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Introdução 
Infecções hospitalares ocasionadas por bactérias 
multirresistentes constituem um grave problema de saúde 
pública, uma vez que restringem as opções terapêuticas 
disponíveis. Espécies do gênero Serratia spp. encontram-
se associadas a uma série de infecções hospitalares, 
sobretudo do trato urinário e respiratório. Apesar de 
espécies de S. marcescens  estarem frequentemente 
envolvidas em casos de infecção hospitalar, informações 
sobre a disseminação dessas cepas nos hospitais do Mato 
Grosso do Sul ainda são escassos. Diante disto, este 
trabalho teve como objetivo, identificar a presença dos 
genes blaKPC-2, blaOXA-48, blaVIM-1,  blaIMP-1 e blaNDM-1 em cepas 
de Serratia spp. isoladas de pacientes internados em um 
hospital público de Dourados/MS, visando identificar a 
disseminação destes microrganismos multirresistentes no 
ambiente hospitalar.  
 

Resultados e Discussão 
O presente estudo foi aprovado pelo Comitê de Ética e 

Pesquisa em Seres Humanos (CEP) da Universidade 

Federal da Grande Dourados (UFGD). Dados como 

identificação bacteriana, ala de isolamento, amostra clínica 

de onde foram isoladas as cepas, sexo e faixa etária dos 

pacientes, foram coletados a partir dos registros do 

laboratório de microbiologia do referido hospital. Durante 

junho/2013 a novembro/2014 foram isoladas 11 cepas de 

S. marcescens. A identificação das espécies foi realizada 

com o sistema automatizado Vitek®2 (BioMérieux), sendo 

que 64% foram isoladas de swab retal, 9% de cateter, 9% 

de hemocultura, 9% de secreção traqueal e 9% de swab 

nasal. A Unidade Intermediária Neonatal apresentou o 

maior número de cepas isoladas (64%), seguido da 

Unidade de Terapia Intensiva B (18%) e Unidade de 

Terapia Intensiva Neonatal (18%).  

Em relação ao sexo, 63,6% eram pacientes do sexo 

feminino e 80% eram pacientes recém-nascidos. Oito 

cepas (67%) apresentaram resultado positivo no Teste 

Modificado de Hodge (MHT), indicando serem possíveis 

produtoras de carbapenemases. A extração de DNA foi 

realizada utilizando QIAamp DNA minikit® (Qiagen) 

segundo o protocolo do fabricante. A investigação dos 

genes de resistência foi realizada pela técnica da Reação 

em Cadeia da Polimerase (PCR), utilizando os primers 

específicos blaKPC-2, blaOXA-48, blaVIM-1, blaIMP-1 e blaNDM-1. O 

gene blaKPC-2, foi identificado em 10 cepas (90,9%), sendo 

que os demais genes pesquisados não foram identificados 

(Figura 1). Os resultados da amplificação do gene blaKPC-2 

demonstram fragmentos de tamanhos diferentes, 

indicando possível diferença na sequência destes 

produtos. Estas amostras serão sequenciadas para 

confirmar se o produto amplificado representa a mesma 

variante da KPC. 

 

 
 
Figura 1. Eletroforese em gel de agarose 1% corado com 
GelRed (Uniscience) com resultado da amplificação por 
PCR do gene  blaKPC-2 em S. marcescens. Colunas 1, 3 a 11 
cepas de S. marcescens com resultado positivo para a 
presença do gene blaKPC-2; coluna 3, resultado negativo na 
PCR; Coluna M, marcador de peso molecular Ladder 100 
pb (Sigma); coluna C+, controle positivo da reação de 
PCR; coluna C-, controle negativo da PCR.  
 
 

Conclusões 
Este estudo demonstra a presença de um elevado número 

de cepas de S. marcescens produtoras de KPC neste 

hospital. Os resultados obtidos com esta pesquisa servirão 

de base para estudos futuros de epidemiologia molecular, 

além de gerar informações úteis para melhoria dos 

serviços de controle de infecção hospitalar, contribuindo 

para traçar ações preventivas no controle de infecções 

hospitalares provocadas por microrganismos 

multirresistentes de interesse clínico. 
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