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LAETICA EN LA INVESTIGACON MEDICA

ESTUDIO DE REVISION
Genes involucrados con resistencia antimicrobiana en hospitales del Ecuador.
Genes involved with antimicrobial resistance in Ecuadorian hospitals.

Victor Rafael Tamayo Trujillo', Alexandra Patricia Guevara Ramirez?, Santiago
André Cadena Ullauri®, Elius Andrés Paz Cruz*, Viviana Alejandra Ruiz PozoS, Ana
Karina Zambrano Espinosa®.
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RESUMEN

INTRODUCCION. La resistencia a los antimicrobianos es un problema de salud ptblica
actual asociado con alta mortalidad, hospitalizaciéon prolongada, alternativas terapéuticas
reducidas, mayores costos econémicos y la posibilidad de brotes hospitalarios. OBJETI-
VO. Describir los principales genes involucrados con resistencia antimicrobiana en hospi-
tales del Ecuador. MATERIALES Y METODOS. Se realizé una descripcion retrospectiva
no experimental, de articulos indexados relacionados con resistencia antimicrobiana en
hospitales del Ecuador, con evidencia desde el afio 2009 al 2022. La revisiéon de bibliogra-
fias se llevo a cabo en bases de datos como Pubmed, Science Direct y Google Scholar.
RESULTADOS. De un grupo original de 77 articulos, se seleccionaron 33 documentos.
En Ecuador, varios estudios han descrito los mecanismos moleculares involucrados en
la resistencia bacteriana. Sin embargo, en bacterias menos comunes, falta investigacion
sobre los genes asociados. CONCLUSIONES. Las principales bacterias multirresistentes
descritas en Ecuador son Klebsiella pneumoniae, Escherichia coli y Acinetobacter bau-
manni, las cuales presentan genes involucrados en la produccion de carbapenemasas
(bla,., bla,, bla,,, ). Estas bacterias presentan altos niveles de resistencia a los anti-
biéticos y son objeto de vigilancia epidemiolégica por parte del sistema nacional de salud.
A nivel local, otras bacterias presentan mecanismos de resistencia a los carbapenémicos
(Pseudomonas aeruginosa, Enterobacter sp., Serratia marcescens, Citrobacter sp.), pero
no existen descripciones detalladas del genotipo, sus caracteristicas microbiologicas o la
clinica del paciente. El conocimiento de las tasas de resistencia a los antimicrobianos en
los diferentes hospitales, la implementacién de un plan de administracion de antibiéticos,
el uso correcto de los equipos de proteccion personal, el aislamiento de las personas con
infecciones multirresistentes, asi como el trabajo colaborativo entre las diferentes areas
del hospital, son esenciales para reducir la propagacion de estos patdgenos.

Palabras clave: Infecciones Oportunistas; Noxas; Bacteriemia; Monitoreo Epidemiolégi-

co; Vigilancia Sanitaria; Hospitales.

ABSTRACT

INTRODUCTION. Antimicrobial resistance is a current public health problem associated
with high mortality, prolonged hospitalization, reduced therapeutic alternatives, increased
economic costs, and the potential for hospital outbreaks. OBJECTIVE. To describe the
main genes involved with antimicrobial resistance in hospitals in Ecuador. MATERIALS
AND METHODS. A retrospective non-experimental description of indexed articles related
to antimicrobial resistance in hospitals in Ecuador was carried out, with evidence from
2009 to 2022. The review of bibliographies was carried out in databases such as Pubmed,
Science Direct and Google Scholar. RESULTS. From an original group of 77 articles, 33
papers were selected. In Ecuador, several studies have described the molecular mecha-
nisms involved in bacterial resistance. However, in less common bacteria, research on
the associated genes is lacking. CONCLUSIONS. The main multidrug-resistant bacteria
described in Ecuador are Klebsiella pneumoniae, Escherichia coli and Acinetobacter bau-
manni, which present genes involved in the production of carbapenemases (bla,,, bla,,,,
bla,,, ,.)- These bacteria present high levels of antibiotic resistance and are subject to
epidemiological surveillance by the national health system. Locally, other bacteria present
mechanisms of resistance to carbapenemics (Pseudomonas aeruginosa, Enterobacter
sp., Serratia marcescens, Citrobacter sp.), but there are no detailed descriptions of the
genotype, their microbiological characteristics or the patient’s clinic. Knowledge of antimi-
crobial resistance rates in different hospitals, the implementation of an antibiotic stewards-
hip plan, the correct use of personal protective equipment, the isolation of individuals with
multidrug-resistant infections, as well as collaborative work between different areas of the
hospital, are essential to reduce the spread of these pathogens.

