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IDENTIFICACAO DE MUTACOES NO GENE INHA ASSOCIADAS COM A RESISTENCIA A
334 ISONIAZIDA NO GENOMA DE MYCOBACTERIUM TUBERCULOSIS. Liane Silveira Arnold,
Elis Regina Dalla Costa, Marta Osorio Ribeiro, Marlei Gomes, Maria Alice Telles, Afranio L Kritski,
Marcia Susana Nunes Silva, Laura Roesler Nery, Maria LUcia Rosa Rosseti (orient.) (PUCRS).

A tuberculose (TB), é uma doenca infecto-contagiosa que, mesmo diante dos avancos cientificos e tecnoldgicos,
constitui-se um grave problema de salde publica. Sua distribuicdo ndo é igual em todos 0s continentes, visto que sua
incidéncia esta relacionada a situacdo socio-econdmica. O aparecimento de cepas multidroga-resistentes (MDR),
vem ameagando 0 sucesso dos programas de controle da TB, por isso esfor¢os tém sido realizados para um melhor
conhecimento sobre as bases moleculares da resisténcia. A isoniazida (INH), um dos principais farmacos utilizado no
tratamento, permanece com seu mecanismo de acdo pouco esclarecido. Diferentes regides genémicas do M.
tuberculosis parecem estar envolvidas na aquisi¢do de resisténcia a INH, como: katG, inhA regiGes estrutural e
regulatoria, ahpC e, mais recentemente, os genes kasA e ndh. Este trabalho tem como objetivo analisar, através da
técnica de seqlienciamento, mutagdes no gene inhA regides regulatéria e estrutural de isolados de M. tuberculosis
resistentes a INH, provenientes dos Estados de S&o Paulo (SP) e Rio de Janeiro (RJ). Foram analisados 31 isolados
de SP e 35 do RJ. Os resultados mostram que em SP, nenhuma mutacdo no gene inhA regido estrutural foi
encontrada. Ja no gene inhA regido regulatoria, 23% dos isolados apresentaram-se mutados na posi¢do C(-18)T e os
outros 77% ndo apresentaram mutacdo. No RJ, 2, 8% dos isolados apresentaram mutagdo na posi¢do G82R do inhA
regido estrutural e os demais isolados ndo apresentaram mutagdo. O gene inhA regido regulatéria mostrou-se mutado
em 5, 7% das cepas, mutacBes estas, na posicdo C(-18)T. Estudos estdo sendo realizados para a determinacdo da
Concentracdo Minima Inibitéria (CMI) e genotipagem desses isolados.
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