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METODOLOGIA
Trata-se de estudo descritivo de uma coleção de isolados

obtidos para teste de sensibilidade no Laboratório Central

Prof. Gonçalo Moniz, dos pacientes prevalentes para TBMR

entre 2008 e 2011, atendidos no serviço de referência para

tratamento da tuberculose multirresistente no Hospital

Especializado Octávio Mangabeira (HEOM). A confirmação

do perfil de resistência aos fármacos anti-TB de 1ª e 2ª linha

ocorreu, respectivamente, pelo método de proporção e pelo

sistema MGIT. A genotipagem foi realizada pela amplificação

dos 12 loci de MIRU_VNTR segundo os parâmetros de

Supply e colaboradores (2005), com adaptações de van

Soolingen e equipe (2010) e, pela amplificação dos padrões

binários de spoligotyping conforme recomendações de

Kamerbeek e equipe (1997) com adaptações de Parwarti e

colaboradores (2003). Dados de SNPs dos isolados foram

submetidos ao software Ridon SeqShere+, para obtenção de

árvore de máxima diferença, adotando o valor de cutoff ≥ 6

alelos diferentes. As famílias foram confirmadas através da

análise por similaridade dos padrões binários de spoligo

pertencentes aos isolados, submetidos ao site do SITVIT. Os

endereços dos casos de TB (todas as formas) foram

geocodificados e analisadas nos programas: QGIS e R.

A genotipagem e a análise de distribuição espacial dos isolados

de Mycobacterium tuberculosis (Mtb) possibilitam discriminar

sua origem e descrever sua dinâmica em determinada

população, portanto, são importantes ferramentas na

epidemiologia da tuberculose (TB). Neste trabalho, investigamos

os grupos filogenéticos de Mtb multirresistente em Salvador,

Bahia entre 2008 a 2011, a partir de análise da coleção biológica

desses isolados pertencente ao laboratório de referência desta

cidade. Nosso objetivo foi verificar a frequência dos grupos

filogenéticos de Mtb, sua distribuição em Salvador, e identificar

grupos majoritários associados ao maior fitness biológico.

Utilizamos como métodos principais de genotipagem o MIRU-

VNTR de 12 loci e o spoligotyping, e adicionalmente análises por

cg-MSLT e de polimorfismos de única base (SNPs), a partir do

sequenciamento completo do genoma.

CONTEXTUALIZAÇÃO

A concentração dos casos de TB nos bairros supracitados corroboram com a

literatura no tocante a distribuição da doença nos chamados “bolsões de

pobreza”. Um estudo aprofundado do cluster genético poderá determinar

padrões de transmissão relevantes na adoção de medidas de controle da TB, e

uma possível associação com fitness que o diferencia dos demais grupos

filogenéticos.

CONSIDERAÇÕES FINAIS

Os resultados de genotipagem revelam que a família/subfamília predominante

entre os isolados foi a LAM 9 (24/121), como descrito na Tabela a seguir. Nessa

família foi identificado um cluster genético com 10 isolados de no máximo 6

SNPs divergentes, originários de pacientes sem relação epidemiológica entre

eles. O cluster genético encontrado não tem distribuição geográfica compatível

com cluster espacial
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DISTRIBUIÇÃO DOS CASOS DE TUBERCULOSE PULMONAR MULTIRRESISTENTE PREVALENTES 

EM SALVADOR, BAHIA, BRASIL NO PERÍODO DE 2008 A 2011 E SUA RELAÇÃO COM OS PERFIS 

FILOGENÉTICOS DOS ISOLADOS

APOIO

Distribuição geográfica dos casos de tuberculose
multirresistente em Salvador, 2008-2011.

Os casos de TBMR prevalentes entre 2008 a 2011 concentraram-se nos

bairros da Calçada, Comércio, Liberdade e Pau Miúdo, e apresentaram

dependência espacial.

Árvore de máxima diferença obtidas a
partir dos SNPs dos isolados .
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