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RESUMO: Existe uma preocupacgédo crescente, em nivel mundial, com os patégenos que
apresentam resisténcia aos farmacos que sao utilizados em seu combate, constituindo o
que passou a ser conhecido como o problema da resisténcia antimicrobiana. Este problema
tornou-se uma das maiores ameacgas da atualidade, tanto a seguranga sanitaria quanto a
saude publica em escala global. Frente a crescente ineficacia da agao de farmacos contra
patdgenos resistentes, reportada em levantamentos realizados pela Organizagédo Mundial
da Saude, as ferramentas computacionais de modelagem molecular e de visualizagao
tridimensional, surgem como uma necessidade imediata para a pesquisa e desenvolvimento
de novos medicamentos. A bioinformatica estrutural e a inteligéncia artificial, utilizando-se de
algoritmos especializados, se apresentam como aliadas indispensaveis no enfrentamento
da resisténcia antimicrobiana. Essas tecnologias podem superar as atuais limitagdes
do tempo necessario para a realizagdo das triagens farmacoldgicas, e reduzir os custos
envolvidos, ao produzirem modelos preditivos in silico. Conclui-se, neste estudo, que se
torna crucial a integracdo definitiva entre as abordagens da bioinformatica estrutural, a
vigilancia epidémica e as politicas de saude publica, no enfrentamento da atual crise global
decorrente do problema da resisténcia antimicrobiana.
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THE CHALLENGE OF EPIDEMIOLOGICAL SURVEILLANCE IN RESPONSE TO
GLOBAL AMR: EXPLORING THE ROLE OF STRUCTURAL BIOINFORMATICS

ABSTRACT: There is growing global concern regarding pathogens that exhibit resistance
to the drugs used to combat them, a phenomenon known as the problem of antimicrobial
resistance (AMR). This issue has become one of the greatest threats today to both
health security and public health on a global scale. Given the increasing ineffectiveness
of drugs against resistant pathogens, as reported in surveys conducted by the World
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Health Organization, Computational tools for molecular modeling and three-dimensional
visualization have become an immediate necessity for the research and development of new
drugs. Structural bioinformatics and artificial intelligence, employing specialized algorithms,
serve as indispensable allies in tackling antimicrobial resistance. These technologies can
overcome current limitations regarding the time required for pharmacological screening and
reduce associated costs by generating in silico predictive models. This study concludes
that the definitive integration of structural bioinformatics approaches, epidemic surveillance,
and public health policies is crucial to addressing the current global crisis stemming from
antimicrobial resistance.
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INTRODUGCAO

Existe uma preocupagédo crescente, em nivel mundial, com os patdgenos que
apresentam resisténcia aos farmacos que sao utilizados em seu combate, constituindo o
que passou a ser conhecido como o problema da resisténcia antimicrobiana. Segundo a
Organizagao Mundial da Saude (OMS) “Aresisténcia antimicrobiana continua sendo um dos
desafios mais significativos para a saude e o desenvolvimento global, afetando humanos,
animais, plantas, sistemas alimentares e o meio ambiente” (WHO, 2026a). Os principais
fatos relacionados ao problema foram evidenciados em uma publicagao recente:

* Aresisténcia antimicrobiana (RAM) ocorre quando bactérias, virus, fungos e parasitas
nao respondem aos medicamentos antimicrobianos. Como resultado, as infec¢des
tornam-se dificeis ou impossiveis de tratar, aumentando o risco de propagacgao de
doengas, quadros graves, incapacidade e morte;

+ ARAM é uma grande ameaca a saude global. Estima-se que a RAM bacteriana esteve
associada a mais de 4,7 milhdes de mortes globalmente em 2021;

» O uso indevido e excessivo de antimicrobianos esta impulsionando o desenvolvimento
e a disseminagao de patdgenos resistentes a medicamentos;

+ Afalta de acesso adequado a vacinas, diagnosticos e medicamentos apropriados, tanto
novos quanto ja existentes, também contribui para a crise;

« Aproximadamente 1 em cada 6 infecgdes bacterianas confirmadas em laboratério em
todo o mundo foi resistente a antibidticos em 2023;

* O mundo enfrenta uma crise de pesquisa e desenvolvimento de antimicrobianos, com
poucos medicamentos novos em fase de desenvolvimento (WHO, 2026a).
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Assim, este problema tornou-se uma das maiores ameacgas da atualidade, tanto
a seguranga sanitaria quanto a saude publica mundial. Dados do Sistema Global de
Vigilancia da Resisténcia Antimicrobiana (GLASS), divulgados pela OMS, dao conta que
ja nos encontramos em um cenario epidemioldgico alarmante, no qual infecgdes comuns,
anteriormente tratadas com sucesso, tornaram-se progressivamente refratarias, em funcao
da crescente e generalizada ineficacia dos farmacos disponiveis para o combate dos
patégenos bacterianos criticos (WHO, 2025).

