnicas na identificação de 

bactérias isoladas de um riacho urbano contaminado. Amostras de água foram 

coletadas de cinco pontos estratégicos (P1-P5) do riacho Cavouco onde 50 isolados 

foram obtidos e caracterizados morfologicamente (por meio de características 
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fenotípicas) e molecularmente (através das técnicas de MALDI-TOF-MS e 

sequenciamento do gene 16S rRNA). As análises morfológicas revelaram uma 

uniformidade no formato das colônias e características distintas para os demais 

parâmetros analisados, não sendo possível, portanto, identificá-las a nível 

taxonômico. Diferentemente das análises moleculares, onde 86% (n=43) foram 

identificados ao nível de espécie e 12% (n=7) ao nível de gênero. Nessa 

caracterização foi verificada uma elevada concordância entre a identificação 

realizada pelo MALDI-TOF-MS e pelo sequenciamento do gene 16S rRNA, onde 13 

gêneros foram detectados, quatro gram-positivos e nove gram-negativos, 

evidenciando a importância de um constante e eficaz monitoramento da microbiota 

local. Os resultados obtidos confirmam a eficiência das técnicas moleculares na 

identificação de microrganismos e sugerem que, apesar de ser direcionada para 

bactérias de interesse clínico, a técnica MALDI-TOF-MS é uma alternativa rápida e 

eficaz na identificação de microrganismos de ambiente impactado. 

 
Palavras-chaves: Fenótipo, técnicas moleculares, diversidade. 

 

 
Introdução 

 
 

Os microrganismos são essenciais para o meio ambiente, pois contribuem 

para a estabilidade dos ecossistemas, participando de vários ciclos biogeoquímicos. 

No ecossistema aquático, esses organismos participam da decomposição de matéria 

orgânica em nutrientes e do controle da qualidade da água (MARECKOVA et al., 

2020). Nas últimas décadas, esse ambiente tem sido alterado de maneira 

significativa em função do crescente processo de urbanização, modificando a 

estrutura e a diversidade da microbiota ali presente (FREITAS et al., 2011; 

PURIFICAÇÃO et al., 2017). 

A identificação e caracterização desses microrganismos são necessárias para 

entender o impacto ambiental  e sua influência na composição e dinâmica local 

(HEMME et al., 2015; TREXLER et al., 2014), além de reconhecer bactérias 

patogênicas de importância para saúde pública (MARTIN et al., 2017). Apesar de 

todas essas contribuições e necessidades, estudos sobre comunidades microbianas 

ambientais ainda são escassos (KOUBEK et al.,2012; VIVER et al., 2015; AVANZI et 
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al., 2017). 

 
Tradicionalmente, as técnicas de identificação bacteriana são baseadas nas 

características morfológicas e fenotípicas e são utilizadas como primeira 

diferenciação entre as amostras. Contudo, essas técnicas convencionais são, muitas 

vezes, limitadas por sua baixa capacidade de diferenciação de espécies e pelo 

custo, além de consumirem tempo e serem laboriosas (WOO et al., 2008; SANTOS 

et al. 2016). 

Com o surgimento da Biologia Molecular, diversas técnicas foram 

desenvolvidas, contribuindo significativamente para um grande avanço do 

conhecimento da diversidade microbiana. Dentre essas técnicas, a análise 

comparativa de sequências nucleotídicas do gene 16S rRNA tem sido considerada 

como “padrão ouro” em estudos taxonômicos e filogenéticas (SRINIVASAN et al., 

2015). 

Recentemente, novas tecnologias têm sido desenvolvidas, como a Matrix- 

assisted Laser Desorption/ionization-time-of-flight Mass Spectrometry (MALDI-TOF 

MS), que vem sendo utilizada como uma técnica simples, confiável e rápida 

(BRUYNE et al., 2011; MARTIN et al., 2017; STAROSTIN et al., 2017). Esta é 

baseada na análise de um fingerprint de proteínas ribossomais e outras proteínas 

básicas que são específicas para cada espécie microbiana (WILKINS et al., 2006; 

GIEBEL et al., 2010). Dentre suas diversas vantagens, destacam-se: utilização de 

células intactas de microrganismos que podem ser obtidas diretamente do meio de 

cultivo, custo-benefício, curto tempo de processamento e análise e alto rendimento 

(o consumo de material biológico é insignificante) (ALLEN et al., 2015; AVANZI et al., 

2017). 

Vários estudos têm demonstrado a eficiência e a alta reprodutibilidade desse 

método, entretanto, a maioria é direcionado para microrganismos de interesse 

clínico, como Escherichia coli e outros membros da família Enterobacteriacea (YU et 

al, 2018), Staphylococcus aureus (ZHANG et al., 2015) e Streptococcus pneumoniae 

(NAKANO et al., 2015), com número reduzido de estudos voltados para identificação 

de bactérias de origem ambiental (VIVER et al., 2015; MARTIN, et al., 2017; 

TIMPERIO et al., 2017). 

O riacho Cavouco corresponde a um riacho urbano impactado o qual recebe 

um aporte de carga poluidora de resíduos provenientes de laboratórios de ensino e 



68 
 

pesquisa, resíduo de serviço de saúde, além de despejo doméstico oriundos da 

população circunvizinha. O efeito cumulativo desses resíduos vem provocando 

mudanças na dinâmica desse ecossistema, alterando de forma expressiva a 

qualidade da água e contribuindo para a ocorrência e disseminação de bactérias 

patogênicas (ARAÚJO; OLIVEIRA, 2013; FREITAS et al., 2016; PURIFICAÇÃO et 

al., 2017). 

O presente estudo teve como objetivo avaliar a aplicabilidade de diferentes 

técnicas para identificação da microbiota de um ambiente aquático impactado em 

Recife-Pernambuco, Brasil. 

 
Materiais e Métodos 

Isolamento e caracterização morfológica 

 
 

Foram realizadas coletas de água (superfície e a 30 cm de profundidade) em 

cinco pontos estratégicos do riacho Cavouco de acordo com Purificação-Junior et al. 

(2016). Para o isolamento bacteriano, foi retirado 50 µl da água coletada e com 

auxílio de uma alça Drigalski foram semeadas em ágar Eosina Azul de Metileno 

(EMB) e Ágar Nutriente (AN). As placas foram incubadas a 37 ºC por 24 e 48 horas 

e após esse período foi realizada a análise morfológica das colônias isoladas, 

avaliando as seguintes características: forma, borda, superfície, transparência, 

coloração, presença de muco e brilho. Os isolados foram identificados com a 

denominação de P (ponto) com número do local da coleta, S (superfície) ou P 

(profundidade), seguido de letra referente às colônias isoladas de cada placa. 

 
Identificação por MALDI-TOF-MS 

 
Após 24h de crescimento em meio Brain Heart Infusion (BHI), colônias 

bacterianas foram ressuspendidas em água deionizada e em seguida realizada a 

inativação das células e a extração de proteínas pelo método descrito por Starostin 

et. al. (2015), com algumas modificações. Para análise dos espectros de massa, 1µl 

de extrato de proteína foi colocado em placa (96 MSP, Bruker Daltonics, EUA), 

seguida de secagem ao ambiente. A matriz foi preparada com ácido alfa-ciano-4- 

hidroxicinâmico (10 mg/mL) em acetonitrila 50% e ácido trifluoroacético 0,3% e 

aplicada na placa sobre as amostras para cristalização. A aquisição dos espectros 
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de MS em modo linear positivo (Voltagem de aceleração: 20 kV e Faixa de detecção 

- m/z: 2.000 – 20.000) foi realizada pelo Programa Flex Control Version 3.0 em 

Espectrômetro de Massa MALDI-TOF Autoflex III (BRUKER DALTONICS, 

BILLERICA, MA, USA). 

Cada isolado foi analisado em triplicata, em dois experimentos independentes. 

Os espectros obtidos foram comparados com o Banco de Dados MALDI Biotyper 

Version 3.1 e o resultado expresso em valores de similaridades como um log score, 

seguindo os critérios: scores maiores que 2.000 indicaram alta probabilidade de 

identificação de espécie; scores maiores que 1.700 identificação em nível de gênero; 

scores menores que 1.700 identificação não confiável (NG et al., 2012; 

SCHULTHESS et al., 2013). 

 
Extração de DNA genômico 

 
 

A extração do DNA cromossômico foi realizada por meio da técnica descrita 

por Sambrook et al. (2001), com algumas modificações. A qualidade e a 

concentração do DNA extraído foi avaliada por meio de eletroforese em gel de 

agarose 0,8%, em tampão Tris/Borato/EDTA (TBE) 0,5x, a 100V por 1h, utilizando o 

marcador DNA Ladder 100 pb (Invitrogen). Em seguida, o gel foi analisado em 

transiluminador ultravioleta e fotodocumentado. 

