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Resumen

La resistencia bacteriona vy la descripcion de los genes de resistencia son un determinante
importante en la epidemiologia hospitalaria, el estudio tuvo como objetivo determinar mecanismos
genétficos de resistencia bacterianos en aislamientos clinicos en el Hospital Nacional de
Chalchuapa. Para desarrollar el proceso de la investigacion se utilizd un enfoque descriptivo,
seleccionando las bacterias aisladas con deteccion de Betalactamasas de Espectro Extendido
(BLEE), se analizaron un total de 17 muestras que cumplieron con el criterio de seleccion; las cuales
fueron recolectadas entre abril y noviembre de 2023, se realizd la deteccion de genes de resistencia
por técnica de Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) punto final. Se identificd a Escherichia
coli como la bacteria mds frecuente con deteccion de BLEE, fambién, se lograron amplificar genes
como TEM, CTX-M y OXA-1, en algunas cepas se detecto presencia de genes combinados VIM y
NDM:; por ofra parte, se detectaron genes de transferencia como el elemento genético movil el
infegron 1. Estos hallazgos, evidencian la necesidad de mejorar las prdcticas de confrol de
infecciones v el uso racional de antibidticos para evitar recortar las opciones ferapéuticas vy el
impacto economico a la salud publica. Es importante destacar que, la presencia de genes
transferibles resalta la necesidad de vigilancia para prevenir la diseminacion de la resistenciao.

Palabras Claves: resistencia bacteriana; genes de resistencia; betalactdmicos

Abstract

Antimicrobial resistance and the description of resistance genes are crucial determinants in hospital
epidemiology. The study analyzed genetic resistance mechanisms in clinical isolates from the
Hospital Nacional de Chalchuapa. A descriptive approach was used for the research, selecting
bacteria isolated with Extended-Spectrum Beta-Lactamases (ESBL) detection. A total of 17 samples
meeting the selection criteria were collected between April and November 2023, and resistance
genes were detected using endpoint Polymerase Chain Reaction (PCR) technique. Escherichia coli
was identified as the most frequent bacterium with ESBL detection. Genes such as TEM, CTX-M, and
OXA-1 were amplified, and in some strains, the presence of combined VIM and NDM genes was
detected. Additionally, fransfer genes like the mobile genetic element integron 1 were identified.
These findings underscore the need to improve infection control practices and rational antibiotic use
to prevent reducing therapeutic options and the economic impact on public health. The presence of
transferable genes highlights the necessity of monitoring to prevent the spread of resistance.

Keywords: bacterial resistance; resistance genes; beta-lactams
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Intfroduccion

Los anfibidticos son medicamentos
utilizados para prevenir vy tratar las infecciones
bacterianas, pero su efectividad depende en
gran medida del manejo adecuado. La
resistencia a los anfibidticos ocurre cuando las
bacterias mutan en respuesta al uso de esftos
farmacos vy estas mutaciones solo se pueden
identificar con fecnologias de biologia
molecular. Segun la Organizacion Mundial de la
Salud (OMS), la resistencia a los antimicrobianos
es una de las principales amenazas para la
salud publica, con un aumento en las tasas de
resistencia entre los patdgenos bacterianos
comunes vy senalados de importancia crifica. La
vigilancia vy el estudio genéfico de estas
bacterias son esenciales para desarrollar
esftrategias efectivas contra la resistencia (World
Health Organization, 2023).

Por ofra parte, existe una significativa
brecha en el conocimiento respecto a los
pafrones de resistencia antfibiotica vy los
mecanismos especificos de resistencia en El
Salvador. Esta brecha se exfiende al
entendimiento de las prdcticas de prescripcion
de anfibidticos, las vias de fransmision de
resistencias vy las cargas de enfermedad
asociadas. Realizar un estudio en el Hospital
Nacional de Chalchuapa aborda directamente
esta brecha, proporcionando datos criticos
necesarios para formular estrategias de
infervencion basadas en evidencia.

