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1 Introdução

 O Helicobacter pylori é responsável pela infecção bacteriana crônica mais frequente 

em  humanos,  acometendo  aproximadamente  50%  da  população  mundial.  Transmitida 

sobretudo pela via fecal-oral, a bactéria coloniza a mucosa gástrica e pode resultar em sintomas 

gastrointestinais, como dispepsia, dor abdominal e pirose, além de favorecer o desenvolvimento 

de complicações gastroduodenais que vão desde a invariável gastrite crônica até neoplasias 

malignas, uma vez que é considerado um carcinógeno do Grupo 1 (Ford  et al., 2020). As 

manifestações da infecção dependem de fatores do hospedeiro e do patógeno, dentre os quais 

destacam-se  os  genes  de  virulência  cagA  (cytotoxin-associated  gene  A),  oipA  (outer  

inflammatory protein A)  e vacA (vacuolating cytotoxin A gene).  O produto do gene  cagA 

interfere em vias de sinalização intracelular,  altera a estrutura do epitélio e apresenta alta 

capacidade oncogênica (Basso  et  al.,  2008).  Além disso,  o gene  oipA codifica a  proteína 

inflamatória externa A, envolvida na adesão bacteriana às células e na amplificação da resposta 

inflamatória  pela produção de interleucina (IL)-8 (Maciel  et al., 2025). Por sua vez, o gene 

vacA, considerado constitutivo do H. pylori, está envolvido no aumento da permeabilidade da 

mucosa  gástrica,  na  vacuolização  e  na  apoptose  celular,  sendo  o  genótipo  vacA  s1m1 

considerado o  mais citotóxico (Tombola  et  al.,  2001).  Diante  disso,  a  caracterização dos 

principais genes de virulência bacterianos pode contribuir para compreender a variabilidade das 

apresentações clínicas e o risco de evolução para formas mais graves da doença.
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2 Objetivos 

Caracterizar pacientes sintomáticos submetidos à endoscopia digestiva alta (EDA) em 

relação  aos  dados  sociodemográficos,  de  saúde  e  clínicos,  determinar  a  frequência  dos 

genótipos de Helicobacter pylori de acordo com a presença de genes de virulência nas amostras 

gástricas e analisar a relação entre tais variáveis.

3 Metodologia 

Estudo transversal realizado entre setembro de 2025 e agosto de 2026  no  Centro de 

Endoscopia Digestiva, no Laboratório de Patologia do Hospital São Vicente de Paulo (HSVP), 

e no Laboratório de Bioquímica e Biologia Molecular da Universidade Federal da Fronteira Sul 

(UFFS), na cidade de Passo Fundo - RS. A pesquisa foi aprovada pelo Comitê de Ética em 

Pesquisa com Seres Humanos da UFFS (Parecer 7.276.258).  A população compreende os 

pacientes de ambos os sexos e idade ≥ 18 anos que foram submetidos ao exame de EDA com 

coleta de biópsia gástrica no HSVP durante o período de janeiro a dezembro de 2025. Por sua 

vez, a amostragem abrange apenas os pacientes com confirmação histopatológica de infecção 

gástrica por H. pylori através da coloração de Giemsa. Os participantes foram abordados pela 

equipe de pesquisa na sala de recuperação da EDA, e, após apresentação e aceite na participação 

com assinatura do Termo de Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE), responderam ao 

questionário  epidemiológico  do  estudo,  que  juntamente  das  biópsias  gástricas  foram 

identificados numericamente e armazenados no Laboratório de Patologia. Posteriormente, no 

Laboratório de Bioquímica e Biologia Molecular da UFFS, realizou-se o processamento das 

amostras infectadas por H. pylori. Fragmentos das biópsias foram seccionados em micrótomo 

comum (5 fragmentos de 10 um), e o  DNA foi extraído utilizando o kit comercial ReliaPrepTM 

FFPE gDNA Miniprep System (PROMEGA). Em sequência, a análise genética ocorreu pela 

Reação em Cadeira Polimerase (PCR) convencional, empregando-se as técnicas de PCR e 

Nested-PCR com a utilização de iniciadores (primers) específicos para amplificação dos genes 

cagA, vacA e oipA e os reagentes do kit comercial Taq DNA Polimerase I0 - Phoneutria (pht). 