 
Amplificação e Sequenciamento do gene 16S rRNA por PCR 

 
 

O gene 16S rRNA foi amplificado utilizando os oligonucleotídeos iniciadores: 

fD1 (5´-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3´) e rD1 (5´-AAGGAGGTGATCCAGCC-3´) 

(WEISBURG et al.,1991). A amplificação das amostras foi efetuada em volume final 

de 25 uL contendo tampão 10X, dNTPs (10mM.), MgCl2 (50mM.) e Taq polimerase 

(2,5 U/µl) (Invitrogen), iniciadores (15 pmol/ μl) e DNA (20 ng/ μl). As reações foram 

realizadas em termociclador (C1000 Thermal Cycler – BioRad), programado com um 

ciclo inicial de 5 minutos a 95 °C, seguido de 30 ciclos, cada ciclo consistindo de 

uma etapa de desnaturação (95 °C por 45 segundos), uma etapa de anelamento (60 

°C por 45 segundos) e uma etapa de extensão (72 °C por 2 minutos) e, por fim, uma 

etapa de extensão final a 72 °C por 5 minutos. 

Os produtos da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) foram purificados 
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seguindo o protocolo do kit de purificação PureLink (Invitrogen) e em seguida 

sequenciados em sequenciador automático de DNA ABI 3100. As sequências 

obtidas foram comparadas com linhagens padrão de coleções internacionais 

depositadas no banco de dados Genbank do NCBI usando a ferramenta BLASTn 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/) e alinhadas multiplamente com os software 

Mega 5.2. O programa ClustalW foi utilizado para a construção de um dendograma 

pelo método Neighbor-joining. 

 
Resultados 

 
 

Foi observado crescimento de colônias bacterianas nos cinco pontos 

(superfície e profundidade), sendo obtido um total de 50 isolados. As características 

morfológicas quanto a forma das colônias, foram normalmente uniformes (Tabela 1). 

Dentre os isolados, 92% (n=46) apresentaram forma circular, 6% (n=3) filamentosa e 

apenas o isolado P5PAb forma rizoide. Quanto à borda da colônia, foi verificado que 

54% (n=27) apresentaram borda inteira, 18% (n=9) lobulada, enquanto que para 

borda ondulada e filamentosa foram detectadas 16% e 12%, respectivamente. Para 

a superfície da colônia, 74% (n=37) dos isolados apresentaram superfície lisa e os 

demais, superfície rugosa. Quanto a transparência, 86% (n=43) apresentaram-se 

opacas e 14% (n=7) transparentes. Em relação a cor, 84% (n=42) apresentou 

coloração creme e 16% (n=8) amarela. Já a produção de muco, foi identificada em 

84% (n=42) das amostras, sendo os demais considerados secos. Por fim, de todos 

os isolados analisados, 56% (n=28) apresentaram colônias brilhosas (Tabela 1). 

Apesar da importância desse método para o isolamento e purificação das bactérias, 

este não foi eficiente na caracterização ao nível taxonômico. 

Na técnica MALDI-TOF-MS todos os isolados foram identificados com valores 

de score entre 1.718 e 2.415, exceto o P3PAh que apresentou um score menor 

(1.518). Dentre esses, 86% (n=43) apresentaram valores maior que 2.000, sendo 

identificados ao nível de espécie com alta confiabilidade, e 12% (n=7) com valores 

maiores que 1.700, possibilitando a identificação confiável de gênero (Tabela 2). 

A partir dos resultados obtidos, foram identificados 13 gêneros bacterianos, 

sendo quatro gram-positivos (Bacillus, Staphylococcus, Brachybacterium, 

Exiguobacterium) e nove gram-negativos (Acinetobacter, Enterobacter, 

Brevundiomonas, Alcaligenes, Klebsiella, Proteus, Escherichia, Pseudomonas, 
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Providencia). Entre os gram-positivos, o gênero Bacillus esteve presente em todos 

os pontos e foi o mais prevalente, com 18 isolados representados pelas espécies B. 

cereus (n=14), B. pumulis (n=2) e B. altitunidis (n=1). Outro gênero predominante foi 

Staphylococcus com cinco isolados pertencentes as espécies S. saprophyticus (n=2) 

e S. sciuri (n=3). Outras espécies gram-positivas identificadas foram 

Brachybacterium faecium (n=1) e Exigubacterium sp. (n=1), nos pontos 2 e 3, 

respectivamente. 

Membros da família Enterobacteriacea foram obtidos em todos os pontos, 

exceto no ponto 1. Entre as gram-negativas, destaca-se a presença do gênero 

Enterobacter representado pelas espécies E. clocae (n=2; pontos 2 e 4), E. kobei 

(n=2; pontos 2 e 3) e E. asburiae (n=1; ponto 3). Além dessas, outras espécies 

apresentaram alta prevalência como os isolados Escherichia coli (n=5; pontos 2, 3, 4 

e 5), Klebsiella pneumoniae (n=4; pontos 2, 3 e 4), Acinetobacter radioresistens 

(n=3, pontos 2 e 3) e Proteus mirabilis (n=3; pontos 4 e 5). Com menor frequência 

foram identificados isolados pertencentes as espécies Brevundiomonas diminuta 

(n=2; pontos 3 e 5), Providencia rettgeri (n=2; ponto 4), Alcaligenes faecalis (n=1; 

ponto 4) e Pseudomonas putida (n=1; ponto 3). A partir dessas análises, verificou-se 

que o ponto 2 apresentou maior diversidade microbiana, com nove espécies 

diferentes enquanto no ponto 1 foi observado a menor diversidade, representado 

com apenas três espécies (Figura 1). 

As sequências do gene 16S rRNA (aproximadamente 1.500 pb) foram 

alinhadas e comparadas com sequencias previamente depositadas no banco de 

dados GenBank, e apresentaram valores de similaridade entre 97-99%, revelando 

alto grau de similaridade genética e possibilitando a confirmação da identidade de 

todos os isolados obtida pela técnica MALDI-TOF-MS (Tabela 2). O isolado P3PAh, 

não identificado pelo MALDI-TOF-MS, apresentou 99% de similaridade com a 

sequencia da espécie Exiguobacterium sp. A partir do dendograma, observou-se o 

agrupamento entre as sequencias obtidas nesse estudo com as disponibilizadas no 

banco de dados, confirmando a identidade molecular (Figura 2). 

 
Discussão 

 
 

A diversidade microbiana nos ecossistemas aquáticos é determinada por 

várias características ambientais como temperatura, salinidade, pH, entre outras 
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(MARECKOVA et al., 2020). Nas últimas décadas, o processo de urbanização e 

seus impactos ambientais têm interferido na dinâmica desses ecossistemas, 

modificando a estrutura e função das comunidades microbianas (RESENDE; SILVA; 

DINIZ, 2020). A rápida identificação de microrganismos presentes em ambientes 

aquáticos impactados é necessária para monitorar as mudanças ocorridas nestas 

comunidades e identificar possíveis riscos à saúde pública. Diante disso, o presente 

estudo se propôs a avaliar a aplicabilidade de técnicas que possibilitem uma rápida e 

confiável identificação de microrganismos provenientes de um riacho urbano 

impactado. 

A caracterização morfológica dos 50 isolados obtidos no ecossistema 

investigado, revelou que apesar das diferenças morfológicas encontradas, estas 

apresentaram baixo poder discriminatório, não sendo suficiente para identificar a 

caracterização taxonômica dos isolados. Tradicionalmente, os métodos fenotípicos 

incluindo analises morfológicas e fisiológicas, vem sendo amplamente utilizados 

como primeira diferenciação microbiana. Contudo, esses apresentam uma baixa 

reprodutibilidade e nem sempre permitem uma identificação precisa ao nível de 

espécie (ELMACI et al., 2015) e por isso outros métodos complementares são 

recomendados para uma confiável identificação. No presente estudo, a aplicação 

desta metodologia apesar de não ser suficiente para identificar os gêneros e 

espécies presentes neste ecossistema, foi satisfatória para isolar e caracterizar as 

diferentes colônias bacterianas existentes nos diferentes pontos de investigação; 

além de contribuir para ampliar o acervo de bactérias obtidas de ambientes 

aquáticos impactados da UFPE. 

