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Enterobacter cloacae é uma bactéria gram-negativa frequentemente envolvida em 

infecções relacionadas à assistência à saúde, especialmente em pacientes neonatais. 

Foram utilizados dois genomas de E. cloacae com relação clonal pela ERIC-PCR: um 

proveniente de infecção ocular (Ec2A) e o outro proveniente de bacteremia (Ec7A), 

ambos coletados de UTI neonatal com o objetivo de verificar semelhanças e 

particularidades genômicas dos isolados através do Diagrama de Venn. A quantidade de 

genes cromossômicos detectados em Ec7A e Ec2A foi 4733 e 4804, respectivamente, 

por sua vez, a quantidade de genes plasmidiais nesses isolados foi 416 e 512, 

respectivamente. Percebe-se que Ec7A e Ec2A apresentam 4178 genes em comum, que 

corresponde a 91% do genoma de Ec7A e 90,28% do genoma de Ec2A. 450 proteínas 

foram exclusivas de Ec2A versus 407 proteínas exclusivas de Ec7A. Considerando o 

DNA plasmidial o isolado Ec7A apresentou 192 proteínas exclusivas versus 334 em 

Ec2A. Esses achados ressaltam que mesmo os isolados apresentando relação clonal pela 

ERIC-PCR e provenientes do mesmo setor hospitalar, eles apresentaram quantidade de 

genes diferentes, além dos genes que são exclusivos de cada isolado, mostrando que não 

são idênticos geneticamente. A informação genômica obtida aumenta o conhecimento 

sobre E. cloacae patogênico para o homem, visto que na literatura predominam dados 

sobre sequenciamento genômico de E. cloacae endófitos ou patogênicos para plantas. 
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