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Enterobacter cloacae ST850 co-produtor de NDM-5, KPC-2 e mcr-9 isolado de urocultura
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A resisténcia antimicrobiana (RAM) é um desafio global de saldde publica. Nesse contexto, destaca-se o
complexo Enterobacter cloacae (ECC), como patdégeno de grande relevancia clinica, notadamente pela
capacidade de adquirir e disseminar genes de resisténcia. A emergéncia de perfis Extensivamente
Resistentes (XDR) e Pandroga-resistentes (PDR) agrava substancialmente esse cenario ao limitar as
opcdes terapéuticas disponiveis. Neste estudo, caracterizou-se um isolado de Enterobacter
cloacae (MA57), obtido de urocultura, no ano de 2022, no Nordeste do Brasil. A identificacdo e o perfil de
susceptibilidade foram realizados por meio do sistema automatizado Vitek2® e por microdiluicao em
caldo, seguindo as padronizacées do Comité Brasileiro de Teste de Sensibilidade aos Antimicrobianos
(BrCAST), e a confirmacao da identificacao foi realizada por MALDI-TOF. Genes codificadores de
carbapenemases foram identificados por PCR. O sequenciamento de genoma completo foi realizado pela
plataforma lllumina MiSeq, seguido da montagem de novo utilizando o software SPAdes 4.2.0. A anotacao
gendmica foi conduzida por meio dos softwares BAKTA 1.9 e Mob-Suite 3.1.9 (Parecer ético: 7646890). O
isolado apresentou um perfil de multirresisténcia XDR, com resisténcia a cefalosporinas de amplo espectro
(Ceftriaxona = 64 pug/mL; Cefepime = 32 ug/mL), carbapenémicos (Ertapenem = 8 ug/mL; Meropenem =
16 ug/mL), aminoglicosideos (Amicacina 32 pg/mL; Gentamicina = 16 pg/mL), quinolonas (Ciprofloxacino
= 4 pg/mL; Norfloxacino = 16 pg/mL), polimixina (16 pg/mL) e sulfametoxazol/trimetoprim (= 320 pg/mL),
sendo apenas sensivel a nitrofurantoina (32 ug/mL). A andlise MLST revelou que o isolado MA57 pertencia
ao ST850. O ResFinder identificou determinantes de resisténcia adquirida aos betalactamicos (blatgm.1g
blagxa1, blacrx.m.1s, blakec., blaypm.s), @aos aminoglicosideos (aph(3’)-Via, aadA2, aac(3)-lla, aac(6’)lb-cr,
rmtB), a sulfonamida/trimetoprima (sul/l, dfrAl12, dfrA14), a fosfomicina (FosA), as tetraciclinas [tet(A)],
aos macrolideos (mph(A), ErmB), as fluoroquinolonas (aac(6’)Ib-cr, qnrB-1) e as polimixinas (mcr-9.1). Os
grupos de incompatibilidade IncFIB, IncFll, IncFII(pECLA) e IncQ1l foram identificados pelo PlasmidFinder.
Andlises in silico sugerem que o gene blagpc.» estd inserido em uma estrutura NTEgpc. 14, S€NdO flanqueado
pelo tnpR, Ablatgm € ISKpn6 em um pequeno plasmideo IncQl de aproximadamente 11 kb. Por sua vez,0
gene blaNDM-5 esta flanqueado pela AISAbal25 e bleMBL, em um plasmideo IncFll. Ja o gene mcr-9.1 esta
presente no plasmideo do grupo IncFlI(pECLA). Os trés plasmideos estdo associados a multiplos
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determinantes de RAM. A ocorréncia desses genes em um Unico isolado representa um achado de elevada
relevancia clinica e epidemioldgica, ao restringir de forma expressiva as opc¢odes terapéuticas disponiveis.
Assim, a caracterizacdo molecular de isolados de ECC consolida-se como ferramenta indispensavel para a
vigilancia da RAM, além de fornecer subsidios robustos para a tomada de decisdo clinica e a
implementacao de estratégias de controle mais eficazes.
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