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CONTEXTUALIZACAO

A genotipagem e a analise de distribuicdo espacial dos isolados
de Mycobacterium tuberculosis (Mtb) possibilitam discriminar
sua origem e descrever sua dinamica em determinada
populacdo, portanto, sao importantes ferramentas na
epidemiologia da tuberculose (TB). Neste trabalho, investigamos multirresistente em Salvador, 2008-2011.

os grupos filogenéticos de Mtb multirresistente em Salvador, R

Bahia entre 2008 a 2011, a partir de andlise da cole¢ao biolégica 8 _*»
desses isolados pertencente ao laboratério de referéncia desta

cidade. Nosso objetivo foi verificar a frequéncia dos grupos S s wm
filogenéticos de Mtb, sua distribuicdo em Salvador, e identificar
grupos majoritarios associados ao maior fitness biolégico.
Utilizamos como métodos principais de genotipagem o MIRU-
VNTR de 12 loci e o spoligotyping, e adicionalmente analises por
cg-MSLT e de polimorfismos de Unica base (SNPs), a partir do
sequenciamento completo do genoma.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os casos de TBMR prevalentes entre 2008 a 2011 concentraram-se nos
bairros da Calgada, Comércio, Liberdade e Pau Miudo, e apresentaram

dependéncia espacial.
Distribuicdo geografica dos casos de tuberculose
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Os resultados de genotipagem revelam que a familia/subfamilia predominante
entre os isolados foi a LAM 9 (24/121), como descrito na Tabela a seguir. Nessa
familia foi identificado um cluster genético com 10 isolados de no maximo 6
SNPs divergentes, originarios de pacientes sem relacédo epidemiolégica entre
eles. O cluster genético encontrado nédo tem distribuicdo geogréafica compativel
com cluster espacial

METODOLOGIA

Trata-se de estudo descritivo de uma colecéo de isolados
obtidos para teste de sensibilidade no Laboratério Central
Prof. Goncalo Moniz, dos pacientes prevalentes para TBMR
entre 2008 e 2011, atendidos no servico de referéncia para
tratamento da tuberculose multirresistente no Hospital Arvore de méxima diferenca obtidas a Fanlh sy
Especializado Octavio Mangabeira (HEOM). A confirmagéo partir dos SNPs dos isolados . S
do perfil de resisténcia aos farmacos anti-TB de 12 e 22 linha ) = e TAFCAVERON
ocorreu, respectivamente, pelo método de proporcéo e pelo
sistema MGIT. A genotipagem foi realizada pela amplificacao
dos 12 loci de MIRU_VNTR segundo os parametros de
Supply e colaboradores (2005), com adaptacdes de van

LA

LA

Soolingen e equipe (2010) e, pela amplificacdo dos padrdes Ofter LA saamiles
binarios de spoligotyping conforme recomendacdes de i
Kamerbeek e equipe (1997) com adaptacdes de Parwarti e :
colaboradores (2003). Dados de SNPs dos isolados foram H} _

Y Tamiles

submetidos ao software Ridon SeqShere+, para obtencéo de
arvore de maxima diferenca, adotando o valor de cutoff = 6
alelos diferentes. As familias foram confirmadas através da

andlise por similaridade dos padrdes binarios de spoligo
pertencentes aos isolados, submetidos ao site do SITVIT. Os
enderecos dos casos de TB (todas as formas) foram
geocodificados e analisadas nos programas: QGIS e R.
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CONSIDERACOES FINAIS

A concentragdo dos casos de TB nos bairros supracitados corroboram com a
literatura no tocante a distribuicdo da doenga nos chamados “bolsdes de
pobreza”. Um estudo aprofundado do cluster genético podera determinar
padrdes de transmissao relevantes na adocéo de medidas de controle da TB, e
uma possivel associagdo com fitness que o diferencia dos demais grupos
filogenéticos.
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