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RESUMO

A Shigella spp., esta intimamente relacionada com Escherichia coli em termos de fenétipos e
gendtipos, ambos sdo bactérias Gram-negativas e pertencem ao filo Enterobacterales. No
entanto, entre as muitas subestirpes de E. coli, a E. coli enteroinvasiva (EIEC) comporta-se de
forma semelhante & Shigella spp., causando invasdo e destruicdo inflamatéria do epitélio do
c6lon humano, o que também leva ao desenvolvimento de shigelose pela presenca da toxina
shiga. Na verdade, tanto EIEC como Shigella spp., evoluiram de E. coli comensal através da
perda e/ou ganho de genes funcionais e genes de viruléncia. A diversidade na_populacéo de E.
coli é impulsionada pela alta plasticidade do genoma e por um grande pool genético. Tudo isso
fez_da E. coli um dos organismos mais estudados, bem como uma cepa comumente usada nos
laboratérios. Portanto, esse trabalho objetivou a realizacdo uma revisao bibliografica sobre
similaridade gendmica entre Shigella e E. coli e a necessidade de reclassificacdo. Na
verdade, E. coli e Shigella foram inicialmente atribuidas ao mesmo género devido as suas
semelhancas, mas a espécies diferentes para distinguir formas patogénicas e nao patogénicas.
A estreita relagdo genética entre E. coli e Shigella foi inicialmente reconhecida na década de
1950 com base em sua capacidade de recombinar-se reciprocamente. Ao se comparar as
espécies Shigella dysenteriae, Shigella flexneri, Shigella boydii e Shigella sonnei com E. coli,
ele obteve 95,6%, 96,4%, 96,5% e 96,6% de similaridade respectivamente. A reclassificacdo
de Shigella spp. como sindnimos heterotipicos posteriores de E. coli resultam em uma espécie
com um critério de semelhanga com 95% compatibilidade. Uma consequéncia importante desta
mudanca € que a homenclatura tal como esta ndo é util para a classificagéo clinica de isolados
de Shigella. E necesséria, a reclassificacdo de Shigella spp. ja que sinénimos heterotipicos
posteriores de E. coli servirdo melhor a comunidade, pois aderem a definicdo de espécie
adotada.

Palavras-chave: Enterobactérias; Taxonomia; Reclassificacdo; Variantes; Comensais.
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ABSTRACT

Shigella spp. is closely related to Escherichia coli in terms of phenotypes and genotypes; both
are Gram-negative bacteria and belong to the phylum Enterobacterales. However, among the
many substrains of E. coli, enteroinvasive E. coli (EIEC) behaves similarly to Shigella spp.,
causing invasion and inflammatory destruction of the human colonic epithelium, which also
leads to the development of shigellosis due to the presence of shiga toxin. In fact, both EIEC
and Shigella spp. evolved from commensal E. coli through the loss and/or gain of functional
genes and virulence genes. The diversity in the E. coli population is driven by high genome
plasticity and a large gene pool. All of this has made E. coli one of the most studied organisms,
as well as a commonly used strain in laboratories. Therefore, this work aimed to perform a
literature review on genomic similarity between Shigella and E. coli and the need for
reclassification. In fact, E. coli and Shigella were initially assigned to the same genus due to
their similarities, but to different species to distinguish pathogenic and nonpathogenic forms.
The close genetic relationship between E. coli and Shigella was initially recognized in the 1950s
based on their ability to recombine reciprocally. When comparing the species Shigella
dysenteriae, Shigella flexneri, Shigella boydii and Shigella sonnei with E. coli, it was obtained
95.6%, 96.4%, 96.5% and 96.6% similarity respectively. The reclassification of Shigella spp. as
later heterotypic synonyms of E. coli results in a species with a similarity criterion of 95%
compatibility. An important consequence of this change is that the nomenclature as it stands is
not useful for the clinical classification of Shigella isolates. Reclassification of Shigella spp. is
necessary, as later heterotypic synonyms of E. coli will better serve the community, as they
adhere to the adopted species definition.

