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Montagem e analise gendmica de isolados de Enterobacter
aerogenes, um patégeno nosocomial emergente

Hemanoel Passarelli Araujo, Filipe Pereira Matteoli, Jussara Kasuko Palmeiro,
Libera Dalla-Costa, Thiago Motta Venancio

Enterobacter spp tém sido reconhecido como patdégeno nosocomial emergente. As
infeccbes por Enterobater spp acometem principalmente pacientes internados em
unidades de terapia intensiva. Enterobacter cloacae e Enterobacter aerogenes sao
as espécies mais comuns em infecgdes humanas, como as infecgdes de corrente
sanguinea, urinarias, respiratérias, do sistema nervoso central, de pele e partes
moles. O crescente aumento da resisténcia a antimicrobianos de amplo espectro em
E. aerogenes tem sido motivo de grande preocupacgéo. No Brasil ja foram relatados
surtos de infeccéo por E. aerogenes pan-resistentes com altas taxas de mortalidade.
Esses micro-organismos sao altamente eficazes na aquisigéo e regulagao de genes
que codificam proteinas envolvidas na resisténcia a multiplas drogas,
particularmente na presenca da pressao seletiva do antibidtico. Diversas técnicas
fenotipicas e moleculares tem sido utilizadas para melhor compreender essas
bactérias. Na ultima década, metodologias de sequenciamento de segunda geragao
tem sido cada vez mais empregadas, visando uma melhor compreensao da
aquisicao de resisténcia. Em parceria com o Hospital das Clinicas da UFPR
(HC-UFPR), foram sequenciados quatro genomas isolados de E. aerogenes
resistentes a diversos antibiéticos. O sequenciamento foi realizado na plataforma de
HiSeq 2500 (lllumina). Este projeto consiste na avaliagdo comparativa de
ferramentas de montagem e anotagcdo destes genomas, com posterior analise
minuciosa de genes de resisténcia a drogas. Nossos resultados preliminares
mostram analises de qualidade do sequenciamento e comparagdo de montagens
realizadas com os assemblers SPAdes e Velvet. Também serdo realizadas
anotagdes dos genomas com diferentes softwares, analises filogenéticas e
prospeccao de plasmideos. Por fim, estes genomas serdao comparados com aqueles
disponiveis publicamente. Tal informacao, agregada a bancos de dados de genes de
resisténcia, podera auxiliar na identificagdo de genes ou mutagdes que possam
explicar os fendtipos de resisténcia observados em testes laboratoriais.
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