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Resumo 

 

Introdução: As estirpes de S. aureus produtoras de enterotoxinas e resistentes constituem uma 

ameaça a saúde pública, principalmente nos países de baixa e média renda, onde são escassos os 

antibióticos de segunda linha, são altas as taxas de automedicação e há falta de monitoria e 

regulamentos que vedam o acesso aos medicamentos sem prescrição, contribuindo para a 

ocorrência de elevadas taxas de morbi-mortalidade pela infecção por S. aureus. Objectivo: 

Analisar os factores de resistência e virulência em estirpes de S. aureus isoladas de amostras de 

pus e sangue de pacientes atendidos no Hospital Central de Maputo. Metodologia: Trata-se de um 

estudo descritivo transversal restrospectivo, realizado entre Fevereiro à Julho de 2023, em que, 

foram incluídas 53 estirpes de S. aureus (com o perfil de susceptibilidade aos antibióticos 

previamente conhecido) isoladas de amostras de pus e sangue de pacientes atendidos no Hospital 

Central de Maputo, e conservados no Biobanco da Faculdade de Medicina. Os genes de resistência 

(mecA, femA) e virulência (spa, sei) foram identificados usando a Reacção em Cadeia de 

Polimerase e os dados foram analisados através de frequências feitas pelo programa estatístico 

SPSS-21 e representados em tabelas feitas no programa Microsoft Excel. Resultados: Nos 53 

isolados de S. aureus (22 sensíveis e 31 resistentes à meticilina) incluídos no estudo, os genes de 

resistência mecA e femA foram detectados em 20,8% (11/53) e 58,5% (31/53), respectivamente, e 

os genes de virulência, spa e sei, foram por sua vez, detectados em 92,5% (49/53) e em 11,3% 

(6/53), respectivamente. A coexistência dos genes de resistência e virulência foi observada em 

64,2% (34/53) dos isolados, onde a combinação femA+spa+ foi observada em 50,0%, a 

combinação mecA+femA+spa+ foi observada em 32,0% e a combinação femA+spa+sei+ e 

spa+sei+ em 9,0% dos isolados. Conclusão: As estirpes de S. aureus isoladas de pacientes 

atendidos no Hospital Central de Maputo contêm genes mecA e femA associados à resistência à 

meticilina e os genes sei e spa associados à virulência. Dentre estas estirpes, algumas apresentam 

diferentes combinações de genes de resistência e virulência, o que sugere sua alta patogenicidade. 

O estudo propõe a contínua vigilância e caracterização molecular das infecções por S. aureus, 

incluindo a aplicação de medidas de prevenção e controlo. 

Palavras-chave: S. aureus, resistência antimicrobiana, virulência bacteriana, genes. 
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1. Introdução 

 

Staphylococcus aureus é um importante agente patogénico causador de diversas doenças 

infecciosas em humanos e animais apesar de normalmente compor a microbiota dos humanos 

(Dominski, 2018). Este agente constitui uma ameaça à saúde hospitalar e comunitária em geral, 

por estar implicada em muitas doenças infecciosas (Andrade, 2013). Estudos globais apontam S. 

aureus como a principal causa de morte associada a agentes patogénicos bacterianos em 2019 

(Ikuta et al., 2022; Murray et al., 2022).  

S. aureus assume relevância para a saúde pública por fazer parte do grupo ESPAKE, que 

comporta espécies de largo espectro de resistência antimicrobiana, altos índices de morbidade e 

mortalidade, sendo a causa de cerca de 13,6% das mortes globais, devido a sua fácil aquisição de 

factores de resistência e virulência, através de elementos genéticos móveis (EGM) (OMS, 2017; 

Moodley & Perovic 2018; Ikuta et al., 2022).  

As patologias causadas por S. aureus podem ser divididas em infecções cutâneas e de tecidos 

moles como furunculose, impetigo e foliculite; infecções sistêmicas como bacteriemias, sepses, 

pneumonias, osteomielites e endocardites; intoxicação alimentar, síndrome do choque tóxico e 

síndrome da pele escaldada (Dominski, 2018). 

As opções de antimicrobianos para o seu controlo têm sido reduzidas devido a emergência de 

estirpes resistentes aos principais antibióticos penicilina, oxacilina, meticilina e vancomicina. Esta 

resistência estende-se a classe dos β-lactâmicos e está mundialmente disseminada (Asanin et al., 

2019), podendo ser desencadeada por mutações no genoma bacteriano ou pela aquisição de genes 

de resistência de outras bactérias da mesma espécie, ou de espécies diferentes (Cussolim et al., 

2021).  

A resistência à meticilina é conferida pela aquisição do gene exógeno mecA localizado no 

cassete cromossômico estafilocócico-mec (SCCmec) que é um elemento genético móvel adquirido 

e integrado ao cromossoma do S. aureus resistente a meticilina (MRSA) causando mutação da 

proteína de ligação, e consequentemente permitindo a formação da parede celular bacteriana 

mesmo em presença de β-lactâmicos (Dominski, 2018; Asanin et al., 2019). Adicionalmente ao 

mecA, o gene cromossomal femA é um factor essencial para este fenômeno pois codifica proteínas 
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que actuam como reguladoras de expressão da resistência à meticilina (Kobayashjf et al., 1994; 

Meng et al., 2020). 

A variabilidade das infecções causadas por S. aureus deriva dos inúmeros factores de 

virulência codificados em seu genoma, incluindo às estratégias de evasão (Bride, 2015). Vários 

factores têm sido estudados como marcadores genéticos da virulência de S. aureus, incluindo os 

genes spa e sei. (Hommes e Surewaard, 2022).  

O gene spa, codifica a proteína estafilocócica A que está presente na parede celular da bactéria 

e tem a função de ligar-se a porção Fc do anticorpo IgG no sítio de ligação complementar 

prevenindo a activação do sistema complemento (Haggag et al., 2019). Para além disso, S. aureus 

é caracterizado por produzir mais de 20 toxinas (incluindo a enterotoxinas estafilocócicas I, SEI, 

codificada pelo gene sei) com alta actividade superantigénica e patogénica por estimular reposta 

inflamatória agravada em indivíduos infectados (Ahmad-Mansour et al., 2021).    

Em Moçambique, existe informação limitada sobre padrões moleculares de resistência 

antimicrobiana e virulência de estirpes de S. aureus, o que impacta negativamente na seleção da 

melhor antibioterapia para pacientes infectados pelo S. aureus. Em função disso, é importante 

conhecer os factores de resistência antimicrobiana e virulência das espécies bacterianas que 

circulam entre os pacientes atendidos no Hospital Central de Maputo, por ser um passo essencial 

para que sejam tomadas medidas de prevenção e controlo direcionado, e deste modo contribuir 

para a vigilância epidemiológica fornecendo informações úteis para orientar a terapia antibiótica.  

  



3 
Andrea Ntanga Kenga | 2023 

1.1. Problema 

As infecções bacterianas são mundialmente reconhecidas como uma ameaça a saúde pública, 

especialmente nos países de baixa e média renda onde é comum a aglomeração de pessoas nas 

unidades sanitárias e a falta de saneamento básico, factores que propiciam um ambiente favorável 

para a sua disseminação (Aiken et al., 2014; Mahaluça, 2019). Nestes países, a Organização 

Mundial da Saúde (OMS) estima um índice de mortalidade por S. aureus de cerca de 25% acima 

de 40,000 mortes a cada ano a nível global (Mirowska et al., 2021). 