En el Hospital Nacional de Chalchuapa,
Escherichia coli es la bacteriac  mds
frecuentemente aislada, representando casi el
50% de todos los aislamientos clinicos entre 2020
y 2022, segun sus dafos previos con una alfa
incidencia de resistencia a las betalactamasas.
Por consiguiente, determinar el perfil genético
de esta bacteria es crucial para entender vy
abordar la resistencia a los anfibioticos de
manera efectiva. La identificacion de los genes
de resistencia puede gquiar la eleccion de
fratamientos y estrategias
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de manejo, ayudando a confener Ia
propagacion de bacterias resistentes (Muteeb,
Rehman, Shahwan, y Aatif, 2023).

Este estudio se desarrollo con la seleccion
inicial de bactferias resistentes por el metodo
VITEK2 y con la obtencion de resultados
genéticos mediante la técnica de Reaccion en
Cadena de la Polimerasa en el Laboratorio de
Investigacion de la Universidad Autonoma de
Santfa.

Al proporcionar datos desde un contexto
menos esfudiado, el estudio confribuird al
conocimiento local sobre resistencia a los
antibidticos y puede servir como referencia para
ofras regiones con condiciones similares. Esto es
esencial para desarrollar estrategias de lucha
confra la resistencia a los antibioticos.

Metodologia

Esta investigacion es de tipo descriptivo,
en la cual se describe la presencia de genes de
resistencia de bacterias aisladas del Hospital
Nacional de Chalchuapa.

El estudio buscd describir el perfil
genético de las bacterias con presencia de
enzimas beta-lactamasa de espectro extendido
(BLEE) mediante la deteccion por medio de
VITEK 2. Ademds, se incluyd la deteccion por

medio de PCR punfo final de genes
beta-lactdmicos vy  metalo-beta-lactdmicos,
como el NDM (New Delhi

Metallo-beta-lactamase) y como genes de
transferencia el infegron 1 vy 2, la descripcion
total de genes se describe en tabla 1y 2.

Se utilizd como control negativo la cepa de E.
coli ATCC 25922.

UNASA, ISSN 2790-6167/ Revista cientifica semestral. Vol. 4, N°1, 2025



Mecanismos Genéticos de Resistencia de aislamientos clinicos en el Hospital Nacional de Chalchuapa
Adan Alexis Acosta Martinez, Mildred Amparo Sandoval de Avelar / 87 - 100

Tabla 1
Secuencia Gen OXA-1
Genes OXA Secuencias Tamafio
esperado
blaoxaa OXA-F S-ATATCTCTACTGTTGCATCTCC-3' 619 pb.

OXA-R 5S-AAACCCTTCAAACCATCC-3'

Nota: Adaptado de Colom, K., Pérez, J., Alonso, R., Fernandez-Aranguiz, A., Larifio, E., y Cisterna, R. (2003). Simple and reliable
multiplex PCR assay for detection of blaTEM, blaSHV and blaOXA-1 genes in Enterobacteriaceae. FEMS Microbiology Letters, 223(2),
147-151. https://doi.org/10.1016/S0378-1097(03)00306-9
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Tabla 2
Cenes de resistencia betalactdmicos

blalkiP GOA ATA GAGTGG CTT AAY TCTC 188 ph.

CCAAACTYACTARGTTATCT

GIM-1 TCG ACA CACCTT GGT CTG AL 477 ph.

AACTTCCAACTT TGC CAT GC

Sim-1 TAC AAG GEA TTC GGC ATC 570 ph.

TAATGG CCTGTT COC ATG TG

EPC-F ATGTCACTGTATCGOCGTCT E10 ph.

AropC ATCAAAACTEGCAGCCG 550 ph.

GAGCCCOTTTTATGCACCCA

blaSHY ATGCGTTATATTCGCCTGOTD TO0 ph.

TGCTTIGTITATTCGGGCCAS

Nota: recuperado de Adam, M. A, y Elhag, W. |. (2018). Prevalence of metallo-B-lactamase
acquired genes among carbapenems susceptible and resistant Gram-negative clinical isolates
using multiplex PCR, Khartoum hospitals, Khartoum Sudan. BMC Infectious Diseases, 18(1), 668.
https://doi.org/10.1186/s12879-018-3581-zy de Ellington, M. J., Kistler, J., Livermore, D. M., y
Woodford, N. (2007). Multiplex PCR for rapid detection of genes encoding acquired
metallo-beta-lactamases. Journal of Antimicrobial Chemotherapy, 59(2), 321-322.
https://doi.org/10.1093/jac/dkl481

