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INTRODUCCIÓN
Según datos de la Organización mundial de la Salud,

para el año 2019 las muertes asociadas a

resistencia antimicrobiana se estimaron en 4.95

millones, lo que representa un problema de salud

pública a nivel mundial(1). Los elementos que

propician la resistencia antimicrobiana se clasifican

como naturales o adquiridos. La resistencia natural

puede ser intrínseca o inducida, es decir por la

exposición continua a antibióticos, dosis

independientes 2.

OBJETIVOS
Conocer la expresión real de los mecanismos de

resistencia bacteriana detectados en el Laboratorio

Clínico del hospital H+ Los Cabos, con metodología

BIOFIRE® correlacionando los resultados de los

cultivos y antibiogramas de pacientes hospitalizados,

en los mismos especímenes en un periodo de tiempo

establecido entre Enero 2021 y Mayo 2025. Con

fines de implementación del PROA.

Revisión retrospectiva de 646 resultados de

laboratorio año: 2021-2025

Tipo de muestras: paneles de neumonía y

sepsis, de pacientes hospitalizados analizados

en la plataforma Filmarray BIOFIRE®; cultivos y

hemocultivos, procesados por metodología

automatizada de identificación y sensibilidad a

antibióticos en la plataforma VITEK® 2

COMPACT.

Se identificaron aquellos resultados positivos de

éstos paneles, en los cuales los se reportaron

además de los agentes causales (Fig.1 y 2)

algún gen de resistencia antimicrobiana como:

KPC (carbapenemasa de K. Pneumoniae),

mecA, mecA/C y MREJ (resistencia a meticilina)5

Van A/B (resistencia a vancomicina),

Carbapenemasas (IMP, KPC, NDM, OXA-48-like,

VIM)

Beta lactamasas de espectro extendido (CTX-

M)3.

MATERIAL Y MÉTODOS

RESULTADOS

Asociación más frecuente en paneles de sepsis:

Staphylococcus spp-mecA detectado por PCR

multiplex/Staphylococcus Aureus con resistencia a

Oxacilina en cultivo y antibiograma.

En el panel de neumonía: Klebsiella pneumoniae

group/ Acinetobacter baumannii y CTX-M

/Acinetobacter baumannii resistente a cefatizidima,

ceftriaxona, cefepima, doripenem en el cultivo y

antibiograma. Esta concordancia entre panel y

cultivo con antibiograma, representa promedio en un

81% del total de las muestras estudiadas.

Los mecanismos de resistencia bacteriana son en su

mayoría adquiridos, resultado de la transmisión lateral

de genes de resistencia antibióticos entre bacterias

ecológicamente y taxonómicamente dispares2. El papel

del laboratorio clínico, resulta crucial, ya que la

identificación de genes de resistencia bacteriana y su

falta de expresión en el antibiograma no significa que la

bacteria no pueda desarrollar de manera eventual

enzimas a bajo nivel, propagarlas y volverse más

activas en el nuevo huésped4. Esto aunado a la

exposición a bajas concentraciones de antimicrobianos

(sub-inhibidores) incrementa la tasa de mutación

bacteriana y con ello la fármaco resistencia2.

DISCUSIÓN

CONCLUSIONES
La expresión de genes de resistencia bacteriana

detectados por PCR multiplex a través de los patrones

de resistencia evidenciados en el antibiograma se

encuentran alrededor del 81% del total de la población

estudiada. Además de un mejor desenlace clínico para

el paciente la detección de genes de resistencia

bacteriana puede ayudar a prevenir la resistencia

antimicrobiana.

BIBLIOGRAFIA
1).- WHO Bacterial Priority Pathogens List, 2024: bacterial pathogens of public health importance to guide research, development and 
strategies to prevent and control antimicrobial resistance. Geneva: World Health Organization; 2024.
2).- Galgano, M., Pellegrini, F., Catalano, E., Capozzi, L., del Sambro, L., Sposato, A., Lucente, M. S., Vasinioti, V. I., Catella, C., Odigie, A. E.,
Tempesta, M., Pratelli, A., & Capozza, P. (2025). Acquired Bacterial Resistance to Antibiotics and Resistance Genes: From Past to Future. In 
Antibiotics (Vol. 14, Issue 3). Multidisciplinary Digital Publishing Institute (MDPI). https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222.
3).- Lepe, J. A., & Martínez-Martínez, L. (2022). Resistance mechanisms in Gram-negative bacteria. Medicina Intensiva, 46(7), 392–402.
https://doi.org/10.1016/j.medin.2022.02.004
4).- Postupolski, J., Stasiak, M., Maćkiw, E., Kowalska, J., & Kucharek, K. (2021). Silent Genes: Antimicrobial Resistance and Antibiotic 
Production. In Polish Journal of Microbiology (Vol. 70, Issue 4). Polish Society of Microbiologists. https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040.
5).- Mohammed, M. M., Isa, M. A., Abubakar, M. B., Dikwa, A. S. B., & Kappo, A. P. (2025). Molecular detection of mecA gene from methicillin-
resistant Staphylococcus aureus isolated from clinical and environmental samples and its potential inhibition by phytochemicals using in 
vitro and in silico approach. In Silico Pharmacology, 13(1). https://doi.org/10.1007/s40203-024-00297-y

Fig.1

Fig.2

EXPRESIÓN DE GENES RESISTENCIA BACTERIANA EN EL
HOSPITAL H+ LOS CABOS

Vega Escobedo María Fernanda1 Alomía Castelo Idanny Paulina 2 García Domínguez América Alejandra 3. Cedeño Márquez 
Andrea Monserrat 4. Fong Hirales Arlett 5.

https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.3390/antibiotics14030222
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040
https://doi.org/10.33073/pjm-2021-040

	Diapositiva 1: Guía

