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Classificacdo de linhagens do complexo Mycobacterium tuberculosis
baseado no MLVA numa visao filo-geografica perante a sua
diversidade molecular a nivel mundial

O método de tipificagdo MLVA (multiple-locus variable-number tandem repeat
analysis) baseia-se no numero de repeticdes de determinadas sequéncias de DNA,
constituidas por padrbes de dois ou mais nucleétidos, no genoma de diferentes
organismos. E (til para definir vias e fontes de transmiss&o de infecgdes por diferentes
microrganismos, incluindo do complexo Mycobacterium tuberculosis (MTC). Perante
duvidas relativamente a capacidade de métodos de tipificacdo ja utilizados em permitir
uma correcta relacdo filogenética entre as estirpes do complexo, os autores deste artigo
propuseram-se a desenvolveram um novo esquema de classificagdo do MTC baseado no
método MLVA, sugerindo um novo agrupamento das linhagens para uma identificagcdo
genotipica das estirpes.

A classificacdo baseada neste método de tipificacdo agrupa as estirpes do MTC
que sdo proximos filogeneticamente ou quase similares, apesar de 0S mesmos
encontrarem-se distantes quando a classificacdo é baseada em padrbes de outros
métodos ja utilizados para MTC. Com o trabalho realizado pelos autores, foram
identificadas 7 linhagens principais, formando assim um novo esquema de agrupamento
das estirpes relacionado com a distribuicdo geogréfica, isto é, as linhagens filogenéticas
ligadas com a sua distribuicdo mundial. Desta forma, o artigo da a conhecer novas
informacdes sobre os polimorfismos genotipicos dos patogéneos do complexo,
estabelecendo uma nova forma de classificagao.

Os resultados obtidos permitem-nos observar de melhor forma a histéria da
evolucdo dos microrganismos relacionada com a histéria das populacbes e a sua
migracdo. Para além disso, esta classificacdo genotipica das linhagens do MTC fornece,
pela primeira vez, uma visdo e interpretacdo filo-geografica fiaveis da sua diversidade
em todo o mundo.

Para mais informacdes, pode aceder ao artigo:
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