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Resumo 
Introdução: o isolamento de estafilococos coagulase negativos (ECN) de pacientes 

em Unidades de Terapia Intensiva Neonatal (UTIN) pode representar, muitas vezes, 

uma contaminação ao invés de bacteremia. O padrão ouro para o diagnóstico de sepse 

neonatal é a positividade de duas hemoculturas coletadas num intervalo de 48 horas 

associada às manifestações clínicas sugestivas de sepse. A resistência aos 

antimicrobianos e a formação de biofilme são fatores seletivos na persistência de cepas 

de S. epidermidis e S. haemolyticus. A técnica de Eletroforese em Gel de Campo 

Pulsado (PFGE), altamente discriminatória, é frequentemente usada para a investigação 

de surtos.  A tipagem por Multilocus Sequence Typing (MLST) se tornou o método de 

escolha no estudo epidemiológico em longo prazo. Objetivos: esse estudo teve como 

objetivos caracterizar o perfil das infecções de corrente sanguínea por Staphylococcus 

spp. em RNs internados na UTIN, os fatores de risco para infecção, perfil de virulência 

e resistência antimicrobiana dos estafilococos isolados, bem como a presença de clones 

prevalentes na unidade. Resultados: foram isolados 72 Staphylococcus spp. de 

hemoculturas de 54 recém-nascidos de Março de 2014 a Agosto de 2015.  Foram 

confirmados 37 episódios de Infecção da Corrente Sanguínea (ICS) causados por 

Staphylococcus spp., sendo 27 associados a espécie S. epidemidis, 3 S. haemolyticus, 2 

S. capitis e 5 S. aureus. A maioria dos Recém-nascidos (RNs) possuía extremo baixo 

peso, nasceu com menos de 31 semanas de gestação (72,2%), fazia uso de cateter e 

ventilação mecânica. Das 72 amostras de Staphylococcus spp. analisadas, 55 (76,4%) 

possuíam o gene mecA de resistência à meticilina.  Em 19 (26,4%) amostras foi 

encontrado o gene sea, 13 (18,1%) o gene seb, 13 (18,1%) o gene sec e 8 (11,1%) o 

gene sed. Em 13 das amostras foram encontrados os genes do operon icaADBC 

completo. Os genes para produção de hemolisinas hla, hlb e hld foram encontrados em 
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43 (59,7%), 40 (55,5%) e 34 (47,2%) do total de isolados, respectivamente. Foram 

observados dois clusters majoritários de S. epidermidis na técnica de PFGE, um com 26 

amostras (43.3%) e outro com 16 amostras (26,7%). Dentre os S. haemolyticus isolados, 

constatou-se que as três amostras possuíam 100% de similaridade. Foi feito o MLST de 

uma amostra de cada cluster de S. epidermidis sendo encontrado ST59 e ST2. O spa 

typing das amostras de S. aureus tipadas por essa técnica foram t002 e t0084. 

Conclusão: a capacidade de formar biofilme, de resistência a antibióticos e de produção 

de fatores de virulência podem fazer com que cepas endêmicas permaneçam por longos 

períodos no ambiente hospitalar. A detecção de cepas específicas pode ajudar no 

diagnóstico precoce de infecções mais graves sendo um diagnóstico preciso, 

combinando a detecção do micro-organismo no hospedeiro com o quadro clínico 

sugestivo, fundamental no tratamento dessas infecções por esses micro-organismos. 

 

Palavras chave: hemocultura, fatores de virulência, mecA, PFGE, MLST. 
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Abstract 
 Introduction: The isolation of coagulase negative staphylococci (CoNS) of 

Neonatal Intensive Care Unit (NICU) patients can often represent contamination instead 

of bacteremia. The golden standard for the diagnosis of sepsis is the positivity of two 

blood cultures, collected within a 48-hour gap, associated to clinic manifestations 

suggestive of sepsis. Resistance to antimicrobials and biofilm formation are selective 

factors to S. epidermidis and S. haemoyticus strains to persist. Pulsed Field Gel 

Electrophoresis (PFGE), a highly discriminatory technique, is often used in 

investigating outbreaks. Multilocus Sequence Typing (MLST) has become the preferred 

method when it comes long-term epidemiologic studies. Objectives: this research aimed 

to characterize the profile of infections caused by Staphylococcus spp. at NICU, the 

virulence profile and antimicrobial resistance of isolated staphylococci, as well as the 

presence of clusters prevalent in the unit. Results: 72 Staphyloccocus spp. have been 

isolated from blood cultures taken from 54 newborns from March 2014 to August 2015. 