Keywords: Enterobacteriaceae; Taxonomy; Reclassification; Variants; Commensals.

INTRODUCAO

Escherichia coli e Shigella sdo de fato espécies intimamente
relacionadas, com uma divergéncia relativamente recente em termos
evolutivos. Estudos gendmicos detalhados demonstraram que as diferencas
genéticas entre elas sdo minimas, com as duas bactérias compartilhando mais
de 99% de identidade em seu DNA.! Este elevado grau de similaridade sugere
gue ambas poderiam ser consideradas como uma unica espécie. Escherichia
coli, uma bactéria normalmente comensal do trato gastrointestinal humano,
pode, sob certas condi¢des, adquirir caracteristicas patogénicas e dar origem a
diversas infeccdes intestinais e extraintestinais. Ja Shigella, conhecida por ser
a causadora da shigelose, uma doenca diarreica grave, € amplamente
reconhecida como um patégeno exclusivo que causa disenteria em humanos.?

Quando isolada pela primeira, a Escherichia coli, foi designada Bacillus
coli communis, uma latinizacdo que descreve a sua caracteristica proeminente
como uma bactéria comum do cdllon. Nas décadas que se seguiram, as

caracteristicas utilizadas para atribuicdo a esta espécie foi expandida para
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incluir outras caracteristicas que distinguem E. colide

outras espécies entéricas.®

O espécime original foi descrito pela primeira vez por Escherich (1885)*
e as principais caracteristicas destacadas pelo autor foram sua capacidade de
fermentar glicose, produzir acido e leite azedo. Apesar de ser um organismo
altamente diversificado que inclui uma variedade de variantes comensais e
patogénicas encontradas em diversos nichos e em todo o mundo, a E. coli é
considerada um patdgeno prioritario devido aos altos niveis de resisténcia aos
medicamentos observados.®

Poucas linhagens séo responsaveis pelas patologias em comparacao
com a diversidade de cepas comensais. Estas linhagens surgiram mdultiplas
vezes durante a evolucdo da E. coli, principalmente através da aquisicao de
genes de viruléncia localizados em elementos modveis, mas num contexto
filogenético cromossémico especifico.®

A Shigella spp., esta intimamente relacionada com Escherichia coli em
termos de fenotipos e genodtipos, ambos sdo bactérias Gram-negativas e
pertencem ao filo Enterobacterales.” Do ponto de vista clinico, Shigella spp.,
sdo responsaveis pela disenteria potencialmente fatal e a infeccdo leva a
elevada morbidade e mortalidade infantil em todo o mundo), enquanto a E. coli
sdo é normalmente comensal encontrados na microbiota intestinal humana.®

No entanto, entre as muitas subestirpes de E. coli, a E. coli
enteroinvasiva (EIEC) comporta-se de forma semelhante a Shigella spp.,
causando invaséao e destruicdo inflamatdria do epitélio do célon humano, o que
também leva ao desenvolvimento de shigelose pela presenca da toxina shiga.?
Na verdade, tanto EIEC como Shigella spp., evoluiram de E. coli comensal
através da perda e/ou ganho de genes funcionais e genes de viruléncia.®

A diversidade na_populacdo de E. colié impulsionada pela alta

plasticidade do genoma e por um grande pool genético. Tudo isso fez.da E.
colium dos organismos mais estudados, bem como uma cepa comumente
usada nos laboratérios.® A similaridade gendmica entre Escherichia coli e
Shigella é indiscutivel, com as duas bactérias compartilhando um genoma base
guase idéntico, diferindo principalmente por genes adquiridos de viruléncia. As

evidéncias sugerem que Shigella € uma subespécie altamente especializada
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deEcoli; comadiferenciacdo-entre-efas ocorrendo-através
de modificaces genéticas relacionadas a adaptacdo ao ambiente intestinal
humano e a patogenicidade.