Em 2019, a infecção por S. aureus esteve entre as principais causas de mortalidade global 

associada a patógenos bacterianos, onde foi apontada como a maior causa de mortes em 135 países 

tendo sido responsável por cerca de 1,1 milhão de mortes, e estimou-se que cerca de 80% das 

mortes reportadas na África Subsaariana foram causadas pelas estirpes MRSA, S. aureus também 

se destacou por ser a maior causa de infecção sanguínea fatal com mais de 200 mil mortes (Murray 

et al., 2022). Em Moçambique, foi reportada como sendo a terceira maior causa de bacteriemia em 

crianças menores de 15 anos de idade, (Sigaúque et al., 2009) e a principal causa de morte em 

recém-nascidos e crianças menores de 5 anos (Sigaúque et al., 2018; Kenga et al., 2021).  

O tratamento das infecções hospitalares causadas por S. aureus é desafiado pela emergência 

de estirpes MRSA e multidroga resistentes (MDR) (Garrine et al., 2023b), pelo que, o rastreio 

destas estirpes na admissão hospitalar do paciente é raramente considerado prioridade nos 

cuidados de saúde na África Subsaariana, incluindo Moçambique, criando deste modo uma lacuna 

nas reais prevalências da circulação destas estirpes nesta região (Aiken et al., 2014).  

Portanto, os estudos sobre S. aureus realizados no Hospital Central de Maputo abordam 

principalmente o perfil de sensibilidade de S. aureus, havendo necessidade de estudos sobre a 

epidemiologia molecular para melhor controlo e tratamento de infecções. Daí que se levantou a 

seguinte questão de pesquisa: Quais são os determinantes de resistência à meticilina e factores 

de virulência em estirpes de S. aureus isoladas em amostras de pacientes atendidos no 

Hospital Central de Maputo (HCM)?  
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1.2. Justificativa 

O tratamento eficaz e a prevenção das infecções bacterianas, especialmente as causadas por 

MRSA deve ser baseado na prevalência local e no diagnóstico laboratorial, e isto é possível através 

da epidemiologia molecular (Hommes e Surewaard, 2022). Em Moçambique, estudos de 

caracterização molecular são importantes para contribuir na compreensão da patogénese de 

infecção, estimar a frequência da infecção e os grupos de riscos principalmente em ambiente 

hospitalar.  

A realização do presente estudo é fundamental para trazer o perfil molecular, principalmente 

os factores de virulência e resistência de S. aureus no HCM, orientar o tratamento de infecções 

causadas por S. aureus e auxiliar na definição das medidas preventivas e estratégias de controlo. 

Adicionalmente, trará uma evidência de base científica que poderá ser usada na elaboração de 

políticas de gestão de antimicrobianos e para os estudos vindouros. 
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2. Revisão bibliográfica 
 

2.1. Características microbiológicas de Staphylococcus aureus 

O género Staphylococcus pertence a família Staphylococcaceae, e é constituído por bactérias 

Gram-positivas que apresentam a forma de cocos com diâmetros que variam de 0,5 a 1,5 m, 

dispostas em colónias que se assemelham à cachos-de-uva. S. aureus é a espécie de maior interesse 

médico, principalmente em ambiente nosocomial, por estar relacionada às diversas infecções em 

seres humanos (de Souza, 2012; Andrade, 2013). S. aureus é classificada como aeróbica 

facultativa, não dispondo de estruturas de locomoção e não formando esporos, em meio sólido, as 

colónias de S. aureus são relativamente grandes, opacas, convexas, cremosas, com coloração que 

varia de acinzentada à amarelo-dourado intenso (figura 1) (Brooks et al., 2014; Batista, 2015). 

A espécie S. aureus, tem a capacidade de produzir hemolisinas, que são enzimas responsáveis 

pela lise das hemácias e distingue-se das outras espécies pela produção da enzima coagulase, 

responsável por formar um complexo com a protrombina que por sua vez degrada o fibrinogênio 

em fibrina, formando um coágulo ao redor das células bacterianas e dificultando o acesso dos 

mecanismos de defesas do hospedeiro (figura 1), por essa razão, S. aureus é considerada à espécie 

mais virulenta do gênero Staphylococcus (Andrade, 2013; Rossi, 2016). 

S. aureus caracteriza-se por sobreviver em uma ampla faixa de condições físicas e químicas, 

com temperatura óptima de multiplicação entre 30°C e 37°C, no entanto, conseguem crescer entre 

7ºC e 47,8ºC, e em condições mais extremas de pH (4,2 – 9,3) e salinidade (até 15% de NaCl) 

(Rossi, 2016). 
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Figura 1: Características morfológicas do S. aureus. A: Colónias de S. aureus em placas de ágar sangue após 24 horas 

de incubação. B: Colónias de S. aureus com ampla zona de hemólise completa em meio ágar sangue; C: Colónias de 

S. aureus em ágar sangue com hemolisinas completas e incompletas; D: Produção de pigmentos em seis estirpes de 

S. aureus em ágar tríptico de soja (TSA); E: Colónias de duas estirpes de S. aureus em ágar TSA, colónias pouco 

convexas, lisas e opacas; F: Colónias de S. aureus em ágar TSA vistas com luz transmitida; G: Comparação de 

colónias de S. aureus e S. epidermidis, as de primeiras são pigmentadas de amarelo e circundadas por uma hemólise 

completa; H: Colónias de S. aureus em ágar sangue sem pigmentação amarela; I: Visualização microscópica de S. 

aureus em coloração de Gram; J: Bolhas à volta das colónias de S. aureus resultantes da degradação do peróxido de 

hidrogênio. Fonte: Bride, 2015. 

 

2.2. Mecanismos de resistência antimicrobiana de S. aureus 

A resistência antimicrobiana é uma ameaça para a efectiva prevenção e tratamento das 

infecções. A tendência do aumento de resistência antimicrobiana reportada nos últimos tempos, 

constitui uma preocupação global por favorecer o surgimento de estirpes resistentes às várias 

linhas  usadas para tratar e controlo infecções (OMS, 2017). 

A descoberta do antibiótico penicilina, em 1928, e consequente introdução na prática clínica 

teve um grande impacto no tratamento de infecções, incluindo as causadas por S. aureus, no 

entanto, no início da década de 1940 foram reportados os primeiros casos de resistência à penicilina 

mediada pelo gene blaZ, que codifica a enzima beta-lactamase BlaZ, capaz de hidrolisar o anel 

beta-lactâmico da penicilina, daí foi introduzida a penicilina semi-sintética (meticilina) na prática 

clínica, no entanto foram registados relatos de estirpes resistentes à meticilina, as estirpes MRSA 
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(Oliveira, 2021), e estas estirpes resistentes tornam-se cada vez mais prevalentes tanto no ambiente 

hospitalar (HA-MRSA) como na comunidade (CA-MRSA) (Deyno et al., 2017; Mahaluça, 2019).  

