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Epidemiologia molecular de Streptococcus pyogenes isolados de doencas
invasivas nos anos de 2023 e 2024 das Regides Sul e Sudeste do Brasil
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A Organizagdo Pan-Americana da Satide emitiu um alerta epidemioldgico do aumento de casos de doenga invasiva causada
por Streptococcus pyogenes em 2023, no qual recomenda a vigilancia gendmica do patdgeno. No periodo de janeiro de 2023
a julho de 2024, o Laboratério Central do Estado do Parana recebeu 226 isolados clinicos de S. pyogenes dos estados do
Parana, Minas Gerais, Rio Grande do Sul, Santa Catarina e Rio de Janeiro, para tipagem molecular. Entre os meses de abril
e julho de 2024, foi realizado o sequenciamento completo de 106 destes isolados de casos clinicos de doenga invasiva. Os
isolados clinicos, previamente criopreservados, foram subcultivados e, a partir da cultura pura, foi realizada a extragio
de DNA. As bibliotecas para o sequenciamento de nova gera¢éo foram construidas utilizando o protocolo Illumina DNA
Prep e o sequenciamento realizado na plataforma Illumina MiSeq. Do total, foi possivel caracterizar o tipo de emm de 104
isolados, sendo identificada a circulagio de 33 diferentes tipos de emm, com prevaléncia do emm1.0 (52/104; 50%), seguido
pelo emm89.0 (8/104; 7,6%) e emm12.0 (7/104; 6,7%). Todos os demais tipos de emm foram identificados em apenas um
ou dois isolados. Quanto a tipagem de sequéncias multilocus foi possivel determinar o tipo de sequéncia de 98/106 (92%)
genomas montados que revelaram 20 tipos de sequéncia distintos, dos quais sete sdo inéditos. O ST28 foi prevalente (53/98;
54%), seguido por ST36 (10/98; 10%) e ST101 (8/98; 8%). Os demais tipos de sequéncia foram representados por apenas
um ou dois isolados. Estudos de gendmica populacional sdo promissores por fornecerem novos conhecimentos, nao apenas
sobre a epidemiologia, mas também sobre a patogénese e biologia do microrganismo. As andlises futuras dos genomas
sequenciados permitirdo a melhor compreensdo da patogenicidade, evolug¢io e disseminagédo de S. pyogenes no Brasil.
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