Keywords: Opportunistic Infections; Noxae; Bacteremia; Epidemiological Monitoring;
Health Surveillance; Hospitals.



Tamayo VR, Guevara AP, Cadena SA, Paz EA, Ruiz VA, Zambrano AK

INTRODUCCION

Durante los tltimos afios, la Organizacion Mundial de la Salud
(OMS) ha declarado a la Resistencia Antimicrobiana (RAM)
como un problema de salud publica a nivel mundial. La RAM
surge como un proceso adaptativo de bacterias, virus, hongos o
protozoos al uso descontrolado de antimicrobianos en los sis-
temas de salud y su uso sistematico de estos en la industria agro-
pecuaria, piscicultora y alimentaria'.

Se ha propuesto una estimacion de 10 millones de muertes cau-
sadas por RAM para el 20502, En 2015, la OMS presentd un
plan de accion contra la resistencia antimicrobiana, en el cual
se postulan varias estrategias que perduren en el tiempo para
disminuir las tasas de enfermedades infecciosas y RAM. Entre
las principales estrategias se describe la optimizacion del uso
de agentes antimicrobianos (PROA) y mejorar la atencion en la
salud publica para reducir las tasas de incidencia de infecciones
asociadas a la atencion en salud®. Segun la encuesta tripartita
de autoevaluacion del pais sobre la RAM llevada a cabo por la
OMS, Ecuador cuenta con un Plan de Accion Nacional (PNA) y
se encuentra implementando un PNA contra la RAM.

A pesar de contar con el Programa de Prevencion y Control de
Resistencia Bacteriana controlado por el Instituto Nacional de
Investigacion en Salud Publica (INSPI), el Ecuador no tiene
grupos de trabajo multisectorial en RAM e investigacion del uso
racional de antimicrobianos en salud humana?, sin embargo ya
se ha publicado un estudio que muestra un efecto de reduccion
en el consumo de meropenem por el empleo de un programa
de administracion de antibidticos, que indica que la Unidad de
Cuidados Intensivos (UCI) presenta un consumo menor de anti-
bidticos que la consulta externa y emergencias. Por lo que se de-
beria orientar la vigilancia a la comunidad y no solo hospitales®.
Todos estos esfuerzos tienen como objetivo disminuir la carga
econdémica que implica mayor tiempo de hospitalizacion y un
tratamiento con antimicrobianos no apropiados en infecciones
causadas por bacterias multirresistentes?.

Esta revision plantea identificar los principales estudios sobre
resistencia antimicrobiana en hospitales del Ecuador, para la
identificacion de los principales patdogenos y mecanismos de re-
sistencia presentes en nuestro medio. Datos que pueden ser uti-
lizados en el desarrollo de medidas de contencion o tratamientos
empiricos en los diferentes hospitales del pais.

MATERIALES Y METODOS

Se realizd una descripcion retrospectiva no experimental, sin
comprobar o refutar alguna teoria. Para realizar esta revision,
se utilizaron todos los estudios (reportes de caso, articulos origi-
nales, cartas al editor, etc.) que describen los genes involucrados
en resistencia antimicrobiana en patdgenos bacterianos identi-
ficados en hospitales ecuatorianos en el periodo 2009 hasta la
actualidad. Se decidi6 incluir articulos de resistencia antimicro-
biana que no describen los genes involucrados en la misma. Se
manejo el método PRISMA para la obtencion de los datos. Los
criterios de buisqueda utilizados se describen en la Tabla 1, asi
como las bases de datos utilizadas.
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Tabla 1. Estrategias de busqueda.