Thirty-seven bloodstream infection (BSI) episodes caused by Staphylococcus spp. were 

confirmed, 27 of which are associated to S. epidemidis, 3 to S. haemolyticus, 2 to S. 

capitis and 5 to S. aureus. Most newborns presented extremely low weight, were born 

before the 31st week of pregnancy (72.2%), used catheter and mechanical ventilation. 

From the 72 samples of Staphylococcus spp. under analysis, 55 (76.4%) had the mecA 

gene of resistance to methicillin. The sea gene was found in 19 samples (26.4%); the 

seb gene in 13 (18.1%), the sec gene in 13 (18.1%); and the sed gene in 8 (11.1%). In 

13 samples the complete operon icaADBC genes were found. The genes for the 

production of hemolysin hla, hlb and hld were found in 43 (59.7%), 49 (55.5%) and 34 

(47.2%) of isolated totals respectively. Two majoritarian clusters of S. epidermidis have 

been observed in the PFGE technique, one of them involving 26 samples (43.3%) and 
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another one involving 16 samples (26.7%). From the S. haemolyticus isolated, the three 

samples had 100% similarity. MLST was made of a sample from each cluster of S. 

epidermidis and ST59 and ST2 were found. The spa typing of S. aureus samples were 

t002 and t0084. Conclusion: biofilm formation, resistance to antibiotics and the 

production of virulence factors can make endemic strains to remain for long periods 

within hospital environment. The detection of specific strains can help in the early 

diagnosis of more serious infections, combining the detection of the microorganism in 

the host with the suggestive clinical situation, is fundamental in treating such infections. 

 

Key words: blood culture, virulence factors, mecA, PFGE, MLST 
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1. Introdução 
Globalmente, infecções ainda causam a morte de 1,6 milhões de Recém-nascidos 

(RNs) anualmente, representando 40% de todas as causas de morte neonatal [1,2]. Cerca 

de 12% das crianças nascem prematuramente no mundo, incluindo cerca de 2% com 

extremo baixo peso. Juntas, prematuridade e infecções neonatais representam a maior 

fração dos óbitos neonatais em geral [3]. 

Na América do Norte, organismos Gram positivos são os principais responsáveis 

pelos casos de sepse neonatal (mais de 70%). Sepse causada por Gram negativos (15-

20%) e fungos (10%) é menos frequente [4,5]. Os estafilococos coagulase negativos 

(ECN) são os principais patógenos envolvidos nas infecções nosocomiais. É estimado 

que cada episódio de sepse prolonga a duração da permanência do recém-nascido no 

hospital por cerca de duas semanas, resultando num aumento no custo de USD$25.000 

[6]. Estima-se que infecções da corrente sanguínea nosocomiais aumentam o custo da 

hospitalização de RNs com extremo baixo peso ao nascimento (VLBW) em 26%, e 

entre o grupo com maior peso em 80% [7]. 

Nas primeiras semanas de vida, neonatos já são rapidamente colonizados por 

micro-organismos do ambiente [8,9]. Durante esse período, o risco de infecção por ECN 

aumenta substancialmente com o uso de cateter venoso central, ventilação mecânica e 

nutrição parenteral, além da exposição a outros procedimentos invasivos na pele e 

mucosas [10, 11, 12].  

Os ECN comumente habitam a pele e mucosas; ainda assim, uma pequena 

proporção de RNs adquire os ECN por transmissão vertical, sendo que a aquisição 

horizontal ocorre primariamente [13, 14]. Consequentemente, RNs admitidos no 

hospital adquirem a maioria dos micro-organismos do ambiente hospitalar, de seus pais 

e equipe médica [15]. A transmissão pelas mãos da equipe médica pode ajudar cepas já 

 



8 
 

endêmicas a circular por períodos maiores [16, 17]. Como os ECN são comensais 

ubíquos na pele, autores assumem que colonizações da pele e de cateteres são 

importantes fontes de sepse [18]. A resistência aos antimicrobianos em cepas presentes 

na pele tem sido encontrada em menor número ao nascimento, mas com um rápido 

aumento durante a primeira semana de hospitalização [19]. Assim, a pressão seletiva 

como resultado da exposição a antibióticos ao nascimento é um fator adicional que 

influencia o espectro e a resistência aos antimicrobianos de micro-organismos isolados 

de RNs [20]. 

