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Ao longo da última década, Enterobacter aerogenes tornou-se um importante 

patógeno multidroga resistente (MDR) e responsável por infecções 

relacionadas à assistência à saúde (IRAS). A membrana externa da bactéria é 

provida com diferentes vias para o transporte seletivo de moléculas para dentro 

e para fora da célula: sistemas de efluxo e sistemas de secreção (SANDKVIST, 

2001). O objetivo deste trabalho é de identificar genes relacionados a sistemas 

de efluxo a multidrogas e sistemas de secreção em isolados de E. aerogenes 

através de sequenciamento genômico e comparar os isolados de E. aerogenes 

quanto a estes sistemas. Foram utilizados dois isolados de E. aerogenes 

provenientes de infecção e colonização de pacientes internados em UTI. Após 

extração de DNA dos isolados foi realizado o sequenciamento genômico e 

utilizadas ferramentas de análise “in silico” para identificar os genes alvos. Os 

sistemas de efluxo a multidrogas, nos isolados analisados nesse estudo, 

diferenças sutis foram detectadas no sistema de transporte ABC(186 versus 

185, em Ea5A e Ea7A, respectivamente) e na superfamília MFS(29 versus 31, 

em Ea5A e Ea7A, respectivamente). Sistemas do tipo RND, ABC, MFS e DMT 

também foram detectados.  Em relação aos sistemas de secreção detectados 

SST1, SST4 e SST6, observou-se que o isolado de colonização (Ea5A) 

apresentou cinco genes de SST4 a mais que Ea7A. Devido aos escassos 

estudos que focam E. aerogenes, estes resultados permitirão um melhor 

conhecimento sobre esse patógeno.  
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