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Espécies ndo-diftéricas do género Corynebacterium t€m emergido como patdgenos oportunistas em
infecgdes nosocomiais, embora seus mecanismos de resisténcia e viruléncia ainda sejam pouco
compreendidos. Este estudo descreve o primeiro caso de infec¢do sistémica causada por
Corynebacterium hesseae em um paciente idoso do Centro-Oeste do Brasil, com isolamento a partir de
hemocultura. As amostras sanguineas foram processadas em sistema automatizado BACT/ALERT®
3D, com crescimento de colonias mucoides e nao-hemoliticas em agar-sangue. A identificagdo inicial
por MALDI-TOF MS indicou C. aurimucosum (99%), mas anélises genomicas confirmaram C. hesseae
(ANI 96,36%; dDDH 84,9%). O antibiograma revelou perfil multirresistente, com resisténcia a
penicilina, clindamicina, ciprofloxacina e tetraciclina, mantendo suscetibilidade a vancomicina e
linezolida. Genes de resisténcia foram identificados para aminoglicosideos (aph(3')-1a, aph(6)-1d),
macrolideos (ermX), tetraciclinas (tetA, tetW) e cloranfenicol (cmx), além de uma substitui¢do SOV
em gyrA, associada a resisténcia as quinolonas. Ensaios fenotipicos demonstraram elevada capacidade
de adesdo e formagao de biofilme apo6s 24 h de incubacdo, com biomassa média de O.D.600 = 0,578 +
0,119. No modelo in vivo com Galleria mellonella, a cepa promoveu 70% de mortalidade em 168 h,
confirmando seu potencial patogénico. Genomicamente, foram detectados genes de viruléncia
associados a adesdo (sapD, srtB), captacdo de ferro (fagBCD, hmuTUV, irp6BC) e regulagdo
transcricional (sigA, sigD, dtxR). Nenhum sistema CRISPR-Cas foi identificado. Em conjunto, os
resultados evidenciam C. hesseae como um patdgeno emergente, com perfil multirresistente, forte
capacidade de formacgdo de biofilme e fatores genéticos compativeis com a adaptagcdo a ambientes
hospitalares e persisténcia em hospedeiros humanos.
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