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Meningites neonatais causadas por Escherichia coli (NMEC) i e Dos 63 genes testados,
apresentam uma taxa de mortalidade de 38%; dos e 1933444222245 5568 - c £ 3 as cepas do IAL
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Atualmente a cepa padrao para estudos de meningite I
causada por essa bactéria é a E. coli RS218 (filogrupo B2, ST95 e

(IAL39) e 36 genes (IAL37),
enquanto que a cepa
referéncia RS218
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sorotipo O18:H7:K1), isolada em 1974 do fluido cerebroespinhal e apresentou apenas 20.
de um neonato com meningite. Porém, estudos comparativos oo
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CFTO73, apresentaram 39,
37 e 32 genes
respectivamente, numeros
semelhantes aos
encontrados nas IAL.

isolamento e caracterizacao de novas cepas com caracteristicas
mais representativas desse patogeno.
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Os resultados obtidos
dos programas do CGE e
ClermonTyping?® sdo
mostrados na tabela 1. O
perfil das cepas divergiu
B bastante do perfil da cepa

recém-nascidos com meningite e verificar sua relagao com outras st EAST)
E. coli extraintestinais (ExPEC).
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Em abril de 2018, recebemos 12 amostras de NMEC s padrdo RS218.
provenientes do Instituto Adolfo Lutz (Sao Paulo) e verificamos sua g ;{Ef Figura 1. Presenca dos VAGs
clonalidade por eletroforese em campo pulsado (PFGE) de acordo |3 associados a ExPEC encontrados em
papEF cada cepa IAL e outras EXPEC. Células
com o protocolo PulseNet. Dos 12 genomas, duas se revelaram ponGH .
papGl marcadas em preto indicam presenca
Gill
clones (IAL40 e 1AL42). fic do gene associado a viruléncia, e em
. . catB A 0 .
Os 11 isolados restantes foram enviados para a empresa pap branco, a auséncia do gene. A linha
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MicrobesNG para sequenciamento pelo método Illumina e e

inferior informa o numero de genes de

subsequente montagem. Apds a montagem, os genomas foram viruléncia encontrados por cepa.
analisados quanto ao seu filogrupo, sorotipo e MLST pelos web- CEPAS 1AL ECOR Sorotipo MLST Ano
based softwares do Center of Genomic Epidemiology (CGE) (Tab. 1). IAL34 F 01:H7 ST59 2018
Depois, foi verificada a presenca de 63 genes associados a viruléncia
IAL36 F 01:H7 ST59 1985
(VAGs) de EXPEC em seus genomas e nos das cepas MT78 e APECO1
(avidrias); RS218, 075 e S88 (NMEC); CFT073 e UTI89 L j SR D Lok
(uropatogénicas) e K12 (comensal), através da realizacao de PCR in IAL35 F 07: ST62 1989
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silico utilizando o software IPCRESS®. Com os resultados obtidos foi AL43 - 07 - 1989
montada uma tabela mostrando a presenca dos genes
IAL56 F 07:H45 ST62 1988

correspondentes aos primers testados nos genomas de cada cepa
(Fig. 1). IAL44 A S| S| 1986
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Tabela 1. Grupo ECOR, sorotipo, MLST e ano de isolamento das cepas do IAL. A cepa
RS218 estd incluida para comparacao. Cepas com caracteristicas semelhantes estao
indicadas pela mesma cor de linha. SI= sem informacao