A espécie S. aureus tornou-se também conhecida pela sua habilidade de desenvolver 

resistência frente ao tratamento com quaisquer antimicrobianos. Esta bactéria está inserida no 

grupo “ESKAPE”, um grupo que integra seis espécies patogénicas consideradas uma grande 

ameaça à saúde global, por apresentar mecanismos que os permitem resistir aos antimicrobianos, 

sobretudo os isolados no ambiente hospitalar (OMS, 2017). Portanto, o tratamento de infecções 

causadas por S. aureus pode ser feito com base em uso de várias classes de antimicrobianos, entre 

os quais se destacam: penicilinas, cefalosporinas, carbapenêmicos, fluoroquinolonas, 

aminoglicosídeos, macrolídeos, lincosamidas, tetraciclinas, glicopeptídeos, sulfonamidas e 

afenicóis (Provenzi, 2022).  

No entanto, a resistência antimicrobiana já foi reportada em pelo menos um antimicrobiano de 

cada classe mencionada (Provenzi, 2022), esta resistência pode se dar de forma intrínseca, onde a 

bactéria pode apresentar características estruturais e funcionais únicas, que conferem resistência a 

certos antimicrobianos ou de forma adquirida, herdada através do código genético de outras 

bactérias através de mecanismos de transferência horizontal de genes entre as bactérias (Oliveria, 

2021). 

Os antimicrobianos actuam em diversos sítios alvo, como: na síntese da parede celular, 

desestabilizadores da membrana plasmática e celular, na síntese proteica e de ADN, assim como 

na interrupção do metabolismo bacteriano de moléculas importantes (figura 2). Algumas das 

estratégias de resistência antimicrobiana envolvem alterações dos sítios alvo de ligação do 

fármaco, inativação dos antimicrobianos por enzimas e outros agentes e a redução do acúmulo 

intracelular dos antimicrobianos (Provenzi, 2022). As proteínas normais de ligação à penicilina 

(PBP) são o alvo dos antibióticos beta-lactâmicos, por serem responsáveis pela transglicosilação e 

transpeptidação do peptidoglicano da parede celular bacteriana e pela hidrólise do anel β-lactâmico 

(Batista, 2015).  
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Figura 2: Algumas das principais classes de antimicrobianos utilizados no tratamento de S. aureus e seus locais de 

acção. Fonte: Provenzi, 2022. 

 

A resistência de S. aureus à meticilina é induzida pela aquisição do gene mecA que por sua 

vez origina uma mutação na proteína (proteína de ligação à penicilina ou simplesmente PBP-2a) 

codificada por este gene, causando sua considerável redução na afinidade pelos antibióticos beta-

lactâmicos (de Souza, 2012), permitindo que a síntese da parede celular bacteriana continue sendo 

realizada mesmo na presença de beta-lactâmicos (que bloqueiam as PBPs normais) (Dominski, 

2018).  

Para além do gene mecA, alguns genes auxiliares ou factores essenciais fem (factor essential 

for methicilin resistance) auxiliam na indução e regulação da expressão da PBP que 

consequentemente intensifica a resistência antimicrobiana de S. aureus (Gunawardena et al., 

2012). O gene femA também é caracterizado como factor específico cromossomal, envolvido na 

codificação de uma proteína preponderante na biossíntese de peptidoglicanos na estrutura da 

parede celular da espécie S. aureus, não tendo sido observado em qualquer outra espécie deste 

gênero (Oliveira et al., 2016; Meng et al., 2020).  
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Os genes mecA e femA têm sido detectados em amostras de MRSA por meio de técnicas 

moleculares como a reação de polimerase em cadeia (PCR), que consiste na amplificação de 

regiões específicas do ADN. Esta técnica apresenta vantagens em relação às demais, pois oferece 

elevada eficácia e segurança, além de ser um método rápido e sensível (Meng et al., 2020). 

 

2.3. Mecanismos de virulência de S. aureus 

 

S. aureus tem o genoma mais complexo que as outras espécies não patogénicas do género 

Staphylococcus e seus factores de virulência variam em sua presença ou expressão, visto que, em 

grande parte são codificados nos elementos genéticos móveis que podem modular mecanismo de 

virulência nas estirpes S. aureus, e isso pode ser refletido na gravidade da infecção causada por 

cada estirpe (Oliveira, 2021; Provenzi, 2022). 

Os inúmeros genes de virulência presentes nesta espécie, actuam desde a colonização (com 

genes que codificam para adesinas e invasinas, como proteínas de superfície e glicopolímeros), 

evasão do sistema imunológico (como genes que codificam para evasinas, factores de coagulação, 

inibidores do sistema complemento, inibidores de opsonização, formação de biofilme) e 

patogenicidade (genes que codificam para toxinas, como toxinas formadoras de poros na 

membrana do hospedeiro e toxinas superantígenos) (Hommes e Surewaard, 2022). 

Colonização é um importante processo na patogenicidade de infecção por S. aureus, pois é 

através dela que a bactéria consegue se instalar principalmente nas membranas mucosas e na pele 

de forma assintomática, ao ponto de favorecer a sua disseminação pois o indivíduo infectado é 

capaz de contaminar outros indivíduos, incluindo o ambiente em que se encontra (Lee et al., 2015), 

após a colonização segue-se a o processo de infecção que tem início quando as células bacterianas 

se ligam às moléculas da superfície da célula hospedeira ou da matriz extracelular, e a partir da 

expressão de proteínas de adesão, que por sua vez, dependem do tecido alvo a ser colonizado 

durante a infecção (Rossi, 2016). 

Algumas adesinas expressas pela bactéria são as proteínas bap (proteína associada ao 

biofilme), clfA, clfB (factores de aglutinação A e B), fnbpA, fnbpB (proteínas de ligação à 

fibronectina A e B), cna (proteína de ligação ao colágeno), bbp (proteína de ligação à sialoproteína 
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óssea), isdA, isdB (determinantes de superfície regulados por ferro A e B), SdrD, SdrE (proteínas 

de repetição serina-aspartato D e E) e spa (proteína A estafilocócica que inibe a opsonização para 

o processo fagocitário), sendo a última e mais importante na patogénese de infecção (Dominski, 

2018; Provenzi, 2022). 

Após a invasão do microorganismo no hospedeiro, pode ocorrer a formação do biofilme 

microbiano que consiste em múltiplas camadas de bactérias embebidas em uma matriz 

polisacarídica ligadas a uma superfície, que é um importante factor de virulência pois essa estrutura 

protege as bactérias das defesas do organismo hospedeiro e dificulta a penetração e acção dos 

antimicrobianos utilizados rotineiramente para terapia (Pajohesh et al., 2022). 

A virulência do S. aureus é multifactorial pois para além da colonização e evasão também 

envolve um grande número de toxinas extracelulares, como a produção de citotoxinas, 

enterotoxinas e exoenzimas (coagulase, hialuronidase e catálase) (Andrade, 2013). Classicamente 

as toxinas são agrupadas de acordo com seu modo de acção, as citotoxinas destroem as células do 

hospedeiro ou afectam suas funções e as enterotoxinas atingem as células que revestem o sistema 

entérico (digestivo) (Tortora et al., 2012), estas últimas estão associadas aos quadros de 

intoxicação alimentar causados por S. aureus, cujos principais sintomas no hospedeiro incluem: 

disfunção intestinal, vômitos e dores abdominais (Cheung et al., 2021).  