Os ECN apresentam um dilema no diagnóstico das infecções da corrente 

sanguínea (ICS) por seu isolamento de uma única hemocultura em pacientes em 

Unidades de Terapia Intensiva Neonatais (UTIN) representar, muitas vezes, uma 

contaminação ao invés de bacteremia. A dificuldade inerente em distinguir infecções 

reais através de culturas potencialmente contaminadas resulta em superestimação da 

incidência de sepse por ECN em UTIN, apesar dos esforços em definir infecção usando 

parâmetros clínicos e laboratoriais ou da duração da terapia antimicrobiana [21, 22].  

A contaminação de amostras pode ocorrer no momento da coleta ou durante seu 

processamento devido à presença ubíqua do S. epidermidis na pele dos pacientes e 

profissionais da saúde [23]. A presença desses micro-organismos na pele, faz com que 

estes também sejam os mais frequentemente associados com infecções relacionadas a 

cateteres. Os cateteres venosos centrais, que são muito utilizados em RNs pré-termo, 

podem promover a persistência dos ECN, levando à persistência de uma infecção [24]. 

O isolamento desse micro-organismo do sangue coletado do cateter e de um acesso 

periférico pode contribuir para a distinção de infecções clínicas e contaminação [25]. 

A superestimação de infecções por ECN pelos erros de classificação de culturas 

sanguíneas contaminadas contribui para a percepção errada de que infecções por ECN 
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são benignas e isso enfatiza a importância da avaliação de recém-nascidos com infecção 

com pelo menos duas culturas sanguíneas [10]. As infecções da corrente sanguínea 

(ICS) associadas a ECN são mais prevalentes particularmente em recém-nascidos 

pesando menos de 1500g ao nascimento e recém-nascidos com baixa idade gestacional 

[26]. 

A sepse neonatal é clinicamente diagnosticada pela combinação dos sinais 

clínicos (como instabilidade térmica, bradicardia, apneia, hipoatividade/letargia, 

intolerância alimentar), testes inespecíficos laboratoriais e pela confirmação 

microbiológica pela detecção da bactéria na cultura sanguínea. Sinais clínicos de sepse 

em RNs são, geralmente, inespecíficos e, muitas vezes, imperceptíveis [27]. O padrão 

ouro para o diagnóstico de sepse neonatal por Staphylococcus spp. é a positividade de 

duas hemoculturas coletadas de locais diferentes num intervalo máximo de 48 horas 

associada às manifestações clínicas sugestivas de sepse. Entretanto, em muitos casos 

esse teste encontra problemas para ser realizado, como o baixo volume sanguíneo 

obtido, principalmente em RNs pré-termo. Esse volume, frequentemente, é menor que o 

1mL recomendado como limite mínimo de detecção, podendo aumentar a proporção de 

testes falso-negativos [28, 29]. 

Consequentemente, a natureza não-específica dos sinais clínicos em RNs pode 

levar a um abuso no uso de antimicrobianos de largo espectro com o potencial de 

selecionar fungos e bactérias resistentes, principalmente em RNs pré-termo. Além disso, 

a abundância de ECN na pele pode elevar a frequência de contaminações da cultura 

sanguínea e consequentemente uma superestimação de casos de sepse neonatal [30,31]. 

S. aureus é a espécie mais patogênica e uma das principais causas de morte em 

infecções nosocomiais, particularmente em pacientes imunocomprometidos [32]. A 

habilidade dessa bactéria de causar doenças é associada a um grande número de fatores 
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de virulência permitindo a colonização e persistência, disseminação no hospedeiro e 

evasão do sistema imune. S. aureus, particularmente, secretam numerosas exotoxinas, 

como polipeptídeos capazes de danificar a membrana plasmática de células do 

hospedeiro. Esses polipeptídeos incluem toxinas formadoras de poros (alfa-hemolisina, 

beta-hemolisina, gama-hemolisina, leucocidina Panton Valentine, e modulinas fenol 

solúveis) [33]. 

