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INTRODUÇÃO 

A tuberculose (TB), apesar de potencialmente curável, nunca deixou de ser um grave problema para a saúde 

pública, visto que, no Brasil, estima-se que mais de 50 milhões de pessoas estejam infectadas pelo 

Mycobacterium tuberculosis, com aproximadamente cerca de 70 mil novos casos por ano. Atualmente, as 

ferramentas para detecção da resistência aos fármacos disponíveis na rede básica de saúde são laboriosas e 

demoradas, sendo comum ter que aguardar até mais de quatro semanas para obtenção do resultado. O 

desenvolvimento de novas técnicas para detecção da resistência aos fármacos possibilitaria um melhor 

direcionamento e por consequência, uma melhor resposta ao tratamento.  

OBJETIVO 

 Avaliar a acurácia da técnica 

de hibridização em membranas 

para detecção de resistência aos 

fármacos rifampicina (RMP) e 

isoniazida (INH) através de 

detecção de mutações nos 

genes katG, rpoB e inhA 

relacionados com a resistência 

de Mycobacterium tuberculosis. 

METODOLOGIA 

As sondas foram fixadas em 

membrana de náilon para hibridizar 

com o produto de um PCR multiplex 

realizado com primers específicos 

(Figura 1 a 4).  

Para a avaliação da acurácia deste 

novo método de detecção de 

resistência, será realizada a 

correlação dos resultados obtidos 

com o teste microbiológico de 

sensibilidade. 

Preparação da amostra 

extração e purificação do DNA  através 

de SONICAÇÃO 

Multiplex PCR 

Com primers biotinilados 

katG rpoB 
inhA 

53

1 
51

6 

526  

(W

T) 

5

2

6 

 

53

1 

(W

T) 
Gene 

rpoB 

kat

G 

(W

T) 

in

h

A 

(W

T) 

Figura 1: Esquema ilustrativo da preparação, extração e 

purificação do DNA. 

Figura 2: Representação 

ilustrativa da sonda com 

o DNA desnaturado 

complementar. 

Figura 3: Foto 

membrana com cepas 

resistentes referente 

ao genes inhA e katG. 

Figura 4: Foto 

membrana com cepas 

resistentes referente 

ao genes rpoB e inhA. 

CONCLUSÃO 

Até o momento, a análise dos DNAs por essa metodologia identificou corretamente o perfil de susceptibilidade das 

cepas sensíveis aos fármacos de 1ª linha. No entanto, identificou uma divergência de duas amostras entre os testes 

de sensibilidade e o de membrana. Essa divergência pode estar relacionada a outros mecanismos de resistência não 

correlacionados aos genes pesquisados. Os resultados ainda preliminares, mas promissores, indicam a possibilidade 

de utilizar esta metodologia como uma alternativa para a identificação rápida de resistência aos antimicrobianos 

utilizado no tratamento da TB. 
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RESULTADOS PARCIAIS 

Até o presente momento, foram analisadas 24 

amostras de pacientes diagnosticados com 

tuberculose e com teste de susceptibilidade 

microbiológico (Gráfico 1).  