Como alternativa para caracterização taxonômica de microrganismos, vem 

sendo utilizadas diferentes técnicas moleculares. Uma dessas corresponde ao 

MALDI-TOF-MS, amplamente aplicada na investigação e identificação de proteínas 

e peptídeos que caracterizam espécies bacterianas. Vários estudos têm 

demonstrado a alta reprodutibilidade deste método quando comparado com outros 

considerados “padrão-ouro” (BRUYNE et al., 2011; LO et al., 2015). Sua efetiva 

aplicação requer a utilização de bancos de dados internacionais, além de softwares 

específicos para comparação dos espectros proteicos. Várias plataformas 

comerciais foram desenvolvidas para essas análises, entretanto, são direcionadas 

para microrganismos de interesse clínico (CARBONNELLE et al., 2011). Diante 

desse fato, para microbiologia ambiental, essa técnica ainda é pouco explorada, 
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sendo mais utilizada para investigar espécie única ou grupos microbianos 

selecionados (NOWAKIEWICZ et al, 2017). 

No presente trabalho, os isolados foram identificados por meio da técnica de 

MALDI-TOF-MS, no qual 86% foram identificados ao nível de espécie e 12% ao nível 

de gênero. Os espectros bacterianos obtidos podem ser influenciados pelas 

mudanças ambientais, alterando processos celulares, consequentemente, 

modificando o perfil protéico e dificultando a identificação das espécies dos 

microrganismos (LAY, 2001; MARTIN et al., 2017). No estudo realizado por Avazi et 

al. (2016) os autores identificaram bactérias isoladas de uma mina de cobre por meio 

do MALDI-TOF-MS e relataram a dificuldade de identificar os gêneros Bacillus e 

Enterobacter. Segundo eles, apesar desses isolados serem representados no banco 

de dados, há uma ampla diversidade genética desses gêneros dificultando sua 

identificação. 

Dentre os isolados estudados no presente trabalho, apenas P3PAh não teve 

sua identidade confirmada por essa técnica, sendo posteriormente identificado como 

pertencente a espécie Exiguobacterium sp. por meio do sequenciamento do gene 

16S rRNA. Esse dado corrobora com o resultado obtido por Timperio et al. (2017), 

no qual um isolado pertencente a espécie Exiguobacterium oxidotolerans não foi 

identificado devido a ausência de um espectro de referência no banco de dados. 

Curiosamente, Purificação-Junior et al. (2016) apresentou dificuldade na 

identificação desse gênero no mesmo ambiente, sendo fenotipicamente identificado 

como pertencente a espécie Staphylococcus hominis. Essa divergência foi justificada 

pelo fato de que ambos os gêneros apresentam características morfológicas e 

bioquímicas semelhantes. 

O sequenciamento do gene 16S rRNA foi utilizado para confirmar a acurácia 

dos resultados obtidos pelo MALDI-TOF-MS. O gene 16S rRNA é amplamente 

utilizado como marcador filogenético, pois apresenta sequências altamente 

conservadas entre regiões variáveis; está presente e desempenha a mesma função 

em todos os organismos, não é afetado por mudanças ambientais e apresenta um 

tamanho suficiente para ser utilizado em inferências taxonômicas (SRINIVASAN et 

al., 2015). As sequências desse gene já foram determinadas para um número 

grande de linhagens bacterianas e estão, em sua maioria, depositadas no GenBank 

(CLARRIDGE, 2004; BENSON et al., 2012), e por isso, esta técnica é considerada 

padrão ouro para identificação microbiana. 
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De acordo com Stackebrant e Goebel (1994), para considerar que isolados 

pertencem a mesma espécies é necessário que ela possua uma homologia na 

sequência do gene 16S rRNA maior que 97%. As sequencias obtidas no presente 

estudo apresentaram valores de similaridade entre 97-99%, permitindo a 

confirmação da identidade dos isolados. 

Foi observada uma concordância de 100% entre os dois métodos moleculares 

testados, demonstrando a confiabilidade do MALDI-TOF-MS para a identificação de 

microrganismos de um ambiente impactado. Alguns trabalhados vêm comparando a 

aplicabilidade desses dois métodos para este fim, obtendo concordância entre 50- 

100%, dependendo dos gêneros estudados (AVANZI et al. 2017; EMAMI et al., 

2016; SANTOS et al., 2017). Timperio et al. (2017) avaliaram os dois métodos para 

identificar bactérias isoladas do oceano Ártico e obtiveram concordância de 100% a 

nível de gênero. Resultado semelhante foi obtido por Avanzi et al. (2017) ao 

investigar a eficiência do MALDI-TOF-MS na identificação de bactérias resistentes 

ao cobre isoladas de mineração ambiental. 

Em controvérsia, Oberbeckman et al. (2011), obteve apenas 43% de 

concordância ao analisar isolados de Vibrio obtidos de águas temperadas. Essa 

diferença ocorre, principalmente, devido à limitação do banco de dados 

(KOPCAKOVA et al., 2014), revelando a necessidade de mais estudos na área de 

microbiologia ambiental, com o objetivo de adicionar novos espectros proteicos no 

banco de dados para consultas futuras. 

A partir dos resultados obtidos no presente trabalho, foi possível ampliar a 

caracterização da microbiota do ecossistema investigado iniciada por Purificação et 

al., (2017). No presente trabalho, o gênero Bacillus foi o mais prevalente, sendo 

encontrado em todos os pontos. Esse gênero é ubíquo na natureza, podendo ser 

encontrado na água, solo, sedimentos e plantas (CEUPPENS, et al, 2013; 

BRILLARD et al, 2014; MURREL, 2018). Em condições de estresse ambiental, como 

contaminação, essa bactéria pode produzir endósporos e se manter dormente por 

um longo período de tempo (GOSH; SETLOW, 2009). Das espécies identificadas, B. 

cereus é conhecida por ser um patógeno humano, podendo ser responsável por 

várias infecções (HAN et al., 2006; STENFORS ARNESEN et al, 2008). Além deste, 

outras espécies isoladas do ambiente investigado, são descritas na literatura como 

potenciais patógenos humanos S. saprophyticus (SANTOS et al., 2018), B. diminuta 

(RYAN; PEMBROKE, 2018), A. radioresistents (VISCA et al., 2001). 
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Membros da família Enterobacteriacea foram obtidos na maioria dos pontos 

do riacho Cavouco, representados por espécies como E. coli, K. pneumoniae, P. 

mirabilis, E. clocae e P. rettgeri. A maioria dessas espécies é comumente 

encontrada no trato intestinal de seres humanos e animais e sua presença em 

ambientes aquáticos indica a contaminação de origem fecal (LIU et al., 2015; PALL 

et al., 2015). 

Purificação et al. (2017) realizaram a análise da qualidade da água e 

caracterizaram a microbiota amostral do riacho Cavouco, observando a presença de 

coliformes totais e termotolerantes e identificando espécies de enterobactérias 

semelhantes ao encontrado no presente estudo. Este fato confirma a importância do 

monitoramento desse ambiente e a necessidade de uma técnica de identificação 

microbiana rápida e confiável, a fim de avaliar o nível de contaminação e os 

possíveis riscos à saúde pública. 

 
Conclusão 

 
O presente estudo revelou que o MALDI-TOF-MS foi eficiente para 

identificação de microrganismos isolados de um ambiente aquático impactado. 

Apesar da limitação dos bancos de dados, essa técnica apresentou alta taxa de 

identificação e corroborou com os resultados obtidos pelo sequenciamento do gene 

16S rRNA. Os dados sugerem que o MALDI-TOF-MS é uma técnica rápida, 

confiável e de baixo-custo para caracterizar comunidades microbianas nestes 

ecossistemas impactados. Contudo, para uma identificação mais acurada de 

espécies, os bancos de dados necessitam ser expandidos com espectros proteicos 

de um maior número de isolados ambientais. A partir dos resultados obtidos, 

verificou-se a presença de microrganismos patogênicos no riacho Cavouco, 

configurando esse ambiente como um risco potencial de transmissão de doenças de 

veiculação hídrica e evidenciando a importância de um constante e eficaz 

monitoramento da microbiota local. 
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FIGURAS E TABELAS 

 

 
Tabela 1 - Características morfológicas de isolados bacterianos obtidos de um riacho urbano 

impactado em Pernambuco, Brasil. 

