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Introducdo: Helicobacter pylori (HP) infecta 60% dos brasileiros e seus principais genes sao cagA e vacA. A
variabiliadade genética de VacA parece participar na patogénese da Ulcera péptica e céncer gastrico (CG).
92,3% das cepas isoladas de pacientes com CG expressam cagA. Objetivo: Verificar o perfil genético de isolados
de HP de pacientes para os genes cagA e vacA. Metodologia: Avaliou-se bidpsias gastricas de 77 pacientes do
HCPA. Os com urease positiva e apos confirmados pela histologia foram semeadas em meio de cultivo de
fabricagdo propria. Apds o crescimento bacteriano encaminhou-se as amostras para analise molecular. O DNA
bacteriano foi obtido pela metodologia de ‘boiling” a partir das colénias e utilizou-se cerca de 5 col6nias de cada
placa. Aliquotas de 1 pL foram usadas nas reagdes em cadeia de polimerase. Apds a extracdo do DNA as
amostras foram genotipadas para os genes cagA, vacA s (alelos sl e s2) e vacA m (alelos ml1 e m2).
Resultados:Das 30 amostras cultivadas, 24 positivas foram enviadas para analise; destas 20 foram analisadas. O
gene cagA obteve frequéncia de 60% (12 casos). Sobre os gendtipos do vacA, o alelo sl teve frequéncia de 65%
(13 casos), o alelo s2 25% (5 casos) e vacA s1/s2 10% (2 casos). Para o alelo m1, frequéncia de 42,1% (8
casos), m2 52,2% (10 casos) e m1/m2 5,3% (1 caso). Analisando associagdes entre alelos de vacA quando cagA
positivo, excluindo as infecgdes mistas (3 casos), a combinagao cagA + / vacA siml (5 de 9) obteve maior
frequéncia (55,5%). Quando cagA negativo, a combinagdo cagA - / vacA s2m2 (5 de 7) obteve maior frequéncia
(71,4%). Conclusédo: E dificil estabelecer papéis especificos para a maioria dos genes de viruléncia do HP, pois o
mesmo gene, ou o grupo destes genes afetam a patogenicidade de varios modos.
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