Caracterizacao das espécies de micobactérias isoladas

de surtos pos-procedimentos

\

invasivos quanto a

diversidade e ao perfil genético

género Mpycobacterium contempla
espécies do  complexo M.
tuberculosis e as denominadas
Micobactérias nao tuberculosas, constituindo um
grupo de bactérias geneticamente distintas e, em
sua maioria, de limitada patogenicidade®. Estas
podem ser classificadas de acordo com o tempo
de crescimento em micobactérias de crescimento
lento e em Micobactérias de Crescimento Rapido
(MCR)*. As micobactérias podem ser encontradas
em uma variedade de reservatérios ambientais
como reservatorios de aguas naturais, redes de
armazenamento e distribuicdio de agua, solo,
protozoarios, animais e humanos®. Além disso, sdo
patdgenos oportunistas que necessitam de uma
abertura da defesa do hospedeiro para infectar o
mesmo. Essas aberturas podem ocorrer por danos a
barreira da mucosa ou da pele, doengas pulmonares
de base ou imunossupressao causada por HIV,
cancer ou drogas'. Devido a sua natureza ambiental e

oportunista, as MCRs estao relacionadas com muitas
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infec¢des nosocomiais. O objetivo deste trabalho foi
caracterizar os isolados de MCR provenientes de
surtos no estado de Sdo Paulo no periodo de 2007 a
2011 por sequenciamento do gene rpoB e pela técnica
Pulsed Field Gel Electrophoresis (PGFE). Foram
avaliados 34 isolados de MCR provenientes da cidade
de Sao José do Rio Preto (SJRP), 35 de Campinas, oito
de Assis e dois de Santos. A identificagdo por PRA-
hsp65 e o sequenciamento do gene rpoB revelaram
que, dos isolados de SJRP, 30 eram M. abscessus ssp
bolletii e quatro M. cosmeticum/ M. canariasene.
Dos isolados de Campinas, 26 eram M. fortuitum
e 7 M. abscessus ssp. bolletii. Todos os isolados de
Assis eram M. abscessus ssp. bolletii e de Santos, um
era M. abscessus ssp. bolletii e outro M. abscessus ssp.
abscessus. A analise de 50 isolados por PFGE mostrou
seis grupos genéticos distintos. Os isolados de M.
fortuitum foram agrupados em dois grupos (MF1,
MF2), os isolados de M. abscessus ssp. abscessus em
um grupo (MAAL1) e os isolados de M. abscessus ssp.
bolletii em trés grupos (MAB1, MAB2, MAB3). O
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grupo MAB3 corresponde ao perfil encontrado nas
cepas causadoras do surto brasileiro, sendo CRM 273
a cepa tipo. Esses dados comprovaram a ocorréncia
de surtos e um pseudosurto nas regides estudadas.
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