 

 
Pontos Isolados Forma Borda Superfície Transparência Coloração Muco Brilho 

 P1PAa Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P1PAc Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - - 

 
P1PAd Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

P1 P1PAe Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - - 

 
P1PAh Circular Ondulada Lisa Opaca Creme + + 

 
P1SBf Circular Ondulada Lisa Opaca Creme - - 

 
P1SBg Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P2PBa Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P2PBb Circular Inteira Lisa Opaca Creme + + 

 
P2PBc Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P2SAb Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P2SAc Circular Inteira Lisa Transparente Creme - + 

P2 P2SAd Circular Ondulada Lisa Opaca Creme + + 

 
P2SBa Circular Filamentosa Lisa Opaca Amarela - + 

 
P2SBc Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P2SBd Circular Inteira Lisa Transparente Creme + + 

 
P2SBe Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - - 

 
P2SBf Circular Inteira Lisa Opaca Amarela + + 

 
P2SBg Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P3PAc Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P3PAd Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P3PAe Circular Inteira Lisa Transparente Creme - + 

 
P3PAf Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P3PAg Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P3SAa Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P3SAb Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

P3 P3SAc Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P3SAd Filamentosa Filamentosa Rugosa Opaca Creme - - 

 P3SAe Circular Inteira Rugosa Opaca Creme - - 
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 P3SAf Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P3SAg Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - - 

 
P3SAi Circular Filamentosa Lisa Opaca Creme - - 

 
P4PAb Rizoide Ondulada Lisa Opaca Creme - + 

 
P4PAc Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P4PAd Circular Ondulada Lisa Transparente Creme + + 

P4 P4SAa Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - + 

 
P4SAb Filamentosa Filamentosa Rugosa Opaca Creme - - 

 
P4SAc Circular Inteira Lisa Opaca Creme - - 

 
P4SAd Filamentosa Filamentos Rugosa Opaca Creme - - 

 
P4SAe Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P4SAf Circular Lobulada Rugosa Opaca Creme - - 

 
P4SAg Circular Inteira Lisa Transparente Creme - + 

 
P5PAa Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 

 
P5PAb Rizoide Ondulada Lisa Opaca Creme - - 

 
P5PAc Circular Ondulada Lisa Transparente Creme + + 

 P5PAd Circular Inteira Lisa Opaca Creme - + 
P5         

 P5PAe Circular Ondulada Lisa Transparente Creme + + 

 
P5PAf Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - - 

 
P5SAa Circular Inteira Lisa Opaca Amarela - + 

 
P5SAg Circular Filamentosa Lisa Opaca Creme - - 

 
P5SAgI Circular Lobular Rugosa Opaca Creme - - 
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Tabela 2 - Caracterização molecular (MALDI-TOF-MS e sequenciamento do gene 16S rRNA) de 

isolados bacterianos obtidos de um riacho urbano impactado em Pernambuco, Brasil. 

 
 

 MALDI-TOF-MS 16S rRNA gene sequencing  

Pontos Isolados Espécies Pontuação Espécies Similarity Adesão 

P1SBf Bacillus cereus 2.281 Bacillus cereus 99% HBU07116 

P1SBg Bacillus cereus 2.144 Bacillus cereus 98% HBU07116 
 

P1 P1PAa 
Staphylococcus 

saprophyticus 
2.277 

Staphylococcus 
saprophyticus 

99% KM37850 

P1PAd  Bacillus cereus 2.134  Bacillus cereus 99% HBU07116 

P1PAh Bacillus pumulis 2.019 Bacillus pumulis 99% MF662817 

P2SAb 
Enterobacter 

clocae 
1.818 Enterobacter clocae 99% HBU07116 

 

P2SAc Escherichia coli 2.231 Escherichia coli 99% MH532537 

P2SAd Bacillus pumulis 2.028 Bacillus pumulis 99% MF662817 

P2SBa 
Brachybacterium 

2.036 Brachybacterium faecium 
faecium 

99% NR_119205 

P2SBc 
Staphylococcus 

2.008 Staphylococcus sciuri 
 

99% 
 

MG517422 
sciuri 

 

P2SBd 
Staphylococcus 

2.002 
Staphylococcus 

 

99% 

 
KM37850 

P2 saprophyticus  saprophyticus   

P2SBe Bacillus cereus 2.150 Bacillus cereus 99% HBU07116 

P2SBf Enterobacter kobei 2.279 Enterobacter kobei 99% MF953259 

P2SBg Bacillus cereus 2.115 Bacillus cereus 99% HBU07116 

P2PBa Bacillus cereus 1.997 Bacillus cereus 98% HBU07116 
 

P2PBb  
Klebsiella 

pneumoniae 
 

P2PBc  
Acinetobacter 
radioresistens 

 

P3SAa  
Acinetobacter 
radioresistens 

 

P3SAb  
Acinetobacter 
radioresistens 

2.415 Klebsiella pneumoniae 99% KU254764 

 
2.311  

Acinetobacter 
radioresistens 

 

2.369  
Acinetobacter 
radioresistens 

 

2.213  
Acinetobacter 
radioresistens 

 
P3 P3SAc 

Klebsiella 
pneumoniae 

2.365 Klebsiella pneumoniae 99% JX435602 

 
P3SAd Bacillus cereus 2.180 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P3SAe Escherichia coli 2.340 Escherichia coli 99% MH532537 

 
P3SAf Pseudomonas sp. 2.063 Pseudomonas sp. 99% JQ994361 

98% KF963620 

 
97% KF963620 

 
98% KF963620 
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P3SAg 

Enterobacter 

asburiae 
2.096 Enterobacter asburiae 99% JQ579638 

 
P3SAi Bacillus cereus 2.196 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P3PAc Escherichia coli 2.267 Escherichia coli 99% MH532537 

  
P3PAd 

Klebsiella 

pneumoniae 

 
2.159 

 
Klebsiella pneumoniae 

 
99% LC141104 

 
P3PAe Enterobacter kobei 2.381 Enterobacter kobei 99% MF953259 

  
P3PAf 

Brevundiomonas 

diminuta 

 
2.236 

Brevundiomonas 

diminuta 

 
98% MH211324 

 
P3PAg Bacillus cereus 2.227 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P3PAh -- - Exiquobacterium sp. 99% MG757525 

 
P4SAa Alcaligenes faecalis 2.185 Alcaligenes faecalis 99% KY357285 

 
P4Sab Bacillus pumulis 1.880 Bacillus pumulis 99% MF662817 

  
P4SAc 

Enterobacter 

clocae 

 
1.718 

 
Enterobacter clocae 

 
99% 

 

KX036856 

  

P4Sad 
Klebsiella 

pneumoniae 

 

2.114 
 

Klebsiella pneumoniae 
 

99% FJ828890 

 
P4SAe Bacillus sp. 1.970 Bacillus sp. 99% AB841264 

P4       

 P4SAf Bacillus cereus 2.201 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P4SAg Escherichia coli 2.328 Escherichia coli 99% MH532537 

 
P4PAbI Providencia rettgeri 1.928 Providencia rettgeri 99% KX289656 

 
P4PAbII Bacillus cereus 2.329 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P4PAc Providencia rettgeri 2.381 Providencia rettgeri 99% KX289656 

 
P4PAd Proteus mirabilis 2.167 Proteus mirabilis 99% MH532480 

 
P5SAe Proteus mirabilis 2.003 Proteus mirabilis 99% MH532480 

 
P5SAg Bacillus cereus 2.135 Bacillus cereus 98% HBU07116 

 
P5SAgI Bacillus cereus 2.051 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P5 

 
P5SAGII 

Brevundiomonas 

diminuta 

 
2.389 

Brevundiomonas 

diminuta 

 
98% MH211324 

  

P5PAa 
Staphylococcus 

sciuri 

 

1.967 
 

Staphylococcus sciuri 
 

99% MG517422 

 
P5PAb Bacillus cereus 2.165 Bacillus cereus 99% HBU07116 

 
P5PAc Proteus mirabilis 2.171 Proteus mirabilis 99% KX275402 
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P5PAe Escherichia coli 2.173 Escherichia coli 99% MH532537 

 
P5PAf 

Staphylococcus 

sciuri 

 
2.185 

 
Staphylococcus sciuri 

 
98% MG517422 
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Figura 1 - Análise comparativa de métodos moleculares (MALDI-TOF-MS e sequenciamento do gene 

16S rRNA) na identificação e distribuição de isolados bacterianos em um ambiente aquático 

impactado. 
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Figura 2 - Dendograma gerado a partir das sequências do gene 16S rRNA de isolados bacterianos 

obtidos do riacho Cavouco e sequencias referências depositadas no GenBank. 
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4.4 ARTIGO EXPERIMENTAL 2 

 
Os resultados do estudo retrospectivo e comparativo do Riacho Cavouco 

estão apresentados no artigo a seguir, a ser submetido para publicação. 
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Resumo 

 
As atividades antropogênicas têm contribuído na degradação ambiental de 

ambientes aquáticos, principalmente os de água doce, como os rios. O Riacho 

Cavouco é um dos principais percursores hídricos da cidade do Recife-PE, Brasil. 

