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A Escherichia coli patogénica extraintestinal (EXPEC) é responsavel por vérias infecgbes fora do trato
gastrintestinal em humanos, animais de criagdo e animais de estimacdo. Muitos estudos mostram que as
ExXPECs compartilham varios fatores de viruléncia, apesar de terem sido isoladas de diferentes hospedeiros
e nichos. A E. coli causadora de meningite neonatal (NMEC), um dos sub-patotipos de EXPEC, surgiu como
a principal causa de meningite neonatal entre recém-nascidos prematuros de muito baixo peso ao nascer
(<1,5 kg). No entanto, ha apenas informagfes limitadas sobre a epidemiologia da NMEC, particularmente
no Brasil. Nosso objetivo foi montar uma colecdo de cepas brasileiras de NMEC e caracteriza-las
genotipicamente in silico. Neste trabalho, sequenciamos 0 genoma e caracterizamos 11 cepas de NMEC
obtidas de LCR de bebés com meningite, 10 isoladas em hospitais da cidade de Sdo Paulo entre 1985 e
1990, e uma cepa isolada em um hospital do Espirito Santo em 2018, cedidas pelo IAL, SP. O status de
clonalidade dos 12 isolados foi verificado por PFGE; dois isolados apresentaram o mesmo padrdo no PFGE
e, portanto, 11 cepas foram enviadas para o sequenciamento do genoma total usando lllumina® (empresa
MicrobesNG). Os genomas foram analisados in silico quanto ao seu status filogenético, sorotipo, multilocus
sequence typing (MLST) e genes de viruléncia associados ao pat6tipo EXPEC. Das 11 cepas obtidas até
agora, trés pertenceram ao sorotipo O1:K1:H7, trés ao 06:K1:H31, duas ao O7:K1:-, uma ao O7:K1:H45,
uma ao O5:H10, uma ao -:H33 e uma cepa foi de antigeno O:H:K nao especifico. O MLST realizado in silico
(https://pubmist.org/escherichia/) revelou trés cepas ST59, trés ST62, duas ST127, uma ST48, uma ST93 e
uma cepa nao classificada. Verificamos o grupo filogenético ECOR in silico usando o método de Clermont
(http://clermontyping.iame-research.center/). Enquanto os estudos epidemiol6gicos disponiveis sobre
NMEC mostram que elas pertencem principalmente aos filogrupos B2 e D, encontramos em contraste seis
cepas pertencentes ao grupo F, trés ao grupo A e apenas duas ao grupo B2. Também realizamos PCR in
silico usando o software IPCRESS para verificar a presencga de genes de viruléncia. Dos 63 genes avaliados,
todas as 11 cepas sequenciadas possuem pelo menos 19 genes, e uma cepa (IAL42) possui 39 genes. Este
representa o primeiro trabalho epidemioldgico de caracterizacdo da viruléncia de cepas NMEC brasileiras
sequenciadas.
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