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Introduç~ao/Objetivo: Uma das fragilidades dos Programas

de Stewardship de Antimicrobianos (ASP) �e o registro das

intervenç~oes farmacoterapêuticas (IF) e geraç~ao de indica-

dores. N~ao existia no Brasil uma ferramenta que pudesse har-

monizar, entre os ASP, a identificaç~ao e categorizaç~ao dos

problemas relacionados a terapêutica antimicrobiana (PRAT).

A ferramenta PRAT, descrita por Ricieri et al. 2021, �e uma

alternativa para elaboraç~ao e an�alise do perfil dos problemas

com antimicrobianos (ATM) em cada instituiç~ao. O objetivo

deste trabalho �e categorizar problemas identificados com

ATM em um hospital pedi�atrico por meio da ferramenta

PRAT.

M�etodos: Estudo retrospectivo de levantamento dos

registros das IF com ATM, realizado em hospital pedi�atrico

do Brasil, com ASP implementado desde 2016 (CAAE

42225321.9.0000.0097). A PRAT apresenta a seguinte estrutura:

identificaç~ao do domínio geral do problema (ex. medicamento

desnecess�ario) e identificaç~ao do subdomínio do problema

(ex. tempo prolongado). A ferramenta sugere qual IF e a clas-

sificaç~ao do impacto deste problema em relaç~ao �a terapia

(Indicaç~ao, Efetividade, Segurança). A amostra do estudo se

refere aos dados de Jan/16 a Jun/23.

Resultados: Foram identificados 21.274 problemas com o

uso de ATM no referido hospital. As principais classes subme-

tidas �as IF foram glicopeptídeos (24%), antif�ungicos (15%) e

penicilinas (12%). Entre os domínios, o principal problema foi

“dose prescrita” (24%), tanto sub ou sobredose, baseado em

nível s�erico, literatura ou farmacocin�etica. As doses baixas

têm um impacto direto na efetividade e desfecho clínico e,

atualmente, sabemos que a otimizaç~ao de dose �e uma

estrat�egia para potencializar o efeito do ATM. A sobredose

traz problemas de exacerbaç~ao do efeito, reaç~ao adversa e

consequente prolongamento da hospitalizaç~ao. Sobre a clas-

sificaç~ao do impacto, tivemos 25% em Segurança (prevenindo

eventos adversos); 23% em Indicaç~ao de uso (intervenç~ao em

antibioticoterapia inadequada, insuficiente ou desnecess�aria);

e 18% sobre a Efetividade do ATM, principalmente relaciona-

das �as otimizaç~oes de dose, tempo de infus~ao e interpretaç~ao

de antibiograma. Por fim, a taxa m�edia de aceitabilidade das

IF, ao longo de 8 anos, foi de 93%.

Conclus~ao: A categorizaç~ao pela ferramenta PRAT permi-

tiu conhecer detalhadamente os reais problemas com ATM

no hospital em estudo, analis�a-los, bem como estudar melho-

rias direcionadas.
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Introduç~ao: Em 2020, a OMS tornou prioridade o combate

contra a disseminaç~ao de pat�ogenos com mecanismos de

resistência antimicrobiana, especialmente Enterobact�erias,

tais quais Klebsiella pneumoniae, um pat�ogeno de alta preva-

lência em infecç~ao relacionadas a assistência �a sa�ude, princi-

palmente em locais com condiç~oes de vulnerabilidade

sanit�aria e recursos escassos na sa�ude p�ublica como um todo,

como a regi~ao Amazônica.
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Objetivo: Realizar a caracterizaç~ao fenotípica e genotípica

de um isolado clínico de K. pneumoniae produtor de NDM e

KPC de um hospital localizado na Amazônia Brasileira.

M�etodos: A amostra de K. pneumoniae foi isolada em 2021

do swab retal de um paciente pedi�atrico em um hospital

p�ublico na cidade de Bel�em, Par�a. O isolado foi encaminhado

a partir da identificaç~ao realizada pelo LACEN-PA para o Insti-

tuto Evandro Chagas. Realizou-se a microdiluiç~ao em �agar

para determinar a Concentraç~ao Inibit�oria Mínima e o

Sequenciamento de Genoma Total pelo Termo Fischer Ion

GenStudio TM S5 Plus. As an�alises de bioinform�atica foram

feitas com Sickle, SPAdes, Gap2Seq, Scaffolder, Medusa e

Prokka. A an�alise funcional foi realizada utilizando o Plasmid-

Finder, CARD, Resfinder, PHASTER, PathogenWatch e VFDB.