Esse grande número de fatores de virulência que incluem hemolisinas, exotoxinas, 

leucocidinas, superantígenos e enzimas, permitem ao S. aureus driblar as defesas do 

hospedeiro [34]. A lise das células sanguíneas por S. aureus é mediada pelas                                             

fator nas sepses, artrite séptica, abscesso e pneumonia [35,36].  

Recentemente, infecções invasivas por S. aureus têm aumentado no hospital e na 

comunidade. A importância da hemólise na virulência de S. aureus tem sido 

amplamente caracterizada [33]. As toxinas citolíticas de S. aureus incluindo a 

leucocidina, alfa-toxina e modulinas fenol-solúveis tem sido associadas à gravidade das 

infecções [34].  

S. aureus também podem produzir uma grande quantidade de toxinas que 

funcionam como superantígenos e podem interferir com quase todos os mecanismos da 

resposta imune do hospedeiro [35, 36]. Notavelmente, as toxinas são os principais 

determinantes de virulência e agressividade desses micro-organismos. Algumas cepas 

de S. aureus podem causar doenças relacionadas a toxinas específicas como a síndrome 

do choque tóxico associada à Toxina 1 da Síndrome do Choque Tóxico (TSST-1) e à  

síndrome da pele escaldada associada à produção de esfoliatinas [37]. Apesar da grande 

quantidade de espécies de Staphylococcus, a maioria das toxinas aparentam ser 

limitadas a S. aureus. Entretanto, vários achados indicam que S. aureus adquirem outros 
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fatores que facilitam sua sobrevivência durante a infecção, como resistência aos 

antibióticos de S. epidermidis ou outros ECN [33]. 

Muitos determinantes de virulência e resistência aos antimicrobianos em S. aureus 

estão localizados em elementos genéticos móveis, como ilhas de patogenicidade, 

cassetes cromossômicos, transposons ou plasmídeos [38]. A transferência de genes de 

virulência e resistência aos antimicrobianos são frequentemente descritos em S. aureus 

[39]. Mas há evidências de transferência entre espécies como, por exemplo, entre ECN e 

S. aureus [40]. 

A resistência à Oxacilina em Staphylococcus spp. é codificada no cassete 

estafilocócico mec (SCCmec) [41]. Os elementos do SCCmec são classificados 

baseados em diferenças em seus componentes chave, a resistência à Oxacilina 

(complexo mec), genes recombinantes (ccr) e composição genética global [42]. A 

resistência à Oxacilina é devida ao gene mecA, que codifica uma proteína ligadora de 

penicilina modificada com baixa afinidade à droga [43], sendo a detecção do gene mecA 

um marcador molecular útil de resistência à oxacilina [44, 45]. Os tipos de SCCmec I, II 

e III são presentes predominantemente nos isolados de Staphylococcus spp.  resistentes 

à oxacilina em ambiente hospitalar, enquanto os tipos IV e V são encontrados na 

comunidade [46]. 

ECN podem possuir vários fatores de virulência encontrados mais frequentemente 

em S. aureus [30]. Comparado com o S. aureus, S. epidermidis produzem menores 

quantidades de toxinas [47]. Entretanto, S. epidermidis contam com outros mecanismos 

como a produção de biofilme para evadir da resposta imune do hospedeiro [20].  

A formação de biofilme, um processo multifásico que ocorre em quatro fases; 

adesão, acumulação, maturação e destacamento [48], é um importante determinante de 

virulência durante infecções associadas a cateter. Bactérias que formam biofilme são 
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sabidamente mais difíceis de erradicar sendo mais resistentes aos antibióticos quando 

comparadas com sua fase planctônica [49]. 

A formação de biofilme funciona como o principal modo de evasão dos ECN 

[50]. Esses agregados multicamada de bactérias se aderem fortemente a objetos 

inanimados como dispositivos médicos. Essa capacidade é a chave de seus mecanismos 

de patogênese, particularmente em relação a infecções relacionadas a cateter [51]. 

Biofilmes agem como barreiras físicas não seletivas que obstruem a difusão do 

antibiótico e impedem uma resposta celular e humoral do hospedeiro [52]. 

