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Objetivos: Este estudo teve como objetivo determinar a diversidade das bactérias
provenientes de areas limpas e avaliar a identificacdo bacteriana realizada com o sistema
fenotipico automatizado VITEK2 (BioMerieux) e pela analise de sequéncias do gene 16S
rRNA.

Metodologia: Um total de 208 amostras bacterianas oriundas de areas limpas (ISO 5, 7 e
8) foram analisadas utilizando o VITEK2 e/ou analise de sequéncias do gene 16S rRNA.
A metodologia molecular foi utilizada como referéncia para avaliar o VITEK2 quando

ambas as metodologias puderam ser realizadas.

Resultados: As amostras bacterianas foram identificadas como pertencentes aos
seguintes grupos: bastonetes Gram positivos irregulares (BGPI) (6,66%), bastonetes
Gram positivos formadores de endosporos (BGPE) (26,67%), bastonetes Gram negativos
(BGN) (8,33%) e cocos Gram positivos fermentadores (CGPF) (23,33%) e ndo
fermentadores da glicose (CGPNF) (26,67%). Segundo a identificacdo utilizando o
VITEK2, os CGPF pertenceram a diferentes espécies de Staphylococcus (S. caprae, S.
cohnii, S. epidermidis, S. equorum, S. haemolyticus, S. hominis, S. xylosus e S. warneri),
Streptococcus parasanguinis e Granulicatella adjacens. A andlise das sequéncias do gene
16S rRNA mostrou que 93% das amostras de Staphylococcus foram identificadas
corretamente. BGN pertenciam as espécies Sphingomonas paucimobilis, Pseudomonas

oryzihabitans e ao grupo Moraxella. BGPE e CGPNF foram caracterizados utilizando o
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VITEK2 e analise da sequéncia do gene 16S rRNA. CGPNF apresentaram 0s seguintes
géneros: Arthrobacter, Barrientosiimonas, Brachybacterium, Janibacter, Kocuria,
Macrococcus e Micrococcus. Estes géneros foram identificados pelo VITEK2 como
pertencentes ao género Micrococcus ou Kocuria ou nao foram identificados. Entre os
BGPE foram observados os seguintes géneros: Bacillus, Cohnella, Paenibacillus,
Terribacillus, Lysinibacillus, Oceanobacillus e Paenisporosarcina. Os géneros mais
encontrados foram Bacillus e Paenibacillus que sdo compostos por 168 e 144 espécies
validas descritas respectivamente. Esta diversidade justifica a dificuldade da identificacdo
fenotipica dos BGPE. O VITEK2 apresentou 21,28% de identificacdes equivocadas de
BGPE e 34,04% de amostras ndo identificadas. Os BGPI ndo puderam ser avaliadas pelo
VITEK2 principalmente devido a caracteristica de insolubilidade. A metodologia
molecular mostrou a presenca dos géneros: Streptomyces, Microbacterium,
Cellulomonas, = Dermabacter, = Corynebacterium,  Agromyces,  Nocardioides,

Brevibacterium, Curtobacterium, Exiguobacterium, Rhodococcus, Dietzia e Gordonia.

Conclusao: Analises microbioldgicas de produtos farmacéuticos estéreis devem ser
realizadas em &reas limpas para garantir a qualidade e evitar resultados falso-positivos. A
identificacdo de micro-organismos provenientes de areas limpas é recomendada pela
legislacdo e tem o intuito de promover investigacdes mais eficazes das possiveis fontes
de contaminacdo microbiana e avaliar a eficacia dos procedimentos de limpeza. Este
estudo mostrou que o VITEK2 ndo é indicado para a identificacdo de alguns grupos
bacterianos encontrados em areas limpas devido principalmente & auséncia de perfis
bioquimicos no banco de dados deste sistema. A ampla diversidade das bactérias isoladas
de areas limpas justifica a implantacdo de metodologias moleculares para a correta

identificacdo de bactérias comumente encontradas neste ambiente.
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