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INTRODUCAO

Mycobacterium abscessus (MAB) apresenta resisténcia anfimicrobiana intrinseca e adquirida, mas a contribuicdo
de variantes ndo candnicas para esse fenétipo permanece pouco definida'. Nesse contexto, este estudo teve como
objetivo investigar associacdes gendtipo-fendtipo entre SNPs e resisténcia a diferentes classes de antimicrobianos em
isolados clinicos do Pard.

METODOLOGIA

Realizou-se estudo exploratério de associag@o gendtipo-fendtipo com 40 isolados de 2020-2024, analisados
por sequenciamento de genoma completo com o pipeline Bactopia v3.2.0 e por testes de concentracdo inibitéria
minima para 11 antimicrobianos. Para cada variante, calcularam-se razdes de chances (OR) com correcdo de
Haldane-Anscombe, excluindo-se os isolados com perfil intermedidrio das comparacdes resistentes-suscetiveis.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Para claritromicina no 14° dia (21 resistentes e 19 suscetiveis), gyrA p.Val374Phe ocorreu em 17/21 resistentes
e 0/19 suscetiveis (OR=151,7), enquanto p.Glu660Ter e p.Aspb672Tyr ocorreram, cada uma, em 16/21 e 0/19
(OR=117,0). Essas variantes restringiram-se principalmente & MAB subsp. abscessus e bolletii?. A variante mmpl3
p.Ala?41Thr ocorreu em 10/21 resistentes e 0/19 suscetiveis (OR=35,6), sobretudo em MAB subsp. bolletii. Para
linezolida, mmplL3 p.Pro419Thr foi detectada em seis isolados, majoritariamente em MAB subsp. massiliense, entre
os fendtipos interpretéveis, ocorreu em 4/11 resistentes e 0/15 suscetiveis (OR=18,6), com dois isolados
intermedidrios®. Para imipenem, gyrB p.Gly614Ser ocorreu em 18/25 resistentes e 0/1 suscetivel (OR=7,4)
particularmente em MAB subsp. massiliense.

CONSIDERAGCOES FINAIS

Os achados indicam associacdes preliminares e destacam mmpl3 como candidato potencial a mecanismos
ndo candnicos de resisténcia. Esses resultados reforcam a necessidade de estudos que considerem a estrutura
populacional, incluindo complexos clonais dominantes, estudos de associacéo genédmica ampla em coortes maiores
e validacéo funcional.
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