[<e]
—
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Tabla 3

Proceso de deteccion de la presencia de genes de resistencia

Intl F 5'CAGTGGACATAAGCCTGTTC 3’

Int2  F-5'TTGCGAGTATCCATAACCTG_3’

R-5CCCGAGGCATAGACTGTA 3’

R-5"TTACCTGCACTGGATTAAGC 3’

160 Pb

288 pb

Nota: recuperado de Koeleman JG, Stoof J, Van Der Bijl MW, Vandenbroucke Grauls CM, Savelkoul PH. J Clin Microbiol. 2001

Jan;39(1):8-13. doi: 10.1128/JCM.39.1.8-13.2001.

Proceso de deteccion de la presencia
de genes de resistencia

Se realizd un ensayo de Multiplex-PCR en
el que se empled lo descrito por los siguienfes
pares de oligonucleodtidos; cinco pares de
cebadores especificos para cada familia de
Metalobetalactamasas (MBL) adquiridas,
esperando los fragmentos amplificados de 188
pb (IMP), 390 pb (VIM), 271 pb (SPM-1), 477 pb
(CIM-1) y 570 pb (SIM-1); la amplificacién de ADN
se realizd en un Termociclador de Gradiente
"Multigene Optimax” con los siguienfes pafrones
descritos previamente: desnaturalizacion 94°C, 5
minutos;  sequida de 36 ciclos de:
desnaturalizacion 94°C, 30 segundos;
hibridacion 52°C, 40 segundos; amplificacion 72
°C, 50 segundos; y un periodo final de
elongacion 72 °C, 5 minutos.

Por ofra parte, para gene OXA-1 descrito
en tabla 2, 32 ciclos, con cada ciclo consistiendo
en una desnaturalizacion a 94°C por 30
segundos, un anillamiento a 54°C por 30
segundos y una extension a 72°C por 1 minuto.
Cada programa de PCR fue precedido por un
paso de desnaturalizacion a 94°C por 5 minutos
y un paso final de 72°C por 10 minufos.

Para gen KPC, desnatfuralizacion inicial a 95°C

durante 5 min, sequida de 35 ciclos de
desnaturalizacion a 95°C durante 60 segundos,

Ciencia, humanidad y cultura,

recocido a 53°C durante 30 segundos,
elongacion a 72°C duranfte 90 segundos y una
extension final a 72°C durante 10 min. El
producto de amplificacion tenia una longitud de
aproximadamente 819 pb.

Para los integrones las condiciones de PCR
fueron las siguientes: un inicio con choque de
calor a 94°C durante 5 min; 35 ciclos de 30
segundos a 94°C, 30 segundos a 55°C; y un paso
final de 10 min a 72°C.

Para la lectura de los resultados se
permitird su migracion a 95 volfios hasta que el
coloranfe azul de bromofenol del buffer de
carga tenga un recorrido de 3 cm en la agarosa
preparada entre el 1.5% a 2%, se utilizd en la
mavyoria de los casos el colorante de dcidos
nucleicos RedGel marca Biotium.

El proceso de investigacion se realizd de la
siguiente manera:
Nacional de

Seleccion  inicial

Chalchuapa:

Hospital

La identificacion de los aislados a nivel de cepa
provenientes de pacientes se realizd con el
sistema aufomatizado VITEK en el Laboratorio
de Microbiologia del Hospital de Chalchuapa.
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Laboratorio de investigacion de biologia
molecular UNASA:

Extraccion de ADN por columna gel, con
el protocolo de kit genomico marca Invitrogen,
protocolo para bacterias Gram negativas.
Posteriormente, se realizd la reaccion de
amplificacion por PCR para los genes descritos
anferiormente.

Resultados
Todas las muestras seleccionadas para el

estudio fueron identificadas como E. coli con un
total de 21 muestras recolectadas.

La procedencia de las muestras fue de
acuerdo a la siguiente localizacion hospitalaria:

Medicina Interna: 10, Cirugia: 2, Pediatria:
1, Referido Externo: 1, Medicina Mujeres: 2,
Ginecobstetricia 1.