Este riacho recebe o aporte de efluentes domésticos, químicos e hospitalares, o que 

vem contribuindo para seu impacto ambiental. O objetivo do presente trabalho foi 

realizar um estudo de vigilância no riacho Cavouco por meio de dados retrospectivos 

e atuais das condições ambientais deste ecossistema. Para compor os dados atuais 

de monitoramento do Riacho Cavouco foram coletados água em três pontos 
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específicos do trecho, o qual foram submetidas as análises físico-químicas, 

microbiológicas, parasitológicas e cromatográficas. As análises físico-químicas 

apresentaram-se fora da normalidade para condutividade e demanda química de 

oxigênio segundo a Resolução CONAMA 357/2005. Para as análises de metais, o 

alumínio e o ferro tiveram acima dos limítrofes permitidos. Quanto a qualidade da 

água todos os pontos foram positivos para análises de coliformes totais e 

Escherichia coli e apenas o ponto 2 foi positivo para os parâmetros parasitológicos. 

Após a aquisição desses dados, realizou-se análise retrospectiva e comparativa do 

Riacho Cavouco, a qual demonstrou um aumento gradativo na sua degradação , 

principalmente nos pontos a partir do Centro de tecnologia e Geociência (CTG) até o 

Hospital das Clínicas (HC), sendo este um alerta para uma melhor elaboração de 

gestão e conservação deste riacho. 

Palavras-Chave: Monitoramento. Degradação. Poluentes. Impactação. 

 
 

Introdução 

 
 

Os ecossistemas aquáticos estão sujeitos a diversas formas de alterações, 

naturais e antrópicas. Essas alterações ocorrem devido ao crescimento 

populacional, com o concomitante aumento pelo suprimento de água de boa 

qualidade. Um dos fatores mais complexos referentes a água é o equilíbrio entre a 

disponibilidade para o consumo humano e a utilização nos mais variados processos 

humanos e industriais. Desta forma, o uso desordenado dos recursos hídricos pode 

trazer variadas alterações de seus parâmetros de qualidade (LEITE JUNIOR et al., 

2020). 

A poluição de ambientes aquáticos não é novidade ao longo da história da 

humanidade. Dentre esses ambientes, os rios e os riachos são os mais afetados 

(GARCIAS et al., 2020). Os riachos, em áreas urbanas, são impactados com o 

lançamento de resíduos sólidos e esgoto in natura, como resultado da ausência ou 

precariedade dos sistemas públicos de saneamento nas cidades, ocasionando 

impactos negativos e, muitas vezes irreversíveis aos cursos d’água. Alem destas 

consequências, observa-se também a proliferação de doenças, pois em alguns 

casos há o aumento significativo de bactérias patogênicas (COMETTI; CABRAL; 

CONCEIÇÃO, 2019). 
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O Riacho Cavouco tem aproximadamente 6km de extensão e largura que 

varia de 2 a 1,5 metros. Sua nascente localiza-se no Campus Recife da 

Universidade Federal de Pernambuco (UFPE) e realiza um importante percurso 

hídrico pelo Recife (SANTANA; BEZERRA; SILVA, 2020). Em seu curso o riacho 

recebe efluentes domésticos, químicos e hospitalares, desaguando na margem 

direita de um dos principais rios do estado de Pernambuco, o Rio Capibaribe, o qual 

é utilizado para agricultura e pesca local (ARAÚJO; OLIVEIRA, 2013).Este riacho 

está enquadrado na classificação II da Resolução do Conselho Nacional do Meio 

Ambiente (CONAMA) 357 de 2005 referentes aos corpos hídricos, dos quais, 

estabelece limítrofes individuais para substâncias analisadas neste ambiente 

aquático, visto que, a vigência dessa resolução, possibilita o monitoramento da 

qualidade das águas e controle de fontes emissoras de poluentes. 

Desta forma, o monitoramento e a avaliação da qualidade da água são 

essenciais para a gestão adequada desse recurso. A avaliação de parâmetros físico- 

químicos e microbiológico permite detectar o grau de poluição, bem como auxilia na 

tomada de decisão por meio de estratégias que possam melhorar a qualidade deste 

ambiente, além de minimizar os riscos iminentes à saúde da população 

(QUINELATO et al., 2020). 

Sendo assim, o objetivo do presente estudo foi realizar um estudo 

retrospectivo e comparativo das condições físico-química e microbiológica de um 

riacho urbano impactado ao longo do tempo. 

 
 

Metodologia 

 
 

Análise Experimental 

 
 

Descrição do local de estudo e coleta das amostras 

 
 

O Riacho Cavouco, localiza-se na latitude 8 ° 2'52,05 "S e longitude 34 ° 

57'10,33" W, da UFPE, Brasil. Este tem aproximadamente 6 km de extensão e 

deságua na margem direita do rio Capibaribe (PURIFICAÇÃO et al., 2017). Para 

este trabalho foi coletado água da superfície de três pontos específicos: : Ponte do 

Centro de Tecnologia e Geociências – CTG (P1), Ponte do Laboratório de 



90 
 

Imunopatologia Keizo Asami – LIKA (P2) e Ponte do Hospital das Clínicas – 

HC/Ambserv (P3), Figura 1. As amostras foram armazenadas em frascos de vidro 

com capacidade para 1 litro, sendo estes acondicionados em caixa térmica e 

encaminhadas para o Laboratório de Biologia Molecular (BioMol) da UFPE, onde 

foram mantidos em ambiente refrigerado a 4 °C até a realização das análises. 

 
 

Figura 1 - Descrição geográfica dos pontos de coleta no Riacho Cavouco em Recife-PE. 

 

Fonte: Autores, 2021. 

 
 

Análise físico-química 

 
 

As análises físico-químicas foram realizadas de forma automatizada utilizando 

multiparametro portátil HQ40d da Hach para determinação dos parâmetros de 

temperatura, pH, condutividade Oxigênio Dissolvido (OD), Potencial Redox (ORP), 

Demanda Química de Oxigênio (DQO). 

 
Análise de metais 

 
 

A determinação de Alumínio (Al), Cádmio (Cd), Cádmio (Cr), Cobre (Cu), 

Manganês (Mn), Níquel (Ni), Chumbo (Pb), Zinco (Zn) e Ferro (Fe) foi realizada 

usando um espectrômetro de emissão óptica com plasma acoplado indutivamente 
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(ICP OES, Modelo 5100, Agilent Technologies, EUA). As seguintes condições 

operacionais foram utilizadas para o ICP OES: potência de radiofrequência de 1200 

W, vazão do gás do plasma de 12 L min-1, vazão do gás auxiliar de 1,0 L min-1, 

vazão do gás de nebulização de 1,0 L min-1, vazão da amostra de 1,0 mL min-1, 

tempo de lavagem com a nova amostra (flush time) de 10 s, tempo de retardo na 

captação do sinal da nova amostra (delay time) de 15 s, nebulizador concêntrico e 

câmara de nebulização ciclônica. As seguintes linhas de emissão, em nm 

(nanômetro), foram monitoradas na vista axial do plasma: Al (396,152); Cd 

(228,802); Cr (267,716); Cu (324,754); Fe (238,204), Mn (257,610); Ni (231,604); Pb 

(220,353) e Zn (213,857). Argônio com pureza mínima de 99,999% (White Martins - 

Praxair, Brasil) foi usado nas determinações por ICP OES para a geração do 

plasma, na nebulização e como gás auxiliar. 

 
Análises de Coliformes Totais e Escherichia coli 

 
 

As análises de coliformes totais e Escherichia coli (E. coli) foram realizadas 

por meio do método cromogênico (reagente cromogênio Colilert® e cartelas Quanti- 

Tray/2000) do fabricante IDEXX e os resultados foram expressos como Número 

Mais Provável (NMP) por 100 mL de amostra, para os três pontos investigados. 

 
Análise Parasitológica 

 
 

A análise parasitológica foi realizada por meio da técnica de sedimentação 

espontânea, conhecida como Método de Hoffman, Pons e Janer (2026) com 

adaptações. As amostras coletadas foram homogeneizadas e transferidas 100 mL 

de água para um cálice, ficando em repouso por um período de 24 horas. Após o 

período de repouso, o sedimento resultante foi coletado e analisado utilizando um 

microscópio óptico modelo Olympus® (objetivas de 10x e 40x) (PÓVOAS et al., 

2020). 

 
Análises Cromatográficas 

 
 

As análises cromatográficas foram realizadas com o Cromatógrafo Líquido de 

Alta Eficiência, modelo LC-20AT da Shimadzu, com detectores de arranjo de diodo 
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e índice de refração. 

