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RESUMO

Tucurui é a segunda maior usina hidrelétrica inteiramente brasileira, e o lago artificial formado apés sua construcéo
modificou o ecossistema regional. Muitos microrganismos patogénicos e de vida livre que abrigam genes de
resisténcia a antibidticos (ARGs) estdo adaptados a habitats aqudticos, tornando os rios possiveis fontes de
ARGs. OBJETIVO: descrever a ocorréncia de ARGs segundo a variabilidade espacial e sazonal no lago da usina
hidrelétrica Tucurui. MATERIAIS E METODOS: Amostras foram coletadas nas camadas fética, afética e sedimentar
das estacdes Montante 1 e Montante Novo Repartimento, durante o verdo e o inverno amazénicos. O DNA foi
extraido e sequenciado na plataforma lon Proton para andlise metagenémica. A montagem de novo foi realizada
com MEGAHIT; open reading frames foram preditas com Prodigal; e ARGs foram obtidos a partir das bases CARD e
MEGARes. Contigs contendo ARGs foram gerados para andlises posteriores. As andlises estatisticas foram feitas no
R, com o pacote ggplot2. RESULTADOS: Os ARGs mais abundantes no conjunto de amostras foram betalactémicos
(3.317,92 x/Gb), macrolideo-lincosamida—estreptogramina  (1.079,77 x/Gb), tetraciclina (968,23 x/Gb),
aminoglicosideo (779,25 x/Gb) e genes de resisténcia a multiplas drogas (698,94 x/Gb), com destaque de
ocorréncia sobretudo no inverno amazénico na camada superficial do lago. CONCLUSAQO: Os resultados indicam
importante influéncia antrépica e preocupacdo com a disseminacéo de genes de resisténcia a antibiéticos no lago da
usina hidrelétrica Tucurui.

Palavras-chave: Genes MDR; Metagendmica; Centrais Hidrelétricas; Ecossistema Amazbnico.

ABSTRACT

Tucurui is the second largest fully Brazilian hydroelectric plant, and the artificial lake formed after its construction
profoundly altered the regional ecosystem. Many pathogenic and free-living microorganisms that harbor antibiotic
resistance genes (ARGs) are adapted to aquatic habitats, making rivers potential reservoirs of ARGs. OBJECTIVE:
To describe the occurrence of ARGs according to spatial and seasonal variability in the Tucurui Hydroelectric Plant
reservoir. MATERIALS AND METHODS: Samples were collected from the photic, aphotic, and sediment layers at
the Montante 1 and Montante Novo Repartimento stations during the Amazonian summer and winter. DNA was
extracted and sequenced on the lon Proton platform for metagenomic analysis. De novo assembly was performed
using MEGAHIT, open reading frames were predicted with Prodigal, and ARGs were identified using the CARD and
MEGARes databases. Contigs containing ARGs were generated for subsequent analyses. Statistical analyses were
conducted in R using the ggplot2 package. RESULTS: The most abundant ARGs in the samples were those related to
beta-lactams (3,317.92 x/Gb), macrolide-lincosamide—streptogramin (1,079.77 x/Gb), tetracyclines (968.23 x/Gb),
aminoglycosides (779.25 x/Gb), and multidrug resistance genes (698.94 x/Gb). These ARGs occurred predominantly
during the Amazonian winter in the surface layer of the reservoir. CONCLUSION: The outcomes screen significant
anthropogenic influence and concern regarding the spread of antibiotic resistance genes in the Tucuruf Hydroelectric
Plant reservoir.

Keywords: Genes, MDR; Metagenomics; Hydroelectric Power Plants (Environmental Health); Amazonian Ecosystem.

Correspondéncia / Correspondence:

Andreza Paloma Gées Oliveira

Universidade Federal do Pard, Laboratério de Engenharia Biolégica, Parque de Ciéncia e Tecnologia, Instituto de Ciéncias Biolégicas
Avenida Augusto Corréa, 1. Bairro: Guamé. Belém, estado do Pard, Brasil — Tel.: +55 (91) 98724-1353

E-mail: andrezapgo@gmail.combr

1/9


https://orcid.org/0000-0001-5190-610X
https://orcid.org/0000-0002-5059-4316
https://orcid.org/0000-0002-7837-7380
https://orcid.org/0000-0002-4082-1132
mailto:andrezapgo@gmail.com

2/9

INTRODUCAO

O vuso disseminado de antibidticos ao longo dos
anos favoreceu o surgimento de bactérias resistentes,
uma vez que estas se adaptam com facilidade a
diferentes ambientes considerados hostis.  Muitos
microrganismos patogénicos e de vida livre estdo
adaptados a habitats aqudticos, o que torna os rios
potenciais reservatérios de genes de resisténcia a
antibidticos (ARGs), especialmente naqueles sujeitos a
intensa inferferéncia humana'.