A terapia antimicrobiana é guiada pelos resultados obtidos a partir de testes 

antimicrobianos convencionais de bactérias em fase planctônica. No entanto, isso pode 

não refletir, necessariamente, a suscetibilidade dessas bactérias quando estão em 

biofilmes [53]. 

Bactérias liberadas dos biofilmes mantêm as características de suscetibilidade a 

antibióticos de bactérias livres ao invés de associadas aos biofilmes, o que implica que o 

mecanismo de resistência não é a mudança genética, indicando a importância dos testes 

de determinação de suscetibilidade aos antimicrobianos no biofilme. Uma série de 

fatores têm sido postulados para explicar a maior resistência no biofilme, incluindo a 

ligação de antibióticos com o biofilme, a pobre penetração do antibiótico, o crescimento 

lento dos micro-organismos, a alta densidade de bactérias, e as alterações na expressão 

gênica em bactérias no biofilme [54]. 

O biofilme de Staphylococcus spp. consiste de camadas de células agrupadas e 

embutidas em uma matriz de polissacarídeo denominado Polysaccharide Intercellular 

Adhesin (PIA) [55]. A produção do PIA é mediada por produtos do gene cromossomal 

ica (intercelular adhesion), organizados em uma estrutura operon. Este operon contém 

os genes icaADBC, mais o icaR, que tem a função regulatória e é transcrito no sentido 
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oposto. Assim que ocorre a ativação deste operon, são codificadas quatro proteínas 

necessárias para a síntese do PIA que são IcaA, IcaD, IcaB e IcaC [56]. 

A resistência aos antimicrobianos e a formação de biofilme são fatores seletivos 

na persistência de cepas nosocomiais endêmicas e provavelmente contribuem para a 

predominância de S. epidermidis e S. haemolyticus isolados em pacientes em UTI 

neonatal. Nesses casos, pode ser indispensável a remoção do cateter venoso central 

(CVC) [57]. 

Genótipos endêmicos em hospitais de S. epidermidis têm maiores taxas de 

produção de biofilme do que isolados não endêmicos [58]. Pacientes colonizados são 

provavelmente o principal reservatório de cepas resistentes, e a transmissão entre 

pacientes pode ocorrer pela colonização ou contaminação de profissionais da saúde [17, 

25]. 

A genotipagem de isolados ao nível de cepas tem sido cada vez mais importante, a 

fim de verificar se os organismos envolvidos em surtos hospitalares ou em eventos de 

transmissão cruzada possuem possível relação clonal [59]. Diferentes métodos de 

tipagem epidemiológica têm sido usados em estudos com ECN. O uso simultâneo de 

tecnologias baseadas no ácido nucléico com culturas sanguíneas pode facilitar um 

rápido diagnóstico e uma identificação da susceptibilidade aos antimicrobianos mais 

facilmente. Técnicas moleculares, como eletroforese em gel de campo pulsado (PFGE) 

e Multilocus Sequence Typing (MLST), também são úteis na diferenciação de cepas 

[60]. Métodos diagnósticos baseados em PCR podem ser os mais úteis clinicamente a 

curto prazo fornecendo aos clínicos a detecção de marcadores genéticos de resistência 

[61]. Métodos genotípicos, que utilizam várias técnicas para comparar o material 

genético de cepas, têm maior resolução e se tornaram o método de escolha na tipagem 

de bactérias. O método mais discriminatório de tipagem de S. epidermidis é o PFGE, 
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que, atualmente, em contraste com o MLST, também pode ser utilizado para 

caracterizar espécies de ECN [62]. 

Genotipagem por macrorestrição usando PFGE tem sido considerado o padrão 

ouro de tipagem com alta resolução e reprodutibilidade, para muitas bactérias [63] com 

restrição enzimática do genoma cromossomal seguida pela separação dos fragmentos 

por eletroforese em campo pulsado. Apesar do fato do método utilizar apenas o sítio de 

restrição específico da enzima, o PFGE tem uma alta capacidade de detectar grandes 

alterações genômicas como inserções, deleções e rearranjos. PFGE é tido como 

altamente discriminatório e frequentemente usado para a investigação de surtos [64]. 

