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RESUMEN 

 

 

El presente estudio tuvo como objetivo determinar los niveles de resistencia a 

los antimicrobianos y clonalidad de Escherichia coli productoras de β-lactamasas de 

espectro extendido (BLEE) aisladas de tres diferentes orígenes: Clínica humana, carne 

expendida de mercado y aves silvestres de vida libre de la zona sur de Lima. 

Se recolectaron 125 muestras (63 muestras clínicas humanas, 21 muestras de 

carne de mercados y 41 muestras de hisopado cloacal y heces frescas de aves silvestres 

de vida libre). Se aisló e identifico fenotípicamente un total de 138 E. coli que provenían 

de muestras clínicas humanas (n= 48, 38.4%), carne de mercado (n=66, 52.8%) y aves 

de vida libre (n=24, 19.2%). Entre estos la presencia total de E. coli productoras de 

BLEE fue de 74 cepas con 70.8% (34/48) en aislados clínicos, 54.6% (36/66) en carnes 

de mercado y 16.7% (4/24) en aves silvestres de vida libre. 

Los niveles de resistencia para E. coli productoras de BLEE aislados de muestras 

clínicas humanas fue 88.2% (30/34) para ácido nalidíxico, ciprofloxacino y 

levofloxacino, 79.4% (27/34) cotrimoxazol, 55.9% (19/34) tobramicina y 14.7% (5/34) 

colistina. En carne de mercado, el 97% (35/36) para tetraciclinas, 94% (34/36) para 

ácido nalidíxico, ciprofloxacino y levofloxacino, 86% (31/36) cotrimoxazol, 78% 

(28/36) tobramicina y 47% (17/36) colistina. En aves silvestres, solo las muestras de 

heces frescas de Gallinazo Cabeza negra (Coragyps atratus) y Cormorán Neotropical 

(Phalacrocorax brasilianus) presentaron resistencia al 100% (4/4) ácido nalidíxico, 

ciprofloxacino y 



levofloxacino, 50% (2/4) gentamicina, 100% (4/4) para tobramicina, tetraciclina y 

cotrimoxazol. Se observó un patrón de Multirresistencia (MDR) en los diferentes tipos 

de muestras. 

Entre los aislados de E. coli BLEE se reportó con mayor frecuencia la variante 

CTX-M-55 para los tres orígenes. En humanos y carnes de mercado se detectó la 

variante CTX-M-15, y, finalmente solo en humanos se detectó la variante CTX-M-27. 

Además, se detectaron las variantes CTX-M-65 y SHV-27 solo en carne de pollo. No se 

observó relación clonal entre las E. coli productoras de BLEE del estudio, mostrando 

una elevada diversidad clonal de los aislados. 

Palabras claves: E. coli, resistencia antibiótica, β-lactamasa de espectro 

extendido, blaCTX-M, Una salud. 



ABSTRACT 

 

The aim of this study was to identify, determinate the levels of antimicrobial 

resistance and clonality of extended-spectrum β- lactamase (ESBL) in E. coli 

from three different origins: Human clinic, Market meat and free-living wild 

birds in the south of Lima. 

A total of 125 samples were collected, corresponding to 63 humans clinical, 21 

market meat and 41 of cloacal swabs and fresh feces from free-living wildbirds. 

Subsequently, a total of 138 E. coli was isolated and phenotypically identified 

from human clinical (n=48) market meat (n=66) and free-living wild birds 

(n=24). Among, the presence of ESBL-producing E. coli was 74 strains with 

70.8% (34/48) in clinical isolates, 54.6% (36/66) in market meat and 16.7% 

(4/24) in wild birds. 

The resistance levels for ESBL producing E. coli from clinical isolated was 

88.2% (30/34) for nalidixic acid, ciprofloxacin and levofloxacin, 79.4% 

(27/34) for cotrimoxazole, 55.9% (19/34) for tobramycin, 14.7% (5/34) for 

colistin. In market meat samples was 97% (35/36) presented resistance to 

tetracyclines, 94% (34/36) to nalidixic acid, ciprofloxacin and levofloxacin, 

86% (31/36) cotrimoxazole, 78% (28/36) tobramycin and 47% (17/36) for 

colistin. Finally, in wild birds only the samples of fresh feces of Black Vulture 

(Coragyps atratus) and Neotropical Cormorant (Phalacrocorax brasilianus) 

presented resistance to 100% (4/4) nalidixic acid, ciprofloxacin and 

levofloxacin, 50% (2/4) gentamicin, 100% (4/4) tobramycin, tetracycline and 

cotrimoxazole. A Multidrug Resistance (MDR) pattern was observed in the 



different types of samples. 

Among the ESBL-producing E. coli isolates, the CTX-M-55 variant was 

reported most frequently reported for the three origins. In humans and market 

meat, the CTX-M-15 variant was detected, while the CTX-M 27 variant was 

detected only in humans. In addition, the CTX-M-65 and SHV-27 variants, 

were detected in chicken meat. No clonal relationship was observed between 

the ESBL- producing E. coli in the study, showing high clonal diversity of the 

isolates. 

Keywords: E. coli, antibiotic resistance, extended-spectrum β-lactamase, 

blaCTX-M, One Health. 
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1. INTRODUCCIÓN 

 

 

La resistencia antibiótica es un problema multifactorial a nivel mundial, 

como resultado de una exposición prolongada y/o fallida a los tratamientos 

terapéuticos o profilácticos con antibióticos, generando una adaptación 

rápida frente a esa presión selectiva que se observa generalmente en 

bacterias patógenas primarias y oportunistas, presentando una resistencia 

a uno o más agentes antibacterianos definido en base a los puntos de corte 

de la concentración mínima inhibitoria (MIC) (1,2,3). 

Por ello, se debe abordar a través del enfoque “Una Salud” (One Health), 

permitiéndonos reconocer la interconexión entre animales, humanos y 

medio ambiente. En las últimas décadas se ha observado un incremento en 

los niveles de resistencia de bacterias patógenas y oportunistas destacando 

a las enterobacterias como: Escherichia coli. Hasta la fecha los estudios 

con enfoque de “una salud” son limitados, en especial en países de media 

y baja renta como Perú (3,9,13). 

 

1.1. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA Y JUSTIFICACIÓN 

 

El incremento de los niveles de resistencia a antibióticos se ha considerado 

como un problema de salud pública prioritario, estimando que el número 

de muertes debido a microorganismos resistentes a antibióticos podría 

aumentar a más de 10 millones al año para el 2050 (4). Recientemente se 

han atribuido 4,95 millones de muertes anuales asociadas a las infecciones 

por bacterias resistentes a los antibióticos en el mundo (6). 
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Por ello, La organización mundial de la salud (OMS) en colaboración con la 

organización de las naciones unidas para la alimentación y la agricultura 

(FAO) y la organización mundial de sanidad animal (OMSA) formaron la 

alianza tripartita para fomentar la colaboración multidisciplinaria entre la 

salud pública, salud animal en combinación con la seguridad alimentaria, 

donde declararon la resistencia antibiótica como una de las preocupaciones 

prioritarias destacando la estrategia o enfoque “Una Salud” que desde la 

perspectiva de este concepto, la resistencia antibiótica necesita de estrategias 

multisectoriales para mejorar la salud humana, animal y ambiental, 

reconociendo la interconexión de los ecosistemas en el surgimiento y 

diseminación de genes de resistencia. (3,6,7). 

La OMS realizó una lista global de prioridad de patógenos que se divide en 

tres categorías crítica, elevada y media para la investigación, descubrimiento 

y desarrollo de nuevos antibióticos. En el grupo de prioridad crítica incluye 

bacterias multirresistentes (MDR) donde destaca E. coli resistentes a 

carbapenémicos y productoras de β-lactamasas de espectro extendido (BLEE) 

(8). 

E. coli debido a sus características biológicas, plasticidad genómica, ecología 

y la fácil diseminación en diferentes entornos, se considera un buen 

bioindicador de contaminación fecal y actividad antropogénica en estudios de 

diferentes ambientes, teniendo en cuenta su gran adaptabilidad a ambientes 

adversos con constantes cambios, como el uso elevado de antibióticos que 

generan una presión selectiva permitiéndole desarrollar diferentes 
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mecanismos de resistencia antibiótica, principalmente a mecanismos 

involucrados con producción de β-lactamasas de espectro extendido  (9,10). 

Por ello, E. coli representa un  reservorio importante de genes de resistencia, 

que llegan al humano por contacto directo a través de heces de animales o 

por cadena alimenticia siendo un riesgo para la salud (9). 

La actividad antropogénica es una de las principales causas de la selección y 

diseminación de genes de resistencia, debido al uso excesivo e inadecuado de 

antibióticos para el uso clínico. Además, los antibióticos son utilizados como 

tratamientos profilácticos o promotores de crecimiento en animales destinados 

a consumo humano. Asimismo, un saneamiento deficiente del manejo de 

desechos las aguas residuales o aguas contaminadas con efluentes que 

contienen productos farmacéuticos o provenientes de operaciones ganadera de 

crianza intensiva también contribuyen a este fenómeno (11,12). 

En América Latina se han presentado niveles de resistencia a antibióticos cada 

vez más altos en los últimos años y ello se ha visto reflejado en la reducción o 

pérdida de la eficacia de estos compuestos, afectando la capacidad para poder 

tratar algunas infecciones y aumentando los costos de tratamiento. Por ello, en 

el Perú, la gran mayoría de estudios se han realizado para determinar los niveles 

de resistencia a antibióticos asociados al sector humano clínico y animal (13). 