Além disso, os niveis de ARGs tém demonstrado
correlacdo com marcadores de dguas residuais em
rios fortemente impactados por atividades antrépicas,
estando associados a patégenos humanos conhecidos e
& sazonalidade do perfodo chuvoso??.

A variagdo sazonal da precipitagdo no estado do
Pard caracteriza-se por um periodo chuvoso, que
na maioria das localidades — como em Tucurui —
estende-se de dezembro a maio, e por um periodo
seco, geralmente compreendido entre junho e
novembro*.

Tucurui abriga a segunda maior usina hidrelétrica
(UHE) inteiramente brasileira e a quinta maior do
mundo, com 4.214 km? de lago artificial que modificou
profundamente o ecossistema regional, ocupando
grande parte da floresta tropical nativa®. O reservatério
possui cerca de 100 km de comprimento e 18 km de
largura®, tendo submergido aproximadamente 14
aldeias ribeirinhas’. Sua construcéo estimulou debates
sobre questbes econdmicas, sociais e ambientais,
relacionadas ao desenvolvimento urbano e ao aumento

da renda local, em contrapartida &s perdas de
produtividade agricola e pesqueira®’.
O reservatério de  Tucurui  estd  dividido em

pelo menos dez estacdes que refletem diferencas
morfométricas do sistema, influenciando diretamente a
circulacéo e a vazdo da dgua na regido'®. A populacéo
residente no entorno mantém uma estreita relacdo com
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o lago'", no qual a atfividade pesqueira desempenha
papel de grande relevancia econémica e social'?.

De acordo com o Ultimo Censo de 2022 do
Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica'®, Tucuruf
apresenta apenas 14,64% de esgotamento sanitdrio
adequado. Assim como ocorre em grande parte
das dreas urbanas e rurais da Amazénia brasileira
desprovidas de infraestrutura sanitdria', é provavel que
efluentes oriundos de rejeitos humanos sejom lancados
diretamente no lago da UHE Tucurui — fenémeno
intensificado durante o periodo chuvoso —, o que
representa risco & sadde publica pela disseminacéo de
bactérias portadoras de ARGs nesse ambiente.

Poucos estudos relacionam a presenca de ARGs
em ambientes aqudticos & sazonalidade local e,
até o momento, ndo foram encontrados trabalhos
que investiguem essa relacdo em lagos artificiais da
Amazénia, o que reforca a relevancia e o cardter
inédito deste estudo.

Portanto, este trabalho teve como objetivo descrever
a abundéncia e a diversidade de ARGs e avaliar
seu potencial de disseminacdo de acordo com a
variabilidade espacial e sazonal no lago da UHE
Tucurui.

MATERIAL E METODOS

As amostras de dgua e sedimento foram coletadas
no lago da UHE Tucurui entre setembro de 2015 e
marco de 2017, periodo correspondente & execucdo
do projeto matriz na regiGo. Foram obtidos um
litro da camada fética (F), localizada a dois metros
de profundidade a partir da superficie; um litro da
camada afética (A), correspondente ao fundo do lago;
e 50 gramas da camada sedimentar (S), nas estacdes
Montante 1 (M1) e Montante Novo Repartimento
(MR) (Figura 1). As coletas ocorreram durante o verdo
amazénico (1), que compreende os meses de junho a
novembro, e durante o inverno amazbnico (2), entre
dezembro e maio.
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Figura 1 - Mapa da amostragem com a marcacdo da Usina Hidrelétrica Tucurui e das estacoes

estudadas



Apds a filiragem em membrana de nitrocelulose
de 0,22 pum (Whatman, EUA), as amostras de dcido
desoxirribonucleico (DNA) foram extraidas utilizando o
kit UltraClean Microbial® (Qiagen®). O sequenciamento
metagendmico foi realizado na plataforma lon Proton”
(Thermo Fisher Scientific), empregando fragment library.

