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Resumo Acinetobacter baumannii é uma bactéria Gram-negativa considerada um patógeno 
emergente multirresistente. Além disso, essa bactéria pode sobreviver em condições 
ambientais extremas, o que a torna uma causa frequente de surtos de infecção 
nosocomial. As análises de expressão gênica por PCR quantitativa em Tempo Real 
(RT-qPCR) dependem de um gene de referência, também chamado de gene endógeno, 
que é usado para normalizar os dados gerados e, assim, garantir uma análise precisa 
com erros mínimos. Atualmente, as análises de expressão gênica em A. baumannii 
estão comprometidas, pois não há relatos na literatura descrevendo a identificação de 
genes de referência validados para uso em análises de RT-qPCR. Por esse motivo, 
selecionamos doze genes de referência candidatos de A. baumannii e avaliamos seu 
perfil de expressão sob diferentes condições experimentais e de cultura. A estabilidade 
da expressão dos genes candidatos foi avaliada usando algoritmos estatísticos como 
BestKeeper, geNorm, NormFinder, Delta CT e RefFinder, a fim de identificar os genes de 
referência candidatos mais adequados para análises de RT-qPCR. As análises estatísticas 
indicaram os genes rpoB, rpoD e fabD como os mais adequados para garantir a 
normalização precisa dos dados de RT-qPCR em A. baumannii. A eficiência dos genes de 
referência propostos foi validada usando-os para normalizar a expressão do gene ompA, 
que codifica a proteína A da membrana externa, em A. baumannii sensível e resistente 
ao antibiótico polimixina. O presente trabalho fornece genes de referência adequados 
para a normalização precisa dos dados de RT-qPCR em futuros estudos de expressão 
gênica com A. baumannii. 
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