En Perú existen escasos reportes con abordaje de One Health; así, Murray et 

al., reportaron diferentes niveles de exposición a antibióticos en bacterias 

aisladas de heces de pollos de crianza intensiva, pollos de crianza orgánica y 

humanos (14). Procedieron a identificar E. coli de estas muestras y las tasas 
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más altas de resistencia a antibióticos fueron aisladas de E. coli de pollo en 

comparación con humanos, incluidos MDR (37,3%) además se encontró mayor 

resistencia a florfenicol (un antibiótico comúnmente utilizado como promotor 

del crecimiento en aves de corral, pero no aprobado para uso humano) 

en pollo (43,1%, n=71) que en humanos (16,7%, n=7). Además, presentaron 

genes que confieren resistencia a antibióticos clínicamente relevantes incluidos 

mcr-1 para la resistencia transferible a la colistina, BLEE del grupo blaCTX-M, y 

carbapenemasas, como blaKPC (14). 

En otro estudio realizado en el norte de Perú, Cajamarca, Hartinger et al. 

reportaron resistencia antibiótica en humanos, agua potable y animales 

domésticos en esta área rural andina (15). Concretamente, identificaron E. coli 

en heces de niños, animales y en las fuentes de agua potable. Los autores 

destacan la presencia de E. coli en agua por encima de los rangos permitidos 

por la OMS. Además, detectaron la presencia de E. coli en heces de animales 

y niños que presentaron resistencia a al menos un antibiótico (15). 

En el Perú no hay casi datos sobre identificación de enterobacterias resistentes 

a antibióticos en animales silvestres de vida libre como aves silvestres que 

pueden actuar como bioindicadores del impacto antropogénico. Sin embargo, 

se ha reportado la presencia del 66.7% (4/6) de E. coli resistentes a al menos 5 

familias de antibióticos en heces de aves marinas como Sula variegata 

procedentes de las islas Guañape Norte en Perú (16). 
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2. MARCO TEORICO 

 

2.1. Escherichia coli 

 

2.1.1. Características biológicas 

 

Es una bacteria Gram negativa de la familia Enterobacteriaceae. Se 

caracteriza por ser oxidasa negativa, anaerobia facultativa, mesófila y 

presenta flagelos perítricos, además es ubicua, versátil y se encuentra 

integrando la microbiota intestinal de vertebrados homeotermos y 

poiquilotermos (17,18). 

E. coli es un microorganismo con nutrición heterótrofa, es decir, utiliza 

compuestos orgánicos como fuente de carbono y energía, destacando el uso 

principal de la glucosa, para dar inicio a rutas metabólicas como la glucólisis 

para la obtención de energía rápida, independientemente si hay o no 

presencia de oxigeno (21). Sin embargo, cuando hay ausencia de glucosa en 

el medio intercelular, E. coli tiene la capacidad de hidrolizar otros azucares 

como la lactosa, que genera un subproducto llamado alolactosa el cual actúa 

como inductor en la regulación del operon lac que permite el metabolismo 

de la lactosa, liberando la proteína represora (lacI) del operador, 

permitiendo que se una al promotor (135). Al haber ausencia de glucosa 

también hay un aumento de la concentración de monofosfato de adenosina 

cíclico (AMPc) y esa se une a la proteína activadora de catabolito (CAP) 

que forma un complejo que permite el inicio de la transcripción de genes 

estructurales como lacZ, que codifica a la enzima betagalactosidasa, que 

tiene como función hidrolizar la lactosa en glucosa y galactosa así como 

catalizar la conversión de lactosa a alolactosa por transglicosilación, LacY, 
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que codifica a la permeasa galactosidasa y lacA que codifica para 

tiogalactosido acetiltransferasa que está involucrada en las reacciones 

secundarias que facilitan la utilización de los productos de la hidrolisis de 

lactosa (135,136,137). Sin embargo, se ha reportado que hasta un 20% de 

aislados de E. coli no metabolizan la lactosa debido a la deficiencia de la 

enzima lactosa permeasa codificada por el gen lacY (138). Por otro lado, E. 

coli al ser anaerobio facultativo, activa una ruta metabólica alterna como la 

fermentación considerando que hay poca o ausencia de oxígeno, donde 

utiliza la glucosa hidrolizada previamente del metabolismo de la lactosa, 

que inicialmente entra a glucolisis independientemente si hay o no presencia 

de oxígeno, sin embargo, al estar en un medio anaeróbico se activa un 

proceso metabólico llamado fermentación (139). 

E. coli es una bacteria potencialmente patógena, aunque en la mayoría de 

las ocasiones sus cepas son comensales, sin embargo, raras veces causan 

enfermedad debido a la exposición a una alta carga bacteriana, deficiencia 

o alteración del sistema inmune, o la presentación de patotipos virulentos 

que causan enfermedades intestinales y extraintestinales como infecciones 

urinarias, septicemia, meningitis y neumonía en humanos y animales 

(18,19). Por ejemplo, en el caso de las E. coli causantes de infecciones 

intestinales, se suelen clasificar según el tipo de factor de virulencia y los 

síntomas clínicos del huésped, así se pueden clasificar en 6 patotipos: E. coli 

enterotoxigénica (ETEC), Enteroinvasiva (EIEC), Enterohemorragica 

(EHEC), Enteroagregativa (EAEC), adherente difuso (DAEC), 

Enteropatógena (EPEC) (19) y adherente invasora (AIEC) (20). 
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2.1.2. Características morfológicas 

 

E. coli al ser una bacteria Gram negativa presenta una estructura 

morfológica compuesta por una pared celular que contiene principalmente 

una capa delgada de peptidoglucano y en la membrana externa presenta 

lipopolisacáridos (LPS), ambas estructuras son consideradas sitios blancos 

o dianas para la acción de algunos antibióticos de importancia (21, 22). 

El LPS consta de 3 partes: Lípido A, oligosacárido central y el antígeno O; 

la principal función de los LPS es actuar como barrera de permeabilidad 

frente a moléculas tóxicas como antibióticos y sales biliares, siendo uno de 

los principales mecanismos contribuyentes a la resistencia innata que 

muestran las bacterias Gram negativas. También tienen un papel importante 

en las interacciones de bacteria-huésped ya que modula la respuesta inmune 

del huésped y es considerado como un PAMP (Patrón molecular asociado a 

patógenos) y actúa como una endotoxina (22,23). 

El peptidoglucano es un heteropolímero que presenta cadenas largas de 

glucanos que están entrecruzados con péptidos cortos como el ácido N-

acetilmurámico (NAM) y el N-acetilglucosamina (NAG) unidos por enlaces 

glucosídicos, ambos disacáridos actúan como precursores para el inicio de 

la biosíntesis de peptidoglicano desencadenando una serie de pasos 

complejos que involucra estructuras como: el citoplasma que comprende las 

reacciones enzimáticas como síntesis de azúcares y aminoácidos activados 

por nucleótidos, la membrana interna (MI) que involucra síntesis de 

intermediarios ligados a lípidos y el periplasma que involucra reacciones de 

polimerización de los monómeros en hebras de glicano seguido de la 
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reticulación de péptidos para la formación y maduración del 

peptidoglucano (24,25). Cada fase de la biosíntesis es objetivo principal de 

varias clases de antibióticos ya que actúan como sitios diana, principalmente 

las PBP (proteínas fijadoras de penicilina) que cataliza las etapas finales de 

la biosíntesis del peptidoglucano teniendo la capacidad de formar complejos 

covalentes estables con antibióticos β-lactámicos que inactivan la PBP, 

interrumpiendo el crecimiento bacteriano y conduciendo a una muerte 

celular (25).  

2.1.3. Genómica, Genética y plasticidad de E. coli 

E. coli presenta un genoma completo que varía ampliamente entre 4.6 a 5.9 

millones de pares de bases (Mpb), presenta un ADN circular de doble 

cadena y porta 4200 a 5500 genes. El pangenoma de E. coli comprende dos 

partes: El genoma core o central que está constituido por menos de 1500 

genes y el genoma accesorio está constituido por genes que codifican 

factores de virulencia, rutas metabólicas, resistencia adquirida a antibióticos 

y elementos de bacteriófagos que le otorga a E. coli características 

adaptativas excepcionales jugando un papel esencial en su ecología y 

evolución bacteriana (26). La adquisición de genes accesorios se da 

mediante la movilidad de genes/ADN de una bacteria a otra, que pueden ser 

una misma especie o de especies diferentes, a través de transferencia 

genética horizontal (TGH) mediada por elementos genéticos móviles 

extracromosomales como los plásmidos, que son estructuras muy dinámicas 

y tienen una movilización intra e interespecífica de determinantes genéticos 

y son herramienta muy eficiente en la adquisición y diseminación de 
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resistencia antibiótica entre las bacterias de la familia 

Enterobacteriaceae(21,27). De manera frecuente, los plásmidos portan 

genes de resistencia. estando entre los más relevantes clínicamente los que 

codifican carbapenemasas, β-lactamasas pAmpC y las β-lactamasas de 

espectro extendido (BLEE) que pueden propagarse a través de clones 

bacterianos de alto riesgo (28,29,30). 

Por ello, E. coli presenta una plasticidad genómica y ecológica 

permitiéndole adaptarse rápidamente a diferentes ambientes y a las 

condiciones intestinales de cada huésped siendo capaz de vivir como un 

microorganismo de vida libre o como comensal mutualista en la microbiota 

intestinal de humanos y animales                                vertebrados. 

 

2.1.4. Reservorios 

 

2.1.4.1. Reservorio primario: 

 

El reservorio natural de E. coli es la microbiota intestinal de humanos y 

animales vertebrados debido a que presentan una versatilidad que le da 

facultad de sobrevivir en diferentes ambientes, además es el candidato 

perfecto para estudiar la transición entre el comensalismo y la 

patogenicidad a nivel del vínculo entre una bacteria y su huésped que puede 

fluctuar entre mutualismo, comensalismo y patogénesis oportunista (31). 