A manutengdo de Shigella como um género separado de E. coli ndo
parece ser justificada a luz das descobertas genbmicas atuais, e uma
reclassificacdo para incorporar Shigella como uma subespécie de E. coli
poderia refletir mais acuradamente sua evolugéo e relagdo genética. Portanto,
esse trabalho objetivou a realizagdo uma revisdo bibliografica sobre
similaridade gendomica entre Shigella e E. coli e a necessidade de

reclassificagéo.
METODOLOGIA

O presente estudo consiste em uma revisdo bibliografica com
abordagem narrativa da literatura, com o intuito de sintetizar trabalhos ja
publicados sobre a similaridade gendmica entre Shigella e E. coli e a
necessidade de reclassificagcdo. Foram utilizadas referéncias localizadas
nas seguintes bases de dados bibliograficos: Medical Literature Analysis
and Retrieval System Online (MEDLINE) via Pubmed, Scientific Eletrinic Library
Online (SciELO), Biblioteca Virtual em Saude (BVS) e Google Académico. Os
artigos relevantes foram revisados, sem exclusdes aplicadas ao desenho do
estudo e tipo de publicacéo, e selecionados com base em sua relevancia e

conforme o objetivo do estudo.
RESULTADOS E DISCUSSAO

Estudos gendmicos recentes demonstram que Shigella e Escherichia
coli compartilham uma identidade genética muito alta, com uma similaridade
gue pode chegar a 98-99%.1° Essa similaridade é observada principalmente
nos genes do core genbmico, que sao essenciais para a sobrevivéncia e
funcdes basicas das bactérias, como a replicacdo do DNA e a sintese de

proteinas. A principal diferenca entre as duas espécies esta na presenca de
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genes-especificos devirulénciaem-Shigelta; comoosgenes

do plasmideo pINV, responséaveis pela invasdo celular e a capacidade de
causar disenteria.!!

De acordo com um estudo de Koh et al. (2021)*?, a comparacdo de
genomas de diversas cepas de Shigella e E. coli revelou que as duas bactérias
tém uma base genética comum, com Shigella possuindo um subconjunto de
genes de E. coli que foram adquiridos através de eventos de transferéncia
horizontal de genes, 0 que resultou em sua adaptacdo para a viruléncia. Além
disso, vérias linhagens de Shigella compartilham sequéncias genéticas com
cepas de E. coli de origem comensal, indicando que a evolugdo de Shigella
pode ter ocorrido a partir de uma linhagem ancestral de E. coli por meio de
modificacdes genéticas direcionadas a patogenicidade.'3

Variantes, Patotipos e Desafios na ldentificacao
Oito variantes patogénicas de E. coli foram definidas com base no local

de infeccdo e na distincdo de marcadores fenotipicos e moleculares. Estes séo

amplamente divididos em patoétipos diarreicos, que infectam o trato

gastrointestinal, e variantes extraintestinais, denominadas: E.

coli enteropatogénica (EPEC), E. coli enterotoxigénica (ETEC), E.
coli enterohemorragica (EHEC), E. coli enteroagregativa (EAEC), E.
coli enteroinvasiva (EIEC), E. _coli difusamente aderente ( DAEC) eE.
coli invasiva aderente (AIEC).®

Existem quatro espécies de Shigella comumente reconhecidas (Shigella
boydii, Shigella dysenteriae, Shigella flexneri e Shigella sonnei), todas as quais
podem causar a doenca bem caracterizada conhecida como shigelose. Em
contraste, as cepas de E. coli no intestino humano sédo tipicamente comensais,
embora alguns desses possam causar diarreia.’

