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A doenga invasiva por Haemophilus influenzae (Hi) ainda representa um importante desafio global para a saide da
populacdo. O Centro de Bacteriologia do Instituto Adolfo Lutz (IAL) como Laboratério de Referéncia Nacional para as
meningites e pneumonias bacterianas, caracterizou a diversidade genética de uma colegdo de 217 isolados invasivos de
Hi do periodo de 2022 a 2023, por meio do sequenciamento genomico. Dentre a colegdo estudada, a maioria dos isolados
invasivos de Hi ndo era encapsulada (HiNT - n = 113; 52,1%), e dentre os isolados de Hi encapsulados (n = 104; 47,9%),
os sorotipos se distribuiram em sorotipo a (Hia; n = 59; 56,7%), sorotipo b (Hib; n = 39; 37.5%); sorotipo d (Hid; n = 2;
1,9%); sorotipo e (Hie; n = 2; 1,9%); sorotipo ¢ (Hic; n = 1; 1,0%), e sorotipo f (Hif; n = 1; 1,0%). A andlise de MLST revelou
54 tipos de sequéncias (STs), e descreve uma populagio diversa entre os isolados ndo encapsulados (NTHi), enquanto os
isolados encapsulados se apresentaram geneticamente relacionados dentro de cada sorotipo. Dentre os isolados HiNT,
os ST107 (7,1%), ST103 (6,2%) e ST3 (5,3%) foram os STs predominantes, enquanto isso dentre os isolados sorotipo a
(Hia), 73% sdo ST23 e, entre os isolados do sorotipo b (Hib), 74,4% sdo ST6. Este é o resultado preliminar do primeiro
estudo de caracterizagdo gendmica realizado pelo IAL para os isolados invasivos de H. influenzae. Este estudo confirma
a diversidade genética entre os isolados de HiNT circulantes no Brasil, a predominancia do ST23 e ST6, para os isolados
de Hia e Hib, respectivamente, de acordo como a circula¢do global dos isolados Hi ja descrita previamente em literatura.
O presente estudo refor¢a a importancia para monitoramento de emergéncia e persisténcia das linhagens invasivas de Hi,
assim promovendo uma melhor compreensédo na evolu¢io e transmissdo da doenga.
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