As leituras foram submetidas ao FASTX-toolkit
v.0.0.13 (-20/-1100/-q20/-p70)" para controle de
qualidade, e o SPAdes v.3.13.0' foi utilizado para
correcdo de erros de sequenciamento. A montagem de
novo foi realizada com o MEGAHIT v.0.1"7, e as open
reading frames (ORFs) foram preditas pelo Prodigal
v.2.6.3'8.

Os ARGs foram identificados por meio da
ferramenta Resistance Gene Identifier (RGI) v.5.2.0, a
partir do banco Comprehensive Antibiotic Resistance
Database  (CARD) v.3.1.4'7  (outubro de 2021),
utilizando abordagem BLASTX com algoritmos "perfeito"
e 'estrito". Também foi utilizada a base MEGARes
v.2.0.0%° (14 de outubro de 2019), com abordagem
TBLASTN. Os resultados obtidos foram mesclados e
filtrados com identidade = 80% e cobertura = 40%.

A abundéncia (cobertura, x/Gb) dos ARGs contidos
em ORFs em cada amostra foi calculada conforme
descrito por Ma et al.?', de acordo com a férmula 1.

N, X200/ )
A _<n leituras mapeadas ARGs contidos em ORFs
Abundéncia (cobertura,X/GB) =3

S (1

O arquivo ARG-carrying contigs (ACC) foi gerado
para andlises posteriores com o PATRIC v.3.6.12. A
predicGo taxonémica foi realizada pelo Kraken2??

e a identificacdo de plasmideos pelo PlasmidFinder
v.2.1224  tilizando  os  parémetros:  familia
Enterobacteriaceae, identidade = 80% e cobertura
> 40%. Os plasmideos identificados foram classificados
quanto & mobilidade pela ferramenta MOB-Typer
v.3.0.3?°. O SimpleSynteny v.1.5% foi empregado para
determinar o arranjo entre ARGs e plasmideos.

O heatmap foi gerado no Morpheus?, e as andlises
estatisticas foram conduzidas no software R, com o
pacote ggplot2?, aplicando os testes de Kruskal-Wallis
e Wilcoxon, adotando-se nivel de significancia de 95%.

RESULTADOS

Apds a montagem de novo, foram identificados
4.453 genes de resisténcia a antibiéticos (ARGs)
contidos em open reading frames (ORFs), originados de
2.409 ARG-carrying contigs (ACCs) distribuidos entre as
12 amostras analisadas (Tabela 1). O perfil taxonémico
revelou que os ARGs estavam predominantemente
associados ao filo  Proteobacteria, especialmente
nas amostras M1F1, MTAT, MTF2, MRF2 e MRA2,
com frequéncias superiores a 70%. As demais
amostras apresentaram proporcdes semelhantes de
Proteobacteria e do reino Terrabacteria, cada um com
até 40% de ocorréncia.

Os ARGs contidos em ORFs foram mais
frequentes nas amostras M1F1 e MITAT (Tabela 1)
em comparacdo com as demais. No total, foram
identificados 343 subtipos de ARGs, distribuidos em
25 tipos distintos. A maior diversidade de subtipos foi
observada nas amostras da estacGo MR coletadas

durante o inverno amazénico (x* = 33,93; gl = 1;
p-valor < 0,0001).

Tabela 1 — Dados metagenémicos obtidos nas amostras do lago da Usina Hidrelétrica de Tucurui, estado do Parg,

Brasil
Amostra Reads filtradas (GB) Contigs ORFs ACCs (%) ARG_'EL}S ORFs Osniazg::ise
MITF1 11.998.511 (2,07) 149 162 5(3,36) 11 (6,79) 3
M1A1 26.533.384 (4,91) 607 584 11 (1,81) 16 (2,74) 7
M1S1 13.604.372 (2,71) 18.677 24.102 4(0,02) 4(0,02) 4
MRF1 56.681.602 (10,46) 1.238.560 1.767.721 608 (0,05) 1.068 (0,06) 58
MRAT 55.420.581 (10,17) 1.337.314  1.935.706 656 (0,05) 1.189 (0,06) 32
MRS1 10.086.666 (1,91) 47.130 58.370 21 (0,04) 31 (0,05) 8
M1F2 12.245.734 (2,02) 245147 350.519 373 (0,15) 785 (0,22) 73
M1A2 10.188.484 (1,67) 141.422 226.978 176 (0,12) 305 (0,13) 25
M1S2 988.999 (0,17) 10.604 13.679 8(0,07) 12 (0,09) 6
MRF2 25.722.784 (4,18) 200.200 296.771 266 (0,13) 536 (0,18) 60
MRA2 16.883.351 (2,78) 133.578 204.866 230 (0,17) 418 (0,2) 53
MRS2 15.666.627 (2,85) 112.110 137.328 51 (0,04) 78 (0,06) 14
TOTAL 256.021.095 (45,9) 3.485.498 5.016.786 2.409 (100) 4.453 (100) 343