 
 

Análise Retrospectiva e Comparativa 

 
 

Elaborou-se um estudo retrospectivo, de caráter analítico e descritivo, 

realizado por meio da análise de dados de estudos do período de 2013 a 2021 de 

monitoramento do Riacho Cavouco em comparativo com os dados atuais do 

presente estudo. Utilizou-se como comparativos variáveis quantitativas de 

parâmetros físico-químicos: temperatura, pH, OD e condutividade, dados 

quantitativos de metais pesados: Al, Cd, Cr, Cu, Mn, Ni, Pb, Zn, Fe, assim como 

dados qualitativos de isolados bacterianos (gêneros e espécie). Os dados coletados 

foram tabulados no Software Microsoft Excel 2016, de modo que, foram excluídos 

aqueles que não possibilitariam a análise comparativa, principalmente ocasionada 

pela escassez de dados. 

 
 

Resultados e Discussão 

Análise físico-química 

Para avaliar a qualidade da água do Riacho Cavouco, foram utilizadas 

análises físico-químicas normatizadas pela Resolução do CONAMA 357/200, que 

dispõe sobre a classificação e diretrizes ambientais para o enquadramento dos 

corpos de água superficiais, as quais podem ser observadas na Tabela 1. 

 
Tabela 1 - Avaliação dos parâmetros físico-químicos investigados em três pontos do riacho Cavouco. 

 

 

Parâmetro 
Amostras  

Limítrofes 
P1 P2 P3 

Temperatura (°C) 22,4 22,3 22,4 ND 

pH 7,83 6,99 7,17 6-9 

Condutividade (µS cm-1) 1501 742 810 ≤100 μS/cm 

OD (mg O2 L-1) 8,69 5,50 3,00 ≥5 mg L-1 

ORP (mV) 191,9 171,3 70,5 ≥ 400 mV 

DQO (mg O2 L-1) 28 78 74 5,0 mg L-1 

Legenda: OD – Oxigênio dissolvido; ORP – Potencial redox; DQO – Demanda química de 

oxigênio. 
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Nos três pontos analisados a temperatura apresentou uma variação de (22,3 

± 0,1), sendo, portanto, considerado um valor adequado para o ambiente 

investigado. A temperatura do ambiente aquático está diretamente relacionada com 

a penetração luminosa que, juntamente com os diferentes comprimentos de ondas, é 

responsável pelo balanço térmico da água. Este é um parâmetro que desempenha 

papel essencial no meio aquático, tendo em vista que pode ser influenciado por 

diversas variáveis físico-químicas, além de apresentar influências sobre as reações 

químicas que ocorrem nos organismos presentes neste meio (SOUSA et al., 2021). 

O pH das amostras analisadas encontrou-se dentro dos limites aceitáveis pela 

legislação, apresentando uma variação de 6,99 (P2) para 7,83 (P1), como 

demonstrado na Tabela 1. O parâmetro pH expressa a concentração do íon 

hidrogênio e a intensidade da condição ácida ou básica de uma amostra, senda esta 

uma das variáveis ambientais mais importantes de se analisar (BRITO et al., 2020). 

Pode apresentar origem natural, quando é decorrente do processo de fotossíntese, 

dissolução de rochas e oxidação da matéria orgânica, já quando tem origem 

antropogênica é resultante de despejos domésticos e industriais (CHUKWURA; IBO, 

2020). 

Na legislação vigente, não há padrões para a condutividade. No entanto, 

valores acima de 100 μS/cm podem ser um indicativo de ambientes impactados. 

Desta forma, observa-se que em todos os pontos analisados o valor ultrapassou o 

que é estabelecido, sendo o (P1) o que apresentou o maior valor, 1501 μS/cm. Desta 

forma, os valores elevados nos pontos analisados são indicativos de que estes 

locais recebem grande quantidade de efluentes contendo substâncias químicas, as 

quais acarretam na elevação da condutividade da água Araújo e Oliveira (2013). 

Esta variável é importante para o diagnóstico de condutividade elétrica, pois indica a 

capacidade natural da água de transmitir corrente elétrica devido à presença de 

substâncias dissolvidas que se desagregam dos átomos em forma de ânions e 

cátions, sendo diretamente proporcional à concentração de íons nas águas 

(SANTOS; SANTOS; SILVA, 2018; UMEH et al., 2020). 

Valores baixos de OD (Oxigênio Dissolvido) são resultantes do lançamento de 

efluentes domésticos e industriais, posto que quando há uma elevada concentração 

de matéria orgânica no meio, as bactérias fazem o uso do oxigênio nos seus 

processos respiratórios, acarretando na sua redução (POL et al., 2019), como 

observado no (P3), o qual apresenta um valor de 3,00 mg L-1, estando abaixo dos 
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limítrofes estabelecidos pela legislação. A avaliação do OD no ambiente aquático é 

de suma importância, tendo em vista que as concentrações deste está relacionado a 

manutenção da vida aquática. 

Assim como a análise do OD, o ORP (Potencial Redox) é um parâmetro 

relacionado ao monitoramento de ambientes aquáticos, pois é capaz de fornecer 

informações adicionais sobre a qualidade da água e o grau de poluição (SOUSA et 

al., 2021). O Ministério do Meio Ambiente (MMA) estabelece valores para esta 

variável, visto que valores entre 200 mV e 600 mV indicam um meio fortemente 

oxidante e entre -100 mV e -200 mV indicam meios redutores (FIORUCCI; 

BENEDETTI FILHO, 2005). O ORP nos pontos investigados apresentou valores 

positivos, indicando condições oxidantes. 

Em conjunto com os parâmetros citados anteriormente, o DQO (Demanda 

Química de Oxigênio) possibilita uma avaliação mais confiável da extensão da 

poluição no ambiente aquático, pois sua concentração eleva quando existe uma alta 

descarga de matéria orgânica e inorgânica, tendo como limite padrão 5,0 mg L-1 

(POL et al., 2019; SANTOS; SANTOS; SILVA, 2018). Os valores elevados de DQO 

em todos os pontos analisados pode indicar a presença de matéria orgânica 

presente no meio, sendo que para a sua degradação será consumido maiores 

quantidades de oxigênio dissolvido, tornando um local suscetível a sofrer um déficit 

de oxigênio, podendo acarretar na incapacidade de sobrevivência de seres vivos 

neste ambiente (CHAGAS; LIMA; FELICI, 2020). 

 
Análise de metais 

 
Diante das diversas formas de contaminação do ambiente aquático, a 

contaminação por metais pesados tem trazido preocupações aos pesquisadores e 

órgãos governamentais devido ao seu potencial de toxicidade para os organismos 

aquáticos e para a saúde da população (CARVALHO et al., 2017). As análises 

realizadas nos três pontos de estudo, detectaram alguns metais na água do riacho 

Cavouco. A tabela 2, apresenta os valores encontrados e compara com os valores 

limítrofes estabelecidos pela Portaria nº 2914, de 12 de dezembro de 2011 do MS. 
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Tabela 2 - Concentração de metais detectados nos três pontos do riacho Cavouco e comparação dos 

seus valores com o estabelecido pela legislação. 
 

 

Minerais (mg L-1) 
 

P1 
 

P2 
 

P3 
Limítrofes 

(mg/L) 

Al 0,67 0,44 0,64 0,2 

Cd < 0,0017 < 0,0017 < 0,0017 0,005 

Cr < 0,0021 0,0023 0,0037 0,05 

Cu 0,014 < 0,0054 < 0,0054 2 

Mn 0,056 0,079 0,23 0,1 

Ni < 0,0087 < 0,0087 < 0,0087 0,07 

Pb < 0,016 < 0,016 < 0,016 0,01 

Zn < 0,018 0,018 0,023 5 

Fe 0,85 0,50 0,82 0,3 

Legenda: Al – Alumínio, Cd -Cádmio, Cr -Cromo, Cu – Cobre, Mn - Manganês, Ni – Níquel, Pb - 

Chumbo, Zn – Zinco, Fe - Ferro. 

 

 
Todos os metais analisados foram detectados nos três pontos investigados. 

No entanto, o alumínio e o ferro apresentaram valores superiores aos limítrofes em 

todos os locais, bem como o manganês que apresentou teores elevados no P3 

Estes resultados são semelhantes ao encontrado por Araújo e Oliveira (2013) em 

estudos anteriores. Concentrações de alumínio na água com valores superiores a 

0,2 mg/L-1 podem gerar gosto desagradável, além de ser um composto neurotóxico, 

pois existem alguns relatos que relacionam seu acúmulo no homem ao 

desevolvimento do mal de Alzheimer (CARVALHO et al., 2017). 

