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Haemophilus influenzae (Hi) é umas das principais bactérias causadoras de meningites 

bacterianas. A sua cápsula polissacarídica é seu principal fator de virulência e suas 

diferenças bioquímicas e antigênicas classificam a bactéria em 6 diferentes sorotipos: a, 

b, c, d, e, f. A identificação dos sorotipos de Hi é de extrema relevância para as ações da 

Vigilância Epidemiológica, permitindo a avaliação da eficácia da vacina contra o Hi do 

sorotipo b (Hib) presente no Programa Nacional de Imunização e o monitoramento dos 

sorotipos circulantes no país. O objetivo do presente trabalho foi padronizar e avaliar o 

uso da técnica de PCR em tempo real (RT-PCR) para identificar os 6 genotipos de Hi 

diretamente em amostras clínicas (líquido cefalorraquidiano-LCR). Foram padronizadas 6 

reações de RT-PCR em formato “single”,  tendo o cap como gene alvo. Foram 

empregados iniciadores e sondas específicos para cada um dos genotipos de Hi. As 

reações de RT-PCR foram realizadas em sistema TaqMan®, sendo empregadas 

concentrações de iniciadores variando de 300 a 900 nM e temperaturas de anelamento 

variando de 56 a 60°C. Estas reações foram empr egadas para identificar os genotipos de 

Hi de amostras clínicas previamente positivas para esta bactéria por RT-PCR. Foram 

analisadas 27 amostras de LCR positivas para o gene bexA de Hi por RT-PCR 

provenientes do município de São Paulo durante o ano de 2008. Entre as amostras 

analisadas, 78% foram positivas para o genotipo b (Hib), 11% para o genotipo a (Hia) e 

11% foram não-genotipáveis (negativas pelas 6 reações de RT-PCR). Os resultados do 

presente trabalho indicaram que: (a) a técnica de RT-PCR pode ser empregada na 

identificação rápida dos genotipos de Hi diretamente de amostras clínicas; (b) o genotipo 

b (Hib) foi o mais prevalente entre as amostras analisadas. 

 