M1: Estacdo Montante 1; MR: Estacdo Montante Novo Repartimento; F: Camada fética; A: Camada afética; S: Camada sedimentar; 1: Amostras
coletadas durante o verdo amazénico; 2: Amostras coletadas durante o inverno amazénico; ORFs: open reading frames; ACCs: ARG-carrying contigs
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Figura 2 — Composicdo e abundéncia de diferentes tipos de genes de
resisténcia a antibidticos nas amostras do lago da Usina
Hidrelétrica de Tucurui, estado do Pard, Brasil

A Figura 2 apresenta a distribuicdo e a abundéancia os relacionados  aos  fipos

betalactdmico

dos diferentes tipos de ARGs nas amostras, com valores
variando de 0,15 a 1.274,39 x/Gb. Os tipos mais
abundantes, considerando o conjunto total de amostras,
foram: betalactédmicos (3.317,92 x/Gb), macrolideo—
lincosamida—estreptogramina  (MLS) (1.079,77 x/Gb),
tetraciclina (968,23 X /Gb),aminoglicosideo (779,25 x/Gb)e
genes de resisténcia a multiplas drogas (698,94 x/Gb).

A soma de ranks no teste de Kruskal-Wallis indicou
diferenca altamente significativa na abundéncia total de
tipos de ARGs entre as amostras (x> = 64,01; gl = 11;
p-valor < 0,0001). A amostra MI1F2 apresentou
abundéncia significativamente superior em relacgo &
maioria das demais (feste de Wilcoxon: W = 416,50;
p-valor < 0,03), exceto quando comparada as
amostras  MRF1 (W = 216; p-valor = 0,06), MRF2
(W = 361; p-valor = 0,35) e MRA2 (W = 336,50;
p-valor = 0,64) (Figura 3).

As amostras coletadas na camada sedimentar néo
apresentaram diferencas estatisticamente significativas
entre si (W < 296; p-valor < 0,19), mas diferiram das
demais amostras (W = 406; p-valor < 0,04) (Figura 3).

A abundéncia total de subtipos de ARGs de
importdncia  clinica  (aqueles cuja  administragé@o
ocorre ao menos uma dose didria??), particularmente

multidroga-resistente, também diferiu significativamente
entre as amostras segundo o teste de Kruskal-Wallis
(0 = 55,57; gl = 11; p-valor < 0,0001) (Figura 4).
Observou-se maior incidéncia de betalactémicos na
camada fética das estacées M1 e MR durante o inverno
amazbnico (W = 294; p-valor < 0,04).

A correlacdo entre ARGs e plasmideos foi verificada
nas amostras M1F1, MTAT e MRF2 (Figura 5). Os genes
bla,, .0, (1.164,50 x/Gb), bla,,, .. (302,05 x/Gb) e
tetC (93,50 x/Gb) foram encontrados em associacéo
ao plasmideo ColRNAI, indicando fortemente a
possibilidade de transferéncia  horizontal  desses
genes. A ferramenta MOB-Typer identificou que apenas
o plasmideo relacionado ao gene tetC na amostra MRF2
foi previsto como transferivel.

Também foi observada a ocorréncia de clusters de
ARGs, como o marRA (61,33 x/Gb), que codifica
fatores de transcricio associados & resisténcia a
mltiplas drogas e foi identificado em M1F2; o kpnEF
(9,61 x/Gb), relacionado a bombas de efluxo de
amplo espectro e detectado em MRF2; e o emrRA
(48,41 x/Gb), envolvido na regulacdo de bombas de
efluxo associadas & resisténcia as fluoroquinolonas,
encontrado em MRA2 (Figura 5).
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Figura 3 - Comparacdo da abundéncia total de tipos de genes de resisténcia a
antibidticos entre as diferentes amostras do lago da Usina Hidrelétrica de
Tucurui, estado do Pard, Brasil
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afética; S: Camada sedimentar; 1: Amostras coletadas durante o verdo amazdnico; 2: Amostras
coletadas durante o inverno amazénico; *p < 0,05.