Bases de datos Criterio de busqueda

PubMed / “antimicrobial resistance” “or” “drug Resistance” “or”
Science Direct ~ “multidrug-Resistant” “or” “carbapenemase” “or”

« 2 e, 15 cc :
/ Google extended-spectrum f-lactamase” “and” “genotypic
scholar Diversity” “and” “Molecular typing” “and” “hospitals”

“and” “Ecuador”

Fuente: Base de datos de la investigacion. Elaborado por. Autores.

RESULTADOS

Tras la bisqueda bibliografica, se identificaron 77 articulos. tras
una busqueda especifica y descartando documentos duplicados,
se seleccionaron: 8 que describen la resistencia antimicrobiana
por la presencia de genes involucrados en la produccion de car-
bapenemasas, 4 que describen los genes implicados en la pro-
duccion de beta lactamasas de espectro extendido (BLEE) en
enterobacterias, 1 articulo que describe la resistencia a colistina
mediada por el gen mer-1, 8 articulos que describen la resis-
tencia antimicrobiana en Helicobacter pylori, Pseudomonas
aeruginosa, Staphylococcus aureus, Enterococcus sp., y Myco-
bacterium tuberculosis, 3 reportes o boletines del Centro de Re-
ferencia Nacional de Resistencia a los Antimicrobianos del Insti-
tuto Nacional de Investigacion en Salud Piblica, y 1 articulo que
describe la implementacion de este programa en el Ecuador. Se
incluyeron 2 articulos que describen la carga de resistencia anti-
microbiana a nivel global, asi como 3 reportes de la OMS-OPS
sobre este problema de salud publica. Se consulté un articulo
sobre bacterias del grupo ESKAPE, y 2 documentos especificos
para tratamiento.

RAM es un problema de salud publica actual que se asocia con
alta mortalidad, periodos de hospitalizacion prolongados, dis-
minucion de alternativas terapéuticas, mayor costo econémico
y posibilidad de producir brotes hospitalarios. Las principales
bacterias multirresistentes descritas en Ecuador son Klebsiella
pneumoniae (GenBank: KY609322), Escherichia coli, Aci-
netobacter baumanni, Enterobacter cloacae, las cuales pre-
sentan genes involucrados con la produccion de carbapene-
masas (bla,,., bla )y beta-lactamasas de clase D que hidro-
lizan carbapenémicos (CHDL) incluidos: OXA-23, OXA-24/40,
OXA-58 y OXA-48° Lamayoria de estas bacterias pertenecen al
grupo ESKAPE (Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus,
Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumanni, Pseudomonas
aeruginosa, Enterobacter sp.) las cuales poseen niveles ele-
vados de resistencia antibidtica’, por lo que son motivo de vigi-
lancia epidemioldgica por parte del sistema de salud nacional®.
A nivel local, también se han reportado otras bacterias que pre-
sentan mecanismos de resistencia a carbapenémicos (Pseudo-
monas aeruginosa, Enterobacter sp., Serratia marcescens, Ci-
trobacter sp.)®, sin embargo no se han encontrado descripciones
detalladas de los genes involucrados en el desarrollo de esta re-
sistencia, ni tampoco se han encontrado las caracteristicas bac-
teriologicas o la clinica del paciente que presenta infecciones
por estas bacterias. El conocimiento de las tasas de resistencia
antimicrobiana en los diferentes hospitales, la implementacion
de un plan de administracion de antibiodticos, el uso correcto de
los equipos de proteccién individual, aislamiento de individuos

2/



CAMBYOS

Genes involucrados con resistencia antimicrobiana en hospitales del Ecuador.

con infecciones multirresistentes, asi como el trabajo colabora-
tivo entre las diferentes areas hospitalarias, son esenciales para
disminuir la propagacion de estos patogenos.

Los reportes de bacterias multirresistentes en Ecuador iniciaron
con la descripcion de un caso postquirargico que presentd in-
feccion sistémica por Klebsiella pneumoniae productora de car-
bapenemasa KPC tipo 2 con desenlace fatal®. Las infecciones
por este microorganismo se asocian con una elevada mortalidad,
asi como la generacion de brotes hospitalarios que producen in-
fecciones asociadas a la atencion en salud (IAAS). El manejo
de las infecciones por bacterias multirresistentes debe ser mane-
jadas de acuerdo con la concentracion inhibitoria minima (CIM)
determinada en el laboratorio de microbiologia, dependiendo
de la CIM, se pueden administrar betalactaimicos de amplio es-
pectro (carbapenémicos) en combinacion con aminoglucésidos,
quinolonas, polimixinas o tigeciclina, teniendo en cuenta el sitio
de infeccion y el estado del paciente®!°.