As enterotoxinas estafilocócicas (SEs) são proteínas pequenas denominadas alfabeticamente 

(A-U) e apresentam duas funções, como toxinas gastrointestinais altamente patogénicas e 

superantígenos que activam células T não específicas, resultando numa resposta imune 

inflamatória excessiva e secreção massiva de citosinas, estas duas funções encontram-se 

localizadas em domínios separados das proteínas, embora sejam correlacionadas, daí que a perda 

de uma das funções (que pode ser causada por mutações) também determina a perda da outra pois 

ambas funções são codificadas pelos mesmos genes cromossomômicos (Acosta et al.,2017). 

Em decorrência desta rica variedade de factores de virulência, torna-se muito difícil determinar 

um factor de virulência dominante nas estirpes de S. aureus, todavia, o conjunto dos diferentes 

mecanismos de virulência confere ao S. aureus uma versatilidade particular de gerar diferentes 

doenças (Andrade, 2013). Em suma, dentre os mecanismos de virulência presentes em S. aureus 

estão: a cápsula com acção anti fagocitária; a parede celular composta por peptidoglicanos, ácidos 
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teicóicos e proteínas; adesinas de superfície como a coagulase e fibrinogênio; produção de 

exotoxinas como a enterotoxinas estafilocócica I (codificada pelo gene sei e que faz parte dos 

superantígenos dependentes de zinco), a toxina do choque tóxico e as exoenzimas (figura 3) 

(Batista, 2015). 

 

Figura 3: Principais factores de patogenicidade em S. aureus. Fonte: Lowy, 1998. 
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3. Objectivos 
 

a) Geral 

Analisar os factores de resistência e virulência em estirpes de S. aureus isoladas de amostras de 

pus e sangue de pacientes atendidos no Hospital Central de Maputo. 

 

b) Específicos 

 

 Descrever as características demográficas dos pacientes e perfil de susceptibilidade aos 

antibióticos dos isolados de S. aureus da base de dados SUSAAR-HCM-2022; 

 Detectar os genes de resistência (mecA e femA) em isolados de S. aureus; 

 Detectar os genes de virulência (spa e sei) em isolados de S. aureus; 

 Identificar a coexistência dos factores de resistência e virulência em estirpes de S. aureus. 
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4. Área de estudo 
 

Os isolados de S. aureus da base de dados de Vigilância de S. aureus Resistentes aos 

Antimicrobianos (SUSAAR-HCM-2022) incluídos no presente estudo foram colhidos no Hospital 

Central de Maputo (HCM), localizado no centro da cidade de Maputo (Figura 1), no Distrito 

Urbano número 1. Ao Sul faz limite com a Av. Eduardo Mondlane, e a Norte com a Av. Agostinho 

Neto, a Este com a Av. Tomas Ndunda e a Oeste com a Av. Salvador Allende; o HCM é um 

hospital quarternário de referência nacional com mais de 100 anos de existência, que assiste 

directamente cerca de 1 124 988 habitantes na Província de Maputo (INE, 2020), e oferece no total 

48 serviços médicos com cerca de 1454 camas (Mahaluça, 2018). 

A análise laboratorial decorreu concretamente no laboratório do Departamento de 

Microbiologia, Faculdade de Medicina da Universidade Eduardo Mondlane (UEM). O 

Departamento de Microbiologia recebe e processa amostras provenientes de diversos serviços do 

HCM e outras unidades sanitárias, e suas actividade envolvem diagnóstico e confirmação de 

doenças infeciosas, ensino e investigação. 

 

Figura 4: Localização geográfica do Hospital Central de Maputo. Fonte: Autora. 



14 
Andrea Ntanga Kenga | 2023 

5. Metodologia 
 

5.1. Tipo de estudo 

Trata-se de um estudo descritivo transversal, de abordagem quantitativa com análise 

retrospectiva, em que foram usados dados da base SUSAAR-HCM-2022 existente no 

Departamento de Microbiologia da Faculdade de Medicina da UEM. 

5.2. Período de estudo e aprovação ética 

O presente estudo faz parte de um estudo-mãe cujo título é “Vigilância Laboratorial da 

Resistência aos Antibióticos no Hospital Central de Maputo, Moçambique”, aprovado pelo Comité 

Nacional de Bioética em Saúde de Moçambique (CNBS) com o seguinte registo: referência 

95/CNBS/2014 de 10 de Outubro de 2014. O estudo teve duração de 6 meses (Fevereiro à Julho 

de 2023), e iniciou após a aprovação do Departamento de Ciências Biológicas (DCB) da Faculdade 

de Ciências e do Departamento de Microbiologia da Faculdade de Medicina da UEM. 

5.3. Tamanho amostral 

Foram constituídas amostras deste estudo todos os isolados de S. aureus (de amostras de pus e 

sangue de pacientes atendidos no HCM, colhidos de Setembro de 2020 à Abril de 2021), 

conservados no Biobanco do Departamento de Microbiologia da Faculdade de Medicina da UEM.  

5.4. Variáveis 

Foram consideradas variáveis a presença ou ausência dos genes de resistência e de virulência, 

quer seja singularmente ou simultaneamente tendo em conta as características demográficas de 

pacientes de que os isolados foram obtidos. 
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5.5. Materiais e Métodos 

 

5.5.1. Equipamentos do laboratório  

 Bico de Busen; 

 Centrífuga; 

 Vortex; 

 Termociclador (GeneAmp PCR System 9700); 

 Termobloco/ Banho-maria; 

 Balança analítica; 

 Pentes para preparação do gel; 

 Estufas bacteriológicas; 

 Transiluminador Ultravioleta; 

 Tina de corrida Electroforética; 

 Geleira;  

 Congelador; 

 Microondas; 

 Cabine de biossegurança; 

 Máquina fotográfica (Cannon 4000d). 

 

5.5.2. Material de laboratório 

 Ansa de inoculação bacteriológica; 

 Placa de pettri; 

 Zaragatoa; 

 Micropipetas Eppendorfs; 

 Pontas de pipetas; 

 Tubos Eppendorfs; 

 Tubos de falcons; 

 Papel toalha; 

 Suporte; 
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 Parafilme; 

 Pinça. 

 

5.5.3. Meios de cultura 

 Ágar Manitol Salgado 

 Ágar Skin Milk 

 Ágar Müller Hinton; 

 Ágar Sangue (AS); 

 Ágar Luria Bertani (LB). 

 

5.5.4. Solução e Reagentes 

 

 Kit de extração (QIAmp DNA minikit®-Qiagen); 

 Supermix [2x] (contendo Taq da polimerase, dNTPs, MgCl2, Tampão Buffer); 

 Iniciadores Forward e Reverse (mecA, femA, spa e sei); 

 Agarose; 

 TAE (tris-acetato-EDTA); 

 Gel red; 

 Marcador (100 pb); 

 Loading dye; 

 Água destilada; 

 Água diionizada; 

 Álcool a 70% e 90%; 

 Hipoclorito de sódio. 

 

5.5.5. Material biológico 

 Isolados de S. aureus. 
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5.5.6. Equipamento de protecção pessoal 

 Luvas de látex; 

 Bata de mangas cumpridas; 

 Máscaras descartáveis; 

 Óculos de protecção. 

 

5.5.7. Materiais e Consumíveis 

 

 Marcadores; 

 Folhas A4; 

 Agrafador; 

 Borracha; 

 Lápis; 

 Caderno. 