Figura 4 — Comparacéo da abundéncia total de subtipos de genes de resisténcia a
antibiéticos clinicamente importantes, definidos como aqueles administrados
em pelo menos uma dose didria, nas amostras do lago da Usina Hidrelétrica
de Tucurui, estado do Pard, Brasil
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M1: Estagdo Montante 1; MR: Estagdo Montante Novo Repartimento; F: Camada fética; A: Camada

afética; S: Camada sedimentar; 1: Amostras coletadas durante o verdo amazdnico; 2: Amostras

coletadas durante o inverno amazénico.

Figura 5 — Associacdo de genes de resisténcia a antibiéticos com o replicon do plasmideo
ColRNAI e coassociacdo de ARGs, originando clusters em amostras
especificas do lago da Usina Hidrelétrica de Tucurui, estado do Pard, Brasil

Rev Pan Amaz Saude 2025;16:¢202501779 — e-ISSN: 21766223

5/9



6/9

DISCUSSAO

De acordo com os dados apresentados
neste estudo, a atividade humana contribui para
a disseminacGo dos ARGs nos ecossistemas

aqudticos. A poluicdo da dgua representa um problema
urgente para os ecossistemas fluviais, principalmente
em razdo das atividades antropogénicas e da influéncia
de efluentes domésticos e hospitalares. A compreensdo
da distribuicdo e transmissdo dos ARGs tem sido
utilizada como indicador da poluicdo e da presséo
antrépica sobre os ambientes aqudticos®*3.

O gene bla,,, foi o betalactdmico mais prevalente
nas amostras de dgua, independentemente da estagéo
ou do periodo de coleta, resultado semelhante
ao descrito por Yu et al’®. O gene fetC também
apresentou ampla distribuicdo entre as amostras, de
modo consistente com o relatado por Jia et al.®®, que
identificaram grande nUmero de genes conferindo
resisténcia & fefraciclina em um rio brasileiro e
na microbiota intestinal de um peixe ormamental,
destacando a necessidade de maior atencGo &
disseminag@o desses ARGs em ambientes antrdpicos.

A elevada incidéncia do RNA ribossébmico 23S
resistente a macrolideos (MLS23S), bem como dos
genes rrsO e marRA, classificados, respectivamente, nos
grupos MLS, aminoglicosideo e multidroga-resistente,
parece estar associada &s amostras de dgua coletadas
durante o inverno amazdnico, conforme evidenciado
em estudos prévios®®%.

Durante o inverno amazbnico observou-se maior
diversidade de tipos de ARGs, demonstrando que o
periodo chuvoso exerce influéncia determinante sobre
a distribuicGo e a concentracdo desses genes. Essa
tendéncia estd de acordo com resultados obtidos em
outras investigacdes realizadas em ambientes tropicais
Omidos?%%37, que associaram o aumento da carga
microbiana e da mobilizacéo de ARGs aos eventos de
precipitacdo intensa. Também foi demonstrada relagéo
significativa entre marcadores de esgoto e ARGs em
uma praia australiana®, bem como entre condicdes
endémicas, parédmetros fisico-quimicos e climatolégicos
e a abundéncia de ARGs em dguas residuais de
estacées de tratamento na Coldmbia®?.

Independentemente do perfodo do ano ou
do local de coleta, a abundéncia de ARGs nas
amostras de sedimento néo diferiu entre si, mas foi
significativamente menor em comparacéo d&s demais
amostras. Os ARGs mostraram-se mais diversos
e abundantes nas dguas superficiais do que nos
sedimentos, achado semelhante ao descrito por
outros autores®*4°. No entanto, difere do observado
em um rio da Espanha, onde a ocorréncia de
ARGs nos sedimentos persistiu por longos periodos,
independentemente da precipitacdo*'. Segundo esses
autores, a diversidade e a estabilidade dos ARGs
podem ser influenciadas pelo microbioma e pelas
condicées fisico-quimicas do rio, associadas & descarga
continua de esgoto.

Além do sedimento como potencial reservatério
secunddrio, a presenca de biofilmes em superficies

bidticas ou abidticas, como micropldsticos, merece
ateng@o, pois constitui importante via de disseminacdo
de ARGs*2. Estudos recentes apontam que biofilmes
podem apresentar até trés vezes mais chance de
carregar esses genes e favorecer sua associacGo com
patégenos oportunistas, como bactérias do género
Vibrio*3.