Un estudio mas reciente sobre Klebsiella pneumoniae produc-
tora de KPC en Ecuador, describe la presencia de varios clones
de esta bacteria que produjo un brote en un hospital de tercer
nivel en la ciudad de Quito. Los clones fueron establecidos me-
diante MSLT (tipificacion de secuencias multilocus) obteniendo
la secuencia tipo 25 (ST25), ST258, ST1393, ST11, ST151,
ST859, ST348 y ST451. También se determind que la variante
del gen blaKPC de mayor frecuencia fue el tipo 5 (bla,,. ). La
resistencia antimicrobiana a betalactamicos fue elevada en este
estudio (>75%), manteniendo susceptibilidad a polimixinas
(74%) y tigeciclina (56%)"!.

La importancia de conocer los clones presentes en el medio
puede ayudar a establecer medidas mas adecuadas de contencion.
Esto debido a que cada clon puede presentar diferentes caracte-
risticas como mayor virulencia, mayor propagacion, mayores
tasas de resistencia, mayores tasas de reinfeccion, entre otras.
Ademas, cada clon se puede asociar con una mayor presencia de
otros genes de resistencia como metaloenzimas (bla,,,,, bla

R VIM? NDM?
bla,,,) o betalactamasas de espectro extendido (BLEE)".

En 2021, se caracterizaron los elementos genéticos moviles
(plasmidos: pKpQIL-like IncFII_, IncR, IncM) en los que se en-
cuentra el gen bla, . ,, de Klebsiella pneumoniae productora de
KPC". La caracterizacion de estos elementos genéticos méviles
como transposones conjugativos, movilizables, compuestos,
transposon complejo Tn’ y derivados, intrones, integrones, se-
cuencias de insercion y otros mas podrian ayudar al desarrollo
de nuevos farmacos o entender el avance y difusion de la resis-
tencia bacteriana.

El gen bla,, produce resistencia a carbapenémicos y ha sido re-
portado en Ecuador. Esta carbapenemasa de tipo metaloenzima
se presenta con mayor frecuencia en bacterias distintas a Kleb-
siella pneumoniae como Serratia sp., Enterobacter sp., Provi-
dencia, etc. Este mecanismo fue descrito por primera vez en un
paciente con largo periodo de internacion en unidad de cuidados
intensivo (UCI) y prolongado uso de antibidticos de amplio es-
pectro. Estas caracteristicas suponen el desarrollo del gen bla
bajo condiciones de presion selectiva'®. Cabe resaltar que actual-

3/

mente se han reportado combinaciones de KPC y NDM en Kleb-
siella pneumoniae. Recientemente en el 2017, el gen bla,,
fue descrito en un paciente VIH positivo de Esmeraldas, evi-
denciando la circulacion y rapida propagacion de este gen en la
bacteria Klebsiella pneumoniae ST147 con plasmido del grupo
IncA/C. En este caso el paciente tuvo una triple terapia con fos-
fomicina, meropenem y colistina'®. De la misma forma, la carac-
terizacion de los plasmidos asociados a este gen puede ayudar a
implementar medidas de contencion en lugares endémicos.

Este mecanismo de resistencia (bla,,) también ha sido repor-
tado en la bacteria Acinetobacter baumanni ST32 en un pa-
ciente extranjero que fue internado en el Hospital de los Valles
por complicaciones cardiacas. La hospitalizacion en UCI y
empleo de varios antibidticos de amplio espectro, fueron los
principales factores de riesgo que se asociaron a la contamina-
cion con esta bacteria. Ademas se reconoci6 la endemicidad de
esta cepa en los hospitales del Ecuador'”.