Resultados similares referente a presença de manganês foram observados no 

estudo de Melo et al., (2018), o qual relacionou a presença desse metal com a 

presença de matéria orgânica no ambiente. Já Araújo e Oliveira (2013), associou os 

metais manganês e ferro com o acúmulo de matéria orgânica no ambiente aquático. 

A presença de metais nos ambientes aquáticos são provenientes 

principalmente de efluentes industriais, urbanos e agrícolas, sendo estes lançados 

diretamente no ambiente, o que acarreta em danos à saúde das plantas, animais e 

seres humanos (KUMAR et al., 2019). Desta maneira, altas concentrações de metais 

em ambientes aquáticos está relacionada a redução da qualidade da água, por isso 

a detecção dessas substâncias auxilia na predição dos danos ocasionados a este 

ambiente, tendo em vista que não são biodegradáveis, e mesmo em concentrações 
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baixas podem ocasionar impactos negativos (SALL et al., 2020). 

 

 
Análise de coliformes e parasitológica 

 
 

Os três pontos investigados mostraram-se positivos para coliformes totais e E. 

coli. Diante da análise foi demonstrada uma variação do NMP de 2,0 x 105 a >2,4 x 

107 para coliformes totais e de 1,1 x 104 a 2,0 x 106 para E. coli, (Tabela 3). 

 
Tabela 3 - Análise de coliformes totais e E. coli nos três pontos investigados. 

 

 
Pontos de 

amostragem 

 

Coliformes totais 

(NMP/100ml) 
E. coli (NMP/100ml) 

P1 >2,4 x 107 2,0 x 106 

P2 2,0 x 105 1,1 x 104 

P3 2,6 x 105 3,5 x 104 

aNMP – Número Mais Provável. 

 
 

A análise de coliformes e E. coli são utilizados como bioindicadores para 

avaliar a qualidade da água, indicando a presença de contaminação fecal de origem 

animal e humana, visto que, esses indicadores biológicos são organismos vivos que 

podem indicar mudanças causadas pela poluição, ocasionando impactos tanto no 

ecossistema aquático como a saúde humana (ANDRADE; BARROS, 2019). 

Os resultados apresentados na presente pesquisa se assemelham com o 

descrito no estudo realizado por Moura; Assumpção e Bischoff (2021), revelando 

que esta água está impropria para o uso humano e animal, além de demonstrar 

elevado risco para a saúde. Atualmente, a avaliação destes parâmetros é utilizada 

como bioindicador da qualidade da água destinada para o consumo humano e 

balneabilidade (GORONSKI et al., 2021). Todavia, diante do estabelecido como 

limítrofe pela Resolução do CONAMA 357/2005, as amostras de água analisadas 

apresentam má qualidade higiênico-sanitária e não atendem aos padrões definidos 

pela legislação em vigor, visto que, neste local há o despejo de esgoto sanitário de 

forma irregular por comunidades circunvizinhas, resíduos hospitalares e 

laboratoriais, o qual acarreta no processo de contaminação e poluição do ambiente. 
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Em relação a análise parasitológica, apenas o P2 mostrou-se positivo para a 

presença de Paramecium. Neste ponto ocorre o despejo de resíduos laboratoriais 

oriundos de pesquisas. A presença desta espécie neste local indica uma estagnação 

de matéria orgânica em decomposição na água, visto que, esse protozoário é 

caracterizado por ser sensível as mudanças ambientais, e considerado, portanto, um 

bioindicador de qualidade da água, principalmente em curtos períodos de tempo, 

devido a sua elevada taxa metabólica (PINHEIRO; TORRES; FERREIRA, 2017). 

 
Análises Cromatográficas 

 
 

As análises cromatográficas foram direcionadas a detecção de algumas 

substâncias: anilina, ácido benzoico, catecol, ácidos orgânicos voláteis (acético, 

propanoico, isobutanoico, butanoico, isopentanoico, pentanoico, hexanoico), 

açúcares (sacarose, glicose, frutose), álcoois (glicerol, 1,3 propanodiol, etanol, 

butanol), 2,4-diaminoanisol (DAAN), 2,4-dinitroanisol (DNAN) e 2-metoxi-5- 

nitroanilina (MENA). Felizmente, nenhuma dessas substâncias foi detectada nos 

trechos investigados. 

Portanto, uma das técnicas cromatográficas mais utilizadas em análises de 

contaminantes ambientais é a Cromatografia Líquida (CL), que possibilita a detecção 

de distintas propriedades físico-químicas e substâncias (MOLINA et al., 2014). 

Sendo assim, a não detecção destes contaminantes no Riacho Cavouco pode ser 

explicado pela presença em quantidades inferiores aos limites de detecção do 

Cromatógrafo Líquido de Alta Eficiência modelo LC-20AT. Outra questão que pode 

justificar a não detecção destas amostras neste riacho é o volume de água do 

ambiente, o qual auxilia na diluição dos mesmos. 

 
Análise retrospectiva e comparativa 

 
 

A análise retrospectiva consistiu em apanhados de estudos de monitoramento 

do Cavouco de 2013-2021 em comparativo com dados do atual estudo. Na Figura 2 

observa-se um esquema representativo de linha do tempo, o qual apresenta as 

datas das respectivas coletas amostrais dos estudos e quantificação dos pontos 

específicos coletados, assim como é demonstrado na Tabela 4 os principais 

parâmetros físico-químicos e metais analisados pelos autores. 
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Figura 2 - Linha do tempo com descrição dos estudos realizados no riacho Cavouco. 

 

 

Fonte: Autores, 2021. 

 
 

 
Em Relação aos resultados, as Tabelas 4,5,6 apresentam dados dos 

principais parâmetros físico-químicos, metais e isolados bacterianos dos estudos 

comparativos. 

 
Tabela 4 - Comparativo de parâmetros físico-químicos do Riacho Cavouco. 

 

Pontos Temperatura pH OD Condutividade Estudos 

Nascente 30 9 8 600 Araújo; Oliveira, 2013 

 
Ponto do CTG 

28 7 1 1500 Araújo; Oliveira, 2013 

22,4 7,83 8,69 1501 Atual, 2021 

Ponto da BC 29 8 2,5 1400 Araújo; Oliveira, 2013 

 
Ponto do LIKA 

28,8 8 4 1400 Araújo; Oliveira, 2013 

22,3 6,99 5,50 742 Atual, 2021 

 
Ponto do HC 

28,8 7 2 1300 Araújo; Oliveira, 2013 

22,4 7,17 3,00 810 Atual, 2021 

Legenda: CTG – Centro de Tecnologia e Geociências, BC – Biblioteca Central, LIKA- Laboratório de 

Imunopatologia Keizo Asami, hc – Hospital das Clínicas, OD – oxigênio Dissolvido. 
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Tabela 5 - Comparativo de metais no Riacho Cavouco. 
 

Pontos Al Cd Cr Cu Mn Ni Pb Zn Fe Estudos 

 

Nascente 
 

- 
 

ND 
 

ND 
 

ND 
 

ND 
 

- 
 

ND 
 

ND 
 

1,32 

Araújo; 

Oliveira, 

2013 

 
Ponto do 

CTG 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
ND 

 
0,06 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
0,26 

Araújo; 

Oliveira, 

2013 

0,67 
< 

0,0017 

< 

0,0021 
0,014 0,056 

< 

0,0087 

< 

0,016 
0,018 0,85 Atual, 2021 

Ponto da 

BC 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
ND 

 
ND 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
0,28 

Araújo; 

Oliveira, 

2013 

 
Ponto do 

LIKA 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
ND 

 
0,02 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
0,22 

Araújo; 

Oliveira, 

2013 

0,44 
< 

0,0017 
0,0023 

< 
0,0054 

0,079 
< 

0,0087 
< 

0,016 
0,018 0,50 Atual, 2021 

 
Ponto do 

HC 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
ND 

 
0,12 

 
- 

 
ND 

 
ND 

 
0,25 

Araújo; 

Oliveira, 

2013 

0,64 
< 

0,0017 
0,0037 

< 

0,0054 
0,23 

< 

0,0087 

< 

0,016 
0,023 0,82 Atual, 2021 

Legenda: Al – Alumínio, Cd -Cádmio, Cr -Cromo, Cu – Cobre, Mn - Manganês, Ni – Níquel, Pb - 

Chumbo, Zn – Zinco, Fe - Ferro. 

 

 
Tabela 6 - Comparativo de isolados bacterianos no Riacho Cavouco. 

