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Relatorio dos resultados referente ao exame de PCR Real time para
investigacao de genes microbianos realizados no Laboratorio
Central de Saude Puablica Prof® Goncalo Moniz -

LACEN/BA

Vigilancia Laboratorial

Este Boletim epidemioldgico trata-se de um relatorio semestral que tem como finalidade
apresentar os dados referentes as analises genotipicas dos isolados bacterianos, analisados através das
metodologias de PCR real time (Tagman) e PCR "in house" para investigacdo de genes microbianos
de resisténcia realizados pelo Laboratério Central de Satde Publica Prof® Gongalo Moniz-LACEN/Ba
e Laboratorios de Referéncia Nacional no periodo de janeiro a junho de 2022.

A criacdo do programa BR-GLASS- Programa Nacional de Monitoramento da Resisténcia
Antimicrobiana no Brasil, buscou desenvolver um sistema nacional de informacédo integrada para a
vigilancia e monitoramento da resisténcia aos antimicrobianos, visando avaliar o perfil de
sensibilidade de todos os isolados de origem nosocomial e/ou comunitaria. A implementacdo do
programa permite entdo uma vigilancia integrada com a abordagem em saude Unica, e possibilita
aplicar o monitoramento dessas informacdes a partir dos dados gerados pelos exames realizados, bem
como tragar um perfil molecular dos isolados no estado da Bahia. Os registros dos casos de resisténcia
a partir das instituicdes solicitantes para 0 LACEN/BA séo predominantemente de origem da rede

publica de saude, como evidenciado na figura 1.
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Figura 1. Origem das InstituicGes solicitantes dos exames moleculares detectaveis para genes associados a
resisténcia bacteriana.
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Durante o periodo que abrange esse relatério, um total de 3.138 exames foram realizados.
As amostras respondem a suspeitas ou confirmacdo da possivel resisténcia genética bacteriana a
antimicrobianos. Atualmente o LACEN/BA nos testes moleculares, atende a investigacao de 5
genes associados a resisténcia microbiana (RM): bla oxa-23, bla kec, bla nom, VanA e VanB.
Adicionalmente, investigacOes sdo realizadas nos laboratérios de referéncia (Fundagdo Oswaldo
Cruz - Fiocruz do Rio de Janeiro e LACEN-Parana) para mais outros 8 genes: MCR-1, bla v,
blaviv, bla spm, bla oxa-s1, bla oxa-ss, bla oxa-143 € mec A. Dos 13 genes analisados, identificamos a
presenca de 10 genes microbianos associados a RM nas cepas que circulam no territorio baiano no
primeiro semestre deste ano. Apenas ndo foram detectados os genes VanB e MCR-1 nos isolados
em questdo (Figura 2).

Entre as cepas identificadas, no més de janeiro, observou-se a presenca de genes de RM
predominantemente em cepas de Pseudomonas aeroginosa. Apos este més, cepas de Klebsiella
pneumoniae se destacaram dentro do perfil de resisténcia do estado, e em todos 0os meses descritos
neste relatorio, cepas de Acinetobacter baimannii se apresentaram como a terceira causa mais

frequente (Figura 3).
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Figura 2. Genes associados a resisténcia a antimicrobianos circulantes no territorio baiano.
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Figura 3. Cepas bacterianas com presenca de genes de resisténcia a antimicrobianos circulantes no territério
baiano.
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Analisando o perfil de resisténcia genética das principais cepas circulantes no estado, foi
observado como possivel mecanismo de resisténcia, a presenca principalmente de genes produtores
de carbapenemases: bla kpc, bla nom, bla oxa e bla vim (Figura 4). A resisténcia aos antibi6ticos em
Klebsiella pneumoniae produtora de carbapenemases é adquirida e disseminada principalmente por
plasmideos conjugativos e transposons. Desde a deteccdo em 2008 em Nova Deli, india, as cepas
produtoras de metalo-beta-lactamase-1 de Nova Deli (NDM-1) tém sido relatada em muitos paises,

incluindo o Brasil. Este gene apresenta-se com potencial crescimento no territorio baiano. Os altos
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indices de resisténcia por bactérias produtoras de carbapenemases pertencentes a ordem
Enterobacteriales, corrobora com o alerta publicado pelo Departamento de Saude e Servigcos
Humanos dos EUA-CDC em 2013, que as afirmam como uma ameaca global (OLIVEIRA, ET AL.
2020).

Os genes bla oxa-23 e bla oxas1 codificam as carbapenemases do tipo OXA mais comuns,
que contribuem para a resisténcia aos antimicrobianos Imipenem e Meropenem para isolados de A.
baumannii e que sdo endémicos em varios estados brasileiros (SCHUERTZ, 2018). MP, VIM, SPM
e KPC sdo os principais genes codificadores de carbapenemase descritos em isolados clinicos de P.
aeruginosa (COSTA-JUNIOR 2021). E possivel relatar que o perfil epidemiolégico molecular de
resisténcia bacteriana a P-lactdmicos entre cepas de P. aeruginosa investigadas no estado se

caracterizam como portadoras principalmente do gene bla vim (Figura 4).

Figura 4. Perfil de resisténcia genética das principais cepas bacterianas circulantes no estado da
Bahia.
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Diante deste cenario epidemioldgico € importante ressaltar a necessidade do
acompanhamento dos casos de resisténcia microbiana aos antimicrobianos, j4 que a RM é um grave
problema mundial e de salde publica. A RM ja foi associada ao aumento do tempo de internacao,
altas taxas de mortalidade de pacientes internados, bem como ao aumento nos custos do tratamento.
E apesar de forma natural (geralmente por meio de alteracGes genéticas), alguns outros fatores
potencializam e aceleram esse processo, como é o caso do uso indevido e excessivo de

antimicrobianos. Desta forma, a investigacdo molecular auxiliara no direcionamento do tratamento
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para que 0 mesmo ocorra de forma mais segura e eficaz. Além de permitir o entendimento do perfil

geneético de RM que existe no territério baiano.
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