Os resultados de abundéncia dos subtipos de
ARGs clinicamente importantes foram semelhantes
a abundéncia total de tipos de ARGs em relacdo as
amostras, com destaque para os betalactémicos em
M1F2, MRF2 e MRA2, indicando que sua ocorréncia
pode ser influenciada pelo perfodo chuvoso. Achado
semelhante foi relatado no rio Isabela, na Republica
Dominicana, onde mdltiplos genes betalactémicos
foram detectados em funcéo da influéncia antrépica e
da caréncia de infraestrutura sanitaria*.

A presenca de ARGs — formando clusters
ou ndo — associados ao replicon do plasmideo
ColRNAI representa forte evidéncia de transferéncia
génica horizontal. Essa correlacdo pode contribuir
para a aquisicio e disseminagio desses genes,
conforme demonstrado em estudos que identificaram
a transferéncia de bla e fetA em contextos
semelhantes®24%.

LIMITACOES DO ESTUDO

Este ¢ um estudo pioneiro na andlise de ARGs
em lagos artificiais da Amazénia. Duas limitagdes
principais devem ser consideradas em tentativas de
reprodutibilidade: a primeira refere-se & auséncia de
réplicas amostrais; a segunda, & falta de normalizacéo

entre as amostras.

IMPLICACOES AMBIENTAIS E DE SAUDE PUBLICA

KPC-2

Devido & estreita relacdo da  populacéo
amazdnica com os rios, esses ambientes t&m sido
objeto de investigagGo em diferentes dreas do

conhecimento. Quanto maior a influéncia antrépica
sobre as paisagens naturais, mais intensas tendem a ser
suas modificacées, o que acende sinais de alerta sobre
os impactos potenciais dessa relacao.

Grandes empreendimentos, como a construcdo
de usinas  hidrelétricas, impuseram  mudancas
irreversiveis ao cendrio natural da Amazénia. Embora
tenham contribuido para o desenvolvimento urbano
e econdmico, também favoreceram o surgimento de
doencas e a poluicdo dos rios.

Na regido amazénica, especialmente em dreas mais
distantes dos centros urbanos, os problemas de sadde
pUblica permanecem crescentes, apesar dos esforcos
de ampliacéo das politicas publicas. A md gestdo de
recursos pUblicos agrava a caréncia do populagéo
em relacGo ao acesso a servicos bdsicos, como o
esgotamento sanitdrio. Durante o perfodo chuvoso,
a ineficiéncia desse servico se intensifica, expondo a
populacdo ao maior contato com dguas residuais.

O uso indiscriminado e inadequado de antibidticos,
intensificado durante a pandemia de COVID-19, é
amplamente reconhecido como um dos principais



fatores associados ao surgimento de superbactérias
portadoras de ARGs, que contribuem para o aumento
de &bitos anuais. No entanto, pouco se discute o
quanto o contato direto com efluentes e dguas residuais
reforca esse cendrio de resisténcia antimicrobiana.

O esgotamento sanitdrio inadequado em Tucurui,
onde se localiza um dos maiores lagos artificiais da
Amazénia, sugere que, além das chuvas sazonais,
os efluentes ndo tratados aumentam o risco de
contaminagéo por ARGs. O processo de lixiviagéo
durante o inverno amazénico — periodo de chuvas
intensas — favorece o escoamento de residuos para os
leitos dos rios. Considerando que os rios amazdnicos
constituem fontes essenciais de transporte e subsisténcia
para a populagdo local, o risco de contaminagéo
representa um alerta significativo para a satde publica.

Portanto, faz-se necessdrio o desenvolvimento
de novos estudos que aprofundem essa discussdo
e subsidiem politicas poblicas mais eficazes. E
fundamental o comprometimento do poder publico e
da sociedade para o controle dos agravos & sadde e a
protec@o dos ecossistemas amazbnicos.

CONCLUSAO

Os resultados deste estudo evidenciam a elevada
diversidade e abundéncia de ARGs no lago da Usina
Hidrelétrica de Tucuruf, influenciadas tanto pelo
perfodo chuvoso caracteristico da regiGo amazénica
quanto pela precariedade do esgotamento sanitdrio
no municipio. Esses achados reforcam a necessidade
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