Por el fipo de muestra la orina representa
el 90% de los aislamientos con BLEE positivos en
el hospital.

A continuacion, se presentan las regiones
amplificadas en el estudio por PCR punto final
obtenidos en el laboratorio de investigacion de
la Universidad Autonoma de Sanfta Ana, para los
genes amplificados:

400 pb
300 pb

200 pb
100 pb

Figura 1. Region amplificada para el Gen VIM, imagen tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad Autonoma de Santa Ana.

Entre los resultados, se amplificd 1 en una
ocasion el gen VIM, producto esperado de 390
pb (pares de bases).

500 pb
400 pb

300 pb
200 pb
100 pb

Figura 2. Region amplificada para el gen NDM,
imagen tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad
Autonoma de Santa Ana.
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Una de las cepas amplificod positivamente
para el gen NDM producto esperado 621 pb.
Esta cepa corresponde a una E. coli resistente @
carbapenemasas, y el resulfado es consistente
con la resistencia a carbapenemicos, como el
Imipenem, reportfada previamente en el
antibiograma durante la etapa de seleccion de
muestras.

No se encontraron aislamientos que

amplifiuen para IMP, SPM en ninguno de los
aislamientos clinicos.

UNASA, ISSN 2790-6167/ Revista cientifica semestral. Vol. 4, N°1, 2025
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1000 pb

500 pb

300 nb

100 pb

Figura 3. Region amplificada para el gen KPC,
imagen tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad
Autonoma de Santa Ana.

Se defectaron 3 de las cepas aisladas que
amplificaron para el GCen KPC, producto
esperado 819 pb.

1000 pb

600 pb

100 pb

Figura 4. Presencia de Gen TEM, imagen tomada
del procesamiento de cepas en laboratorio de
investigacion de la Universidad Autonoma de
Santa Ana.

12 de los cepas pertenecientes a este estudio
amplificaron  para la  region  esperada
identificable en este estudio para el Gen TEM, lo
que lo convierte en el gen con mayor presencia
en esfa investigacion, producto esperado de 822
pb.

Ciencia, humanidad y culturg,

600 pb
500 pb
200 pb
100 pb

Figura 5 Presencia del Gen CTMX imagen
tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad
Autonoma de Santa Ana.

El Gen fue aislado en 9 de las cepas del estudio,
siendo el producto espero cercano a las 500 pb.

600 pb
300 pb

100 pb

Figura 6. Presencia del Gen OXA-l, imagen
tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad
Autonoma de Santa Ana.

Del total de cepas 6 amplificaron para el Gen
OXA-1, siendo el producto esperado de 619 pb.

200 pb

100 pb

Figura 7 Amplificacion del integron clase ],
imagen tomada del procesamiento de cepas en
laboratorio de investigacion de la Universidad
Autonoma de Santa Ana.
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También, se ha detectado la presencia del
integron 1 en el 89% de los aislamientos de este
estudio, ya que amplificaron a la region
esperada como infegron  clase 1 de
aproximadamente 160 pb.

Por ultimo, cabe mencionar que el 73% de
las muestras tienen genes de resistencia
combinados, o al menos presencia de mds de
una amplificacion de region de inferés.

Discusion

La identificacion de Escherichia coli (E.
coli) como la bacteria aislada con mayor
frecuencia en los urocultivos de pacientes del
dambito hospitalario es un hallazgo significativo
que refleja las fendencias observadas en la
literatura medica global. E. coli es conocido por
ser el principal patdgeno causante de
infecciones del tracto urinario (ITU), tanto en la
comunidad como en los enfornos hospiftalarios.
Sin embargo, su presencia en el ambiente
hospitalario estd  vinculada a  cuestiones
adicionales relativas a la infeccion
infrahospitalaria y la  resistencia  a  los
antibioticos debido a que la mayoria de
pacientes No suelen estar ingresados por estos
padecimientos; sino por razones subyacentes
que no fueron parte de los objetivos de esta
investigacion.