 

Pontos Gêneros Espécies Estudos 

 
 

Nascente 

Bacillus, Escherichia Bacillus cereus 
Purificação et 

al., 2017 

Bacillus, Staphylococcus 
Bacillus cereus, Staphylococcus saprophyticus, 

Bacillus pumulis 
Araújo et al., 

2021 

 
 
 

Ponto do 
CTG 

Klebsiella, Escherichia Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae 
Purificação et 

al., 2017 

Bacillus, Staphylococcus, 

Brachybacterium, 

Acinetobacter, 

Enterobacter, Klebsiella, 

Escherichia 

Bacillus cereus, Escherichia coli, Bacillus 

pumulis, Brachybacterium faecium, 

Staphylococcus sciuri, Staphylococcus 

saprophyticus, Enterobacter kobei, Klebsiella 

pneumoniae, Acinetobacter radioresistens 

 
Araújo et al., 

2021 

 
 

 
Ponto da BC 

Proteus , Pseudomonas, 
Klebsiella , Escherichia 

Proteus mirabilis, Pseudomonas sp., Klebsiella 
pneumoniae, Escherichia coli 

Purificação et 
al., 2017 

Bacillus, 

Exiguobacterium, 

Acinetobacter, 

Enterobacter, 

Brevundiomonas, 
Klebsiella, Escherichia, 

Acinetobacter radioresistens, Klebsiella 

pneumoniae, Bacillus cereus, Escherichia coli, 

Pseudomonas sp., Enterobacter asburiae, 

Enterobacter kobei, Brevundiomonas diminuta, 

Exiquobacterium sp. 

 

Araújo et al., 
2021 
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 Pseudomonas   

 
 

 
Ponto do 

LIKA 

Bacillus, 

Exiquobacterium, 

Enterobacter, Klebsiella, 

Escherichia 

Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, 

Enterobacter clocae, Bacillus licheniformis, 

Bacillus pumilis, Exiquobacterium spp. 

 
Purificação et 

al., 2017 

Bacillus, Enterobacter, 

Alcaligenes, Klebsiella, 

Proteus, Escherichia, 

Providencia 

Alcaligenes faecalis Bacillus pumulis, 

Enterobacter clocae, Klebsiella pneumoniae, 

Bacillus sp., Escherichia coli, Providencia 

rettgeri, Proteus mirabilis 

 
Araújo et al., 

2021 

 

 
Ponto do HC 

Proteus Proteus mirabilis 
Purificação et 

al., 2017 

Bacillus, Staphylococcus, 

Proteus, Escherichia, 

Brevundiomonas 

Proteus mirabilis, Bacillus cereus, 

Brevundiomonas diminuta, Staphylococcus 

sciuri, Escherichia coli 

Araújo et al., 

2021 

 

 

De acordo com os dados apresentados, percebe-se que os parâmetros físico- 

químicos do Riacho Cavouco permaneceram sem grandes oscilações de 2013 a 

2021. Entretanto, observa-se que o oxigênio dissolvido e a condutividade obtiveram 

altos valores nos dois estudos, principalmente no ponto a partir do CTG até o Ponto 

do HC. Já os metais apresentaram maiores oscilações, de modo que, foram 

detectados e quantificados um maior número de metais no atual estudo, se 

comparados ao anterior de Araújo e Oliveira (2013), como exemplo o Ferro que 

demonstrou crescente sua detecção no período de 2013-2021, além do Alumínio 

também que esteve acima dos limítrofes permitidos. 

Para os isolados bacterianos, o estudo de Araújo et al., 2021 apresentou uma 

totalidade de 50 isolados. Dentre esses, foram identificados 13 gêneros e 20 

espécies diferentes, resultando em maior abundância de bactérias gram-negativas. 

O estudo de Purificação et al. (2017) demonstrou um total de 25 isolados, com 

identificação de 7 gêneros e 10 espécies bacterianas distintas, além de apresentar 

maior predominância também de bactérias gram-negativas. 

A partir dos resultados comparativos evidencia-se que o Riacho Cavouco tem 

sofrido impactações degradativas em seu ambiente ao longo dos anos, devendo-se 

possivelmente as descargas de poluentes químicos oriundos de laboratórios de 

ensino e pesquisas do Campus, além de resíduos de unidades de saúde e de 

ocupações circunvizinhas, principalmente no trecho entre o CTG e o HC. Portanto, 

essa poluição constante contribuiu para o aumento gradativo de metais no riacho, 

tanto de alumínio quanto de ferro, assim como o surgimento de novos metais 

detectados na água, o qual possuem características de toxicidade que podem 
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causar perigos à saúde humana e serem indicadores de bioacumulações de cargas 

orgânicas no ambiente. O comparativo dos respectivos isolados bacterianos também 

evidenciaram a crescente quantidade de gêneros a partir do Ponto do CTG até o 

Ponto do HC, corroborando com o fato de que estes são pontos cruciais de 

negligenciamento no descarte de poluentes diretamente no riacho, o que ocasiona 

variedade bacteriana, uma vez que estas possuem uma elevada capacidade 

adaptativa. 

 
Conclusões 

 
 

O trecho do Riacho Cavouco possui diferentes características, tanto físico- 

químicas quanto microbiológica. Percebe-se que ao longo do tempo a condição 

ambiental desse ambiente diminuiu, sobretudo no acúmulo de metais quantificados 

na água, apesar da diminuição das atividades durante o período de suspensão de 

atividades presenciais no Campus. 

Estudos retrospectivos e comparativos de ambientes aquáticos devem ser 

realizados com mais frequência, pois revela as condições do ambiente oportuniza 

para um melhor planejamento das atividades de gestão e da sociedade nas 

conservações destes recursos hídricos. 
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5 CONCLUSÕES 

 
 

• Os Resultados analisados sobre o Riacho Cavouco indicam que os 

parâmetros investigados estão fora dos padrões definidos pela legislação 

em vigor, indicando que a água deste ambiente está imprópria para 

consumo humano e animal. 

 
• Os dados apontados na aplicabilidade de técnicas moleculares na 

identificação de bactérias revelou ser a técnica de MALDI-TOF-MS útil para 

caracterização de bactérias de ambientes aquáticos impactados; 

 

• O acréscimo de isolados bacterianos do Riacho Cavouco à bacterioteca de 

ambientes impactados da UFPE, demonstra um aporte significativo para a 

caracterização da microbiota e realizações de pesquisas futuras; 

 
• Os dados da análise retrospectiva e comparativa evidenciaram a 

bioacumulação gradativa de metais tóxicos e matéria orgânica neste riacho, 

sobretudo a presença de bactérias patogênicas ao longo dos anos, o qual 

demonstra que este ambiente apresenta crescentes danos os quais podem 

causar prejuízos à saúde humana; 

 
 

• Os resultados também abordam sobre a necessidade de um monitoramento 

contínuo do Riacho Cavouco, para a manutenção e conservação desse 

ambiente aquático, de modo que, objetive a diminuição de riscos a saúde 

pública, principalmente de doenças de veiculação hídrica. 
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6 SÚMULA CURRICULAR 

• Biomarkers as a tool to monitor environmental impact on Aquatic Ecosystems. 

Link: file:///C:/Users/Milena/Downloads/17871-46056-1-PB%20(3).pdf 

• Analysis of Exogenous Poisoning by Pesticide in the State of Bahia-Brazil 

during the Period from 2007 to 2017. Link: 

https://www.intechopen.com/chapters/73903 

• Biotechnological Potential of Carotenoids Produced by Extremophilic 

Microorganisms and Application Prospects for the Cosmetics Industry. Link: 

https://www.scirp.org/journal/paperinformation.aspx?paperid=102537. 

• Mecanismos de resistência aos antibióticos beta-lactâmicos. Link: 

https://editoraomnisscientia.com.br/editora/livros/0402091.pdf 

• Resistência antimicrobiana e os impactos na saúde pública: uma revisão 

integrativa. Link: https://editoraomnisscientia.com.br/editora/livros/0402091.pdf 

• Mecanismo de resistência genética de Acinetobacter baumannii à 

carbapenêmicos. 

• Aplicação biotecnológica de microrganismos na bioremediação de ambientes 

impactados com polietileno. 

• Curso ministrado: IV Curso de Extensão em Biologia Molecular aplicada ao 

Diagnóstico Laboratorial. 

• 1º Simpósio de Bioquímica E Biologia Molecular 

 

• CINASAMA - Congresso Internacional de Saúde e Meio Ambiente. 

 

• V Encontro Multidisciplinar de Biologia e Saúde CAV/UFPE. 

 
• I Congresso Brasileiro de Ciências Biológicas On-line. 

 

• I Congresso Norte-Nordeste de Saúde Pública. 

 

• II Congresso Internacional de Saúde Única 

 

• Palestra ministrada: Impactos ambientais causados ao ecossistema aquático: 

Biomarcadores como ferramenta para avaliação da exposição a contaminantes. 
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