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1 INTRODUCAO

Este estudo analisou a variabilidade genética de cepas de Helicobacter pylori
presentes em bidpsias gastricas de pacientes das cidades de Rio Grande e Pelotas
- RS.

2 REFERENCIAL TEORICO

Apesar de ser utilizado como um método de genotipagem para diferentes
microrganismos, poucos estudos tem sido publicados com a utilizacdo do Multiple-
Locus Variable Numbers of Tandem Repeats Analysis (MLVA) para a investigacao da
diversidade clonal do H. pylori. Esta técnica permitiu caracterizar genotipicamente
cepas de H. pylori existentes nas populacdes japonesa, chinesa e russa e
determinar a sua diversidade clonal (1, 2).

3 MATERIAIS E METODOS (ou PROCEDIMENTO METODOLOGICO)

Foram analisadas 95 amostras de bidpsias gastricas obtidas de pacientes H.
pylori-positivos, das cidades de Rio Grande e Pelotas. A presenca do H. pylori foi
confirmada pela deteccéao dos genes ureA (3) e gimM (4), através da PCR.

Foi realizada uma analise in silico, com o software Vector NTI, a fim de
confirmar as regides de anelamento dos primers previamente descritos por Guo et
al. (2011) (1) para a identificacdo de 12 loci a serem analisados. Apos PCR,
eletroforese e coloracdo em brometo de etidio, foi calculada a diversidade alélica de
cada locus e o poder discriminatério do método MLVA através do indice Hunter e
Gaston (HGDI) (5).

4 RESULTADOS e DISCUSSAO

Dos 12 loci previamente descritos, apenas quatro foram selecionados para a
analise genotipica do H. pylori: VNTR 180, VNTR 263, VNTR 557 e VNTR 2181. Os
primers utilizados para a identificacdo de outros cinco loci apresentaram 100% de
similaridade com mais de uma regido gendmica, o que gera amplicons inespecificos.
Outros trés primers, apesar de serem considerados especificos, ndo apresentaram
relacdo entre o numero de alelos presentes em cada locus e o tamanho esperado do
fragmento. Por isso, estes oito loci foram excluidos da analise genotipica.

Pelo método MLVA, utilizando os quatro loci selecionados, foi possivel
determinar 13 diferentes padrfes genotipicos: 90 cepas foram distribuidas em 8
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diferentes grupos e cinco apresentaram perfis Unicos. Cepas provenientes das
cidades de Rio Grande e Pelotas compartilham genétipos similares. Considerando a
variabilidade genética encontrada, o MLVA apresentou um poder discriminatorio de
0,855, de acordo com o HGDI. Os loci analisados apresentaram os seguintes indices
de diversidade alélica: VNTR180= 0,11; VNTR 263= 0,67; VNTR 557= 0; VNTR
2181=0,47.

A baixa diversidade clonal encontrada neste estudo deve ser observada com
cautela, uma vez que apenas quatro loci foram utilizados para a genotipagem do H.
pylori. Isto € uma importante limitagdo, ja que interfere no poder discriminatério do
método empregado.

5 CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados obtidos neste estudo reforcam a necessidade de identificacao
de novos marcadores em cepas de H. pylori, a fim de se obter uma melhor
discriminacdo da diversidade clonal, considerando que as ferramentas utilizadas
para a genotipagem do H. pylori devem ser criticamente avaliadas antes da sua
utilizacdo na nossa regiao.
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