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Introducao

Os métodos de tipagem bacteriana, como o MLST
(Multilocus sequence typing), sdo de grande valia para
identificar isolados patogénicos emergentes ou clones
dentro de uma mesma espécie que causam as infeccles
hospitalares. O MSLT possui um alto poder discriminatério
para cepas de Acinetobacter baumannii, um importante
patdgeno hospitalar que se tornou um problema de saude
devido sua capacidade de adquirir resisténcia e de
disseminacdo. Esta técnica possibilita compartilhar
informacdes entre laboratérios e conhecer os principais
clones disseminados no mundo, auxiliando assim a
implementacdo de medidas de prevencao e controle desse
microrganismo.

Acinetobacter baumannii € um importante patégeno
multirresistente em nossa regido. Estudos prévios tém
mostrado que este microrganismo tem apresentado altas
taxas de resisténcia aos antimicrobianos, incluindo os
carbapenémicos e também que é endémico em nossa
regido. Assim, técnicas capazes de diferenciar de forma
rapida e confiavel os isolados bacterianos relacionados é
essencial para a vigilancia epidemiol6gica e controle de
surtos.

Solucao e Beneficios

A técnica de MLST foi padronizada conforme o esquema
de Pasteur. Foram selecionadas para o estudo 8 amostras
de A. baumannii isoladas ao longo de 20 anos de
diferentes hospitais. Os isolados estudados foram tipados
em 4 tipos de sequéncia (sequency typing —STs): ST15,
ST79, ST983 e ST1222. Os STs 15, 79 e 983 pertencem,
respectivamente, aos complexos clonais (CCs) 15, 79 e 1.
Estes complexos clonais sdo prevalentes no Brasil e o
CC1 é um importante clone mundial. O ST 1222 é uma
nova sequéncia encontrada neste estudo. Através desse
estudo foi possivel identificar que um clone endémico
presente em um dos hospitais estudados era o CC15.
Também foi possivel verificar a mudanca do perfil de
resisténcia dos isolados pertencentes ao CC79 ao longo
dos anos, uma vez que um isolado de 1996 era sensivel a
carbapenémicos e polimixina e em 2011 o isolado
pertencente a este CC apresentava resisténcia a estas
importantes classes de antimicrobianos. Foi possivel
verificar nesse estudo a disseminacao interospitalar, pois o
ST1222 foi isolado em hospitais diferentes. Essas
informacdes contribuem para um maior conhecimento

epidemiolégico e consequentemente melhora as
implantac8es de controle desse microrganismo

Potencial de Mercado e Diferencial Competitivo

Em contraste com métodos tradicionais de tipagem, que
possuem baixa reprodutibilidade entre laboratérios, os
resultados do MLST séo facilmente compartilhados entre
laboratérios através de banco de dados mundiais que
foram projetados para permitir que pesquisadores de todo
o mundo possam colocar seus resultados e compara-los
com outros resultados. Esta comunicacdo mundial ocorre
somente se os dados estiverem disponiveis online o que ja
€ possivel para os isolados de A. baumannii.

Considerag6es Finais

A partir da utilizacdo da metodologia do MLST foi possivel
determinar que a maioria dos isolados pertenciam aos CCs
mais frequentemente encontrados no pais (CC1, CC15 e
CC79). Além disso foi descoberta a presenca de um novo
ST (ST1222) o qual ndo possui relacdo clonal com os
demais CC encontrados. Portanto, a padronizacdo da
técnica de MLST em nosso laboratério € uma importante
ferramenta para os futuros estudos epidemiolégicos,
auxiliando em um melhor conhecimento epidemiolégico
dos isolados e consequentemente na implementacdo de
medidas de controle, como barreiras para evitar a
disseminacdo de microrganismos e/ou uso racional de
antimicrobianos.

Estagio de Desenvolvimento da Tecnologia

( ) Mercado
( ) Protétipo

(X) Laboratério
() Scale-up (mudanca de escala)
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