Un elemento clave a destacar es que la
prevalencia significaftiva de Escherichia coli en
las muestras de urocultivos, particularmente en
el dmbito hospitalario, puede afribuirse a
diversas razones intrinsecas y extrinsecas que
favorecen fo! proliferacion de estos
microorganismos; ademds, de la persistencia de
esta bacteria, donde la exposicion a agentes
patdgenos es elevada vy la fransmision de
microorganismos es frecuente, la capacidad
adaptativa de E. coli, su versatilidad metabdlica,
incluso su capacidad para formar biofilms
confribuyen a garantfizar la supervivencia de
estas en superficies y dispositivos meédicos,
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facilitfaondo su presencia en el entorno
hospitalario lo que sustenta la necesidad de
estudios que  deferminen  fuenfes de
diseminacion  hospitalaria  local  (Kumar,
Balakrishna, Mukhopadhyay vy Kalwaje, 2024).

Deteccion de genes TEM en E. coli:

Los genes TEM originalmente codificaban
B-lactamasas que hidrolizaban penicilinas, pero
las mutaciones han extendido su espectro a las
cefalosporinas. Las varianftes ESBL del gen TEM
pueden hidrolizar cefalosporinas de tercera
generacion como Ceftriaxona vy Cefotaxima
pero no carbapenémicos, debido a que este, es
un gen establecido en las bacterias localmente.
Dentro de las bacterias seleccionadas para el
estudio se registfraron resistencias a las
cefalosporinas de tercera generacion (como
Ceftriaxona) pero sensibilidad a
carbapenémicos, esto sugiere que estd siendo
ocasionada por la presencia de ESBLs, la cual
en el estudio fue detectada la CTX-M, que
podria ser la explicacion del nivel y perfil de
resistencia encontrado (El Aila, Al Laham, vy
Ayesh, 2024).

A'la vez, la presencia de KPC seria inusual
pero significativa en esfe estudio como ya han
reportado ofros aufores, un ejemplo es el caso
del estudio desarrollado por Youseef, Karam,
Kadry, Elhariri y Elhelw (2024) en Egipto, en
donde encontrd que las cepas productoras de
carbapenemasa, como KPC, NDM vy VIM,
representan  una fuente significativa de
resistencia a los carbapenémicos, por lo que en
este estudio, implicaria resistencia a los
carbapenémicos aungue solo se detectd una
cepa NDM vy VIM seguramente de un paciente
infectado en ofro ambiente probablemente en
ofro hospifal, debido a que el estudio fue
realizado en un cenfro de salud que recibe
referencias de seguimiento de ofros hospitales
de complejidad mayor en los cuales se han
detectado estos genes de resistencia con mayor
frecuencia, como el estudio de Acosta
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(2023) que indica presencia del gen NDM v la
defeccion de OXA-24 en Acinefobacter
baumannii en el Hospital Nacional Regional de
Sanfa Ana, el cual infercambia pacientes de
confrol y segun la complejidad debido a la
cercania. Estos hallazgos, indican una posible
diseminacion de genes de resistencia en los
diversos entornos hospitalarios, resaltando la
necesidad de una vigilancia continua y medidas
efectivas de control de infecciones.

Cabe resaltar, en un andlisis combinado
que la presencia de los genes CTX-M y TEM en
cepas de Escherichia coli, concuerda con la
literatura que senala a estas beta-lactamasas
como contribuyentes  significativos  a  la
resistencia a los antibidticos befta-lactdmicos en
entornos clinicos (Bonnet, 2004). La defeccion
simultdnea del gen OXA-1, un fipo de
beta-lactamasa que confiere resistencia @
penicilinas y cefalotina; ademds, que puede
moderar la susceptibilidad a las cefalosporinas
y a los inhibidores de betalactamasas, anade
una complejidad adicional al panorama de
resistencia antimicrobiana (Poirel, Herifier, Tolun,
y Nordmann, 2004). La coexistencia de esfos
genes en una misma cepa de E. coli sugiere una
capacidad elevada de estas bacterias para
sobrevivir en presencia de mulfiples clases de
antibioticos, lo que resalta la importancia de |a
vigilancia genéfica vy fenotipica para la
deteccion temprana y el control de cepas
multirresistentes (Kumar et al., 2024).

Es importante mencionar, que la
proliferaciéon  global de variantes CTX-M,
subraya la adaptabilidad y el éxito de estas
enzimas en distinfos entornos clinicos v
comunitarios. El origen de estos genes de
resistencia, vinculados a especies ambientales
como Kluyvera ascorbata, sugiere und
compleja red de transferencia genéfica que
facilita  su  propagacion  entre  diferentes
reservorios bactferianos (Shurina y Page, 2021).