O PFGE, não é, porém, utilizado para estudos genéticos a longo prazo [61]. 

Entretanto, combinando-se o PFGE e a tipagem do SCCmec, são gerados dados 

confiáveis equivalentes ao MLST [62].  

Métodos de tipagem baseadas no sequenciamento de genes housekeeping têm sido 

propostos para estudos a longo prazo e para a avaliação da relação entre cepas de S. 

aureus [65]. O MLST caracteriza os isolados bacterianos com base no polimorfismo em 

fragmentos de sete genes housekeeping, representando o genoma estafilocócico. Cada 

fragmento é traduzido em um alelo distinto, e cada isolado é classificado com um tipo 

de sequência (ST) pela combinação dos alelos dos sete genes [66]. 

Fragmentos internos com 500 pares de base são sequenciados para criar dados 

confiáveis, sem ambiguidade. Esses genes conservados codificam proteínas essenciais e 

provavelmente não são relacionados à expressão de virulência ou resistência. Esse 

grupo de genes escolhidos para análise no MLST é particularmente conservado pois tem 

uma frequência de mutação intermediária comparados a baixa frequência dos genes 

ribossomais. Consequentemente, o MLST se tornou o método de escolha no estudo 

epidemiológico a longo prazo entre populações bacterianas, por medir as mudanças 
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genéticas nesses genes housekeeping [66]. Isolados com MLST idênticos são 

considerados como sendo descendentes de um ancestral comum [67]. Para estudos em 

S. aureus e S. epidermidis os sete genes são parcialmente sequenciados e comparados 

com sequências conhecidas e traduzidos em números alélicos pela base de dados do 

MLST (http://www.mlst.net) [68]. O perfil gerado facilita a padronização internacional 

e comparação dos dados genéticos [69]. Uma vantagem da técnica é que ela também 

fornece informações filogenéticas e evolucionárias das linhagens de bactérias estudadas. 

O MLST não fornece dados de elementos genéticos móveis e é menos discriminatório e, 

portanto, menos aplicável que o PFGE na investigação de surtos hospitalares [70].  

Como o padrão de PFGE de uma cepa específica de S. epidermidis pode mudar 

rapidamente devido a rearranjos genéticos e ao alto poder discriminatório do PFGE, a 

análise por PFGE de populações de cepas de vários períodos ou países pode 

superestimar a diversidade genética e falhar na determinação da similaridade dos 

isolados [64]. 

Usando-se o MLST, cujo alvo são áreas conservadas no cromossomo bacteriano, 

estudos têm aumentado o entendimento da estrutura da população de S. epidermidis 

[62]. A sequência nosocomial internacional mais prevalente entre os S. epidermidis até 

o momento é o ST2 [64]. 

Frenay et al. (1996) desenvolveram um método de sequenciamento de um único 

lócus para S. aureus usando sequências da região polimórfica X do gene da proteína A 

de S. aureus. Essa região consiste de um número de 24 repetições de pares de base, com 

sua diversidade sendo atribuída principalmente por deleções e duplicações das 

repetições e, mais raramente, por mutações pontuais [71]. A principal vantagem do spa 

typing sobre o MLST é a sua simplicidade, já que envolve sequências de um único 

lócus. O poder discriminatório do spa typing está entre o PFGE e o MLST. Em 
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contraste com o MLST, a evolução molecular e surtos hospitalares podem ser 

investigadas com spa typing. Dados de tipagem individuais de laboratórios são 

sincronizados pela internet com o servidor central spa (http:// www.spaserver.ridom.de), 

que é auxiliado pela iniciativa SeqNet.org europeia (http:// www.seqnet.org) para 

garantir uma nomenclatura universal e o acesso público aos dados [72]. 

Os dados atuais do servidor spa incluem mais de 1.200 spa types, consistindo de 

uma combinação de 100 repetições spa de mais de 13.000 isolados em 36 países na 

Europa. Assim, este é o maior banco de dados de tipagem de S. aureus. Além disso, 

uma vantagem é a possibilidade de coleta de dados contínuos para propósitos de 

controle de infecções e para desenvolvimento de algoritmos para detecção automática 

de surtos em regiões ou hospitais endêmicos para S. aureus resistentes à Meticilina 

(MRSA), mas com spa types circulantes heterogêneos. Por seu alto poder 

discriminatório, vários spa types podem ser encontrados com um mesmo ST, 

determinado por MLST, mas eles permanecem como um cluster [73]. 