A amplificação ocorreu em termociclador com os parâmetros adequados e os produtos foram 

analisados utilizando eletroforese e visualização sob transiluminação UV. Os questionários e 

resultados foram duplamente digitados no banco de dados do software Epidata com posterior 

análise estatística no PSPP, ambos de distribuição livre. Nesse contexto, verificou-se a média e 



o desvio padrão das variáveis numéricas, a distribuição de frequências das variáveis categóricas 

e a análise da relação entre as variáveis dependentes e independentes, que foi realizada através 

do Teste de Qui-quadrado ou exato de Fisher, considerando um nível de confiança estatística 

de 95%.

4 Resultados e Discussão

Foram incluídos 40 pacientes, com predomínio do sexo feminino (70,0%), idade ≥ 50 

anos (65,0%) e  média de  53,3 anos (±  13,5),  escolaridade de ensino médio completo ou 

incompleto (37,5%), residência em zona urbana (85,5%) com ≥ 3 pessoas vivendo no mesmo 

domicílio (52,5%), ausência atual do hábito de consumo de tabaco (75,0%) e de álcool (52,5%). 

Em concordância, a literatura demonstra a maior prevalência feminina e a idade ≥ 50 anos na 

infecção por H. pylori, ambos caracterizando fatores de risco para sintomas e severidade da 

doença e levando à maior procura do sistema de saúde, enquanto aspectos como escolaridade, 

residência e consumo de tabaco ou álcool variam conforme o método de amostragem e o local  

do estudo (Machado  et al., 2022). Os sintomas mais frequentes foram pirose (77,5%), dor 

abdominal  ou  epigástrica  (65,5% cada)  e  dispepsia  (60,0%),  similarmente  discorridos  na 

literatura (Ford  et al., 2020; Oliveira  et al., 2023). Outras manifestações relatadas incluem 

náusea (52,5%), refluxo gastroesofágico (50,0%) e vômitos frequentes (17,5%). Diante disso, 

a análise molecular das biópsias definiu as cepas do H. pylori e evidenciou a prevalência de 

20% do gene cagA, 10% do oipA e 10% do vacA s1m1. Estudos recentes variam entre si, mas, 

em geral, divergem desta pesquisa por demonstrarem frequências genéticas significativamente 

maiores, apesar da concordância do gene cagA ser o mais prevalente (Maciel et al., 2025). Na 

relação das cepas bacterianas com os perfis epidemiológico e clínico da amostra (Tabelas 1 e 

2, respectivamente), não houve evidência de significância estatística (p > 0,05) com nenhum 

dos genes avaliados, o que pode refletir a limitação provocada pelo tamanho amostral, apesar 

de  convergir  com outras  pesquisas  sob técnicas  metodológicas  similares  e  maior  amostra 

(Freitas et al., 2025). Por outro lado, sabe-se que a distribuição de H. pylori e seus genes de 

virulência variam de acordo com a região, o que destaca a importância do presente estudo em 

realizar tal caracterização em um amostra a partir de um Serviço de referência regional, uma 

vez que conhecimento molecular torna-se importante para identificação de potenciais alvos-

terapêuticos e de vacinas (BAJ et al., 2020).



5 Conclusão

Pacientes infectados por H. pylori na mucosa gástrica em um Serviço de referência no 

norte gaúcho são maioria mulheres, com mais de 50 anos, escolaridade média, residentes na 

zona urbana e com baixa prevalência dos genes cagA, oipA e vacA s1m1, os quais não foram 

relacionados  ao  perfil  sociodemográfico,  clínico  e  de  saúde.  Essa  análise  pode  ter  sido 

influenciada  pelo  baixo  n  amostral.  Por  outro  lado,  a  população  de  estudo  pode  ter  a 

particularidade de uma baixa distribuição dos genes de interesse, e novos estudos regionais 

podem elucidar melhor sobre a prevalência e relação dos genes com dados epidemiológicos. 
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