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RESUMO:

A Kilebsiella pneumoniaee € uma bactéria gram-negativa pertencente a familia das
enterobacteriaceae, podendo viver de forma harmoniosa na microbiota humana. Contudo, ao se
multiplicam de forma exacerbada, podem causar infeccGes no hospedeiro como: infeccdo do
trato urinério e pneumonias. Esse quadro de infeccdo pode ser agravado a medida que, cepas
dessa espécie expressem genes de resisténcia a antibidticos, que permitem que consigam
sobreviver na presenca desses farmacos, dificultando o tratamento. Dessa forma, o objetivo
desse trabalho foi determinar o perfil de cepas de Klebsiella pneumoniae portadoras de genes
de resisténcia a antibidticos descritos no banco de dados Genbank (NCBI). Para isso, foi
realidado um estudo retrospectivo descritivo de genes codificantes de resisténcia, relacionados
a cepas de Klebsiela pneumoniae, depositados no banco de dados Genbank (NCBI ) até o ano
de 2020. A busca foi realizada utilizando o filtro “gene” e utilizou-se 0 nome de 27 genes
relacionados a resisténcia a antibidticos descritos na literatura. Foi realizada uma analise
estatistica descritiva a partir dos dados extraidos dos arquivos no formato Genbank de cada
sequéncia, utilizando a ferramenta Excel ( Office 316 ), analizando as variaveis: local de
isolamento e localizacdo geografica da cepa portadora do gene. Foi obtido 46 sequéncias de
genes associados a cepas de Klebsiella pneumoniae. Essas cepas foram isoladas principalmente
de amostras de origem humana (63 % ), das quais destaca-se como local de isolamento: corrente
sanguinea ( 13% ) e swab retal ( 11% ). Dentre esses genes, 41% estao relacionados a producao
de beta-lactamases, um mecanismo de resisténcia relacionado principalmente a infeccédo
hospitalar. Além disso, 22% da sequéncia desses genes foram identificados como gene de
resiténcia bla-TEM-1, relacionado a resisténcia a beta-lactdmicos, como: penicilinas,
cefalosporinas, carbapenemicos, monobactdmicos e cefamicinas. Essas cepas foram
identificadas principalmente em paises como: China ( 13% ), Coréia (11% ) e Franca ( 11% ).
Sendo assim, o entendimento do perfil epidemiologico dessas cepas, relacionado aos genes de
resisténcia, favorece a obtencdo da melhor forma de tratamento, reduzindo o surgimento de
cepas resistentes e consequentemente a disseminacgdo de genes de resisténcia.
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