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Objetivo: Identificar fontes de contaminação para a

elaboração de estratégias de diagnóstico e controle pela CCIH.

Metodologia: Fizemos a coleta de swabs de ambiente na

UTI-B e enviamos o material para a empresa Neoprospecta,

que fez a identificação pelo sequenciamento do marcador

genético rDNA 16S (v3-V4) de bactérias.

Resultado: Detectamos áreas com um grande número de

sequências de várias espécies bacterianas. As principais fon-

tes de contaminação foram bombas de infusão, réguas de

gases, grades das camas, monitores, respiradores e o local

com maior contaminação foi um carro de alimentação com

1.060.976 sequências. A bactéria mais prevalente foi o Acineto-

bacter solii (392.167 sequências) e outras bactérias patogênicas

foram detectadas, como Salmonella entérica, Acinetobacter bau-

mannii, Pseudomonas putida e Klebsiella oxytoca.

Discussão/conclusão: A identificação dessas fontes de

contaminação por sequenciamento genético mostrou-se efi-

ciente na detecção de bactérias no ambiente e propiciou

modificações nas rotinas de limpeza e criação de medidas

educativas com vistas à redução e ao controle de infecção.
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Introdução: As máquinas para o banho de pacientes aca-

mados em UTI oferecem segurança e economia no cuidado

ao paciente crítico. Por terem áreas úmidas e reservatórios de

água próprios, a CCIH julgou haver risco de contaminação e

procedeu à investigação para sua validação.

Objetivo: Identificar o potencial de contaminação dessas

máquinas e validar o seu uso com segurança para impedir a

aquisição de IRAS por pacientes críticos.

Metodologia: Investigamos duas máquinas de banho usa-

das nas UTIs em 31 de agosto de 2017 pela coleta de swabs.

Enviamos o material para a empresa Neoprospecta, que fez

a identificação pelo sequenciamento do marcador genético

rDNA 16S (v3-V4) de bactérias.

Resultado: Detectamos que as duas máquinas de banho

estavam contaminadas com um grande número de sequências

de várias espécies bacterianas. A Stenotrophomonas maltophi-

lia esteve presente nas duas máquinas. A máquina da UTI

A apresentou contaminação por Stenotrophomonas maltophilia

(42.998 sequências), Sphingomonas paucimobilis (35.705), Aci-

netobacter nosocomialis (19.212) e Pseudomonas putida (9.118).

Na máquina da UTI-B identificamos Acinetobacter calcoaceticus

(112.279 sequências), Pseudomonas aeruginosa (15.564), Steno-

trophomonas maltophilia (10.646) e Sphingomonas paucimobilis

(2.843).

Discussão/conclusão: A identificação dessas fontes de

contaminação por sequenciamento genético mostrou-se efi-

ciente na detecção de bactérias e propiciou modificações nas

rotinas de limpeza e criação de medidas educativas para a

redução e controle de infecção. Padronizou-se a limpeza das

máquinas com produto à base de ácido peracético.
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Introdução: A bronquiolite viral aguda causada pelo vírus

sincicial respiratório (VSR) pode ser uma manifestação de alta

gravidade em pacientes de UTI-Neonatal. A ocorrência de um

surto de VSR nesse grupo de risco está associada a vulnera-

bilidade dos recém-nascidos (RN) prematuros internados na

unidade. A região metropolitana de Campinas registrou em

2017 uma epidemia de VSR no período sazonal. O hospital noti-

ficou um surto de 44 neonatos, 32 desses vindos infectados da

comunidade.

Objetivo: Investigar o surto de VSR da UTI-Neonatal do hos-

pital, comparar fatores de risco e prognóstico dos pacientes da

comunidade com os infectados na instituição.

Metodologia: Coleta de dados a partir da avaliação de pron-

tuários dos pacientes com lavado nasal positivo para VSR de

abril a julho de 2017 no hospital e análise dos fatores clíni-

cos, de gravidade e prognóstico dos dois grupos. Será feita

análise estatística com qui-quadrado nas variáveis categóri-

cas e t de Student para as variáveis contínuas, para comparar

o grupo de RNs vindo da comunidade (externos) e infecta-

dos no hospital (internos). Foi considerado como significativo

p < 0,05.

Resultado: Foram 44 pacientes com VSR no período, 32

externos e 12 internos. A idade gestacional média dos externos

foi de 38 semanas e dois dias, enquanto a dos internos foi de 29

semanas e um dia (p < 0,001), dos 12 RNs internos 61% foram

prematuros extremos (p < 0,001). O tempo de uso de ventilação

mecânica e o tempo de internação foram maiores nos pacien-

tes internos, ambos com significância estatística (0,03 e < 0,001

respectivamente). A presença de comorbidades foi de 100%

nos pacientes internos e 3,1% nos externos (p < 0,001). Ocorreu

um óbito associado a infecção no grupo dos pacientes internos

(8,3%).

Discussão/conclusão: Pacientes provenientes da comu-

nidade são, em sua maioria, nascidos a termo, sem

comorbidades, e apresentaram evolução clínica mais favorá-

vel. Os neonatos infectados por VSR no hospital apresentam

diversos fatores de risco para mau prognóstico, com 13,5%

de mortalidade descritos na literatura. Portanto, é importante