Ciencia, humanidad y cultura,

Por lo anterior, es necesario considerar
que, aungue no fue objeto de este estudio, los
factores como la manipulacion inapropiada de
dispositivos medicos vy el incumplimiento de
prdacticas de higiene, pueden promover la
seleccion y propagacion de cepas resistentes de
E. coli. Estos elementos combinados destacan la
imporftancia de implementar medidas
preventivas y estrategias de control de
infecciones en el dmbito hospitalario para
mitigar la incidencia de infecciones por E. coli y
limitar la diseminacion de cepas resistentes en
esfe enforno critico de afencion medica, los
resultados también pueden servir para crear
tratamientos iniciales empiricos.

Con base en el planfeamiento de
transferencia genética, es de particular interés
para este estudio la defteccion del gen integron 1
(Intl1) en las cepas de E. coli analizadas. Los
infegrones son secuencias geneéticas
especializadas que facilitan la incorporacion de
genes de resistencia a los antibioticos vy la
presencia del Infl1  especificamente estd
asociada con la capacidad de capturar,
expresar y diseminar genes de resistencia
(Kumar et al, 2024) (Deng, Bao, Ji, Chen, Liu,
Miao, Chen, Bian, Li, y Yu, 2015).

Asi mismo, la deteccion de Infl1 en E. coli
es especialmente relevante en el contexto de las
infecciones urinarias, debido a que los
infegrones son conocidos por su papel en la
propagacion de genes de resistencia a
antibidticos (Deng et al., 2015). La capacidad de
E. coli para albergar vy transferir integrones
podria  contribuir  significativamente  a la
resistencia bacteriana a los antibidticos en el
entorno clinico. La aparicion de infegrones en
cepas de E. coli aisladas de muestras de sugiere
la posible presencia y diseminacion de genes de
resistencia provenientes de pacienfes externos
dentro de las poblaciones bacterianas
hospitalarias establecidas, lo que podria tener
implicaciones para el fratamiento exitoso de las
infecciones urinarias (Kumar et al,, 2024).
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Por consiguiente, la resistencia a los
antibioticos es un desafio clinico crecienfe
dentro de los cenfros hospitalarios vy la
identificacion de factores genétficos asociados
con la resistencia es esencial para comprendery
abordar este problema desde su propia
perspectiva. La presencia de infegrones, como
se evidencia por la defeccion de Intl1, enfatiza la
necesidad de una Vvigilancia continua vy
estrategias de manejo eficaces para combatir la
resistencia focalizada segun los resultados a los
antibidticos en E. coli (Sepp, Stsepetova,
Loivukene, Truusalu, Kodljalg, Naaber v
Mikelsaar, 2009).

De hecho, la que gran parte de las cepas
aisladas posean el integron clase 1 explicando
posiblemente los patrones de resistencia
observados en los datos de susceptibilidad
antimicrobiana producto de la combinacion de
genes encontrados. Aungue se debe analizar en
ofro estudio la correlacion entre la presencia del
infegron vy la resistencia a cierfos antibioticos
especificos, ya que existe la necesidad de buscar
clones de bacterias con fécnicas de
secuenciacion entre el ambiente v los pacientes
para confirmar esta hipodtesis; especialmente, en
aquellos para los que se han identificado
casseftes de resistencia comunes en infegrones
clase 1, como cefalosporinas, aminoglucosidos,
fluorogquinolonas.

Por ulfimo, en relacion a la transferencia
de resistencia, la presencia extendida del
infegron clase 1 en las cepas aisladas podria
senalar un problema significativo, puesto que
indica la potencial diseminacion de resistencia a
multiples fdrmacos denfro del ambiente
hospitalario.

