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RESUMOS

Introdugéo: A emergéncia da multirresisténcia resultante
da expressdo de genes codificadores de producdo enzimatica
representa um dos principais problemas de satide publica. Aci-
netobacter baumannii, Klebsiella pneumoniae e Pseudomonas
aeruginosa configuram entre os bastonetes gram-negativos
(BGN) mais prevalentes em episodios de transferéncia plasmi-
dial e outros mecanismos que restringem a escolha antimicro-
biana e favorecem desfechos adversos. Objetivos: Determinar a
prevaléncia de BGN resistentes aos carbapenémicos isolados de
hemoculturas de pacientes internados em um hospital publico
de Goids e realizar a genotipagem de blaKPC, blaNDM e blaO-
XA-23. Método: Estudo epidemiolégico desenvolvido no peri-
odo de janeiro/2016 a dezembro/2017 em um hospital publico
de referéncia no tratamento de doengas infecciosas. Os frascos
de hemocultura foram incubados no BACTEC 9240 (Becton
Dickinson Diagnostic Instrument Systems). A identificacdo e o
perfil de suscetibilidade foram realizados por meio do sistema
VITEK 2 (bioMérieux) associados aos testes bioquimicos manu-
ais e de disco-difusao (Kirby-Bauer). A detecgdo fenotipica para
produgéo de carbapenemases foi executada por aproximagéo de
discos e teste de Hodge modificado. A genotipagem foi realizada
por reagdo em cadeia da polimerase em tempo real. Resultados:
De 264 hemoculturas positivas para BGN, em 31 (11,7%) foram
isolados BGN resistentes aos carbapenémicos. Um total de 15
BGN (48,4%) carreavam codificadores de produg¢do enzimitica.
O gene blaKPC foi detectado em uma K. pneumoniae (6,7%),
uma Escherichia coli (6,7%) e uma P. aeruginosa (6,7%). Verifi-
cou-se que 11 A. baumannii (73,2%) albergavam blaOXA-23. O
gene blaNDM foi confirmado em uma K. pneumoniae (6,7%).
Codificadores de produgdo enzimdtica nao foram detectados
em 16 BGN (51,6%): 11 P. aeruginosa (68,7%), duas K. pneumo-
niae (12,5%), dois A. baumannii (12,5%) e uma Enterobacter
cloacae (6,3%), sugerindo a presenca de outros mecanismos de
resisténcia. Discussdo: O isolamento de BGN albergando genes
codificadores de produgdo enzimatica é preocupante no contex-
to da satde publica, pois tem impacto na restrigdo da escolha
terapéutica, no prolongamento de internagdes hospitalares e no
aumento da mortalidade e de custos institucionais. O conheci-
mento sobre a etiologia da bacteremia, perfil de suscetibilidade e a
vigilancia genotipica sdo essenciais para reduzir a disseminagéo da
resisténcia bacteriana em instituicdes de satide publica em Goids.
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Introdugdo: Pacientes criticos em Unidades de Terapia
Intensiva sdo muitas vezes submetidos a procedimentos invasi-
vos tais como inser¢do de cateter profundo, ventilagdo mecénica
e cateterizagdo urinaria. Estes procedimentos invasivos podem
facilitar a instalacio de infecgdes hospitalares, aumentando
o problema das infec¢des com microrganismos resistentes a
diversos antimicrobianos e a dificuldade de tratamento. Neste
cendrio, as chances de se contrair uma infecciao na UTI sdo de
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cinco a dez vezes maior que em outros setores dos hospitais. Ob-
jetivos: Conhecer a microbiota prevalente e o padrao de resis-
téncia aos antimicrobianos na UTI no periodo de janeiro a julho
de 2018. Método: Estudo retrospectivo realizado a partir dos
resultados das culturas de sangue, urina e aspirado traqueal no
periodo acima referenciado. Resultados: No periodo de 01 de ja-
neiro a 30 de junho foram isolados 64 microrganismos, sendo 39
(60,9%) provenientes de aspirados traqueais, 22 (34,4%) da cor-
rente sanguinea e 03 (4,7%) da urina. Os germes mais frequentes
por topografia, foram os seguintes: S. aureus (08 ou 20,5%), Aci-
netobacter sp. (07 ou 17,9%), Enterobacter cloacae (06 ou 15,4%),
Pseudomonas aeruginosa (05 ou 12,8%), Klebsiella pneumoniae
(04 0u 10,3%), E. coli e Stenotrophomonas maltophilia (02 de cada
ou 10,3%), Morganella morganii, Providencia sp., Haemophilus
