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ABSTRACT:

Acinetobacter baumannii € uma espécie bacteriana que tem emergido nos Gltimos anos como um dos
principais patdgenos envolvidos em infec¢cBes nosocomiais associadas a elevadas taxas de morbidade e
mortalidade. A multirresisténcia aos antimicrobianos em A. baumannii geralmente é resultado de um
processo em que estdo implicados varios determinantes de resisténcia enzimaticos e ndo-enzimaticos. O
objetivo deste trabalho foi caracterizar os mecanismos genéticos envolvidos no fenétipo de
multirresisténcia a antimicrobianos em isolados clinicos de A. baumannii em um hospital de Recife. Para o
sequenciamento de genoma completo, foi utilizada a plataforma Illumina MiSeq. A identificagdo dos
determinantes de resisténcia presentes no genoma dos 10 isolados coletados em 2014 se deu através do
banco de dados “ResFinder”. Para avaliar a resisténcia aos carbapenémicos mediada por perda da porina
CarO, foi realizada a busca de mutacfes deletérias em suas sequéncias de nucleotideos e aminoacidos. Os
resultados mostraram que foram identificados nos genomas diversos genes de resisténcia, tais como o
blaoxa-s4, blaoxa-es, blaoxa-ss € blaoxa-23, além da carbapenemase blaoxa-2s3, recentemente identificada em
Recife. Também foi verificada a presenga de genes do sistema de efluxo MexAdeABC (adeA, adB, adC,
adR e adS), do blaapc-2s (AmpC cromossomal), do blatem-1 € dos genes aac6°Ib — cr, aac3°- la, aph3 e
aadAl, que codificam enzimas modificadoras de aminoglicosideos. Em relagéo a porina, foram encontradas
de 52 a 67 mutacdes em nucleotideos (delecbes e substituigdes), que resultaram na troca de aminoécidos
de mesma propriedade e de propriedades diferentes nas sequéncias de carO em seis isolados. Apesar disso,
nenhuma dessas mutacBes levaram a alteragdes em quadro de leitura e formacdo de codon de parada
prematuro nesses isolados. Finalmente, a resisténcia aos carbapenémicos e outras drogas ndo-relacionadas
em A. baumannii parece mesmo ter um carater multifatorial e compreende o somatdrio de diversos
mecanismos, como a superexpressao de bombas de efluxo, mutagdes que levam & reducédo ou perda dos
canais de porina, producdo de oxacilinases e outras beta-lactamases, além de enzimas modificadoras de
aminoglicosideos. A presenga destes mecanismos simultaneamente, além de outros eventualmente nao
avaliados, provavelmente foi a causa do alto grau de resisténcia encontrado (fenétipo XDR) nos isolados

deste estudo.
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