 

5.6. Procedimentos laboratoriais 

Todo procedimento laboratorial decorreu no laboratório do Departamento de Microbiologia 

concretamente na secção de Biologia Molecular, seguindo três etapas, nomeadamente: 

 Análise das características demográficas e do perfil de susceptibilidade descrito na base 

SUSAAR-HCM-2022;  

 Detecção dos genes de resistência e virulência nos isolados de S. aureus;  

 Análise dos resultados obtidos.  

 

5.6.1. Análise da base de dados-SUSAAR-HCM-2022 

Foram analisadas diferentes variáveis sociodemográficas e clínicas de pacientes consoante o 

registo da base SUSAAR-HCM-2022. Entre essas variáveis as tomadas em consideração foram: 

sexo, idade, departamento de atendimento, proveniência situação de atendimento do paciente 
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(internado ou ambulatório), tipo de amostra colhida para análise microbiológica e o perfil de 

sensibilidade do microorganismo isolado destas amostras. 

 

5.6.2. Subcultura de isolados de S. aureus 

Os isolados de S. aureus conservados a -80º C em Ágar Skin Milk, foram subcultivados no 

meio Ágar Manitol ou Ágar Sangue e incubados a 37ºC por 24 horas, para obter-se colónias frescas 

que posteriormente foram subcultivadas no meio líquido e enriquecido em Ágar Luria Bertani e 

incubadas a 37ºC durante 24 horas para realizar a extracção do ADN genómico bacteriano. 

 

5.6.3. Extracção do ADN genómico de S. aureus 

O ADN genómico bacteriano foi extraído a partir de colónias frescas usando Kit de Extração 

QIAmp DNA minikit®-Qiagen seguindo o protocolo de Olsen et al., (2005). Foram feitas algumas 

modificações às condições do S. aureus, onde aliquotou-se 1000 μl do meio enriquecido LB para 

o tubo de eppendorf e centrifugou-se a 7500 rpm por 10 minutos, para sedimentar o pellet e 

descartar o sobrenadante, adicionou-se 20μl de lisozima e incubou-se a 37ºC por 8 horas para 

possibilitar a quebra da parede celular bacteriana. Após esse período adicionou-se 25μl da 

proteinase K e 200μl de Buffer AL (fornecido pelo fabricante) e incubou-se em termobloco ou 

banho-maria a 56°C, durante 30 minutos e adicionou-se 200μl de etanol, agitando-se durante 15 

segundos no vortex. A solução resultante foi transferida para o dispositivo da coluna QIAamp ADN 

minikit e centrifugada a 8.000 rpm por 10 minutos e removeu-se a membrana filtrante e a coluna 

foi recolocada em um tubo limpo, em que foram seguidas as sequências de lavagens orientadas 

pelo Kit de Extração QIAmp DNA minikit®-Qiagen As amostras de ADN foram conservadas à -

20°C até o seu uso, e de cada amostra foram extraídos 2μl de ADN molde para detecção molecular 

dos genes em estudo. 

5.6.4. Detecção molecular dos genes de resistência mecA e femA em isolados de S. aureus 

Para a detecção dos genes que conferem resistência ao S. aureus, foram feitas várias análises 

através da Multiplex PCR, que consistiram na amplificação de dois genes de forma simultânea. 
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Para amplificação dos genes de resistência, foram usados dois Iniciadores (descritos na tabela 1) 

que têm como alvo os genes cromossómicos, mecA e femA.  

Tabela 1: Iniciadores usados na detecção dos genes de resistência mecA e femA. 

 

Para a amplificação destes genes alvo foi preparada uma mistura (master-mix) com um volume 

total de 25μl usando os reagentes descritos na tabela 2. 

Tabela 2: Reagentes utilizados na Multiplex PCR dos genes mecA e femA. 

Reagentes Concentração final 1X 

Supermix [2X] Supermix [1X] 12,5μl 

FemA Primer forward [10μM] 0,2μM 0,5μl 

FemA Primer reverse [10μM] 0,2μM 0,5μl 

MecA Primer forward [10μM] 0,2μM 0,5μl 

MecA Primer reverse [10μM] 0,2μM 0,5μl 

H2O diionizada - 7,5μl 

ADN molde - 2,0μl 

Volume Total - 25,0μl 

 

A amplificação da mistura de PCR foi realizada em termociclador (GeneAmp PCR System 

9700) nas seguintes condições: desnaturação inicial a 95ºC por 1 minuto seguida de 30 ciclos de 

desnaturação a 95ºC por 1 minuto, anelamento a 58ºC por 1 minuto, extensão a 72ºC por 1 minuto 

e por fim o arrefecimento a 4ºC e conservação até a visualização. 

 

Gene 

Alvo 

Iniciadores Sequência 5’ - 3’ (Forward e Reverse) Tamanho de 

Amplificação 

Referência   

mecA MecA 

 

Forward: TGGCTATCGTGTCACAATCG 

Reverse: CTGGAACTTGTTGAGCAGAG 

 

310 pb 

 

Vannuffel et al. 

(1995). femA FemA 

 

Forward: CTTACTTACTGGCTGTACCTG 

Reverse: ATGTCGCTTGTTATGTGC 

 

686 pb 
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5.6.5. Preparação do gel de agarose 

Para preparar o gel pesou-se para cada reação 1g, 1,5g, 2,5g de agarose e dissolveu-se em 100 

ml de TAE no microondas por cerca de 3 minutos (que correspondem a concentração de 1%, 1,5% 

e 2,5% respectivamente), em seguida adicionou-se 1μl de Gel Red e colocou-se na base contendo 

os pentes que dão forma de pocinhos após a solidificação do gel por cerca de 30 minutos.  

Os produtos da PCR (amplicons) dos genes de resistência foram analisados através da corrida 

electroforética em um gel de agarose a 1,5% e os resultados foram visualizados no transiluminador 

UV. Antes de aplicar amostras amplificadas no gel, preparou-se uma mistura de 2μl de Loading 

dye e 10μl do amplicon para cada amostra, que foi posteriormente depositada em cada pocinho do 

gel solidificado. 

A corrida electroforética ocorreu nas seguintes condições: 100 Volts e 400 miliamperes durante 

60 minutos, e depois seguiu a visualização do gel num transiluminador UV, a identificação das 

bandas foi estabelecida por comparação do marcador (DNA ladder) de 100 pb, o resultado foi 

considerado positivo ou negativo consoante a presença ou ausência das bandas correspondentes a 

este marcador e suas imagens capturadas por uma máquina fotográfica (Cannon 4000d). 

 

5.6.6. Detecção molecular dos genes de virulência spa e sei em isolados de S. aureus 

A detecção dos genes que conferem a virulência ao S. aureus foi feita através da PCR 

convencional, que consistiu na amplificação de apenas um gene alvo de cada vez. A reação foi 

realizada mediante o uso, dos iniciadores descritos na tabela 3.  
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Tabela 3: Iniciadores usados na detecção dos genes de virulência spa e sei. 

 

Para a amplificação destes genes foram preparadas master-mixes separadas para cada um dos 

genes e cada master-mix continha um volume total de 25μl como descreve a tabela 4. 

Tabela 4: Reagentes utilizados na PCR de detecção dos genes spa e sei. 