Poucas linhagens da E. coli sdo responsaveis pelas patologias em
comparacao com a diversidade de cepas comensais. Estas linhagens surgiram
multiplas vezes durante a evolucdo da E. coli, principalmente através da
aquisicdo de genes de viruléncia localizados em elementos méveis, mas num

contexto filogenético cromossémico especifico.®
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Hoje, existem milhares de genomas sequenciados-de

E. coli armazenados em bancos de dados publicos. Embora os dados estejam
amplamente disponiveis, o acesso as informacgfes para realizar anélises ainda
pode ser um desafio. A recolha de dados relevantes disponiveis requer o
acesso a diferentes fontes, onde os dados podem ser armazenados numa
variedade de formatos.®

Numerosos estudos mostraram que as espécies de E. coli e Shigella
apresentam alta similaridade genémica. Logo, é amplamente reconhecido que
as espécies de E. coli e Shigella podem ser consideradas uma Unica espécie,
no entanto, esta reclassificacdo ndo foi adotada devido a importancia médica

da Shigella como patégeno causador da shigelose.?

Caracteristicas Fenotipicas vs. Gendmicas

Enquanto as diferencas fenotipicas entre E. coli e Shigella séo
frequentemente usadas para justificar suas classificacdes separadas, essas
distincbes sao frequentemente superficiais em comparacdo com as
semelhancas gendmicas. A principal diferenca fenotipica entre as duas
espécies é a motilidade; E. coli é tipicamente movel devido a presenca de
flagelos, enquanto Shigella é imoével.'* Além disso, Shigella ndo fermenta
lactose, enquanto muitas cepas de E. coli possuem essa capacidade.

No entanto, essas diferencas podem ser atribuidas a adaptacoes
evolutivas especificas que conferem vantagens seletivas a Shigella em seu
ambiente intestinal humano, como a capacidade de invadir células epiteliais
intestinais e evadir o sistema imune do hospedeiro.® As semelhancas
genéticas, por outro lado, refletem uma origem comum e a especializacdo de
Shigella a partir de E. coli, 0 que levanta questdes sobre a necessidade de
manter dois géneros taxondmicos distintos.

Atualmente, as espécies de Shigellasdo consideradas variantes
toxigénicas de E. coli, e E. fergusonii e E. albertii sdo patogénicas e ndo sao
faciimente diferenciadas de E. colidevido a semelhancas biolégica.'® Ao

mesmo tempo, a EIEC também causa disenteria, tornando a distingdo clinica
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propriedades bioquimicas distinguem a Shigella da EIEC.!

A classificacdo de E. colitambém foi confundida pela intransigéncia
de Shigella como um género separado. Cada cepa atribuida a Shigella parece
estar dentro da variacdo abrangida por E. colie as quatro espécies de
Shigella originaram-se independentemente, e multiplas vezes, de dentro de E.
coli.® Este surgimento repetido de linhagens estaveis defende uma otimizagdo
da aptiddo da cepa através de interacfes epistaticas entre os determinantes de
viruléncia e o genoma restante.®

Segundo Horesh et al. (2021)°, as diferencas bioldégicas entre as
linhagens séo claras. Ha diferencas claras no tamanho do genoma entre os
filogrupos e linhagens. Uma maior variabilidade no tamanho do genoma dentro
de um filogrupo ou um tamanho maior do genoma também pode ajudar a
equipar uma linhagem para sobreviver em varios nichos. Estes resultados
indicam a importancia deste conjunto de entre as diferentes linhagens de E.
coli e o fluxo génico na populacéo de E. coli .

Em outra abordagem, Parks et al. (2021)! demonstra em seu trabalho
uma alta similaridade genémica entre as espécies Shigella spp. e E. coli. Ao
comparar as espécies Shigella dysenteriae, Shigella flexneri, Shigella boydii e
Shigella sonnei com E. coli, ele obteve 95,6%, 96,4%, 96,5% e 96,6% de
similaridade respectivamente. A reclassificacdo de Shigella spp. como
sinbnimos heterotipicos posteriores de E. coli resultam em uma espécie com
um critério de semelhanca com no minimos 95% compatibilidade (Tabela 1).