sp., Burkholderia sp. e Proteus mirabilis (01 de cada ou 12,8%)
no aspirado traqueal; estafilococos coagulase-negativos (11 ou
50,0%), S. aureus (05 ou 22,7%), Klebsiella pneumoniae (04 ou
18,2%), Morganella morganii e E. coli sp. (01 de cada ou 9,1%)
nas amostras de sangue; Streptococcus agalactiae, Klebsiella
pneumoniae e E. coli (01 de cada) nas amostras de urina. Em
relagdo ao padréo de resisténcia aos antimicrobianos dos 03 mi-
crorganismos mais frequentes: S. aureus (14,3% a amicacina,
25,0% a amoxacilina/clavulanato, 15,4% a ciprofloxacina, 45,4%
a clindamicina, 15,4% a gentamicina, 25,0% a levofloxacina,
15,4% a oxacilina, 100,0% a penicilina G, 0% a linezolida, ao sul-
fametoxazol/trimetoprim, a teicoplanina e a vancomicina); esta-
filococos coagulase-negativos (100% a amoxacilina/clavulanato,
63,6% a ciprofloxacina, 63,6% a clindamicina, 45,4% a gentami-
cina, 100% a levofloxacina, 0% a linezolida, & teicoplanina e a
vancomicina, 81,8% a oxacilina, 100% a penicilina G e 72,7%
ao sulfametoxazol/trimetoprim); Klebsiella pneumoniae (0% a
amicacina, ao imipenem e ao meropenem, 20,0% a amoxacilina/
clavulanato, 57,1% ao cefepime, 100% & ceftazidima, 66,7% ao
ceftriaxone, 55,5% a ciprofloxacina, 66,7% a gentamicina, 66,7%
a levofloxacina, 33,3% a piperacilina/tazobactam e 40,0% ao
sulfametoxazol/trimetoprim). Discussiao: O conhecimento da
microbiota prevalente em uma Unidade de Terapia Intensiva,
bem como do padrdo de resisténcia dos germes, permite que
se inicie um tratamento antimicrobiano empirico com maior
seguranga, bem como permite uma vigildncia epidemiologica
mais efetiva ao longo do tempo.
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Introdugéo: Clostridium difficile ¢ mundialmente reco-
nhecida como um problema de satde publica, sendo que o prin-
cipal fator de risco para a infec¢ao por C. difficile é o uso prévio
de antibiéticos. Os esporos de C. difficile permanecem viaveis
no ambiente, sendo de facil disseminagéo e de dificil elimina-
¢do. Objetivos: Identificar os isolados de C. difficile através de
genes housekeeping e genes de toxinas (Locus de Patogenicidade
PaLoc). Método: Os isolados foram recuperados de amostras de
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fezes diarreicas oriundas de oito hospitais brasileiros, utilizando
meio seletivo C. difficile CM0601 (Oxoid), suplementado com
D-ciloserina e cefoxitina, em jarra de anaerobiose. O DNA
bacteriano foi extraido pela técnica de lise térmica e a reagdo
de PCR in house foi realizada utilizando primers para os genes
housekeeping tpi, glyA, recA, soda, dxr, atpA, adk, e genes do
PaLoc: tcdA, tcdB e tcdC. MALDI-TOF MS (Bruker) foi utilizado
para a identificagdo da bactéria em nivel de espécie. Resultados:
De 156 amostras de fezes, 17 foram positivas na cultura para C.
difficile (10,8%). Os genes das toxinas foram detectados em 10
amostras. Discussdo: C. difficile é um organismo ainda pouco
estudado no Brasil, e esse estudo mostrou o maior indice de
prevaléncia ja descrito no pais até o momento. O préximo passo
do trabalho sera a tipagem molecular dos isolados através do
MLST (Multilocus sequency typing) para o entendimento da
origem (ST - Sequency Typing) das cepas circulantes da bactéria
em hospitais brasileiros.
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Espécies de Acinetobacter com resisténcia aos antimicro-
bianos impactam negativamente no prognostico, na mortalida-
de e nos custos associados ao cuidado com o paciente. Apesar
da maior prevaléncia de isolados pertencentes ao Complexo
Acinetobacter calcoaceticus-A. baumannii, espécies emergentes
sdo reportadas na literatura. O objetivo deste estudo é reportar a
ocorréncia da metalo-beta-lactamase IMP em isolados de Acine-
tobater causadores de infecgdo de corrente sanguinea presentes
em um hospital universitario tercidrio brasileiro. A identificagio
de A. baumannii deu-se pela pesquisa dos genes bla, ., . €
gltA, detectados em 85% (n=114) dos isolados. Os isolados de
Acinetobacter ndo-baumannii foram identificados por sequen-