Recientemente, un reporte de caso describe un paciente mas-
culino de 53 afios que fue ingresado a UCI por presentar un
cuadro de neumonia asociada a infeccion por SARS-CoV2.
Debido a los protocolos empiricos de tratamiento con antibio-
ticos de amplio espectro, resulté en la aparicion de la bacteria
Klebsiella pneumoniae KPC en un hisopado axilar, lo que llevo
a modificar el tratamiento antibiotico previo (piperacilina-ta-
zobactam) a vancomicina, meropenem y colistina. En dias pos-
teriores se aislaron cepas de Klebsiella pneumoniae BLEE y
Klebsiella pneumoniae NDM. Este caso presenta una infeccion
por una misma bacteria, pero con varios mecanismos de resis-
tencia. La presencia de las cepas Klebsiella pneumoniae KPC,
NDM y BLEE fue atribuida a una contaminacion cruzada por
el uso de dispositivos invasivos en la UCI, lo que permitio el
ingreso de estas cepas multirresistentes en un paciente inmuno-
deprimido por infeccién con SARS-CoV2'8, Este tipo de casos
refuerza aun mas la implementacién de un protocolo de accion
para limitar la contaminacion cruzada con estas bacterias mul-
tirresistentes (BMR), mediante el uso correcto de medidas de
bioseguridad al momento de manejar individuos portadores de
BMR, aislamiento de contacto y optimizacion del uso de anti-
bidticos de amplio espectro?.

También se ha reportado la presencia del gen OXA-48 en
cepas de Klebsiella pneumoniae ST307, en el hospital Eu-
genio Espejo de Quito. La cepa se recuperd de un paciente con
cancer, que fue ingresado previamente en un hospital ucra-
niano, lo que sugiere que este mecanismo de resistencia podria
ser importado. Los analisis del plasmido que contenia el gen
bla, , ,, por secuenciacion de genoma completo, revelo la pre-
sencia del plasmido IncL/M (pOXA-48) el cual tenia seme-
janza con el mismo tipo de plasmido identificado en Reptblica
Checa, lo que aumenta la posibilidad de la importacion de este
mecanismo de resistencia. En este estudio también se enfatiza
en la continua vigilancia epidemioldgica mediante técnicas
moleculares, que permitan identificar rapida y especificamente
una cepa con genes de resistencia y potencial riesgo de disemi-
nacion en Ecuador.
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Otra enterobacteria que se asocia con altos niveles de RAM es
Escherichia coli, la cual ha sido reportada en infecciones de
tracto urinario (ITU) en pacientes pediatricos de un hospital de
tercer nivel de Quito. En este estudio se encontro cepas de Es-
cherichia coli BLEE que tenian opcion terapéutica con nitrofu-
rantoina y fosfomicina®.

Escherichia coli BLEE también ha sido reportada en infecciones
sistémicas. En estos casos, se encontraron varios clones (ST131,
ST10, ST23, ST14) los cuales contenian los genes bla.., ..
bla,,,, vy blag, . De igual manera se ha identificado este patd-
geno conteniendo los genes bla., ., bla ., v blay,., genes de
resistencia a quinolonas mediadas por plasmido (aac(6’)-Ib-cr,
qnrB19) y genes de enzimas modificadoras de aminoglucosidos
(aac(6°)-Ib, aac(3)-Ila) en varios hospitales de Quito. Estas
cepas presentaron resistencia a cefalosporinas de todas las gene-
raciones, quinolonas y aminoglucésidos?'. Asi mismo, los genes
BLEE se han descrito en hospitales del Sur del Ecuador®. La
presencia de estos clones con genes que producen resistencia a
las cefalosporinas, impulsa el empleo de antibioticos de mayor
espectro (carbapenémicos) para tratar estas infecciones, y de
esta manera promover el desarrollo de mecanismos de resis-
tencia mas complejos (carbapenemasas).

De acuerdo con datos del Centro de Referencia Nacional de Re-
sistencia Antimicrobiana (CRN-RAM) del Instituto Nacional de
investigacion en Salud Ptblica (INSPI), en el pais se han detec-
tado cepas de Escherichia coli con KPC y NDM?, sin embargo
no se han encontrado las caracteristicas clinicas o tratamiento
empleados en infecciones causadas por estas cepas.