Tabela 1 - Similaridade gendmica entre as espécies Shigella spp. e E. coli.

ESPECIE SIMILARIDADE (%)
Shigella dysenteriae 95,6
Shigella flexneri 96,4
Shigella boydii 96,5
Shigella sonnei 96,6
Escherichia coli 100

Fonte: Parks et al. (2021)*

REVIVA / Revista do Centro Universitario FAl — UCEFF / Itapiranga — SC, v 4 .n.2, dez. 2025
ISSN 2965-0232

Pa’gina381


http://doi.org/10.1601/nm.3093
http://doi.org/10.1601/nm.3093
http://doi.org/10.1601/nm.3093

ﬁ : t Revista do Centro Universitario FAl — UCEFF Itapiranga —-SC
eVISia A g
Centro de Ciéncias da Saude

V. 4, N.2 (2025) — Artigo

A estreita relacdo genética entre E. coli e Shigella foi inicialmente
reconhecida na década de 1950 com base em sua capacidade de recombinar-
se reciprocamente, mas como Shigella se recombinou comE. coliem
frequéncias mais baixas do que as observadas entre cepas de E. coli, cada
tAxon manteve seu status como um género separado.®

A diferenciacdo de Shigella e E. colié ainda mais complicada com a
descricao e associacao de todo o seu genoma. A sequéncia de multiplos genes
de limpeza indica que a EIEC esta mais relacionada com a Shigella do que
com a E. coli ndo invasiva. Porém, mesmo com toda a similaridade entre as

espécies, sao classificados como géneros bacterianos distintos.’

Evidéncias para Reclassificagédo

A reclassificacdo de Shigella como uma subespécie de E. coli tem sido
defendida por varios pesquisadores com base nas evidéncias genémicas. A
analise comparativa do genoma revelou que as cepas de Shigella sdo muito
proximas das cepas comensais de E. coli, com diferencas que séo
principalmente devidas a genes de viruléncia adquiridos, ao invés de diferencas
fundamentais no genoma.*® 1° Além disso, estudos filogenéticos indicam que as
linhagens de Shigella formam um clado dentro do grupo E. coli, o que sugere
gue sua separacdo como um género distinto € artificial e néo reflete
adequadamente a evolucédo das duas bactérias.?°

A proposta de reclassificar Shigella como uma subespécie de E. coli
também é apoiada pela crescente evidéncia de que as duas espécies
compartiiham mecanismos de patogenicidade semelhantes, incluindo a
presenca do sistema de secrecao tipo Il (T3SS), que permite a invasdo das
células do hospedeiro.?! Esses mecanismos de viruléncia sdo amplamente
conservados entre as cepas de E. coli patogénicas, como as linhagens
0157:H7, e as espécies de Shigella, indicando que a classificacdo em géneros
separados é baseada mais em aspectos fenotipicos do que em diferencas

genéticas substanciais.
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3.4 Evidéncias para Reclassificagéo

As evidéncias para a reclassificagcdo de Shigella como uma linhagem de E.

coli séo robustas e incluem alguns pontos que podem ser destacados (Tabela

2).

Tabela 2 — Evidéncias sobre reclassificagdo da Shigella como uma linhagem de

E. coli
Evidéncia Descricao Referéncias

1. Alta As analises comparativas de genomas de | Pizzato et al.,
Similaridade diversas linhagens de E. coli e Shigella | 2022; Parks et al.,
Genética revelaram uma identidade genética superior a | 2021

99%, indicando que as diferencas entre as

espécies sdo pequenas e limitadas aos

fatores de viruléncia adquiridos.
2. Estudos As arvores filogenéticas baseadas em | Horesh etal., 2021

Filogenéticos

sequéncias de genes constitutivos mostram
de

relacionadas

gue as especies Shigella estéo

intimamente com E. coli,
formando um grupo monofilético dentro do

género Escherichia.

3. Aquisicao de
Genes de

Viruléncia

de de

meio de plasmideos e

A aquisicao genes viruléncia

especificos por
elementos modveis foi crucial para o

desenvolvimento das caracteristicas
patogénicas de Shigella, sugerindo que as
distincbes entre as duas espécies sdo, em
grande parte, devido a elementos adquiridos,

e ndo a diferencas genéticas fundamentais.

Denamur et al.,
2021

4. Fenotipagem

e Diagndstico

As diferencas fenotipicas entre as espécies
sao pequenas e, muitas vezes, baseadas em

caracteristicas relacionadas a viruléncia. Isso

Pizzato et al., 2022
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sugere que as diferencas néo justificam a
separacao taxondmica, especialmente

guando analisadas sob a 6tica gendmica.

Impacto da Reclassificacdo na Saude Publica

A reclassificacao pode levar a uma melhor compreensédo epidemioldgica,
melhorando o rastreamento e controle de infeccOes associadas a essas
bactérias. Além disso, a reclassificagdo de Shigella pode ajudar a eliminar
confusdes nos diagnoésticos clinicos e facilitar o desenvolvimento de terapias
direcionadas.> ” A introducdo da Shigella como uma linhagem de E. coli teria
um impacto significativo no diagnodstico de doencas causadas por essas
bactérias. Atualmente, a identificacdo de Shigella como uma entidade separada
de E. coli pode ser dificil, jA que as caracteristicas fenotipicas entre elas séo
sutis e frequentemente relacionadas aos fatores de viruléncia adquiridos. A
similaridade genética entre E. coli e Shigella pode dificultar a diferenciacéo
entre cepas comensais e patogénicas, tornando o diagndstico microbioldgico
mais desafiador.®

Se a Shigella fosse reclassificada como uma subespécie ou uma
linhagem de E. coli, isso permitiria uma abordagem mais uniforme no
diagnostico e no monitoramento epidemioldgico das infec¢des. As técnicas de
sequenciamento genético e os métodos baseados em PCR poderiam ser mais
facilmente adaptados para detectar tanto as cepas comensais quanto as
patogénicas de E. coli, melhorando a precisdo dos testes laboratoriais e
permitindo um diagnéstico mais rapido e eficaz.’

A reclassificacdo também teria um impacto importante na compreensao
epidemiologica das doencas causadas por Shigella e E. coli. Atualmente, a
vigilancia das infeccbes por Shigella é realizada separadamente da vigilancia
das infeccbes por E. coli, apesar das semelhancas genéticas entre elas. Uma
vez reclassificadas, as estratégias de monitoramento poderiam ser unificadas,
permitindo uma deteccdo mais eficaz de surtos e a implementagéo de medidas
de controle mais direcionadas. Além disso, ajudaria a esclarecer a dinamica de

transmissao entre as cepas comensais e patogénicas de E. coli. Isso seria
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surtos comunitérios, onde a distincdo entre E. coli comensal e patogénica é

crucial para o controle e prevencédo de infecgées.*

3.6 Dados Prospectivos

A resisténcia a antibioticos é uma preocupacédo crescente no tratamento
de infecgbes causadas por Escherichia coli e Shigella. Linhagens de Shigella
tém demonstrado uma tendéncia a adquirir resisténcia a multiplos antibiéticos,
dificultando o tratamento de doencas como a disenteria.®> A reclassificacdo de
Shigella como uma linhagem de E. coli poderia ajudar a integrar os esforcos no
combate a resisténcia bacteriana, uma vez que as mesmas cepas de E. coli
podem ser patogénicas e resistentes a antibioticos.

Ao unir as duas espécies sob uma unica classificacdo, seria possivel
implementar estratégias de controle mais coordenadas para monitorar a
resisténcia, tanto em termos de prevencdo quanto de tratamento. Isso também
facilitaria a troca de informacbes e dados de resisténcia em nivel global,
ajudando a estabelecer politicas publicas de saude mais eficazes para lidar
com a crescente ameagca de resisténcia antimicrobiana.’

Uma das principais vantagens também seria sua contribuicdo para o
desenvolvimento de vacinas. As vacinas contra Shigella s&o limitadas em
termos de eficacia, com a maioria das vacinas em desenvolvimento focando
apenas nas espécies de Shigella. No entanto, considerando que Shigella
compartilha muitos dos mesmos antigenos com E. coli, a reclassificacdo
poderia estimular o desenvolvimento de vacinas que protejam contra uma
gama mais ampla de cepas patogénicas de E. coli, incluindo as variantes de
Shigella.® Isso poderia resultar em vacinas mais eficazes, que protejam tanto
contra a shigelose quanto contra outras infeccdes intestinais causadas por E.
coli.”

Em termos globais, a reclassificacdo de Shigella poderia ajudar a
otimizar os esforgos internacionais de controle de doencas. Atualmente, muitas
nacgdes enfrentam surtos de diarreia bacteriana causados por Shigella, que tem
um impacto significativo em paises de baixa e média renda, onde a shigelose é
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infantil.> Integrar Shigella ao género Escherichia permitiria um enfoque mais
coordenado na prevencéo, diagndstico e tratamento de infec¢des intestinais,
além de facilitar a colaboracdo entre diferentes paises na luta contra essas

doencas.
CONCLUSAO

A crescente compreensdao das bases genéticas e moleculares das
enterobactérias tem revelado uma sobreposicéo significativa entre Escherichia
coli e Shigella sp., principalmente no nivel gendmico. As analises comparativas
de genomas de cepas dessas duas espécies indicam uma alta similaridade em
suas sequéncias geneéticas, sugerindo uma relacéo estreita e, possivelmente, a
origem comum de ambos 0s grupos. Em termos de gendmica, Shigella pode
ser considerada uma forma altamente especializada de E. coli, com um namero
consideravel de genes compartilhados, além de variacbes especificas
associadas a patogenicidade e a capacidade de invaséao celular, caracteristicas
marcantes da Shigella.

A similaridade gendmica observada entre E. coli e Shigella levanta
guestdes sobre a classificacdo taxondmica dessas bactérias. Tradicionalmente,
as duas foram classificadas em géneros diferentes com base em suas
caracteristicas fenotipicas, como motilidade, fermentacao de acucares e fatores
de viruléncia. No entanto, as evidéncias moleculares recentes indicam que
essas diferencas fenotipicas podem ser mais atribuidas a adaptacdes
ambientais e evolutivas, ao invés de divergéncias genéticas substanciais. De
fato, véarias cepas de E. coli compartiham o sistema de invasdo plasmidial
tipico de Shigella, o que sugere uma estreita relacao evolutiva entre ambas.

Diante desses dados, ha uma crescente necessidade de revisar e
reclassificar Shigella dentro do género Escherichia, com base na evidéncia de
gue as distingdes entre essas duas espécies sdo, em grande parte, fenotipicas
e nao refletem uma diferenca substancial em suas sequéncias genémicas.
Uma reclassificacdo poderia ndo apenas esclarecer a taxonomia das

enterobactérias, mas também oferecer novos insights sobre sua evolugéo,
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reclassificacdo poderia aprimorar o entendimento dos mecanismos de
resisténcia antimicrobiana e facilitar o desenvolvimento de estratégias de
controle mais eficazes, considerando as semelhancas genéticas e as
dindmicas de transmissao dessas bactérias patogénicas. Em suma, a evidéncia
de similaridade gendmica entre Escherichia coli e Shigella torna evidente a
necessidade de uma reclassificacdo taxonémica, alinhando a sistematica com
as descobertas moleculares mais recentes e promovendo avangos na pesquisa

microbioldgica e clinica.
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