Reagentes Concentração final 1X 

Supermix [2X] Supermix [1X] 12,5μl 

Spa Primer forward [10μM] 0,2μM 0,5μl 

Spa Primer reverse [10μM] 0,2μM 0,5μl 

SEI Primer forward [10μM] 0,2μM 0,5μl 

SEI Primer reverse [10μM] 0,2μM 0,5μl 

H2O diionizada - 9,5μl 

ADN molde - 2,0μl 

Volume Total  - 25,0μl 

 

A amplificação da mistura de PCR do gene spa foi realizada em termociclador (GeneAmp PCR 

System 9700) nas seguintes condições: desnaturação inicial a 94ºC por 15 segundos seguida de 40 

ciclos de desnaturação a 95ºC por 15 segundos, anelamento a 60ºC por 5 segundos, extensão a 

72ºC por 30 segundos e por fim o arrefecimento a 4ºC e conservação até a visualização. 

A amplificação da mistura de PCR do gene sei foi realizada em termociclador (GeneAmp PCR 

System 9700) nas seguintes condições: desnaturação inicial a 95ºC por 1 minuto seguida de 30 

ciclos de desnaturação a 95ºC por 1 minuto, anelamento a 64ºC por 45 segundos, extensão a 72ºC 

por 1 minuto e por fim o arrefecimento a 4ºC e conservação até a visualização. 

Gene 

Alvo 

Iniciadores Sequência 5’ 3’ (Forward e Reverse) Tamanho de 

Amplificação 

Referência 

spa Spa 

 

Forward: CAGCAAACCATGCAGATGCTA 

Reverse: GTCGTTTGGTACGTCTACGAT 

 

101 pb 

 

Araj et al., (1998). 

sei SEI Forward: CTTACTTACTGGCTGTACCTG 

Reverse: ATGTCGCTTGTTATGTGC 

 

466 pb 

 

Andrade (2013). 
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Após a PCR de cada gene em estudo, os produtos amplificados foram analisados pela corrida 

electroforética em gel de agarose à 1% e (para o gene spa) e a 2,5% (para o gene sei). As condições 

em que a corrida electroforética decorreu e a visualização dos resultados através do 

transiluminador equiparam-se ao que foi descrito para os genes de resistência. Abaixo apresenta-

se o esquema de todo o procedimento laboratorial (figura 5). 

 

5.6.7. Fluxograma de análise laboratorial 

 

 

Figura 5: Fluxograma das análises laboratoriais dos isolados de S. aureus. 

 

5.7. Análise dos dados 

A análise estatística foi realizada no programa estatístico SPSS versão-21 (SPSS Inc., Chicago, 

IL, EUA). Os resultados foram expressos em frequências absolutas (n) e relativas (%) e 

apresentados em forma de tabelas criadas no programa Microsoft® Excel versão-2019.  

  

Análise da base 
SUSAAR-HCM-2022

Restauração dos 
Isolados em Ágar 
Manitol/Sangue 

Subcultura das 
colónias em Ágar 

Lúria Bertani

Extracção do DNA 
genómico bacteriano 

(KitQiagen) 

Reacções em cadeia 
de polimerase (PCR) 

para detecção dos 
genes (mecA, femA, 

spa, sei)

Visualização das 
bandas por 

electroforese em gel 
de agarose
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6. Resultados  
 

6.1. Características demográficas e perfil de susceptibilidade aos antimicrobianos de 

isolados de S. aureus Base de dados SUSAAR-HCM-2022 

Foi analisada a base de dados da “Vigilância de S. aureus Resistentes aos Antimicrobianos no 

Hospital Central de Maputo” (SUSAAR-HCM), e observou-se que as 53 estirpes de S. aureus 

foram isoladas principalmente em amostras de pus, de indivíduos do sexo masculino, com idade 

inferior a 15 anos, no departamento de pediatria e em situação de internamento. O perfil de 

susceptibilidade aos antibióticos destes isolados mostrou uma prevalência de 58,5% (31/53) de 

estirpes de MRSA, como descreve a tabela 5. 

Tabela 5: Características demográficas dos pacientes, base de dados SUSAAR-HCM-2022. 

Variáveis  N = 53 

Sexo n (%) 

Feminino 21 (40) 

Masculino 32 (60) 

Idade 
 

<15 31 (58,5) 

≥15 22 (41,5) 

Departamento 

 

Medicina 22 (41,5) 

Pediatria 31 (58,5) 

Situação do paciente 

 

Ambulatório 24 (45,3) 

Internado 29 (54,7) 

Amostra 
 

Pus 38 (71,6) 

Sangue 15 (28,3) 

Perfil de sensibilidade antimicrobiana 
 

MRSA 31 (58,5) 

MSSA 22 (41,5) 
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6.2. Detecção dos genes de resistência e virulência de S. aureus  

 

6.2.1. Genes de resistência mecA e femA 

Nos isolados em estudo, os genes de resistência mecA e femA foram detectados em 20,8% 

(11/53) e 58,5% (31/53), respectivamente (Tabela 6). A figura 7 mostra o resultado de 

amplificação de bandas correspondentes aos genes mecA e femA. 

Tabela 6: Frequência dos genes de resistência mecA e femA em isolados de S. aureus. 

N de isolados de S. aureus (53) 
n Frequência (%) 

mecA 11 20,8 

femA 31 58,5 

 

 

Figura 6: Electroforese em gel de agarose a 1,5% para visualização dos genes mecA (310 pb) e femA (689 pb). 

Legenda: M (marcador de peso molecular 100 pb); 2, 3, 4, 6 (amostras positivas para femA e mecA); 5 (amostra 

negativa para femA e mecA); 7, 8, 9 (amostras positivas para femA e negativas para mecA); C+ (Controle positivo); 

C- (Controle negativo). 
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6.2.2. Genes de virulência spa e sei 

Os genes de virulência spa e sei foram detectados em 92,5% (49/53) e 11,3% (6/53) 

respectivamente, em isolados analisados (Tabela 7). As figuras 7 e 8 mostram os resultados de 

amplificação dos genes spa e sei.    

Tabela 7: Frequência dos genes de virulência spa e sei em isolados de S. aureus. 

N de isolados de S. aureus (53) n  Frequência (%) 

spa 49  92,5 

sei 6  11,3 

 

 

Figura 7: Electroforese em gel de agarose a 1% para visualização do gene spa (101 pb). Legenda: M (marcador de 

peso molecular 100 pb); 1, 2, 3, 4, (amostras positivas para o gene spa); C+ (Controle positivo); C- (Controle 

negativo). 
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Figura 8: Electroforese em gel de agarose a 1% para visualização do gene sei (466 pb). Legenda: M (marcador de 

peso molecular 100 pb); 3, 4, 6 (amostras positivas para o gene sei); 2, 5 (amostras negativas para o gene sei); C+ 

(Controle positivo); C- (Controle negativo). 

 

 6.3. Coexistência dos genes de resistência e virulência e características da base SUSAAR-

HCM-2022 

 

A coexistência de genes de resistência e virulência foi identificada em 64,2% (34/53) dos 

isolados analisados, destacando-se a presença de pelo menos um dos genes de resistência e 

virulência em cada uma das combinações, onde a combinação femA+spa+ foi observada em 50% 

e femA+mecA+spa+ em 32% de isolados de S. aureus (Tabela 8). O gene de resistência spa foi 

singularmente amplificado em 35,8% (19/53) dos isolados. 

Tabela 8: Frequência da coexistência dos genes de resistência e virulência em isolados de S. aureus. 

Isolados com coexistência de genes de 

resistência virulência (n= 34) 

Frequência 

n (%) 

femA+spa+ 17 (50) 

femA+mecA+spa+  11 (32) 

femA+spa+sei+ 3 (9) 

spa+sei+ 3 (9) 

A considerar: Dos 53 isolados de S. aureus, 19 (35,8%) não apresentaram coexistência entre os 

genes de resistência e de virulência. 
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Nos 64,2% (34/53) dos isolados de S. aureus que apresentaram diferentes combinações de genes de resistência e virulência, 

destacam-se as estirpes MRSA isoladas de indivíduos maioritariamente do sexo masculino, com idade inferior a 15 anos, atendidos na 

pediatria tanto em situação de internamento quanto na situação de ambulatórios (Tabela 9). 

Tabela 9: Associação entre as características demográficas dos pacientes, os isolados da base de dados SUSAAR-HCM-2022 e a coexistência dos genes de 

resistência e virulência. 

Combinações dos genes 

mecA, femA, spa, sei 
Sexo Idade (anos) Proveniência Situação do Paciente 

Perfil de 

Sensibilidade 

 Masculino 

n (%) 

Feminino 

n (%) 

<15 

n (%) 

≥ 15 

n (%) 

Pediatria 

n (%) 

Medicina 

n (%) 

Internado 

n (%) 

Ambulatório 

n (%) 

MRSA 

n (%) 

MSSA 

n (%) 

femA+spa+ (n=17) 9 (53) 8 (47) 
11 

(65) 
6 (35) 11 (65) 6 (35) 7 (41) 10 (59) 16 (94) 1 (6) 

femA+mecA+spa+ (n=11) 6 (55) 5 (45) 7 (64) 4 (36) 7 (64) 4 (36) 6 (55) 5 (45) 11 (100) - 

femA+spa+sei+ (n=3) 1 (33) 2 (67) - 3 (100) - 3 (100) 1 (33) 2 (67) 3 (100) - 

spa+sei+ (n=3) 1 (33) 2 (67) 2 (67) 1 (33) - 3 (100) 1 (33) 2 (67) - 3 (100) 
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7. Discussão 
 

7.1. Relação entre as características demográficas dos pacientes e o perfil de susceptibilidade 

antimicrobiana dos isolados de S. aureus  

 

No presente estudo foram incluídos 53 isolados de S. aureus, obtidos principalmente em 

indivíduos do sexo masculino, internados no Departamento de Pediatria (características 

demográficas descritas na base SUSAAR-HCM-2022). Estes achados sugerem que a idade, o sexo 

e o internamento podem ser factores de risco para a ocorrência de infecções por S. aureus, 

alinhando-se ao estudo realizado por Walana et al. (2020) no Hospital Universitário de Gana, em 

que se reportou maior prevalência de colonização (42%) em indivíduos do sexo masculino, 

hospitalizados nos departamentos de pediatria e cuidados intensivos de neonatos. Sugerindo que 

características como a colonização por S. aureus, o internamento hospitalar, a baixa imunidade e 

total dependência das crianças aos seus cuidadores e profissionais de saúde, podem constituir 

factores de risco para infecções clínicas e subsequente disseminação na comunidade (Kaur et al., 

2022). 

No entanto, dos resultados reportados por Aiken et al. (2014) em Quénia, a frequência de 

isolados de S. aureus foi maioritariamente observada em mulheres adultas internadas em 

enfermarias cirúrgicas (8,9% - 85/950), mostrando que S. aureus é também comum em pacientes 

do sexo feminino, e que a ocorrência da sua infecção pode ser observada em adultos. Não obstante 

destes achados, o estudo realizado por Zhao et al. (2021) na China, reportou que isolados de S. 

aureus foram mais frequentes no grupo dos pediátricos (30,7%) e a frequência decrescia com a 

idade, jovens (9,2%) e idosos (8,2%). Estes resultados mostram que as infecções por S. aureus 

variam com base na idade e sexo em vários países, despertando a necessidade de mais estudos para 

a compreensão de outros factores determinantes.  

A frequência de estirpes de MRSA (58,5%) reportada neste estudo é alta em comparação a 

frequência de 8% e ≤ 5% reportada por Vubil et al. (2017) e Garrine et al. (2023b), no distrito da 

Manhiça localizado 70 Km ao norte da cidade de Maputo. Esta grande divergência pode estar 

relacionada a diferença de metodologias entre os estudos, aumento de infecções por MRSA e a 

défice de adopção e cumprimento de medidas preventivas e de controlo das infecções nosocomiais 

principalmente no HCM.  
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Portanto, em estudos realizados em outros países africanos como em Uganda (Kateete et al., 

2019) e Camarões (Kengne et al., 2019), reportaram-se altas prevalências de estirpes MRSA (30% 

e 80%), em hospitais da zona suburbana comparativamente aos hospitais de referência da zona 

urbana. Sugerindo que a exposição prévia aos antibióticos, as fontes de água precárias e os largos 

agregados familiares, podem constituir factores contribuintes para estas altas prevalências de 

estirpes MRSA (Kateete et al., 2019).  

Por outro lado, num estudo realizado por Schaumburg et al. (2011) no Gabão, constatou-se 

que cerca de 33% dos participantes eram colonizados por estirpes de S. aureus e destas nenhuma 

pertencia ao grupo dos MRSA, contrariamente aos 58,5% reportados no presente estudo. Esta 

menor taxa de resistência aos beta-lactâmicos, pode estar ligada ao ano de realização do estudo, 

população do estudo (indígena), espaço geográfico e o nível de gestão de antibióticos, que se difere 

do observado nas zonas urbanas dos países de baixa e média renda, onde o uso de antibióticos é 

indiscriminado e raramente monitorado (Garrine et al., 2023a). 

Contudo, são necessários estudos de vigilância epidemiológica nos países de baixa e média 

renda, como Moçambique para melhor compreender os factores de risco para resistência 

antimicrobiana, bem como o controlo e tratamento de infecções por estirpes MRSA sobretudo no 

ambiente hospitalar. 

 

7.2. Detecção dos genes de resistência mecA e femA em isolados de S. aureus 

A resistência antimicrobiana de S. aureus associa-se à presença de vários mecanismos de 

resistência, incluindo os genes mecA e femA (Pimenta et al., 2023). Dos isolados caracterizados 

como MRSA no presente estudo, 58,5% continham o gene femA e 20,8% o gene mecA, e ambos 

genes são considerados marcadores da resistência à meticilina (Meng et al., 2020; Sogut et al., 

2020).  

Embora em menor frequência, a presença dos genes mecA e femA já foi reportada em estirpes 

MRSA de pacientes internados em diferentes departamentos clínicos em muitos países do 

Ocidente, como Holanda (0,13%) (Weterings et al., 2019), Alemanha (2,1%) (Heckel et al., 2017), 

Irlanda (2,7%) (Crawford et al., 2020) e Polónia (12,9%) (Gajewska et al.,2022). Os estudos 

realizados nos países de baixa e média renda, reportaram frequências relativamente maiores como 
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Nigéria (22,2%) (Terry-Alli et al., 2011), Uganda (37,5%) (Seni et al., 2013) e Paquistão (40%) 

(Tasneem et al., 2022), mostrando a importância destes factores na resistência de S. aureus.  

No presente estudo, marcador de resistência femA foi detectado em todos os isolados MRSA, 

ao passo que o marcador mecA foi detectado em frequência relativamente baixa (20,8%). Este 

resultado, mostra a necessidade da realização de mais estudos para melhor compreender os factores 

intrínsecos responsáveis por este fenômeno. Em concordância com estes achados, Anie et al. 

(2022), reportou na Nigéria baixa frequência do gene mecA (5%) em estirpes MRSA, sugerindo 

que este fenômeno pode ser explicado pelo facto do elemento genético móvel SCCmec ser 

constituído por outros genes que são responsáveis por conferir resistência aos beta-lactâmicos, e o 

gene mecA é só mais um componente deste cassete cromossómico. 

 Portanto, estes factores de resistência desempenham um papel importante para a ocorrência 

de infecções causadas por estirpes MRSA na África Subsaariana, principalmente em ambientes 

hospitalares. Desta forma, há uma necessidade de implementação efectiva do plano de controlo e 

prevenção de infecções nosocomiais (Chaudhary, 2016).  

 

 

7.3. Detecção dos genes de virulência spa e sei em isolados de S. aureus  

S. aureus possui uma variedade de factores de virulência, que contribuem para a 

patogenicidade desta espécie bacteriana (Lee et al., 2018). Neste estudo, foi detectada a alta 

frequência do gene spa (92,5%), em relação ao gene sei (11,3%), sugerindo alta patogenicidade 

destas estirpes pelo papel destes genes na infecção por S. aureus (van Hal et al., 2012). 

As frequências dos genes spa e sei em isolados de S. aureus reportadas no presente estudo são 

elevadas quando comparadas com as obtidas no estudo realizado na África do Sul (52% spa+) 

(Mkize et al., 2017) e em Nigéria (6.4% sei+) (Adeyanju et al., 2022), onde foram adicionalmente 

testados outros factores de virulência como gene hemolisina-gama (hlg) e enterotoxinas A (sea) 

que perfizeram frequências que variam de 90 a 100%. 

Portanto, outros países de baixa e média renda reportaram variadas frequências dos genes de 

virulência como Etiópia (21,1% spa+) (Baz et al., 2021), Pasquistão (30,6% sei+) (Tasneem et al., 

2022), Gana (47% spa+) (Walana et al., 2020) e Índia (68,4% sei+) (Kaur et al., 2022). As 

frequências variam de acordo com o país, sugerindo um perfil de virulência específico para cada 

país e a necessidade de mais estudos que incluam outros factores de virulência. 



31 
Andrea Ntanga Kenga | 2023 

 

7.4. Coexistência dos genes de resistência (mecA e femA) e virulência (spa e sei) 

Os isolados de S. aureus do nosso estudo apresentaram diferentes combinações, corroborando 

com os achados de Rossato et al. (2018), que sublinhou que estes factores são co-expressos em 

situações específicas de infecção. Adicionalmente, os resultados indicam que a coexistência dos 

factores de resistência e virulência são comuns em estirpes MRSA, à semelhança dos achados de 

Puah et al. (2016) e Votintseva et al. (2014).  

O perfil molecular das estirpes de S. aureus observado no presente estudo sugere a circulação 

de estirpes virulentas e resistentes no Hospital Central de Maputo, constituindo assim, uma 

preocupação devido à sua associação com elevadas taxas de internamento e mortalidade (Preziosi 

et al., 2017; Kenga et al., 2021). 

A coexistência de genes de resistência e virulência, com destaque para os genes (femA+ spa+) 

e (femA+ mecA+ spa+) foi detectada em 65% e 64%, respectivamente, em estirpes isoladas de 

pacientes pediátricos. Este dado corrobora com o estudo de van Hal et al. (2012), que defende que 

a taxa de mortalidade por infecções causadas por S. aureus atribui-se às estirpes virulentas, e ocorre 

frequentemente em indivíduos menores de 15 anos. Os padrões de coexistência menos comuns 

foram observados entre os genes (femA+ spa+ sei+) e (spa+ sei+), tendo sido igualmente 

reportados no estudo realizado por Tasneem et al. (2022), no Paquistão. 

Os resultados deste estudo estão em concordância com a diversidade molecular das estirpes de 

S. aureus reportadas nos estudos conduzidos por Vubil et al. (2017) e Garrine et al. (2023) no 

distrito da Manhiça, o que pode indicar a circulação de estirpes similares em outros hospitais do 

País. Estudos realizados em outros países africanos, por exemplo em Quénia (Aiken et al.,2014), 

Africa do Sul (Perovic et al., 2020) e Nigéria (Adeyanju et al., 2022) revelam também a circulação 

de estirpes com o perfil semelhante ao reportado no presente estudo. O perfil molecular de 

resistência e virulência dos isolados de S. aureus reportados no presente estudo mostra a sua 

perigosidade sobretudo em ambientes hospitalares devido a presença de pacientes com baixa 

imunidade. Assim, o presente estudo reforça a necessidade da implementação efectiva dos planos 

de controlo e prevenção de infecções no Hospital Central de Maputo.  
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8. Limitações do estudo 

 

O presente estudo teve as seguintes limitações: 

 Reduzido tamanho amostral.  

 Limitada informação existente relativa aos padrões genéticos das estirpes de S. aureus 

isoladas no HCM. 

 Impossibilidade de relacionar as características demográficas e moleculares ao desfecho 

clínico dos pacientes. 

 Interpretação cautelosa dos resultados, devido a natureza do estudo e ao possível viés de 

selecção da amostra. 
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9. Conclusão 
 

A resistência à meticilina é comum em estirpes de S. aureus isoladas de pacientes atendidos 

no HCM. As estirpes de S. aureus meticilina-resistentes isoladas nos pacientes em estudo, contém 

genes mecA e femA que conferem resistência e os genes sei e spa que conferem virulência. Nos 

isolados de S. aureus analisados, existem estirpes que apresentam diferentes combinações dos 

genes de resistência e virulência, e isso sugere uma alta patogenicidade dessas estirpes. 
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10. Recomendações do estudo 

 

O estudo sugere: 

 A Faculdade de Medicina-UEM, a contínua vigilância e caracterização molecular das 

infecções por S. aureus, tomando como base o tipo de infecção (hospitalar ou 

comunitária), sexo, a idade dos pacientes, o perfil de sensibilidade das estirpes de S. 

aureus, e o desfecho clínico dos pacientes;  

 Ao Hospital Central de Maputo, a intensificação de medidas de higiene hospitalar e 

comunitária, incluindo a higienização das mãos, desinfecção de superfícies e esterilização 

dos equipamentos hospitalares, como forma de prevenir e controlar a infecção por S. 

aureus. 

 Aos Clínicos e prescritores de antimicrobianos e a população, uso racional dos 

antimicrobianos, evitar o tratamento empírico da infecção por S. aureus, mas sim optar 

por um tratamento baseado no resultado laboratorial.   

 Ao Ministério da Saúde, a contínua vigilância e caracterização fenotípica e molecular dos 

isolados de S. aureus no Hospital Central de Maputo, incluindo o sequenciamento dos 

isolados.  
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