Resultados: O isolado apresentou resistência a todas as 12

drogas testadas, e resistência intermedi�aria a tetraciclina. O

genoma montado apresentou 5.7 MB, 5.605 regi~oes codifi-

cantes, quatro profagos intactos e seis plasmídeos. O Multi

Locus Sequence Type tipado foi o Sequence Type (ST) 11, que

faz parte do CC258, que �e de alto risco de disseminaç~ao. Para

os resultados de virulência, foram preditos genes das fímbrias

do tipo 1 e 3, do sider�oforo yersiniabactin e do SST6 subtipos 1

e 3. O tipo capsular foi considerado desconhecido e o antígeno

O foi o O1/O2v2. Al�em das carbapenemases NDM-7 e KPC-2,

foram encontradas as ESBL CTX-M-15, SHV-182, TEM-1, OXA-

1 e 9 e outros genes de resistência.

Conclus~ao: A presença de carbapenemases em elementos

gen�eticos m�oveis �e um alerta para a sa�ude p�ublica como um

todo, principalmente quando encontrada em K. pneumoniae

de um ST de alto risco de disseminaç~ao e com mecanismos

de resistência concentrados em seu aparato gen�etico. A vigi-

lância sanit�aria em sa�ude p�ublica �e essencial para realizar o

rastreio desses pat�ogenos e com auxílio de ferramentas genô-

micas pode tornar-se fundamental no combate a difus~ao de

superbact�erias em ambientes hospitalares.
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Introduç~ao/Objetivo: Organismos produtores de Klebsiella

pneumoniae carbapenemase (KPC) s~ao desafiadores em ter-

mos terapêuticos e diagn�osticos, pois comumente apresen-

tam resistência a todos os beta-lactâmicos. Al�em disso, esse

determinante possui r�apida disseminaç~ao pela localizaç~ao do

gene blaKPC em plasmídeos transferíveis e transposons. Por

esta raz~ao, estudos sugerem que o gene blaKPC pode apresen-

tar diferentes níveis de express~ao, bem como variaç~ao no

n�umero de c�opias, influenciando diretamente nos níveis de

resistência aos carbapenêmicos. Um fen�otipo atípico de sus-

ceptibilidade aos carbapenêmicos apresentado por isolados

da tribo Proteeae que abrigavam o gene blaKPC motivou este

trabalho, que analisou a influência do n�umero de c�opias na

express~ao do gene blaKPC.

M�etodos: O DNA genômico dos isolados bacterianos foi

extraído a partir do kit WizardTM Genomic DNA Purification.

Os genes utilizados como controles end�ogenos foram selecio-

nados a partir da literatura. Os primers foram desenhados

para ambas as esp�ecies bacterianas e posteriormente analisa-

dos in sílico. A quantificaç~ao absoluta, foi baseada na

proporç~ao relativa entre gene alvo e controle end�ogeno (2-

DCq), utilizando equipamento StepOneTM (Applied Biosys-

tems) e o fluor�oforo SYBR� Green. Os experimentos de

quantificaç~ao absoluta foram realizados com o gene alvo,

blaKPC, e com os genes de controle end�ogenos (tufMm, tufPs,

tufKp e HKEc).

Resultados: As amplificaç~oes do gene blaKPC ocorreram

no mesmo ciclo de quantificaç~ao ou com diferença ≤2 nos

isolados analisados, tanto nos isolados clínicos

(Mm01 = 13,027; Ps28 = 13,687; Kp125 = 14,74), quanto nos

respectivos isolados transformantes (TMm01 = 14,584;

TPs28 = 15,807; TF125 = 14,135). As amplificaç~oes dos genes

controles end�ogenos se mostraram est�aveis e eles foram

utilizados para normalizar os dados. A quantificaç~ao abso-

luta relativa do gene blaKPC foi menor ou igual a 2 em

todos as linhagens analisadas, indicando que n~ao h�a

diferença significativa no n�umero de c�opias entre eles.

Conclus~ao: Apesar dos distintos perfis fenotípicos observa-

dos, os dados de quantificaç~ao absoluta demonstraram que o

n�umero de c�opias do gene blaKPC para os isolados transfor-

mantes e para os isolados clínicos n~ao variam significativa-

mente, portanto algum mecanismo a nível de regulaç~ao

transcricional deve estar atuando na express~ao do gene

blaKPC, influenciando diretamente os níveis de resistência.
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MECANISMOS DE RESISTÊNCIA �A
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Introduç~ao: Pseudomonas �e um gênero de bact�erias Gram

negativas com mais de 300 esp�ecies que colonizam diversos

ambientes. Entre estas, a esp�ecie P. aeruginosa �e a de maior

relevância na clínica m�edica, especialmente em infecç~oes

relacionadas �a assistência �a sa�ude (IRAS), sendo respons�avel

por mais de 559 mil �obitos no ano de 2019 (Antimicrobial
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