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Espécies do género Aeromonas sao amplamente distribuidas em ambientes aquéticos e associadas a
infeccdes em humanos e animais, incluindo gastroenterites, infeccdes de feridas e quadros sistémicos. A
diversidade genética e a presenca de fatores de viruléncia reforcam a importancia da caracterizacao
molecular desses microrganismos. Este estudo teve como objetivo avaliar a distribuicao de genes de
viruléncia e a diversidade genética de isolados de Aeromonas spp. provenientes de amostras humanas,
animais e ambientais. Foram analisados 90 isolados obtidos entre 2008 e 2023, provenientes de amostras
humanas (n=51), animais (n=31) e ambientais (n=8). A identificacdo das espécies foi confirmada por
sequenciamento de genoma completo e andlise de identidade nucleotidica média (ANI), com valores
superiores a 96% em relacdo as cepas de referéncia. Foram pesquisados 13 genes de viruléncia por
métodos moleculares: act, aerA, alt, ast, hlyA, ahhl, asal, lip, gcat, ela, serP, fla e eno. A diversidade
genética foi avaliada por eletroforese em campo pulsado (PFGE) para A. hydrophila, A. caviae e A. veronii.
Os isolados foram identificados como A. hydrophila (34), A. caviae (23), A. veronii (16), A. dhakensis (7), A.
jandaei (4), A. rivipollensis (3), A. media (2) e A. allosaccharophila (1). Os genes eno e fla apresentaram as
maiores frequéncias, sendo detectados em 100% e 99% dos isolados, respectivamente. Entre os genes
relacionados a enzimas extracelulares, ela foi identificado em 84%, lip em 77%, serP em 67% e gcat em
62% dos isolados. Os genes de toxinas act e aerA foram detectados em 50% das amostras, enquanto hlyA
e ahhl apresentaram frequéncias de 47% e 46%, respectivamente. O gene asal apresentou menor
frequéncia (22%). Diferencas nos perfis de viruléncia foram observadas entre as espécies e origens dos
isolados. A. hydrophila e A. dhakensis apresentaram elevada frequéncia de genes relacionados a producao
de toxinas e hemolisinas, enquanto em A. veronii 0s genes act, aerA e asal foram detectados em todos os
isolados. Ja A. caviae, apesar da menor frequéncia de genes associados a toxinas, destacou-se como a
espécie predominante entre os isolados gastrointestinais humanos. A andlise por PFGE revelou elevada
diversidade genética, com 27 perfis distintos em A. hydrophila e 22 em A. caviae. Também foram
identificados isolados com 100% de similaridade genética associados a mesma origem ou vinculo
epidemiolégico. Entre eles, destacaram-se clones de A. hydrophila isolados de peixes e a relacdo genética
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entre isolados humanos e amostras provenientes de biodigestor. Os resultados demonstraram ampla
heterogeneidade genética entre os isolados e diferencas importantes na distribuicdo dos genes de
viruléncia, reforcando o potencial patogénico e a relevancia epidemiolégica de Aeromonas spp., além da
importancia da caracterizacdao molecular para compreensao da disseminacao clonal dessas bactérias.
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