 

a. Microbiota intestinal de humanos y animales 

En la microbiota intestinal, E. coli es una de las primeras especies 

bacterianas que colonizan a los neonatos, primero a partir del canal de parto 

y posteriores colonizaciones de bacterias del ambiente y/o a través de la 
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ingesta de alimentos contaminados, volviéndose un microorganismo 

comensal. 

E. coli, al ser ingerido se enfrenta con los niveles bajos de pH del estómago, 

al cual es capaz de sobrevivir debido a que entran en fase de latencia e 

inducen sistemas protectores de resistencia al ácido. Al llegar al colon, 

encuentran los nutrientes necesarios, transitando de la fase de latencia a la 

fase logarítmica y hay una competencia con los miembros de la microbiota, 

por si es eliminada a través de las heces o se queda a integrar parte de la 

microbiota comensal (32). 

En humanos el contenido de E. coli oscila entre 107 a 109 células /gramo de 

heces a diferencia de animales domésticos de 104 a 107 células /gramo de 

heces (31,33). 

b. Microbiota intestinal de Aves silvestres: 

 

La composición microbiana intestinal de aves silvestres es compleja porque 

está influenciada por diversos factores intrínsecos y extrínsecos como 

hábitos de alimentación, patrones migratorios, estación del año, 

comportamiento social y factores ambientales externos, lo que hace que sus 

actividades fisiológicas se enfrenten a una presión selectiva más sustancial, 

contribuyendo a esta complejidad. A pesar de esto puede actuar como 

reservorio natural para E. coli (34,35). 

La adquisición de enterobacterias como E. coli va a depender de la especie 

de ave y sus preferencias alimenticias como frugívoras, herbívoras, 

insectívoras, carnívoras (que va desde carroña hasta invertebrados marinos), 
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etc, esto genera diferencias significativas en la microbiota intestinal aviar 

(35,36). Así mismo, la presencia natural de E. coli no pertenece a la 

microbiota intestinal de aves granívoras ya que se ha demostrado que los 

alimentos compuestos exclusivamente por semillas provocan un efecto 

inhibidor de esta especie bacteriana, por ello la presencia de E. coli en aves 

granívoras puede estar asociado a algunas patologías (37, 38). 

Por otro lado, la influencia de actividades antropogénicas también puede 

favorecer las infecciones provenientes de fuentes de alimentos como 

comederos de jardín, aguas residuales, basureros, carroña, alimentos 

contaminados con heces de otros animales (39,40). 

Se ha propuesto que las aves silvestres de vida libre pueden actuar como 

centinelas indicándonos la presencia de bacterias resistentes en ambientes 

contaminados, permitiéndonos una vigilancia activa de bacterias resistentes 

clínicamente relevantes en el medio ambiente (34, 41, 42). 

 

2.1.4.2.Reservorio secundario: 

 

E. coli también tiene la capacidad de sobrevivir en entornos abióticos debido 

a sus características metabólicas y reguladoras que facilitan la colonización 

en diferentes nichos ecológicos permitiendo su supervivencia por largos 

periodos de tiempo fuera del tracto intestinal. Se consideran reservorios 

secundarios el agua, suelo, sedimento y subproductos derivados de animales 

como los productos cárnicos (33). 

Los productos cárnicos al ser ricos en nutrientes se convierten en un 

ambiente propicio para el crecimiento de bacterias, como E. coli, debido a 
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la contaminación cruzada. Esta contaminación se debe al manejo inadecuado 

de las canales durante el procesamiento de faenado en el camal, donde se 

puede contaminar con la materia fecal del animal. Así, las bacterias 

contaminantes pueden quedar en la superficie de la carne o en los utensilios 

usados por el operador. También se han de considerar las condiciones 

higiénicas del manejo posterior, tanto en transporte y almacenaje, como en 

las instalaciones de venta, en todos estos puntos pueden ser foco de 

contaminación cruzada. Por ello, se considera que E. coli es un indicador de 

contaminación fecal y un indicador para observar resistencia antibiótica 

transmitido a través de alimentos (43,44). 

2.1.5. Transmisión 

 

E. coli se transmite principalmente por vía fecal-oral. En humanos, la 

transmisión es por fómites, contacto directo con contenido fecal de humanos 

o animales y por cadena alimenticia debido a un manejo inadecuado de 

alimentos y/o subproductos de animales (21). 

En el caso de aves silvestres, la transmisión también puede ser por vía 

cloacal teniendo en cuenta que la cloaca aviar es la porción final del tracto 

digestivo y cumple con dos funciones de excreción y transferencia de 

gametos. Por lo tanto, la cloaca está expuesta a bacterias fecales, bacterias 

de transmisión sexual y posiblemente bacterias ambientales asociadas con 

la cáscara del huevo, material de anidación o componentes ambientales 

como agua y el suelo, permitiendo            diseminar intermitentemente algunas 

bacterias potencialmente patógenas como la E. coli (10,34,35,36). 
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2.2. Antibióticos 

 

Los antibióticos son sustancias naturales producidas por algunos 

microorganismos, sin embargo, pueden ser producidas sintéticamente, que 

pueden inhibir el crecimiento de determinados microorganismos. Se 

clasifican según su espectro de actividad, mecanismo de acción o estructura 

química. 

2.2.1. Mecanismo de acción de antibióticos 

 

Los antibióticos presentan diferentes mecanismos de acción y se clasifican 

según el efecto que ejercen sobre los microorganismos. Este efecto puede 

ser bactericida que tiene una acción letal sobre la bacteria a través de la 

inhibición la síntesis de pared celular, alteración de la membrana 

citoplasmática o interfiriendo con el metabolismo del ADN, también puede 

ser bacteriostático, que solo inhibe transitoriamente el crecimiento 

bacteriano como la inhibición de la síntesis proteica (Fig.1). Sin embargo, 

algunos de los antibióticos pueden tener ambos efectos y va a depender de 

la concentración o afinidad por la diana del microorganismo de interés, 

evitando que no sea hidrolizado o transformado en un producto inactivo 

(45). 

Figura 1.  Clasificación y mecanismo de acción de antibióticos. Figura 

modificada y adaptada de la información de “Antimicrobial mechanism of 

action” por Calvo y Martinez, 2009. 

 



14 
 

 
 

2.2.1.1. Inhibición de la síntesis de pared bacteriana: 

 

La pared celular sirve para dar protección y soporte a la bacteria, la ausencia 

de esta estructura condiciona e induce a la destrucción de la bacteria 

causando una lisis celular debido al elevado gradiente de osmolaridad 

que hay entre el medio y el citoplasma bacteriano (21). Por ello, algunos 

antibióticos tienen la capacidad de ejercer su acción sobre cualquiera de las 

3 etapas de la síntesis del peptidoglucano como: 

a. Inhibición a nivel de la etapa citoplasmática: 

 

Comienza a sintetizar los precursores del peptidoglucano como el ácido N- 

acetilmuramico (NAM) y N-acetil-glucosamida (NAG) a partir de 

diferentes elementos como uridindifosfato-N-acetil-glucosamina, ácido 

fosfoenolpiruvico, uridindifosfato-N-acetilmuramico en donde antibióticos 

como la fosfomicina que inhibirán la acción de la enzima piruviltransferasa 

y no se dará la unión del fosfoenolpiruvato con el NAG y la cicloserina 

inhibe la actividad de la L-alanina- racemasa transformando la L-alanin en 

D-alanina (21) (Fig.2). 
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b. Inhibición a nivel de la fase de transporte de precursores 

 

Actúa a nivel de la molécula transportadora llamada undecaprenol o 

bactoprenol que está anclada en la membrana citoplasmática que permite la 

incorporación del complejo de una molécula de NAG que se une al NAM 

mediante enlaces glucosídico. El transportador lleva al complejo 

glucopéptido a un punto de crecimiento de la pared celular o punto 

terminal del peptidoglucano en donde queda pirofosforilado, se separa y 

presenta una desfosforilación para convertirse en su forma monofosfato 

activo, transportando nuevos precursores a la capa de peptidoglucano 

cuando concluya su misión se regeneran, sin embargo algunos antibióticos 

como bacitracina se unen al transportador y bloquean la desfosforilación 

impidiendo formación de la pared y el paso de nuevas unidades de NAM-

NAG (21). (Fig.2). 

c. Inhibición de la organización final de la estructura del 

peptidoglucano 

 

El complejo disacárido, mediante los enlaces glucosídico, forman cadenas 

que se unen entre sí mediante un enlace peptídico cruzado que se establece 

entre el tercer aminoácido (DAP) del pentapéptido del NAM que se 

encuentra en otra cadena. Este último paso de la formación final del 

peptidoglucano está catalizado por la acción de unas enzimas con función 

transpeptidasas y carboxipeptidasa, denominadas proteínas fijadoras de 

penicilinas (PBP). A nivel de esta etapa tienen acción antibióticos como los 

glucopéptidos que actúan impidiendo la transferencia del disacárido 
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pentapéptido, unido al transportador lipídico de la membrana 

citoplasmática, al aceptor de la pared celular. Evita la acción de las 

glucosiltransferasas y transpeptidasas que impiden la elongación del 

peptidoglucano. El gran tamaño de estas moléculas impide su paso a través 

de la pared celular de bacterias Gram negativas de forma que sólo actúan 

frente a bacterias Gram positivos y los β-lactámicos (21, 45) (Fig.2). 

Figura 2. Puntos de inhibición de la síntesis de peptidoglucano por 

antibióticos. Figura modificada y adaptada de la información del libro 

“Microbiología veterinaria” de Vadillo, 2002. 

 

2.2.1.2. Alteración de la membrana citoplasmática: 

 

La membrana citoplasmática interviene activamente en los procesos de 

difusión y transporte activo, controlando la composición del medio interno 

celular. La alteración de la permeabilidad provoca la salida de iones y 

macromoléculas por lo tanto la célula se lesiona y muere. Existen 

antibióticos que actúan a este nivel y tienen acción bactericida tanto en fase 

de crecimiento activo o en reposo, causando una alta toxicidad, en este grupo 
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tenemos a las Polimixinas que son un conjunto de antibióticos 

polipeptídicos que se clasifican en Polimixinas A, B, C, D y E (colistina). 

Las polimixinas actúan frente a bacterias Gram negativas ya que tienen una 

afinidad por los lipopolisacáridos (LPS) a nivel del lípido A uniéndose 

electrostáticamente (46). La polimixina B y la colistina (polimixina E) son 

las más usadas en clínica humana y veterinaria. La polimixina E 

estructuralmente presenta un residuo de aminoácidos (D-Leucina) en el 

anillo peptídico a diferencia de las otras polimixinas (46). La colistina actúa 

como un detergente catiónico y desplaza los iones de magnesio y calcio que 

estabilizan la membrana, provocando una alteración estructural de 

membrana citoplasmática de la bacteria causando una lisis celular (46,47). 

2.2.1.3. Inhibición de la síntesis de proteína: 

 

La síntesis de proteínas se da a nivel de los ribosomas, en bacterias está 

compuesta por dos subunidades, 30S y 50S, que actúan como dianas para la 

unión de diferentes antibióticos en las diferentes fases de la síntesis de 

proteínas (iniciación, elongación y terminación) siendo una inhibición 

selectiva. A nivel de la subunidad 50S actúan antibióticos como el 

cloranfenicol, macrólidos, lincosamidas y en la subunidad 30S se fijan los 

aminoglucósidos de forma irreversible interfiriendo con la lectura correcta 

del código genético, y tetraciclinas (21,45). 

 

2.2.1.4. Inhibición de la síntesis de ácidos nucleicos: 

 

Actúa a nivel de las enzimas que participan en la transcripción y replicación 

del ADN (polimerasas, topoisomerasas, ADN girasa) evitando que continúe 
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con el proceso. Aquí se incluyen antibióticos como las quinolonas que 

actúan bloqueando las topoisomerasas II (DNA girasa) y IV de forma 

irreversible evitando que continúen la transcripción y replicación del DNA. 

Existen quinolonas de primera generación como el ácido nalidíxico, 

segunda generación como el norfloxacino, tercera generación como 

ciprofloxacino o levofloxacino y cuarta generación como moxifloxacino y 

gemifloxacino (21,45). 

 

2.2.1.5. Inhibición de vías metabólicas: 

 

Existen vías metabólicas para la obtención de elementos esenciales como 

las bases púricas y pirimidínicas del nucleótido y requieren síntesis de 

folatos para poder formar el ácido nucleico como las sulfamidas que son 

análogos del ácido paraaminobenzoico (PABA) compitiendo con la enzima 

dihidropteroatosintetasa bloqueando la vía. El trimetoprim inhibe de forma 

reversible la enzima dihidrofolato reductasa dihidrofolato reductasa 

bacteriana. La combinación de ambos antibióticos trimetoprim y 

sulfametoxazol resulta en una acción sinérgica que bloquea dos etapas 

consecutivas de esta vía metabólica esencial para diversas bacterias (45). 

 

2.2.2. β-lactámicos 

 

Los β-lactámicos inhiben la transpeptidación en la fase final de la síntesis 

del peptidoglucano en bacterias Gram positivas y Gram negativas. Los β- 

lactámicos en general presentan una estructura química llamada núcleo 

betalactámico compuesto por un anillo lactámico el cual está unido a otro 

anillo secundario que es una estructura variable en función a los radicales 
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que se unan a este anillo se modificarán las propiedades y características de 

estos antibióticos dando origen a diferentes grupos como Penicilinas (tipo 

G y V), Cefalosporinas (1°, 2°, 3° y 4° generación), Monobactams e 

inhibidores de β-lactamasas (48). Así mismo todos estos grupos de 

antibióticos tienen como principal objetivo las PBP que son enzimas 

esenciales para el entrecruzamiento de péptidos durante la síntesis de la 

pared celular, estos β-lactámicos compiten con el pentapéptido para unirse 

al PBP, cuando el anillo betalactámico se une covalentemente interrumpe la 

formación de pared originándose una acumulación de precursores del 

peptidoglucano (NAG y NAM), también se puede dar una activación de 

autolisinas que van a hidrolizar el peptidoglucano maduro, lo que generará 

un desequilibrio causando una deformación de la pared celular, perdiendo 

su impermeabilidad y llevándola así a una lisis osmótica. Este mecanismo 

de acción es más efectivo durante la fase logarítmica de crecimiento 

bacteriano, por ello la actividad de cada grupo de betalactámicos va a 

depender de tres factores como: la rápida difusión del antibiótico en el 

espacio periplásmico, la resistencia a las β- lactamasas, la capacidad de 

evadir los sistemas de expulsión activa y la alta afinidad por las distintas 

PBP (49,50, 51). 
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Cuadro 1. Esquema de clasificación de los antibióticos β-lactámicos, 

basado en la estructura química. 

 

 Clase Antibióticos Estructura Química 

 

básica 

  
 

Penicilina 

 
 

Penicilina G y 

 

 
  

V 

  
 

Aminopenicilin 

 
 

Ampicilinas 

 
as Amoxicilina 

   
 

Imipenem 

 

 
 

Carbapenems Meropenem 

  
Ertapenem 

  
Doripenem 

  1°  

 

  
Generación: 

β -lactámicos 
 

Cefazolina, 

 
Cefalosporinas Cefalexina, 

  
Cefalotina 

  
2° 
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  Generación:  

Cefoxitina, 

Cefuroxima 

3°Generación: 

Ceftriaxona, 

Cefotaxime, 

Cefztaxidima 

4° 

Generación: 

Cefepime 

  
 

Aztreonam: 

 

 
Tienen un 

Monobactams segundo anillo 

 
de tiazol que no 

 
está fusionado 

 
con el anillo β- 

 
lactámico 

 
 

Inhibidores de β-lactamasa: Se 

 
 

Sulbactam 

 

diferencian de los β-lactámicos en Tazobactam 

que poseen un “grupo saliente” en Ácido 

la posición 1 del anillo de cinco clavulanico 

miembros (sulbactam y 
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tazobactam son sulfonas, y el 

clavulanico tiene un enol éter 

oxígeno en esta posición), permite 

una apertura del anillo secundario 

y la modificación de la enzima β- 

lactamasas. 

  

 

 

 

2.2.3. Resistencia a antibióticos 

 

La resistencia a antibióticos es una característica antigua y en principios 

intrínseca de las bacterias permitiéndole la supervivencia frente a la 

interacción de muchos organismos con su entorno a lo largo del tiempo (3). 

Sin embargo, el uso excesivo de antibióticos ejerce una presión selectiva 

sobre las poblaciones bacterianas, cuando estas poblaciones logran inhibir 

o inactivar el compuesto se considera una resistencia a antibióticos que es 

mediada por genes y pueden existir tanto en el cromosoma bacteriano como 

en elementos genéticos transferibles esto puede darse por dos mecanismos: 

- Resistencia intrínseca: Se encuentran de forma natural dentro de una 

especie bacteriana y es independiente de una previa exposición a 

antibióticos y no está relacionado con la transferencia horizontal de genes 

como por ejemplo la permeabilidad reducida de la membrana externa por 

los LPS en Gram negativas y la actividad natural de las bombas de expulsión 

(52). 

- Resistencia adquirida: Se da a través del intercambio genético por 
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transferencia horizontal de genes mediante los procesos de transformación, 

transposición y conjugación, también se puede dar por mutaciones a nivel 

cromosómico. Los mecanismos de resistencia adquirida a antibióticos se 

dan mediante: La inactivación enzimática, disminución de la concentración 

intracelular por alteraciones en la permeabilidad o por un sistema de bombeo 

al exterior y cambios en la diana o punto de acción del antibiótico (21). 

2.2.4. Resistencia a β-lactámicos 

 

En Enterobacterias se da principalmente resistencia a β-lactámicos a través 

de la inactivación enzimática mediada por β-lactamasas. La producción de 

β- lactamasas es uno de los mecanismos de resistencia clínicamente más 

importante en patógenos oportunistas y los patógenos ESKAPE 

(Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae, 

Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa y especies de 

Enterobacter), si bien es cierto en clínica la resistencia es multifactorial y el 

fenotipo dependerá de las combinaciones de los mecanismos que 

frecuentemente incluyen modificaciones de la permeabilidad y/o regulación 

positiva de la bomba de expulsión además de la producción de β- lactamasas 

(51). 

 

2.2.5. β-lactamasas 

 

Las β-lactamasas son enzimas que inactivan a los β-lactámicos al hidrolizar 

el enlace amida que está presente en el anillo β-lactámico haciendo que el 

anillo se abra e impida la unión a las PBP dianas. En el caso de las 

Enterobacterias, las β-lactamasas son intracelulares, algunas están 

codificados en elementos genéticos móviles como plásmidos y otros son 
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codificados por cromosomas, tienen una localización periplásmica y pueden 

ser inducibles o constitutivas, estas β-lactamasas protegen a la bacteria de 

los antibióticos que han llegado al espacio periplasmático, manteniéndolo 

en concentraciones por debajo del nivel de inactivación de las PBP (21). 

Las β-lactamasas son numerosas y no comprenden un solo grupo 

homogéneo, muestran diversidad tanto en estructura como en función. La 

clasificación molecular es la más usada y fue establecida por Ambler que 

agrupó las β- lactamasas en 4 clases: Clase A, B, C y D (21,53). Las clases 

A, C y D son serina hidrolasas; emplean a la serina como nucleófilo de 

reacción e hidrolizan β- lactámicos a través de un intermedio covalente de 

acil-enzima. La clase B comprende a las metaloenzimas dependientes de 

zinc (metaloβ-lactamasas o MBL) que utilizan un nucleófilo de agua 

activado por metil para impulsar la reacción hidrolítica. Por otro lado, la 

clasificación funcional de Bush-Jacoby- Medeiros, comprende 3 grupos de 

β-lactamasas según la degradación de los sustratos de los β-lactámicos y los 

efectos de los inhibidores. El grupo 1 comprende a las cefalosporinasas que 

clasifican como clase C según la clasificación molecular y el gen 

involucrado era originalmente cromosómico. El grupo 2 comprende β-

lactamasas distintas al grupo 1 y presenta serina en el centro activo e incluye 

las clases A y D según la clasificación molecular. El grupo 3 tiene a las 

metalo-β-lactamasas que corresponden a la clase B de la estructura 

molecular (54). 

Sin embargo, las β-lactamasas de clase A forman un grupo molecular 

heterogéneo que comprende β-lactamasas de espectro extendido (BLEE) 
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como las enzimas TEM, SHV (variable de sulfhidrilo), CTX-M (cefotaxima 

preferentemente hidrolizada), GES y carbapenemasas de Klebsiella 

pneumoniae (KPC). La clase B incluye las metalo β-lactamasas (MBL) 

como enzimas NDM, IMP y VIM; la Clase C son cromosómicas e incluye 

AmpC y la clase D incluye las oxacilinasas (OXA), entre ellas de una 

preocupación particular los grupos OXA-23 y 24/40 y OXA 48 (51,52). 

Aunque las cuatro clases están ampliamente distribuidas en múltiples 

especies de bacterias ambientales y clínicamente significativas, dentro de 

cada clase, algunas familias de enzimas han tenido éxito y se han 

diseminado ampliamente entre los patógenos más importantes y son 

responsables de infecciones oportunistas relacionadas con la atención de 

pacientes inmunocomprometidos en áreas nosocomiales, incluidas 

enterobacterias como E. coli (55). 

 

2.2.5.1. β-lactamasas de espectro extendido (BLEE) 

 

Son enzimas que tienen la capacidad de hidrolizar penicilinas, 

cefalosporinas de primera, segunda y tercera generación y aztreonam. Son 

inhibidos por los inhibidores de β-lactamasas como el ácido clavulánico, 

sulbactam o tazobactam; sin embargo, no tienen acción frente a cefamicinas 

como cefoxitina ni carbapenems (como meropenem, imipenem, ertapenem 

y doripenem). Estos enzimas se transfieren horizontalmente por plásmidos 

(57,58). 

Existen mecanismo de resistencia relacionados con fenotipos BLEE, las 

variantes que se asocian a BLEE son CTX-M con mayor frecuencia, seguido 
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de SHV y TEM. Todas las CTX-M poseen actividad BLEE, mientras que 

en el caso de SHV y TEM sólo algunas variantes poseen actividad BLEE. 

 

2.2.5.1.1. BLEE tipo TEM 

 

Las BLEE tipo TEM están mediadas por plásmidos derivadas de mutaciones 

en los genes TEM clásicos (TEM-1 y TEM-2) por sustitución de uno o 

varios aminoácidos alrededor del sitio activo. La primera TEM fue aislada 

de una E. coli de un paciente llamado Temoneira, de ahí su nombre. En 

bacterias Gram negativas los genes que codifican TEM son resistentes a la 

ampicilina; TEM-1 hidroliza penicilina y las cefalosporinas de primera 

generación, al igual que la TEM-2 y otras enzimas derivadas como resultado 

de mutaciones únicas o múltiples en la secuencia; estas TEM de espectro 

reducido tienen un perfil hidrolítico similar pero cada una tiene un punto 

isoeléctrico diferente. Como se ha indicado no todas las enzimas TEM tiene 

las características BLEE, las más frecuentes son TEM-4, TEM-24, TEM-52 

(57). 

 

2.2.5.1.2. BLEE tipo SHV 

 

Los genes blaSHV codifican a las enzimas SHV que se identificaron por 

primera vez en E. coli. SHV-1 (reactivo sulfhidrilo variable) (55), estas 

enzimas poseen una actividad contra penicilinas y cefalosporinas de 

primera generación, así mismo se han demostrado que varias especies 

poseen SHV-1 dentro del cromosoma, sin embargo, comúnmente están 

mediadas por plásmidos. La SHV-2 fue el primer tipo de BLEE detectado 
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en Klebsiella spp. Esta enzima deriva de una mutación puntual en SHV-1 

que resultó en la sustitución de glicina por serina en la posición 238 y la 

extensión de su perfil de sustrato hidrolítico incluyendo cefotaxima y en 

menor grado ceftazidima (57). A la fecha de escribir esta tesis, en la página 

de referencia hay listada 186 variantes y algunas poseen la característica 

BLEE (58). 

Las variantes de SHV con acción BLEE presentan un sitio activo donde se 

ubica un residuo de Ser en posición 70, el cual es responsable del ataque 

nucleofílico sobre el grupo carbonilo del anillo β-lactámico. Cerca de 

este residuo se han identificado varios aminoácidos estructurales y 

funcionales. Entre las SHV BLEE identificadas se encuentran SHV-2, SHV-

6, SHV-8, SHV-24, SHV-27, SHV-38, SHV-41, SHV-57, SHV-98, SHV-

99, SHV-102 y SHV-104, SHV-128 las cuales tienen de uno a seis 

sustituciones de aminoácidos en comparación con la SHV-1, estas 

sustituciones de aminoácidos son suficiente para conferirles un fenotipo de 

BLEE (55). 

 

2.2.5.1.3. BLEE tipo CTX-M 

 

Las enzimas CTX-M son el grupo más reportado y se han descrito 

abundantemente en E. coli. Las CTX-M reciben su nombre por sus niveles 

altos de actividad contra la cefotaxima en comparación con la ceftazidima 

(59). Las CTX-M se han dividido en 5 grupos en su función de su homología 

de secuencia como: CTX-M-1, CTX-M-2, CTX-M- 8, CTX-M-9 y CTX-

M-25, además los miembros dentro de un grupo tienen una relación de 
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aminoácidos >94% y cada grupo consta de una serie de variantes 

particulares con variantes dominantes restringidas en distribución a áreas 

geográficas específicas (57,59). Así mismo, existen alrededor de cuatro 

variantes de CTX-M que exhiben una estructura híbrida, como CTX-M-45 

que es un híbrido de CTX-M-14 con una proteína de origen desconocido y 

CTX-M-64, CTX-M-123 y CTX-M-132 que son híbridos de CTX-M-15 con 

un segmento diferente CTX-M-14. Se sabe que las principales variantes de 

CTX-M son biológicamente diferentes La CTX-M- 15 y CTX-M-14 son las 

enzimas CTX-M más frecuentemente aisladas en humanos, animales y en el 

medio ambiente a nivel mundial, seguidas del CTX-M-2, CTX-M-3 y CTX-

M- 1 (57). La presencia de BLEE tipo CTX-M también está asociada a 

fenotipos de co-resistencia a fluoroquinolonas y aminoglucósidos; además 

de la co-resistencia a tetraciclina y trimetoprim/sulfametoazol que se 

observa en BLEE tipo TEM y SHV; facilitando procesos de coselección 

(60). 
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3. OBJETIVOS 

 

3.1. OBJETIVO GENERAL: 

 

- Detectar E. coli productoras de β-lactamasas de espectro extendido 

aisladas de muestras de clínicas de humanos, carne expendida en mercados 

y aves silvestres de la Zona sur de Lima, Perú. 

3.2. OBJETIVOS ESPECÍFICOS: 

 

- Identificar microbiológicamente y molecularmente los aislamientos de 

E. coli en muestras de humanos, carne expendida en mercados y aves 

silvestres de la zona sur de Lima. 

- Determinar la resistencia antimicrobiana de E. coli de muestras de 

humanos, carne expendida en mercados y aves silvestres mediante el 

método de difusión en discos. 

- Identificar fenotípicamente las cepas de E. coli productoras de BLEE 

provenientes de muestras clínicas de humanos, carne expendida en 

mercados y aves silvestres de vida libre mediante el método de Jarlier. 

- Detectar los genes de resistencia blaCTXM, blaTEM, blaSHV por PCR 

convencional e identificación de las variantes por secuenciación Sanger en 

E. coli provenientes de muestras clínicas de humanos, carne expendida en 

mercados y aves silvestres de vida libre. 

- Establecer la clonalidad de las cepas E. coli productoras de BLEE 

provenientes de muestras clínicas de humanos, carne expendida en 

mercados y aves silvestres de vida libre mediante la técnica REP-PCR. 
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4. METODOLOGÍA 

 

4.1. Diseño de estudio 

 

Estudio exploratorio, no probabilístico de corte transversal y muestreo 

aleatorio, por lo tanto, no tiene tamaño muestral debido a que el origen de 

las muestras es variable. La recolección de muestras de origen clínico de 

humanos, carne expendida en mercados y aves en la zona del cono sur de 

Lima durante el año 2020-2021. 

 

4.2. Área de estudio 

 

El presente estudio se desarrolló en 3 áreas diferentes, según el origen de las 

muestras, en la zona sur de Lima. Para las muestras de origen alimentario, 

se seleccionaron diferentes mercados del Distrito de Villa el Salvador con 

las siguientes coordenadas: S 12°12'19.1”, W 76°57'06.0"; S 12°12'02.0", 

W 76°56'40.6" y S 12°12'37.1", W 76°57'16.1"W (Fig.3). Para las aves de 

vida libre se seleccionó la zona del Refugio de vida silvestre Los Pantanos 

de Villa (S 12°13'06.8", W 76°59'23.2"), situado en el distrito de Chorrillos 

(Fig.4). Las muestras de origen clínico procedían del Hospital Maria 

Auxiliadora, situado en San Juan de Miraflores. Todas las muestras se 

procesaron y analizaron en el laboratorio de Genética Molecular y 

Bioquímica de la Universidad Científica del Sur. 
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Figura 3. Zonas de toma de muestras en la zona sur de Lima. 1). 

Mercados de Villa el Salvador, 2). Hospital Maria Auxiliadora 3). Refugio 

de vida silvestres Los Pantanos de Villa. Google Earth 

 

 

Figura 4. Ubicación de los “Pantanos de Villa” y puntos de captura de 

aves silvestre con redes de niebla (círculos rojos). 400m. Google earth. 

 

2. HOSPITAL MARIA 
AUXILIADORA 

SAN JUAN DE 
MIRAFLORES 

1. MERCADO 

CHORRILLOS 

VILLA EL 
SALVADOR 

3. REFUGIO DE VIDA SILVESTRE LOS 
PANTANOS DE VILLA 
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4.3. Población muestral 

 

Entre el 2020 y 2021, se recolectaron 125 muestras provenientes de 

diferentes poblaciones de estudio. Estas correspondieron a muestras clínicas 

de humanos, carne expendida en mercados del distrito de Villa el Salvador 

y aves silvestres de vida libre de la Zona de Refugio de Vida Silvestre Los 

Pantanos de Villa. Se recolectaron 63 muestras clínicas de humanos, 21 

muestras de carnes expendidas en mercados y 41 muestras de hisopado 

cloacal y heces frescas de aves silvestres de vida libre. 

 

4.4. Métodos 

 

4.4.1. Muestras clínicas de humanos 

 

Las muestras provenientes de humanos fueron muestras clínicas de 

secreciones respiratorias, secreciones de heridas u otros tejidos, 

hemocultivos y urocultivos que se obtuvieron del Hospital Nacional María 

Auxiliadora. Las cepas de E. coli se identificaron mediante el sistema 

automatizado Vitek en el laboratorio de Microbiología del hospital Maria 

Auxiliadora. Las muestras que cumplían el criterio de especie se sembraron 

en tubos con medio agar tripticasa de soya (TSA) y se conservaron en un 

cooler (4°C) hasta llegar al laboratorio de la Universidad Científica del Sur. 

4.4.2. Muestras de carnes expendidas en mercados 

 

Se seleccionaron de forma aleatoria los puestos de mercado y se recolectó 

las muestras de carne de pollo y bovino que fueron manipuladas por el 

vendedor y depositadas en bolsas plásticas de manejo comercial del 

vendedor, posteriormente se puso en una bolsa estéril hermética y se 
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colocó en un cooler con gel refrigerante para mantenerlas en cadena de frio 

a 4°C hasta llegar al laboratorio donde fueron procesadas en un máximo de 

4 horas después de la compra. 

 

4.4.3. Muestra de aves silvestres 

 

4.4.3.1. Captura de aves 

 

Para la captura de aves se establecieron cuatro puntos de muestreo y se 

utilizó seis redes de niebla de 12 m x 2.5 m, las cuales se ubicaron 

individuales o en grupos de dos redes, se cambió de lugar las redes cada dos 

días para evitar la reducción de la tasa de captura entre los cuatro puntos 

establecido. La puesta de redes de niebla duro 15 días consecutivos, se 

revisó cada 45 minutos desde la apertura de la red (8:00am) hasta el cerrado 

de red (15:00pm), y en cada evaluación de las redes se capturó de una a seis 

aves por día esto variaba dependiendo de las condiciones climáticas. Una 

vez capturada el ave se procedió a la extracción del ave de la red y se 

introdujeron a las aves en bolsas de tela limpias (se usó una bolsa de tela por 

ave). 

4.4.3.2. Identificación del ave y toma de muestra 

 

Una vez capturada el ave, se procedió a la identificación de la especie por 

su nombre científico, según lo describe la guía de Aves del Perú (61), se 

tomó en cuenta la descripción de características generales y los mapas de 

distribución geográfica de cada grupo de especies de aves que han sido 

registradas en Perú (61). 

Además, se verifico el estado de salud de cada ave a través del peso, la 



34 
 

condición corporal (rango de 1 a 5), presencia o ausencia de muda, evidencia 

reproductiva (parche incubatriz o protuberancia cloacal) medidas 

morfológicas como dimensiones del pico (longitud, ancho y alto), longitud 

de ala, cola y tarso, acompañado de registro fotográfico (62). 

Una vez que se tomaron los datos de cada ave se realizó un solo hisopado 

cloacal por ave capturada, que consistió primero en la inmovilización 

manual del ave, es decir, se colocó el ave en la palma de la mano izquierda 

y luego los dedos índices se colocaron alrededor de cuello, y los demás 

dedos rodearon el cuerpo, la presión aplicada al sostener al ave debe ser la 

adecuada para tomar la muestra sin lastimarla u obstruir su respiración, 

conjuntamente con la mano derecha se realizará el hisopado cloacal que 

consiste en una ligera rotación por 10 segundos para tener el mayor contacto 

con la mucosa, una vez realizado el hisopado, se colocó en el medio de 

transporte Cary Blair y en un cooler con gel refrigerante para mantenerlo a 

4°C hasta llegar al laboratorio de la Universidad Científica del Sur. Con 

respecto al ave, después de tomar la muestra se la marcó cortando la punta 

de una de sus plumas de la cola y se liberó al animal. 

Por otro lado, la toma de muestras de heces frescas fue un método no 

invasivo, es decir, no se realizó captura de las aves sino se realizó la 

identificación visual de heces en suelo en áreas donde pasaban mayor 

tiempo cada especie de interés (Foto1), se realizó solo un hisopado por 

heces encontradas y se colocó en un medio de transporte Cary-Blair y en un 

cooler con gel refrigerante para mantenerlo a 4°C hasta llegar al laboratorio 

de la Universidad Científica del Sur. 
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Figura 5. Identificación de cloaca aviar y sus estadios reproductivos. Fuente: 

Manual de métodos de campo para el monitoreo de aves terrestres por Ralph, 1996. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Foto 1. Identificación visual e hisopado de heces frescas en suelo. a) 

Heces de Ostrero americano, heces de Cormorán Neotropical, c). Heces de 

gallinazo cabeza negra. Fuente Propia. 
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4.4.4. Procesamiento de muestras: 

 

4.4.4.1. Aislamiento de Escherichia coli 

 

4.4.4.1.1. Muestras clínicas de humanos 

 

Las muestras clínicas venían previamente identificadas como E. coli, por lo 

cual una vez en el laboratorio, se sembraron en agar Mac Conkey y las 

colonias puras se criopreservaron en medio leche descremada a -80°C. 

4.4.4.1.2. Muestras de carnes expendidas en mercados 

 

Las muestras de carne de pollo y bovino se cortaron con un bisturí estéril y 

se pesó 2.5 gr. de carne para colocarlo en medio de enriquecimiento (caldo 

Luria- Bertani) o caldo tripticasa de soya (TSA) y se dejó incubar overnight 

a 37°C (63). Pasado el tiempo de incubación, se sembró con el asa en aro 

para realizar un sembrado por agotamiento en un medio sólido diferencial 

como el agar Mc Conkey y se dejó incubar a 37°C por 24 horas (63). 

4.4.4.1.3. Muestras de aves silvestres 

 

Las muestras de hisopado cloacal de aves silvestres se enriquecieron en 

caldo tripticasa de soya (TSA) y se dejó incubar overnight a 37° C. Pasado 

el tiempo de incubación, se sembró con el asa en aro para realizar un 

sembrado por agotamiento en un medio sólido diferencial como el agar Mc 

Conkey y se dejó incubar a 37°C por 24 horas. 

 

4.5. Identificación de Escherichia coli 

 

Para la identificación de E.coli provenientes de las muestras de carnes e 

heces de aves silvestres fueron sembradas en agar Macconkey, que es un 
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agar selectivo que permite solo el crecimiento de bacterias Gram negativas 

como las enterobacterias, por otro lado, este agar es diferencial porque nos 

permite diferenciar entre las bacterias que pueden metabolizar o no lactosa 

debido a presencia del operon lac, que permite la hidrolisis de este azúcar en 

glucosa y galactosa, utilizadas como fuente de carbono y energía para entrar 

en vías metabólicas como la glucolisis (135, 140). Sin embargo, en 

condiciones anaeróbicas este proceso realiza la ruta metabólica de 

fermentación el cual acidifica el medio disminuyendo el pH en el agar y al 

tener el indicador de pH como el rojo neutro, el medio cambia de color a 

fucsia observándose un crecimiento de colonias fucsias o rosadas (140). Las 

bacterias que no pueden metabolizar la lactosa tienen un crecimiento 

blanquecino o incoloro. Como se mencionó anteriormente existen cepas de 

E. coli atípicas, es por ello, que se consideró como sospechosas a E coli las 

cepas que presentaron ambas reacciones, que se criopreservaron en medio 

leche descremada a -20°C. 

 

4.6. Extracción del material genético de las cepas 

 

Se realizó la extracción del ADN bacteriano mediante el método de shock 

térmico descrito por Holmes y Quigley (64). Brevemente, se suspendió 3-4 

colonias puras en 500 µL de agua libre de nucleasas y se sometió a una 

temperatura de 100°C por 10 minutos. Posteriormente se centrifugó a 

13.000 RPM por 10 minutos y se pasó el sobrenadante a un tubo nuevo. Este 

ADN fue conservado a -20°C para sus posteriores usos. 
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4.7. Detección del gen uidA por reacción en cadena de la 

polimerasa (PCR) 

Las colonias sospechosas a E. coli se confirmaron mediante la amplificación 

del gen uidA presente en estas bacterias. El gen uidA codifica para la enzima 

β-D-glucuronidasa, una enzima glicosilhidrolasa que hidroliza enlaces 

glucosídicos de carbohidratos complejos (65). La presencia de esta 

enzima se encuentra entre el 94-96% de las cepas de E. coli por lo que se 

considera un buen gen identificador de la especie (66). 

Los primers que se utilizaron para la amplificación del gen uidA fueron: 

Forward 5’CATTACGGCAAAGTGTGGGTCAAT 3’, Reverse 

3’CCATCAGCACGTTATCGAATCCTT 5’ correspondientes a 652 pares 

de bases (67). La amplificación se realizó con las siguientes condiciones: 

desnaturalización inicial a 95 °C por 3 min, seguida de 30 ciclos de 

desnaturalización a 95°C por 30 seg, hibridación a 61°C por 40 seg y 

extensión a 72°C por 1 min, y una extensión final a 72°C por 5 min (68). 

 

4.8. Prueba de susceptibilidad antibiótica: 

 

Para el estudio de resistencia antibiótica, se siguió el método de difusión en 

disco (CLSI). Este método consistió en preparar una suspensión bacteriana 

con una concentración equivalente a un 0.5 Mc Farland en tampón salino, 

luego se sembró en césped con un hisopo estéril en una placa con agar 

Muller Hinton, posteriormente se colocó los discos de antibióticos (21 

antibióticos). 

En el estudio se incluyeron los siguientes antibióticos: ampicilina (10 
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μg/ml), amoxicilina-clavulánico (20/10 μg/ml), cefotaxima (30 μg/ml), 

ceftazidima (30 μg/ml), aztreonam (30 μg/ml), cefepime (30 μg/ml), 

azitromicina (15 μg/ml), gentamicina (10 μg/ml), amikacina (30 μg/ml), 

tobramicina (10 μg/ml), ácido nalidíxico (30 μg/ml), ciprofloxacino (5 

μg/ml), levofloxacino (5 μg/ml), imipenem (10 μg/ml), meropenem (10 

μg/ml), tetraciclina (30 μg/ml), tigeciclina (15 μg/ml),nitrofurantoina (300 

μg/ml), cefoxitina (30 μg/ml), ceftriaxona (30 μg/ml) y cotrimoxazol (25 

μg/ml). 

Se incubó a 37°C durante 18 h, pasado este tiempo se procedió a medir el 

diámetro de los halos de inhibición resultantes. La interpretación y 

clasificación de la susceptibilidad antimicrobiana se realizó según los 

puntos de corte según el European Committee On Antimicrobial 

Susceptibility (EUCAST) y Clinical and Laboratory Standards Institute 

(CLSI) (69.70). En el caso de azitromicina se consideraron los valores 

referenciales para Shigella con un halo de ≤ 12 mm para clasificar los 

aislamientos como resistentes a este antibiótico (69). Se utilizó como control 

E. coli ATCC 25922. 

Para la evaluación de la resistencia a colistina, se realizó un primer tamizaje 

con el agar spot (2ug/ml), y se realizó la confirmación mediante la técnica 

de microdilución en caldo. Resumidamente, se preparó una dilución de 0,5 

McFarland y seguidamente se realizó una dilución 1/1000 en caldo Mueller 

Hinton II, ajustado por cationes. Se colocaron diluciones seriadas de 

colistina (50ul). Se agregó el inóculo bacteriano (50 µL) y 50 µL de medio 

MHII a cada pocillo. Finalmente, cada muestra debe incluir un pocillo de 



40 
 

control de crecimiento (sin antibiótico) y un control negativo (con medio 

sin el inóculo bacteriano). Se incubó la placa a 37°C durante 18h y se realizó 

la lectura de la OD600 en el espectrofotómetro. Se utilizó una CMI de, al 

menos, 4 mg/mL como punto de corte para determinar las cepas resistentes. 

Se utilizaron las cepas Escherichia coli ATCC 25922 y una Serratia spp., 

microorganismos intrínsecamente resistentes a colistina, como controles de 

la microdilución. Para la determinación se utilizó los estándares 

recomendados por el Grupo de Trabajo conjunto CLSI-European 

Committee on Antimicrobial Susceptibility Testing (EUCAST) sobre 

puntos de corte de la polimixina (71). Se consideró como cepas MDR las 

que mostraban resistencia al menos a tres o más familias de antibióticos no 

relacionados entre ellos (72). 

 

4.9. Detección fenotípica de β- lactamasas: 

4.9.1. Prueba de sinergia de Jarlier: 

 

Se evaluó la presencia fenotípica de BLEE a través del método Jarlier, se 

utilizó placas con agar Muller Hinton y se les inoculó con las cepas 

sospechosas a E. coli, con una turbidez equivalente a 0,5 de la escala de Mc 

Farland. Se colocó un disco de amoxicilina-clavulánico (AMC) en el centro 

de la placa Petri y alrededor se colocaron discos de ceftazidima (CAZ), 

cefepime (FEP), cefotaxima (CTX) y aztreonam (ATM) a 2 cm de distancia 

del disco central. Se consideró presencia de BLEE cuando manifestó el 

efecto sinérgico del inhibidor (Foto 2), bajo la forma de ampliación del halo 

en uno o varios de los β-lactámico (73). 
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Foto 2. Efecto sinérgico del inhibidor: Efecto tapón de corcho. Fuente 

propia. 

 

 

4.10. Detección de genes de mecanismo de resistencia por reacción 

en cadena de la polimerasa (PCR) 

Se confirmó la presencia y se amplificaron los genes de resistencia a β- 

lactámicos que codifican CTX-M, TEM y SHV, en cepas de E. coli 

productoras de BLEE detectadas por métodos fenotípicos. La amplificación 

se realizó con los cebadores y condiciones descritas en el Cuadro 2. 

Cuadro 2. Listado con las secuencias de nucleótidos de los cebadores 

empleados y las condiciones de PCR para la amplificación de genes de 

resistencia para β- lactámicos. 

 

Gen Cebadores Producto 
(pb) 

Condicione

s 

Refer 
encias 

 

 

 

 
blaCTX-M 

 

F 5’ CGA 

TGT GCA 

GTA CCA 

GTA A 3´ 

R 3´TTA 

GTG ACC 

AGA ATC 

AGC GG 5´ 

 

 

 

585 pb 

 

Desnaturalización 

a 95°C por 5 min, 

desnaturalización a 

94°C por 30 seg, 

hibridación a 52°C 

por 30 seg, 

extensión a 72°C 

por 1 min, 

 

 

 

(74) 
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extensión final 

72°C por 5 min, en 

total 
30 ciclos. 

 

 

 
blaCTX-M-1 

 

F5´GTT 

ACA ATG 

TGT GAG 

AAG CAG 

3´ 

R 3´CCG 

TTT CCG 

CTA TTA 

CAA 5´ 

 

 

 

 
1041 pb 

 

Desnaturalización 

a 94°C por 7 min, 

desnaturalización a 

94°C por 50 seg, 

hibridación a 50°C 

por 40 seg, 

extensión a 68°C 

por 1 min, 

extensión 

final 68°C por 5 

min, en total 30 

ciclos. 

 

 

 
(74) 

 

 

 
blaCTX-M-2 

 

F 5´ATG 

ATG ACT 

CAG AGC 

ATT CG 3´ 

R 3´TCA 

GAA ACC 

GTG GGT 

TAC 5´ 

 

 

 
876 pb 

 

Desnaturalización 

a 94°C por 5 min, 

desnaturalización a 

94°C por 30 seg, 

hibridación a 52°C 

por 30 seg, 

extensión a 72°C 

por 1 min, 

extensión final 

72°C por 5 min, en 

total 
30 ciclos. 

 

 

 

(74) 

 

blaCTX-M-8 

F 5´TGA TGA 
GAC ATC 

GCG TTA 

AG 3´ 

 
 

875 pb 

 

Desnaturalización 

a 94°C por 5 min, 

desnaturalización a 

 

(74) 
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 R 3´TAA CCG 

TCG GTG ACG 

ATT TT 5´ 

 94°C por 30 seg, hibridación 

a 52°C por 30 seg, extensión 

a 72°C por 1 min, extensión 

final 72°C por 5 min, en total 
30 ciclos. 

 

 

 

blaCTX-M- 

14 

 

F 5´TGA CCG 

TAT TGG GAG 

TTT CAG 3´ 

R 3´GAT TTA 

TTC AAC AAA 

ACC AG 5´ 

 

 

 

 

917 pb 

 

Desnaturalización a 94°C por 

5 min, desnaturalización a 

94°C por 30 seg, hibridación 

a 55°C por 30 seg, extensión 

a 72°C por 1 min, extensión 

final 72°C por 5 min, en total 
30 ciclos 

 

 

 

(74) 

 

 

 
blaSHV 

 

F 5´ ATG CGT 

TAT ATT CGC 

CTG TG 3´ 

R 3´ TTA GCG 

TTG CCA GTG 

CTC G 5 

 

 

 

841 pb 

 

Desnaturalización a 94°C por 

7 min, desnaturalización a 

94°C por 1 min, hibridación a 

55°C por 1min, extensión a 

72°C por 1 min, extensión 

final 72°C por 8 min, en total 
30 ciclos. 

 

 

 

(75) 

 

 

 
blaTEM 

 

F5´ ATT CTT 

GAA GAC GAA 

AGG GC 3´ 

R 3´ACG CTC 

AGT GGA ACG 

AAA AC 5´ 

 

 

 
1150 pb 

 

Desnaturalización a 94°C por 

7 min, desnaturalización a 

94°C por 1 min, hibridación a 

55°C por 1 min, extensión a 

72°C por 1 min, extensión 

final 72°C por 8 min, en total 

30 ciclos. 

 

 

 

(76) 

 

4.11. Electroforesis en gel agarosa 

 

Para la visualización de los amplicones mediante electroforesis en gel 

agarosa se utilizó concentraciones de agarosa al 1.5% en tampón TBE 

(concentración 1X) y se agregó un marcador Green Safe DNA gel stain 

(Canvax) al 5% para su visualización mediante luz UV. Se cargaron 20 ul 

de producto de PCR con 2ul de Buffer de carga y 4 ul de ladder o marcador 

de 100 pb (Canvax). Se dejó que el gel migrara a 100 V durante 50 min. Se 

visualizó el gel con el captador de imágenes (Major Science, Smartview 

Pro-1100, Estados Unidos). 
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4.12. Secuenciación de genes de resistencia 

 

El proceso de secuenciación se empleó para analizar la secuencia y sus 

variaciones de los genes de resistencia como blaCTX-M, blaTEM y blaSHV. 

Cuando se detectó la amplificación del producto de PCR de interés a partir 

del gel, se procedió a cortar la banda con un bisturí y se extrajo del gel 

agarosa, y posteriormente se purificó el ADN mediante el kit E.Z.N.A ® kit 

de extracción en gel Omega Biotek, Georgia, EEUU). Este kit nos permitió 

purificar y recuperar fragmentos de ADN que van desde 70 pb hasta 20 kb 

de todos los grados de geles de agarosa con alta recuperación (> 90%) (77). 

Los ADN purificados, se enviaron a Macrogen (Seúl, Corea del Sur) para su 

secuenciación. 

Tras obtener las secuencias, los cromatogramas se observaron mediante el 

programa Chromas (Versión 2.6.6) y se analizaron mediante un programa 

bioinformático para comparar con la base de datos de Genbank: BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool): 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

 

4.13. Estudio de clonalidad 

 

Las cepas de E. coli productoras de BLEE aisladas de muestras clínicas 

humanas, carnes de mercado y aves silvestres de vida libre se analizaron a 

través de la técnica REP-PCR para observar la relación clonal entre cada 

una de estos aislados. 

La REP son secuencias Repetitivas Palindrómicas Extragénicas altamente 

conservadas. La técnica de REP-PCR consiste en la amplificación del 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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espacio entre estas secuencias dispersas a lo largo del cromosoma. Es una 

de las técnicas más utilizadas para establecer la relación clonal en varias 

especies bacterianas. 

Concretamente en E. coli, estas REP tienen una longitud variable que oscila 

entre 35 a 40 bp, hay aproximadamente 500 a 1000 copias de secuencias 

intercaladas en el ADN del cromosoma de E. coli, representando 

aproximadamente el 1% del genoma. Se cree que las secuencias REP son 

importantes en la regulación de ciertas funciones bacterianas y que 

proporcionan sitios de unión para el ADN polimerasa I, ADN girasa y para 

el factor de integración del huésped (78). 

El método de tipificación de REP – PCR, es la técnica de huellas dactilares 

genómicas que genera patrones específicos obtenidas por la amplificación 

del espacio de las regiones entre las secuencias REP. De esta manera se 

crean perfiles de bandas de ADN que se pueden visualizar mediante gel de 

agarosa o electroforesis capilar. El número de bandas de ADN que se 

observan en los patrones de REP-PCR oscila de 3 a 10 bandas con tamaños 

variables, lo que permite su fácil interpretación mediante la agrupación de 

perfiles y clústeres (79). 

En la reacción de REP-PCR sólo se utiliza un cebador, porque estos 

elementos repetitivos son palindrómicos es decir que las secuencias son 

inversas complementarias (se pueden leer en ambos sentidos) permitiendo 

que un solo primer sea capaz de unirse a múltiples sitios del genoma 

generando múltiples productos del PCR (141). Las condiciones que se 

utilizaron fueron: 5´ GCG CCG ICA TGC GGC ATT 3´ con las siguientes 
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condiciones: Desnaturalización inicial a 95 °C por 3 min, seguida de 30 

ciclos de desnaturalización a 95°C por 1 min, hibridación a 40°C por 1min 

y extensión a 72°C por 1 min y una extensión final a 72°C por 5 min (76). 

Las muestras de cada producto final de PCR se analizaron en geles de 

agarosa al 1.5% a 120 v por 70 min. Con la imagen de los geles resultantes, 

se realizó un análisis bioinformático mediante el software Gel J, generando 

los dendrogramas usando el coeficiente DICE de similitud y 1.0 de 

tolerancia, y la clasificación por el método UPGMA (81). 

 

4.14. Aspectos éticos 

 

El presente estudio cuenta con la aprobación de los comités de ética 

respectivos según cada sección. Así, fue aprobado por el comité de ética 

para el uso de animales (CIEA) de la Universidad Peruana Cayetano Heredia 

con el código de inscripción; 203912 y por el servicio nacional de áreas 

protegidas (SERNANP) con la resolución jefatural: N°008-2021-

SERNANP-JEFl y PROHVILLA. Además, tiene la aprobación del hospital 

Maria Auxiliadora, y de la Universidad Científica del Sur. Ver las 

aprobaciones en los anexos (Anexo 1,2,3,4 y 5). 
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5. RESULTADOS 

 

En el presente estudio analizo 125 muestras que provenían de 63 muestras 

de humanos, 21 carnes y 41 de aves. Se obtuvo 138 aislamientos de E. coli 

(13.7% (19/138) fueron E. coli lactosa negativa y el 86,2% fueron E. coli 

lactosa positiva) provenientes de muestras clínicas del hospital Maria 

Auxiliadora, carne de mercado y aves silvestres de vida libre del Refugio de 

vida Libre Los Pantanos de Villa.  

 

5.1. Clínica de humanos 

 

5.1.1. Presencia y resistencia antibiótica de E. coli aisladas de 

muestras clínicas de Humanos: 

El hospital Maria Auxiliadora (HMA) remitió 63 aislamientos procedentes 

de muestras clínicas de diferentes orígenes como muestras urinarias, 

respiratorias, heridas, hematológicas y otros (como líquido seminal, líquido 

biliar y de pie diabético) recolectadas en el período de enero a febrero 2021. 

Se identificó 76.2 % (48/63) cepas positivas a E. coli. El mayor porcentaje 

de cepas de E. coli provenían de muestras urinarias con el 60.4% (29/48), 

seguido de muestras respiratorias 14.6% (7/48), 10.4% (5/48) de heridas, 

6.3% (2/48) hematológicas y 8.3% (4/48) otros (Gráfico.1). 
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Gráfico 1. Porcentaje de E. coli aisladas de diferentes tipos de 

muestra provenientes del hospital Maria Auxiliadora – San juan de 

Miraflores, 2021 

 

 
A nivel general las cepas de E. coli de origen clínico eran altamente 

resistentes a ampicilina (97.9%), niveles superiores a 80% a quinolonas y 

ceftriaxona, seguido de 72.9% a cotrimoxazol y aminoglucósidos como 

tobramicina con 60% y gentamicina con 48%. Destacar la presencia de 

valores de resistencia cercanos al 40% en tetraciclina, azitromicina e 

imipenem. Los niveles de resistencia más bajos fueron a tigeciclina, 

nitrofurantoína, amikacina y colistina (Gráfico 2). 
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Gráfico 2. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli aisladas de muestras 

clínicas de humanos del hospital Maria Auxiliadora, San Juan de Miraflores, 

2021. 

 
 

Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloaxacino; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacino; NA: Ac. Nalidixico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. R = Resistencia y S = Sensibilidad 

 

5.1.2. Presencia y resistencia antibiótica en E. coli BLEE: 

 

Se determinó que el 70.8% (34/48) de las E. coli fueron productoras de 

BLEE y fueron aisladas principalmente de muestras urinarias 58.8% 

(20/34), muestras respiratorias 20.6% (7/34), 11.7% (3/37) muestras de 

heridas, 2.9% (1/34) muestras hematológicas y 10.8% (4/34) muestras de 

otros orígenes como líquido seminal, líquido biliar y pie diabético. 

Estas presentaron resistencia a ampicilina (100%, 34/34), ceftriaxona con 

97.1% (33/34), ciprofloxacino con 88.2% (30/34), levofloxacino 88.2% 

(30/34), ácido nalidíxico 88.2% (30/34), cotrimoxazol con 79.4% (27/34), 
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imipenem con 58.8% (20/34) y colistina con 14.7% (5/34). Presentaron 

niveles bajos de resistencia a tigeciclina (0%), seguido de amikacina y 

nitrofurantoina 2.9% (1/34) y cefoxitina con 8.8% (3/34) (Gráfico 3). 

Gráfico 3. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli productoras de BLEE 

aisladas de muestras clínicas de humanos del hospital María Auxiliadora, 

San Juan de Miraflores, 2021. 

 

 
 

Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloaxacino; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidixico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. R = