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GENGA

Maior estudo genéticorevela
resisténcias da tuberculose

Cientistas portugueses participaram em estudo que identificou novas mutacoes e outros mecanismos
que impedem a eficacia dos tratamentos da tuberculose e que podem servir como marcadores para testes

Saiide
Andrea CunhaFreitas

E o maior e mais completo estudo
sobre a base genética da resistén-
cia do bacilo da tuberculose (My-
cobacterium tuberculosis), segun-
do os autores do artigo publicado
ontem na revista cientifica Nature
Genetics. Os dados comprovam-no:
os investigadores analisaram a se-
quenciacdo gendmica completa de
amostras de 6465 doentes, de mais
de 35 paises (incluindo Portugal), e
testaram a resposta a 14 antibiéticos
(de primeira e segunda linha) usa-
dos no tratamento da tuberculose
na sua forma “normal”, resistente
ou multirresistente. E o resistoma da
tuberculose, ou seja, a coleccdo das
mutagdes genéticas associadas as re-
sisténcias do bacilo da tuberculose.

“Uma das razoes que fazem com
que a tuberculose ainda hoje seja um
dos grandes problemas de satide pu-
blica a nivel mundial, em particular a
disseminacdo de estirpes resistente,
multirresistentes e extensivamente
resistentes, tem que ver com o fac-
to de ndo conseguirmos ainda dar
informacdo suficientemente rapida
aos nossos clinicos para que eles
possam tomar a decisio pelo melhor
tratamento para aquele bacilo que
infecta aquele doente”, constata ao
PUBLICO Miguel Viveiros, do Institu-
to de Higiene e Medicina Tropical da
Universidade Nova de Lisboa e um
dos investigadores portugueses que
assinam o artigo. Esta investigacao,
acredita o bacteriologista, pode mu-
dar este cenario.

0 novo estudo confirma mutacoes
genéticas associadas a estirpes resis-
tentes de tuberculose mas também
identifica novas mutag¢oes e outros
mecanismos que travam a eficacia
dos tratamentos. O perfil dos deter-
minantes genéticos das resisténcias
do bacilo da tuberculose estd, agora,
mais completo do que nunca. E, nota
Jodo Perdigao, investigador da Facul-
dade de Farmacia da Universidade
de Lisboa, que também assina o ar-
tigo, “ao conhecermos melhor estes
determinantes genéticos podemos
desenhar novos testes de deteccio
precoce baseados em métodos de

»

biologia molecular e que sdo muito
mais rapidos de executar e permi-
tem dar uma resposta muito mais
rapida ao clinico”.

As novas mutacdes identificadas
estdo associadas a resisténcia a ci-
closerina, etionamida e 4cido para-
amino salicilico, importantes far-
macos de segunda linha usados no
tratamento da tuberculose multir-
resistente. Miguel Viveiros sublinha
que a investigacdo concluiu ainda
que as bombas de efluxo (proteinas
localizadas na membrana celular e
especializadas no transporte de mo-
léculas) também terdo um papel nes-
tas resisténcias. “Sio proteinas na
parede das bactérias que pegam no
antibiético que é usado e cospem-no
ca para fora”, explica.

Numa entrevista ao PUBLICO em

2015, o principal autor deste artigo,
Taane Clark, da Escola de Higiene
e Medicina Tropical de Londres, ja
apresentava o projecto In silico que,
explicava, consistia numa biblioteca
onde estdo identificadas as variagdes
do ADN do Mycobacterium tubercu-
losis. Mais de dois anos depois, é
publicado o artigo que fornece os
pormenores sobre esta preciosa
base de dados genéticos que pode
mudar a identificacdo precoce das
resisténcias do bacilo da tuberculose
de cada doente, fornecendo novos
marcadores para testes de diagnos-
tico molecular.

Diagnostico em oito horas

As vantagens sdo 6bvias: esta detec-
¢do facilita a decisdo do tratamento
mais adequado, aumenta a taxa de
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cura, reduz o tempo que o doente
ficainfectado e, consequentemente,
diminui os riscos de transmissio e
propagacao destas versoes resisten-
tes de tuberculose. Os custos tam-
bém sdo menores, uma vez que a
decisao pelo antibi6tico mais eficaz
€ mais rapida, evitando testes com
diferentes esquemas terapéuticos a
procura do sucesso, refere Jodo Per-
digdo que adianta ainda que, hoje,
“tratar um doente com tuberculose
multirresistente custa quase tanto
como tratar 100 casos de tubercu-
lose sensivel”.

“Neste momento, temos con-
dicdes para, com base apenas na
identificacdo das mutagoes do ge-
noma do bacilo que infecta aquele
doente, ter com muita seguran¢a um
antibiograma em poucas horas. Em

Inglaterra ja consegue dar resulta-
dos fidveis aos doentes sobre o perfil
total de resisténcias em menos de
oito horas usando esta tecnologia de
sequenciacdo genémica completa”,
diz Miguel Viveiros. Por c4, esta (ain-
da dispendiosa) ferramenta de diag-
nostico e vigilancia epidemiologica
ainda nao é usada, acrescenta.

Actualmente, existem testes co-
merciais disponiveis para analisar
possiveis resisténcias aos dois antibi-
oOticos de primeira linha usados para
tratar a forma sensivel (ou “normal”)
de infec¢ao pelo bacilo da tuberculo-
se. O esquema normal de tratamento
implica o uso de quatro antibiéticos
durante um periodo de seis meses.
Numa tuberculose resistente, o tra-
tamento pode arrastar-se por varios
meses, por vezes, durante anos.

Em Portugal, quando é identifica-
da uma infecc¢éo resistente aos far-
macos de primeira linha (a rifampi-
cina e isoniazida), o passo seguinte é
um teste de diagndstico molecular e
também testes fenotipicos (baseados
em cultura de células em laborat6-
rio e que podem demorar varias se-
manas). “E isso que fazemos desde
2016. Todos os resultados de resis-
téncia ao tratamento de primeira li-
nha sdo submetidos a estes testes”,
refere Raquel Duarte, coordenadora
do Programa Nacional para a Tuber-
culose da Direc¢do-Geral da Satde
(DGS).

A especialista real¢ca a importan-
cia do estudo publicado agora que
identifica novas mutagdes, sobre-
tudo relacionadas com resisténcia
a antibioticos de segunda linha, e
outros mecanismos de resisténcia
aos tratamentos. Se soubermos o
que procurar (neste caso, a lista de
alvos cresceu), a sensibilidade do tes-
te aumenta, é mais facil encontrar o
tipo de resisténcia para o atacar com
a arma terapéutica mais eficaz.

0 estudo pode ser um contributo
decisivo para alcancar o ambicioso
objectivo da Organiza¢do Mundial da
Satide que quer eliminar a tubercu-
lose até 2035. Em Portugal, sdo diag-
nosticados cerca de dois mil casos
por ano e cerca de um por cento sio
de tuberculose resistente.

acfreitas@publico.pt
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FFUL participa em estudo que pretende contribuir para o diagndéstico precoce da
tuberculose resistente

A Faculdade de Farmdcia da Universidade de Lisboa (FFULisboa) participou e coordenou, a nivel nacional, o estudo “Genome-wide analysis
of multi- and extensively drug-resistant Mycobacterium tuberculosis”, que se integra no projeto liderado pela London School of Hygiene
and Tropical Medicine (LSHTM). Os resultados obtidos véo contribuir para o diagndstico precoce da tuberculose resistente e para a




inclus@o de marcadores especificos para a resisténcia em novos testes de diagndstico molecular.

O estudo (https://www.nature.com/articles/s41588-017-0029-0), publicado ontem, dia 22 de janeiro, na revista Nature Genetics descreve novas mutagdes
associadas a resisténcia a cicloserina, etionamida e acido para-amino salicilico, todos eles farmacos utilizados no tratamento da tuberculose multirresistente.
Os novos dados vao permitir o diagndstico precoce da tuberculose, o que vai facilitar os ajustes necessarios na terapéutica, de modo a ser mais eficaz contra
os bacilos resistentes. Este estudo pode, assim, contribuir para um aumento da taxa de cura dos doentes com tuberculose multirresistentes ou
extensivamente resistente, evitando a sua transmissao e propagacao.

Os resultados obtidos, resultantes da analise por sequenciacdo genémica completa de 6.465 isolados clinicos, provenientes de mais de 35 paises, onde esta
incluindo Portugal, surgem no contexto anual da Organizacdo Mundial da Satde (OMS), cujo objetivo é erradicar a tuberculose até 2035.
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Estudo com participacdo portuguesa descreve mutacdes genéticas da tuberculose
resistente

http://www.atlasdasaude.pt/publico/content/estudo-com-participacao-portuguesa-
descreve-mutacoes-geneticas-da-tuberculose

O estudo, publicado na revista cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciacdo do genoma (conjunto
de informacdo genética) completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium
tuberculosis"”.

Portugal contribuiu para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes,
grande parte identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagndéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

"Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situagédo confortavel, mas
ndo estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em nimeros alarmantes”, afirmou Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa.

Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do 'contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e
liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo
gendmica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente.

A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa, o trabalho teve a
participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigdo, do Instituto de Investigacédo
do Medicamento da Faculdade de Farmacia da Universidade de Lisboa.

Das "milhares de mutacdes" genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néo.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutagdes" e "novos mecanismos de resisténcia",
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria".

O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,

constituem quase "todo o arsenal” usado para tratar a doencga infecciosa.
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Jornal Médico - Tuberculose resistente: Estudo com participacdo portuguesa descreve
mutacgdes

http://www.jornalmedico.pt/atualidade/34722-estudo-com-participacao-portuguesa-
descreve-mutacoes-geneticas-da-tuberculose-resistente.htmi

Um estudo, que envolveu mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutacdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistente, um trabalho que permitira aos médicos a realizacao de
um diagndstico mais precoce e seguro e uma melhor adequagédo da terapéutica.

O estudo, publicado na revista cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagdo do genoma completo
de 6.465 estirpes resistentes da bactéria mycobacterium tuberculosis. Portugal contribuiu para o
trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes, grande parte identificadas
num diagnodstico feito no distrito de Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagnéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

"Hoje temos poucos casos de tuberculose multirresistente e estamos numa situacdo confortavel, mas
nao estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em numeros alarmantes”, afirmou a agéncia Lusa o
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical (IHMT), Miguel Viveiros, que foi um dos
coordenadores do contributo portugués para o estudo divulgado e liderado pela Escola de Higiene e
Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo gendmica é usada para
diagnosticar a tuberculose resistente.

O trabalho contou, ainda, com a participagdo nacional dos investigadores do Instituto de Investigacao
do Medicamento da Faculdade de Farmacia da Universidade de Lisboa, Isabel Portugal e Jodo
Perdigao.

De acordo com Miguel Viveiros, esta investigacdo permitiu identificar "novas mutac¢des™ e "novos
mecanismos de resisténcia”, tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria”. O perfil de
resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do genoma foi
definido para 14 medicamentos diferentes, que, segundo o investigador do IHMT, constituem quase
"todo o arsenal" usado para tratar a doencga infeciosa.

Jornal Médico
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Estudo com participacdo portuguesa descreve mutacdes genéticas da tuberculose
resistente

http://www.netfarma.pt/noticia/estudo-mutacoes-geneticas-tuberculose-portugal

Estudo com participagdo portuguesa descreve mutacdes genéticas da tuberculose resistente
23 de janeiro de 2018

Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitira aos médicos fazerem um
diagnodstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento.

O estudo, publicado ontem na revista cientifica "Nature Genetics", partiu da sequencia¢cdo do genoma
(conjunto de informacdo genética) completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria Mycobacterium
tuberculosis.

Portugal contribuiu para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes,
grande parte identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagndstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situagdo confortavel, mas
ndo estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em nimeros alarmantes , afirmou a "Lusa" Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa.

Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do "contributo" portugués para o estudo divulgado e
liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo
gendmica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente.

A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa, o trabalho teve a
participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigdo, do Instituto de Investigacédo
do Medicamento da Faculdade de Farméacia da Universidade de Lisboa.

Das "milhares de mutacdes" genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras nao.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas novas mutagdes e novos mecanismos de resisténcia ,
tais como algumas proteinas das paredes da bactéria .

O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,
constituem quase todo o arsenal usado para tratar a doenca infecciosa.
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Portugal participa em estudo que descreve mutagdes genéticas da tuberculose
resistente

https://saudeonline.pt/2018/01/23/portugal-participa-em-estudo-que-descreve-
mutacoes-geneticas-da-tuberculose-resistente/

Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitira aos médicos fazerem um
diagnodstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento

O estudo, publicado ontem na revista cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagcdo do genoma
(conjunto de informacado genética) completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium
tuberculosis".

Portugal contribuiu para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes,
grande parte identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagnéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

"Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situacao confortavel, mas
nao estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa.

Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do 'contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e
liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo
gendmica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente.

A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa, o trabalho teve a
participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigdo, do Instituto de Investigacao
do Medicamento da Faculdade de Farméacia da Universidade de Lisboa.

Das "milhares de mutac¢des"” genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néao.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutac¢des" e "novos mecanismos de resisténcia”,
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria".

O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,
constituem quase "todo o arsenal” usado para tratar a doencga infecciosa.

LUSA/SO

Mais Noticias
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Identificadas novas muta¢des genéticas e mecanismos de resisténcia na bactéria da
tuberculose

http://www.tempomedicina.com/noticias/33111

Uma investigacdo que envolveu mais de 35 paises, incluindo Portugal, identificou novas mutagdes
genéticas e novos mecanismos de resisténcia nas estirpes da bactéria da tuberculose, facto que
permitird aos médicos fazerem um diagnéstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento.
O estudo, liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a
sequenciacdo genémica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente, foi publicado esta
segunda-feira na revista cientifica Nature Genetics e partiu da sequenciagdo do genoma (conjunto de
informacgéo genética) completo de 6465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium tuberculosis".

Portugal contribuiu com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes, grande parte
identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagnéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situagdo confortavel, mas
nado estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em numeros alarmantes , disse a Lusa Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa (IHMT-UNL),
um dos coordenadores do contributo portugués.

A par do IHMT, o trabalho contou com a participagdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e
Jodo Perdigédo, do Instituto de Investigagcdo do Medicamento da Faculdade de Farméacia da
Universidade de Lisboa.

Das milhares de mutagdes genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras nao.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas novas mutac¢des e novos mecanismos de resisténcia ,
tais como algumas proteinas das paredes da bactéria .

Uma investigacdo que envolveu mais de 35 paises, incluindo Portugal, identificou novas mutacfes
genéticas e novos mecanismos de resisténcia nas estirpes da bactéria da tuberculose, facto que
permitird aos médicos fazerem um diagndstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento
O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,
constituem quase todo o arsenal usado para tratar esta doenca infeciosa.

O estudo pode ser acedido aqui
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23 de Janeiro de 2018
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Publicada originalmente em www.univadis.pt
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Estudo com participagdo portuguesa descreve mutagdes genéticas da tuberculose
resistente

https://www.dn.pt/lusa/interior/estudo-com-participacao-portuguesa-descreve-
mutacoes-geneticas-da-tuberculose-resistente-9066958.html

Mon, 22 Jan 2018 22:16:26 +0100

Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitira aos médicos fazerem um
diagnéstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento. O estudo, publicado hoje na revista
cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagdo do genoma (conjunto de informag&do genética)
completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium tuberculosis”™. Portugal contribuiu
para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes, grande parte
identificadas num diagndstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012. Fruto desse trabalho, os
meédicos conseguiram fazer o diagnéstico mais rapido e eficaz da tuberculose multirresistente, adequar
a terapéutica e diminuir o numero de casos. "Hoje, temos poucos casos de tuberculose
multirresistente, estamos numa situacéo confortavel, mas ndo estamos totalmente descansados. A
qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para que volte a ser transmitida e a aparecer
em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros, investigador do Instituto de Higiene e
Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa. Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do
‘contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e liderado pela Escola de Higiene e Medicina
Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciacdo genémica € usada para diagnosticar a
tuberculose resistente. A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de
Lisboa, o trabalho teve a participa¢do nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigédo, do
Instituto de Investigacdo do Medicamento da Faculdade de Farmécia da Universidade de Lisboa. Das
"milhares de muta¢des"” genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néo.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas muta¢fes™ e "novos mecanismos de resisténcia”,
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria”. O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria
da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do genoma foi definido para 14 medicamentos
diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros, constituem quase "todo o arsenal” usado para tratar a
doenca infecciosa.
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Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitird aos médicos fazerem um
diagnéstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento. O estudo, publicado hoje na revista
cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagdo do genoma (conjunto de informagao genética)
completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium tuberculosis". Portugal contribuiu
para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes, grande parte
identificadas num diagndstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012. Fruto desse trabalho, os
médicos conseguiram fazer o diagndstico mais rapido e eficaz da tuberculose multirresistente, adequar
a terapéutica e diminuir o niumero de casos. "Hoje, temos poucos casos de tuberculose
multirresistente, estamos numa situacdo confortavel, mas ndao estamos totalmente descansados. A
qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para que volte a ser transmitida e a aparecer
em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros, investigador do Instituto de Higiene e
Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa. Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do
‘contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e liderado pela Escola de Higiene e Medicina
Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciacdo gendmica é usada para diagnosticar a
tuberculose resistente. A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de
Lisboa, o trabalho teve a participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jo&do Perdigao, do
Instituto de Investigacdo do Medicamento da Faculdade de Farméacia da Universidade de Lisboa. Das
"milhares de mutacfes"” genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néo.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutac¢des" e "novos mecanismos de resisténcia”,
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria”. O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria
da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do genoma foi definido para 14 medicamentos
diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros, constituem quase "todo o arsenal" usado para tratar a
doenca infecciosa.
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Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitira aos médicos fazerem um
diagnodstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento.

O estudo, publicado hoje na revista cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagcdo do genoma
(conjunto de informacado genética) completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium
tuberculosis".

Portugal contribuiu para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes,
grande parte identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagnéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

"Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situacao confortavel, mas
nao estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa.

Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do 'contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e
liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo
gendmica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente.

A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa, o trabalho teve a
participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigdo, do Instituto de Investigacdo
do Medicamento da Faculdade de Farmacia da Universidade de Lisboa.

Das "milhares de mutac¢des" genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néao.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutac¢des" e "novos mecanismos de resisténcia”,
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria".

O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,

constituem quase "todo o arsenal” usado para tratar a doencga infecciosa.
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Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitird aos médicos fazerem um
diagnéstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento.

O estudo, publicado hoje na revista cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciacdo do genoma
(conjunto de informagédo genética) completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium
tuberculosis”.

Portugal contribuiu para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes,
grande parte identificadas num diagnéstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012.

Fruto desse trabalho, os médicos conseguiram fazer o diagndéstico mais rapido e eficaz da tuberculose
multirresistente, adequar a terapéutica e diminuir o nimero de casos.

"Hoje, temos poucos casos de tuberculose multirresistente, estamos numa situagédo confortavel, mas
ndo estamos totalmente descansados. A qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para
que volte a ser transmitida e a aparecer em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros,
investigador do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa.

Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do 'contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e
liderado pela Escola de Higiene e Medicina Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciagdo
gendémica é usada para diagnosticar a tuberculose resistente.

A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa, o trabalho teve a
participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jodo Perdigdo, do Instituto de Investigagcédo
do Medicamento da Faculdade de Farmacia da Universidade de Lisboa.

Das "milhares de mutacgbes" genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras nao.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutagdes" e "novos mecanismos de resisténcia",
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria".

O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do
genoma foi definido para 14 medicamentos diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros,
constituem quase "todo o arsenal” usado para tratar a doencga infecciosa.
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Um estudo envolvendo mais de 35 paises, incluindo Portugal, descreve as mutagdes genéticas das
estirpes da bactéria da tuberculose resistentes, um trabalho que permitird aos médicos fazerem um
diagnéstico precoce e seguro e adequarem o melhor tratamento. O estudo, publicado hoje na revista
cientifica Nature Genetics, partiu da sequenciagdo do genoma (conjunto de informagao genética)
completo de 6.465 estirpes resistentes da bactéria "Mycobacterium tuberculosis". Portugal contribuiu
para o trabalho com mais de uma centena de estirpes bacterianas resistentes, grande parte
identificadas num diagndstico feito na Grande Lisboa entre 2000 e 2012. Fruto desse trabalho, os
médicos conseguiram fazer o diagndstico mais rapido e eficaz da tuberculose multirresistente, adequar
a terapéutica e diminuir o niumero de casos. "Hoje, temos poucos casos de tuberculose
multirresistente, estamos numa situacdo confortavel, mas ndao estamos totalmente descansados. A
qualquer momento, basta distrairmo-nos um bocadinho para que volte a ser transmitida e a aparecer
em numeros alarmantes”, afirmou a Lusa Miguel Viveiros, investigador do Instituto de Higiene e
Medicina Tropical da Universidade Nova de Lisboa. Miguel Viveiros foi um dos coordenadores do
‘contributo’ portugués para o estudo hoje divulgado e liderado pela Escola de Higiene e Medicina
Tropical de Londres, no Reino Unido, onde a sequenciacdo gendmica é usada para diagnosticar a
tuberculose resistente. A par do Instituto de Higiene e Medicina Tropical da Universidade Nova de
Lisboa, o trabalho teve a participacdo nacional dos investigadores Isabel Portugal e Jo&do Perdigao, do
Instituto de Investigacdo do Medicamento da Faculdade de Farméacia da Universidade de Lisboa. Das
"milhares de mutacfes"” genéticas assinaladas no estudo, muitas eram conhecidas e outras néo.
Segundo Miguel Viveiros, foram identificadas "novas mutac¢des" e "novos mecanismos de resisténcia”,
tais como "algumas proteinas das paredes da bactéria”. O perfil de resisténcia das estirpes da bactéria
da tuberculose para as quais foi feita a sequéncia do genoma foi definido para 14 medicamentos
diferentes, que, de acordo com Miguel Viveiros, constituem quase "todo o arsenal" usado para tratar a
doenca infecciosa.
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