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I INTRODUCCION

Segun datos de la Organizacion mundial de la Salud,
para el afio 2019 las muertes asociadas a
resistencia antimicrobiana se estimaron en 4.95
millones, lo que representa un problema de salud
publica a nivel mundial. Los elementos que
propician la resistencia antimicrobiana se clasifican
como naturales o adquiridos. La resistencia natural
puede ser intrinseca o inducida, es decir por la
exposicion  continua a  antibidticos,  dosis

independientes 2. j
IOBJETIVOS
Conocer la expresion real de los mecanismos de
resistencia bacteriana detectados en el Laboratorio
Clinico del hospital H+ Los Cabos, con metodologia
BIOFIRE® correlacionando los resultados de los
cultivos y antibiogramas de pacientes hospitalizados,
en los mismos especimenes en un periodo de tiempo

establecido entre Enero 2021 y Mayo 2025. Con
fines de implementacion del PROA.

Fig.2

IMATERIAL Y METODOS

Revision  retrospectiva de 646

laboratorio afio: 2021-2025

® Tipo de muestras: paneles de neumonia y
sepsis, de pacientes hospitalizados analizados
en la plataforma Filmarray BIOFIRE®; cultivos y
hemocultivos, procesados por metodologia
automatizada de identificacion y sensibilidad a
antibiéticos en la plataforma  VITEK® 2
COMPACT.

Se identificaron aquellos resultados positivos de

éstos paneles, en los cuales los se reportaron

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

EPIDEMIOLOGIA PANELES DE SEPSIS

resultados de
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EPIDEMIOLOGIA PANELES DE NEUMONIA

alguin gen de resistencia antimicrobiana como:

® KPC (carbapenemasa de K. Pneumoniae),
mecA, mecA/C y MREJ (resistencia a meticilina)®
\an A/B (resistencia a vancomicina),
Carbapenemasas (IMP, KPC, NDM, OXA-48-like,

® 0 O

FRESULTADOS

123 PANELES DE
SEPSIS POSITIVOS
+40 DETECTADOS CON
RESISTENCIA

omech ELMAS
FRECUENTE

con
antibiograma

526 PANELES DE
DE NEUMONIA
+84 DETECTADOS CON

19 resultados de
paneles

Asociacion mas 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 neumonia: 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.

VIM)
Beta lactamasas de espectro extendido (CTX-
M)3.

®

IDISCUSION

Los mecanismos de resistencia bacteriana son en su
mayoria adquiridos, resultado de la transmision lateral
de genes de resistencia antibidticos entre bacterias
ecoldgicamente y taxonomicamente dispares2. El papel
del laboratorio clinico, resulta crucial, ya que la
identificacion de genes de resistencia bacteriana y su
falta de expresion en el antibiograma no significa que la
bacteria no pueda desarrollar de manera eventual
enzimas a bajo nivel, propagarlas y volverse mas
activas en el nuevo huésped*. Esto aunado a la
exposicion a bajas concentraciones de antimicrobianos
(sub-inhibidores) incrementa la tasa de mutacion
bacteriana y con ello la farmaco resistencia.

! CONCLUSIONES

La expresion 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 poblacion
estudiada. Ademas de un mejor desenlace clinico para
el paciente la deteccion de genes de resistencia
bacteriana puede ayudar a prevenir la resistencia
antimicrobiana.
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