A pesar de los hallozgos relevantes, este
estudio presenta limitaciones importantes que
deben considerarse al interpretar los resultados.
En primer lugar, el tamano reducido de la
muestra (21 aislamientos) puede limitar Ia
generalizacion de los resultados a ofros
confextos hospitalarios. Ademds, el estudio se
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desarrolld  exclusivamente en el Hospital
Nacional de Chalchuapa, un entorno con
caracteristicas especificas que pueden no
reflejar la situacion de ofros  centfros
hospitalarios con diferenfe infraestructura o flujo
de pacientes. También, el enfoque se limitd a la
identificacion genética de genes de resistencia,
lo que excluye andlisis adicionales como
estudios de secuenciacion completa para
explorar la relacion clonal entre las cepas
aisladas.

Estas limitaciones destacan la necesidad
de ampliar el alcance en futuras investigaciones,
incluyendo un mayor numero de muestras,
diversos contextos hospitalarios y técnicas
avanzadas de andlisis molecular. Esto permitird
un entendimiento mds robusto de los paftrones
de resistencia y diseminacion de genes en el
enforno hospiftalario.

Conclusidon

La prevalencia de Escherichia coli
productora de BLEE en urocultivos
hospitalarios, como se planted en los objetivos
de este estudio, destaca la urgencia de
identificar dreas criticas para implementar
practicas efectivas de contfrol de infecciones vy
opfimizar el manejo de antibidticos en los
enfornos  hospitalarios.  Estos  hallazgos
enfatizan la necesidad de acciones especificas
para mitigar el impacto de las bacterias
mulfirresistentes en la atencion hospitalaria.

Ademds, la deteccion del infegron 1 en
estas cepas subraya la  necesidad de
implementar sistemas de vigilancia genética
hospitalaria que incluyan la identificacion
regular de genes de resistencia como parte de
las esfrategias de confrol. Esto podria lograrse
medianfe la integracion de protocolos de
deteccion molecular rutinaria vy la creacion de
bases de datos centfralizadas para rastrear
patrones de resistencia.
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La identificacion de los genes CTX-M,
TEM vy OXA-1 en cepas de Escherichia coli
evidencia la emergente complejidad de la
resistencia antibidtica y la necesidad crifica de
estrategias integrales para combatirla. Estos
hallazgos resaltan la importancia de establecer
politicas basadas en la evidencia para el uso
racional de antibidticos, reforzadas con
capacitaciones regulares al personal de salud y
auditorias periodicas en el manejo de estos
medicamentos. Paralelamente, se recomienda
fortalecer las medidas de confrol de infecciones
medianfe  la  designacion  de  equipos
especializados que supervisen el cumplimiento
de protocolos de higiene hospitalaria.

La presencia de genes que confieren
resistencia a los carbapenémicos, aungue
parece no ser un problema por su escasa
deteccion, sugiere gque se puede desarrollar con
el tiempo un problema grave de resistencia. Esto
refuerza la necesidad de disenar estrategias
especificas para evitar la diseminacion de estas
cepas, como el aislamiento de pacientes
infectados en entornos hospitalarios seguros,
juntfo con la implementacion de medidas de
prevencion adicionales.

Finalmente, la amplia presencia de genes
de transferencia, comunmente encontrados en
pldsmidos, facilita la transferencia horizontal
enfre bacterias y contribuye a la rdpida
diseminacion de la resistencia a los antibidticos.
La presencia significativa del infegron 1 en el
contexto de este estudio indica la necesidad de
fortalecer la vigilancia molecular vy
epidemiologica como un pilar esencial para
confener la propagacion de  bacterias
resistentes.

Recomendaciones

Los pacientes infectados o colonizados
por bacterias resistenftes a los carbapenémicos
deben ser aislados en habitaciones individuales
0 en dreas de cohorte dedicadas para prevenir
la fransmision a otros pacientes.

Ciencia, humanidad y cultura,

Utilizar equipo de profeccion personal
adecuado, como guantes y batas, al entrar en la
habitacion del paciente y al manejar al paciente
o sus fluidos corporales.

Limitar el movimiento y el fransporte del
paciente fuera de la habitacion de aislamiento
tanfo como sea posible, v el intercambio del
personal en diferenfes dreas con este fipo de
pacienfes.

Reforzar el uso de desinfectante para
manos a base de alcohol antes vy después de
interactuar con el paciente, incluso después de
realizar un correcto lavado de manos.

Hacer estudios sobre posibles reservorios de
Enfterobacterias en ambiente hospitalario.
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