Considerando-se a escassez de estudos prospectivos (onde é possível o 

acompanhamento do paciente até o desfecho final) e a importância de elucidar a 

significância clínica de ECN quando isolados de hemoculturas, esse estudo teve como 

objetivos avaliar amostras de ECN isoladas de hemoculturas de neonatos da UTIN 

pertencente ao Hospital das Clínicas (HC) da Faculdade de Medicina de Botucatu 

(FMB) visando determinar a incidência de infecção por espécies de Staphylococcus 

spp., fatores de risco para infecção, perfil de virulência e resistência antimicrobiana dos 

estafilococos isolados, bem como a pesquisa de clones prevalentes na unidade.  
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epidêmico. [133, 134]. Já o tipo 84 é o oitavo mais encontrado no mundo, com 1,72% 

do total das amostras, segundo o banco de dados Ridom, tendo sido encontrado em 33 

países até o momento [132]. Além disso, ambas as amostras possuíam os genes icaA, 

icaB e icaC para produção de biofilme, podendo colaborar para sua persistência nos 

ambientes hospitalares. 

Sendo assim, vale destacar a importância dos Staphylococcus spp. como micro-

organismos capazes de causar graves infecções, principalmente entre indivíduos 

imunossuprimidos e com o sistema imune imaturo, como os RNs prematuros, além de 

atuarem como reservatórios de diversos genes de virulência podendo piorar quadros 

clínicos, dificultando a resposta imune do hospedeiro e assim prolongando a 

hospitalização. A capacidade de formar biofilme, de resistência a antibióticos e de 

produção de fatores de virulência, tendo em vista sua alta capacidade de transferência de 

genes, podem fazer com que cepas endêmicas permaneçam por décadas no ambiente 

hospitalar, disseminadas, inclusive, entre diversos países. A detecção de cepas 

específicas pode ajudar no diagnóstico prévio de infecções mais graves sendo um 

diagnóstico preciso, combinando a detecção do micro-organismo no hospedeiro com o 

quadro clínico sugestivo, fundamental no tratamento dessas infecções por esses micro-

organismos.  

 

7. Conclusão 
• A incidência de ICS causadas por Staphylococcus spp. foi de 83 casos em 

cada 1000 internações. 

• Na análise multivariada, o peso ao nascimento dos RNs foi negativamente 

associado a ICS, enquanto a presença do gene icaD nos isolados de 

Staphylococcus spp. foi fator associado ao maior risco de ICS causada por 

esses micro-organismos.  

 



55 
 

• A espécie mais frequentemente isolada foi S. epidermidis seguida de S. 

aureus, S. capitis e S. haemolyticus. Todas as amostras de S. aureus e S. 

haemolyticus foram isoladas de casos confirmados de ICS.  

• A maioria das amostras de Staphylococcus epidermidis possuía o gene 

mecA de resistência à meticilina. Nenhum S. aureus ou S. haemolyticus 

possuía o gene mecA. 

•  Dos fatores de virulência estudados somente a presença dos genes icaB e 

icaD nos isolados de Staphylococcus spp. foram associados a ICS.  

• O cluster majoritário de S. epidermidis agrupou isolados com maior 

frequência dos genes de resistência (gene mecA) e de virulência (icaD, sea, 

sec, hla e hlb). 

• O gene tst foi encontrado em três amostras de S. epidermidis, todas de 

casos confirmados de ICS. 

• O gene codificante da Leucocidina Panton Valentine (pvl) não foi 

encontrado em nenhum dos 72 Staphylococcus spp. isolados. 

• A presença de complexos clonais de S. epidermidis e de S. haemolyticus 

indica a presença de clones prevalentes dessas espécies de ECN na UTIN 

com cepas isoladas de diferentes recém-nascidos de diversos casos 

confirmados de infecção. A persistência desses micro-organismos foi 

demonstrada pela técnica de PFGE em que dois grandes clusters de S. 

epidermidis foram encontrados durante todo o período do estudo, além dos 

ST2 e ST59, encontrados em diversos países, presentes nesses clusters. 
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