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Deteccédo e comparacéo de Repeticdes Palindrédmicas Curtas Agrupadas e Regularmente

Interespacadas em Enterococcus faecalis e Enterococcus faecium isolados a partir de amostras

clinicas ambientais, alimentares e animais.
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Introducgéo. As Repeti¢cdes Palindromicas Curtas Agrupadas e Regularmente Interespagadas ou do inglés
Clustered regularly interspaced short palindromic repeats (CRISPRs) sdo atualmente um tépico de
interesse devido ao seu papel como um sistema imunoldgico procariético. Estas moléculas sdo pequenas
por¢cdes de DNA bacteriano que consistem de repeticfes de nucleotideos. O mecanismo de acao consiste
na capacidade de reconhecimento molecular de enzimas associadas chamadas Cas a segmentos de DNA
de plasmideos ou bacteriéfagos. Atualmente, sdo reconhecidos 3 tipos de CRISPRs: Os associados com
genes funcionais: CRISPR1-CAS e CRISPR3-CAS e um terceiro que carece de genes funcionais:
CRISPR2. Estas CRISPRs foram primeiramente detectadas em amostras clinicas com E. faecalis e E.
faecium em seres humanos. No entanto, existe falta de informacdo de CRISPRs de E. faecalis e E.
faecium em diferentes organismos e ambientes. Objetivo. Identificar e caracterizar as trés classes de
CRISPR em amostras alimentares, clinicas, cloacas de frango, ledes marinhos, leite de budfala, pinguins e
tartarugas. Materiais e métodos. Foram usados um total de 132 amostras, sendo 74 amostras de DNA de
E. faecalis e 58 de DNA de E. faecium. Os DNAs foram extraidos e armazenados a -20 ° C. A técnica
utilizada para a deteccdo foi a reacdo em cadeia da polimerase ponto final (PCR) utilizando iniciadores
especificos para CRISPR1-Cas, CRISPR2 e genes CRISPR3-cas, seguido por electroforese em gel de
agarose. Resultados. Para E. faecalis foram detectadas 35 amostras positivas (47%) para CRISPR1-Cas;
67 amostras foram positivas (90%) para CRISPR2 e finalmente 7 amostras foram positivas (9%) para
CRISPR3-Cas. Por outro lado, para E. faecium foram detectadas 3 amostras positivas (5,8%) para
CRISPR1-Cas; 18 amostras positivas (31%) para CRISPR2 e 2 amostras positivas para CRISPR3-CAS
(3%). Conclusédo. As Repeti¢Bes Palindrémicas Curtas Agrupadas e Regularmente Interespacadas
(CRISPRs) sdo moléculas presentes em bactérias de diferentes organismos e ambientes. Nas amostras
testadas, verificou-se existir diferentes proporcdes e distribuicbes de CRISPRs em E. faecalis e E.
faecium. Da mesma forma, o CRISPR2 foi obtido com maior frequéncia para ambas espécies de bactérias.
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