Como se ha mencionado anteriormente, el uso de polimixinas
(Colistina) se emplea en el tratamiento de infecciones produ-
cidas por bacterias multirresistentes. Sin embargo, se ha descrito
un gen llamado mcr-1 el cual se puede transferir por plasmidos y
produce resistencia a la colistina. Este mecanismo de resistencia
fue encontrado en una cepa de Escherichia coli BLEE aislada de
liquido peritoneal de un joven de 14 afios hospitalizado por peri-
tonitis. La presencia de esta cepa se asocia a una contaminacion
zoonodtica, ya que la mayoria de reportes de este mecanismo de
resistencia se encuentran cepas de Escherichia coli aisladas de
animales de granja®.

De igual manera, el CRN-RAM INSPI reporta cepas de Pseudo-
monas aeruginosa con genes IMPy VIM, las cuales se asocia con
elevadas tasas de resistencia a betalactamicos y otras familias de
antibioticos debido a los diversos mecanismos de resistencia an-
timicrobiana que esta bacteria posee intrinsecamente?>?., A pesar
del elevado numero de infecciones causadas por esta cepa®, pu-
blicaciones que describan las caracteristicas microbiologicas, asi
como la clinica del paciente son escasas. Sin embargo, una pu-
blicacion describe la evolucion de la resistencia antimicrobiana
de esta bacteria en un hospital de Portoviejo desde el 2015 hasta
el 2019, en el cual se describe un 35% de resistencia a carbape-
némicos, 53% de resistencia a ceftazidima, 46% de resistencia a
cefepime, 35% de resistencia a piperacilina-tazobactam y 29%
de resistencia a amikacina®®. Ademas, otro estudio realizado en
Cuenca, describe varios niveles de resistencia a carbapenémicos
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(19-20%), aminoglucdsidos (20-25%) y fluoroquinolonas (22-
25%)%.

Los estudios de resistencia también se han realizado en la bac-
teria Helicobacter pylori en el que se encontré resistencia a cla-
ritromicina y levofloxacina, asociado a mutaciones en el gen
gyrA?.

En cuanto a la resistencia en Gram positivos, se ha reportado
la presencia de Staphylococcus aureus meticilino resistente
(SAMR) en varias areas hospitalarias como neonatologia, qui-
réfanos, cuidados intensivos y traumatologia®®. Ya que esta bac-
teria es parte normal de la microbiota humana en piel, mucosas
e intestino, se debe tener especial énfasis en la vigilancia de
SAMR en pacientes hospitalizados, ya que pueden causar en-
fermedades graves en pacientes inmunodeprimidos asi como
brotes intrahospitalarios. También se han realizado investiga-
ciones para determinar los clones presentes en nuestro medio,
los cuales han descrito varias secuencias tipo (ST8, ST45, STS,
ST3, ST ) que se relacionaban con cepas multirresistentes repor-
tadas en otros paises e incluso reportadas en ganado®.

Reportes de los genes relacionados con la resistencia antimi-
crobiana en cepas de Enterococcus sp., son €scasos en nuestro
medio. Ya que solo se ha descrito la presencia de la cepa Entero-
coccus faecium resistente a vancomicina, por la presencia de un
plasmido con el gen vand, en hospitales de Quito™®.

También se ha reportado la resistencia en Mycobacterium tuber-
culosis en un estudio que recolectd la informacion de esta cepa a
nivel nacional. En este estudio se identificaron varios linajes de
Mycobacterium tuberculosis con fenotipo de multirresistencia
(cepas: S, LAM, X, Haarlem). En estos linajes, la rifampicina y
la isoniacida fueron los antibidticos que se presentaron con ma-
yores tasas de resistencia. Sin embargo, los genes involucrados
en la resistencia antimicrobiana no fueron descritos®'. De igual
manera, se ha descrito la resistencia a rifampicina e isoniacida
en cepas de la familia Beijing de Mycobacterium tuberculosis®.

Tomando en cuenta los boletines e informes emitidos por el
CRN-RAM INSPI6%, en la Tabla 2 se muestra un resumen con
las bacterias y los genes involucrados con la multirresistencia
antimicrobiana, que han sido identificados en nuestro medio.