ciamento génico como A. nosocomialis (n=4; 3,1%), A. pittii, A.
bereziniae (n=2; 1,7%, cada), A. ursingii, A. variabilis, A. gyllen-
bergii (n=1; 0,9%, cada) e Acinetobacter spp. (n=2; 1,7%). Foram
realizados testes de sensibilidade aos antimicrobianos por disco-
-difusdo, pesquisa de genes codificadores de carbapenemases, e
tipagem molecular por eletroforese em campo pulsado (PFGE).
Os dois isolados de A. bereziniae (provenientes de pacientes da
UTTI, em janeiro/2013 e janeiro/2014) apresentaram positividade
para PCR do gene bla,,, e perfil idéntico na tipagem por PFGE.
Para caracterizagdo do contexto genético e do resistoma desses
isolados, sequenciamento de genoma total foi realizado em pla-
taforma Ion Torrent. Apés montagem dos genomas utilizando
o algoritmo Spades, o resistoma foi analisado nas ferramentas
online CARD - Comprehensive Antibiotic Resistance Database
(https://card.mcmaster.ca/) e ResFinder (https://cge.cbs.dtu.
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dk/), com posterior anotagdo manual (Genious software). Nos
dois isolados, o alelo bla,,, foi detectado em um integron
de classe I denominado In86, carreando também genes que
conferem resisténcia a sulfonamidas (sull) e aminoglicosideos
(aac(6))-31 e aadA). Outros genes de resisténcia detectados foram
msrE e mph(D) (resisténcia intrinseca a macrolideos), CARB-8
e bla_, ... (resisténcia a beta-lactamicos) e aph(3)-VIa (resis-
téncia a aminoglicosideos), além de adeF (bomba de efluxo), o
que explica o perfil de multirresisténcia dos isolados analisados
(resisténcia a amicacina, ceftazidima, ceftriaxona, cefotaxima,
cefepime, ticarcilina-clavulanato, imipenem). Susceptibilidade
foi verificada para polimixina B (0,5mcg/mL), minociclina
(0,062mcg/mL) e tigeciclina (0,094mcg/mL). Ainda que em
baixas frequéncias, espécies de Acinetobacter nao-baumannii
podem apresentar fenétipos de multipla resisténcia aos antimi-
crobianos. A ocorréncia de determinantes genéticos de resistén-
cia em elementos genéticos mdveis, como o In86, evidenciam o
papel de A. bereziniae como reservatorio e potencial transmissor
horizontal de carbapenemases no ambiente hospitalar. Suporte
financeiro: FAPESP.
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Introdugao: A infecgdo por Klebsiella pneumoniae produ-
tora de carbapenemase (KPC-Kp) apresenta um risco crescente
nas unidades hospitalares, sendo necessaria compreender seu
comportamento para definicdo de estratégias de prevencao e
tratamento adequadas. Objetivos: Avaliar o perfil epidemiold-
gico dos pacientes com hemocultura positiva para KPC-Kp em
um hospital publico de alta complexidade do sul do Brasil.
Verificar relagdo com outros sitios infectados; uso terapéutico
adequado; uso de dispositivos invasivos; procedimentos cirurgi-
cos; mortalidade em 15 dias; tempo de permanéncia hospitalar
até resultado de hemocultura positiva para KPC-Kp; motivo da
internagao (clinica médica, clinica cirdrgica, ortopedia). Méto-
dos: Estudo transversal, descritivo, retrospectivo com andlise
dos pacientes com hemocultura positiva para KPC-Kp do perio-
do de 2013 a 2017 que estiveram internados em um Hospital de
alta complexidade do sul do Brasil. Resultados: Apresentaram
hemocultura positiva 42 pacientes que estavam internados, 50%
em enfermaria e 50% em Unidade de Terapia Intensiva. A média
de idade foi de 53 anos, e a duragdo média de internagdo, 22 dias.
Foi considerado tratamento eficaz (isto é, que incluisse ao menos
uma droga com atividade in vitro contra o isolado de KPC-Kp
) em 73,8% dos casos, sendo 66,66% com terapia combinada
e 9,52% com monoterapia. Coloniza¢do prévia por KPC-Kp a
infecgdo foi identificada em 73,33% dos individuos, por swab
retal positivo. Foi identificada cultura positiva para KPC-Kp em
outros sitios: em urina (30,95%), em secre¢io traqueal (21,43%)
e em sague de cateter venoso central (50%). Os testes de sensi-

Tpem———

DE CONTROLE DE INFECCAD
E EPIDEMIOLOGIA HOSPITALAR

INFECGAD EM PEDITRIA E NEONATOLOGIA

xv CONGRESS0 BRASILEIRD
D



