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Andlise da prevaléncia de determinantes de resisténcia a
antimicrobianos em genomas de isolados brasileiros de Neisseria
gonorrhoeae
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A analise genbmica dos isolados de Neisseria gonorrhoeae brasileiros permite a
identificacdo de mutacbes que possam conferir resisténcia aos antimicrobianos, bem como o
estudo de variantes genéticas associadas a diferentes linhagens da bactéria. A relevancia
dessa analise estda na capacidade de fornecer informacdes detalhadas sobre os
mecanismos de resisténcia em uma escala gendmica. Isso ajuda a compreender o
surgimento e a disseminacdo dos genes de resisténcia, permitindo o desenvolvimento de
estratégias de vigilancia mais eficazes e a identificacdo de alvos terapéuticos para combater
a resisténcia antimicrobiana. Os objetivos do estudo sao identificar as principais mutacoes
em genes associados a resisténcia aos antimicrobianos de isolados brasileiros de N.
gonorrhoeae, coletar dados gendémicos bacterianos de N. gonorrhoeae isolados no Brasil;
calcular a prevaléncia das mutacdes - considerando o numero de genomas analisados -,
identificar as mutacdes mais frequentes e sua associacdo com a resisténcia aos
antimicrobianos em N. gonorrhoeae e identificar os mecanismos de resisténcia associados
as bombas de efluxo. Os dados foram coletados do NCBI (National Center for Biotechnology
Information) utilizando a ferramenta Pathogen Detection. A pesquisa foi realizada em
setembro de 2023, utilizando como filtros: Neisseria gonorrhoeae; grupo de organismo,
Neisseria gonorrhoeae; localizagdo, Brasil; tipo de isolado, clinicos; hospedeiro, Homo
sapiens. Ao todo, 128 amostras foram selecionadas. Os resultados foram extraidos em
formato CSV e convertidas para xIsx a fim de facilitar o processamento dos dados no
software Microsoft Office Excel®. Posteriormente, utilizou-se o programa AMRFinderPlus
para gerar uma tabela com informacgdes relevantes sobre os microrganismos, incluindo
identificadores de isolados, data de cadastro e genétipos de RAM. Genes relacionados a
resisténcia foram organizados em colunas, e as mutagfes foram classificadas como
presentes ou ausentes para determinar sua frequéncia. Também foi calculada a quantidade
de substituicbes e mutagbes em cada gene. Os gendtipos foram categorizados como
completos, parciais, mistranslation ou point, de acordo com a extensdo e a natureza das
mutacdes. A analise descritiva foi realizada no Excel®, avaliando a presen¢a de genes
especificos e a frequéncia de mutacdes em 128 amostras. Os resultados da andlise do
gene penA, relacionado a resisténcia aos beta-lactamicos, mostraram alta frequéncia de
mutagbes. As mutagbes A510V e F504L foram as mais prevalentes, presentes em 125
(97,66%) amostras. Outras mutacdes significativas incluiram A516G e D346DD, em 112
(87,5%) amostras cada. Mutagbes menos frequentes foram P551S, em 18 (14,06%)
amostras, e G542S, em 21 (16,4%) amostras. Algumas mutacdes raras, como A501V,
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A501T, P551L, A311V, I312M, e G545S, foram detectadas em menor proporcdo. Apenas
duas amostras ndo apresentaram mutacées no gene penA. No total, a maioria das cepas
analisadas (96%) apresentou quatro ou mais mutacdes no gene penA. Portanto, constatam-
se altas taxas de mutacdes no gene penA nas cepas analisadas, evidenciando que a
resisténcia a beta-lactamicos em N. gonorrhoeae é um problema de saude significativo no
Brasil. Esse padrdo sugere que a selecdo de variantes resistentes demanda alternativas
terapéuticas e revisao dos protocolos de tratamento, com foco em antibioticos de segunda
linha ou combinacdes terapéuticas.
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