A identificacdo desse estado de ineficacia terapéutica tem mobilizado agdes por
parte de paises do mundo inteiro, com a coordenagéo geral e o estabelecimento de metas
pela OMS, conforme o seu Plano de Ag¢ao Global contra a resisténcia antimicrobiana para o
decénio 2026-2036, estabelecido em assembléia em maio deste ano, e estruturado em seu
documento de divulgacdo. Deste relatério, destacam-se os trechos:

» Aresisténcia aos antimicrobianos compromete a eficacia de tratamentos essenciais e
representa uma ameaga crescente a saude global, particularmente em contextos com
capacidade limitada de diagndstico e vigilancia;

* O relatério analisa a resisténcia a 22 antibiéticos em oito patégenos bacterianos
prioritarios e diversos tipos de infec¢do, destacando uma resisténcia generalizada
e crescente - especialmente entre bactérias Gram-negativas - e variagdes regionais
significativas;

+ Os dados mostram que, em nivel global, aproximadamente uma em cada seis infecgdes
é resistente a antibiéticos, com taxas mais elevadas em infec¢des do trato urinario e da
corrente sanguinea, além de um impacto desproporcional em paises de baixa e média
renda (WHO, 2026b).

Um desafio de tal magnitude exige uma transicdo urgente da epidemiologia
convencional, centrada principalmente em dados demograficos e estatisticos, para uma
epidemiologia de precisdo, aplicando abordagens gendmica e molecular como recursos
fundamentais da vigilancia de saude publica contemporanea.

Este estudo propde-se a analisar como as ferramentas computacionais e de
inteligéncia artificial, associadas ao desenvolvimento de farmacos, podem acelerar o
cumprimento das diretrizes propostas pela OMS, contribuindo para a elucidagao dos
mecanismos atuantes da resisténcia antimicrobiana e o desenvolvimento racional de novas
moléculas capazes de reverter o avango dessa ameaca global.

OBJETIVO

Analisar criticamente a utilizagdo da bioinformatica estrutural e das ferramentas
computacionais associadas a descoberta de novos farmacos, e o seu papel como recursos
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estratégicos para a vigilancia epidemiolégica, no contexto do plano de agdes da OMS para
o enfrentamento do problema da resisténcia antimicrobiana.

METODOLOGIA

O estudo caracteriza-se como uma pesquisa tedrica, de abordagem reflexiva,
explorando-se os pontos de intersec¢ao entre os desafios da vigilancia epidemioldgica,
uso das ferramentas de Bioinformatica Estrutural e politicas de saude global relacionadas
ao tema da resisténcia antimicrobiana, a partir do levantamento de literatura cientifica e
documental disponivel, aderentes ao tema do estudo.

Adotaram-se, individualmente ou em combinagdes pertinentes, os seguintes
descritores: “antimicrobial resistance”, “bioinformatics”, “drug discovery”, “epidemiological
surveillance” e “World Health Organization”, em buscas realizadas em bases de dados
indexadas, portais de periddicos e sitios institucionais, priorizando-se a literatura mais
recente, em particular aquela produzida nos ultimos cinco anos.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Procurou-se elaborar uma reflexdao critica acerca do problema da resisténcia
antimicrobiana, destacando-se a importancia da adog¢ao de ferramentas computacionais,
como o uso da inteligéncia artificial, bem como o uso da abordagem da bioinformatica
estrutural, que permitam mitigar as consequéncias da RAM, no cenario de saude publica
global, conforme as previsbes da OMS (WHO, 2026b) e também considerando-se
a disponibilidade e facilidade do uso da tecnologia por paises de baixa e média renda,
conforme destacadas em seu relatério sobre integracao e igualdade nos planos nacionais
de combate a RAM (WHO, 2026c).

A ineficacia crescente dos antibidticos tradicionais impde um desafio epidemiolégico
critico: ataxa de evolugao dos determinantes de resisténcia bacteriana supera historicamente
o tempo e o custo do desenvolvimento de novos farmacos pela industria convencional
(SALAM et al., 2023).

A aplicagéo e o potencial de uso da inteligéncia artificial no enfrentamento da RAM
tem sido destaque em diversos estudos, como em Bhattacharya et al. (2026) e Ibrahim et
al. (2025). Ja o uso da gendmica (BAKER et al., 2023) e a descoberta de novos farmacos
(PIPADA et al., 2026; OCANA et al., 2025), ressaltam a importancia da bioinformatica
estrutural para a vigilancia epidemioldgica, diante da ameaca global representada pela
RAM (SALAM et al., 2023).

Diferente da bioinformatica convencional, cujos trabalhos iniciais estavam voltados
ao sequenciamento linear de nucleotideos e aminoacidos, a bioinformatica estrutural tem
seu foco voltado para o estudo, predicéo e visualizagdo de estruturas tridimensionais (3D)
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de moléculas bioldgicas de interesse, como as proteinas, que desempenham papel chave
no funcionamento dos organismos. De forma resumida “A bioinformatica estrutural pode
ser descrita como uma abordagem que auxilia a obter informacgdes biolodgicas a partir de
estruturas de proteinas“ (CHANDRA et al., 2010). Dentre suas aplicagcdes, destacam-se:

(1) Predicédo de estruturas 3D: o uso de algoritmos computacionais e modelagem
para antecipar o formato tridimensional de uma proteina a partir de sua sequéncia primaria;

(2) Estudo de interagdes moleculares: a analise sobre como as macromoléculas se
ligam a outras moléculas, ions, acidos nucleicos ou farmacos; e

(3) Desenvolvimento de novos farmacos: o0 emprego de técnicas de docking e triagem
virtual para projetar medicamentos de forma racional (CHANDRA et al., 2010).

O uso da bioinformatica, de modo geral, representa forte apelo no ambito da RAM
(SEOANE; BOU, 2021), e pode ser priorizada a partir do uso de ferramentas como o PyMOL
e 0 docking molecular, por exemplo. O PyMOL é um software para visualizagao grafica.
Ele traduz arquivos contendo dados em modelos 3D interativos e bastante detalhados. O
docking molecular € uma técnica de simulagdo computacional utilizada para prever como
duas moléculas se encaixam e se ligam. Costuma envolver uma proteina ou enzima ligada
a determinada doenca (receptor) e uma molécula-alvo, candidata ao novo farmaco (ligante).
Um pesquisador pode utilizar o software de docking para testar milhares de moléculas e
procurar um alvo viavel para um medicamento especifico (NIVATYA et al., 2025).

No nivel molecular, a literatura consagrou a inteligéncia artificial como o propulsor
da biologia estrutural. O advento da ferramenta conhecida como AlphaFold permitiu
decodificar a estrutura tridimensional de proteinas bacterianas mutantes complexas em
minutos, eliminando a lentiddo das técnicas convencionais de laboratério, como o uso da
cristalografia de raios-X (ABRAMSON et al., 2024). A capacidade de antecipar a estrutura
tridimensional dessas moléculas tem o potencial de redefinir a vigilancia epidemiologica,
por meio da transformagéo dos dados obtidos pelo sequenciamento gendmico em alvos
terapéuticos passiveis de validacao.

A analise da literatura aqui revisada indica que a disponibilidade tecnologica das
ferramentas de bioinformatica estrutural, com sua velocidade e precisdo computacional,
modificou profundamente os métodos utilizados parainterpretar a resisténcia antimicrobiana.

CONSIDERACOES FINAIS

Analisou-se criticamente a literatura levantada, com a coleta de evidéncias que
enfatizam o papel da bioinformatica estrutural e da inteligéncia artificial como ferramentas
potenciais no auxilio do cumprimento das metas da OMS, em relagdo ao problema da
resisténcia antimicrobiana. Elaborou-se reflexdo, correlacionando a ineficacia dos
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farmacos atuais com as vantagens proporcionadas pela modelagem molecular e analises
computacionais. Verificou-se o papel preditivo de ferramentas baseadas em biologia
estrutural na compreensédo das estruturas de proteinas presentes em patdgenos, bem
como dos novos determinantes de resisténcia antimicrobiana.

Verificou-se ainda a aplicagdo do docking molecular como sendo uma estratégia
fundamental para a testagem computacional de novos compostos com fins medicinais e
também para a compreensdo dos mecanismos moleculares de patégenos resistentes aos
antibidticos atuais. Ferramentas como o docking molecular e o AlphaFold demonstram
que os algoritmos computacionais especializados conseguem prever o comportamento de
resisténcia antimicrobiana, analisando os dados obtidos por sequenciamento genémico.

A analise conduzida neste estudo evidencia que o enfrentamento do problema da
resisténcia antimicrobiana requer uma mudanga de abordagem, em relagdo ao modelo
tradicional de descoberta de farmacos, lento e custoso, e cuja eficacia ja nao é capaz de
acompanhar a rapida e imprevisivel evolugao dos patégenos resistentes aos medicamentos
antimicrobianos.

A bioinformatica estrutural e a inteligéncia artificial se apresentam como aliadas
indispensaveis no enfrentamento da RAM. Essas tecnologias podem superar as atuais
limitagdes do tempo necessario para a realizagéao das triagens farmacoldgicas, e reduzir os
custos envolvidos, ao produzirem modelos preditivos in silico. Conclui-se, dessa forma, que
se torna crucial a integragao definitiva entre as abordagens da bioinformatica estrutural, a
vigilancia epidémica e as politicas de saude publica, no enfrentamento da atual crise global
decorrente do problema da resisténcia antimicrobiana.
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