CONCLUSIONES

Como se ha visto, la mayoria de los estudios sobre resistencia
antimicrobiana en el Ecuador se relacionan con la caracteriza-
cion bacteriologica y genotipica de bacterias multirresistentes,
asi como también la presentacion clinica del paciente del cual
se obtuvo esa cepa. Sin embargo, no se han encontrado este
tipo de estudios en otras bacterias como Pseudomonas aerugi-
nosa, Salmonella sp., Shigella sp., Enterobacter cloacae, En-
terobacter aerogenes, Citrobacter freundii, Serratia marces-
cens, Morganella morganii, Stenotrophomonas maltophilia,
que han sido reportados como bacterias multirresistentes por
el INSPI®,

De igual manera, no se han encontrado estudios sobre la ca-
racterizaciéon molecular de los mecanismos de resistencia en
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Tabla 2. Bacterias, genes involucrados en el desarrollo de multirresistencia antimicrobiana y antibidticos que pierden su efectividad ante estas bacterias.

Bacterias

Genes que producen multirresistencia

Antibioticos inefectivos

Klebsiella pneumoniae
KPC, NDM, OXA-48
KPC, NDM, IMP, OXA-48
KPC, NDM, OXA-48
KPC, NDM, OXA-48

Escherichia coli
Enterobacter cloacae
Serratia marcescens

Enterobacter aerogenes

Klebsiella oxytoca KPC
Citrobacter freundii KPC
Raoultella planticola KPC
Proteus mirabilis KPC, NDM
Salmonella spp. KPC
Enterobacterales (Shigella sp., Salmonella sp., BLEE

Escherichia sp., Klebsiella sp., entre otros)
Pseudomonas aeruginosa KPC, NDM, IMP, VIM
Pseudomonas putida VIM

Acinetobacter baumanni complex

KPC, IMP, NDM, VIM, OXA-48

Betalactamicos

Penicilinas, Cefalosporinas, inhibidores
de betalactamasas

Betalactamicos

IMP, OXA-48, OXA-51, OXA-24, OXA-24, OXA-143, OXA-58

BLEE: betalactamasas de espectro extendido.
Fuente: Base de datos de la investigacion. Elaborado por. Autores.

bacterias como Staphylococcus sp., Enterococcus sp., Strepto-
coccus pneumoniae, Haemophilus influenzae, Neisseria meni-
gitidis, Neisseria gonorrhoeae, o patdogenos que no son identi-
ficados mediante pruebas microbioldgicas de rutina.

Si bien hay varios grupos de investigacion dedicados al es-
tudio de los mecanismos de resistencia en Ecuador, ain hace
falta una mayor cobertura en cuanto al estudio genotipico
(Estudio de clonalidad, caracterizacion de plasmidos, meca-
nismos de resistencia y virulencia) de bacterias como las men-
cionadas anteriormente.

De acuerdo con las recomendaciones de la OMS, la imple-
mentacion de un Plan Nacional contra la RAM estd en marcha
en Ecuador*®, lo que ayudaria a mejorar el tratamiento anti-
biotico en infecciones por bacterias multirresistentes. En este
contexto, el reporte periddico de los perfiles de resistencia por
area de cada hospital podria mejorar el tratamiento empirico
cuando se sospecha de una TAAS.

Las medidas como higiene personal estricta del personal
médico, implementacion de programas de administracion de
antibidticos, aislamiento de individuos infectados con bacte-
rias multirresistente, asi como una respuesta oportuna del la-
boratorio de bacteriologia y biologia molecular, pueden ser
determinantes en el control temprano de un brote hospita-
lario>!°.,

RECOMENDACIONES

La implementacion de varias medidas para contener la propa-
gacion de bacterias multirresistentes en trabajo conjunto entre
hospitales, autoridades nacionales, centros de investigacion y
ciudadania, son necesarios para disminuir la carga que supone
las infecciones por bacterias RAM en el medio.
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de tracto urinario; CRN-RAM: Centro de Referencia Nacional
de Resistencia a los Antimicrobianos; INSPI: Instituto Na-
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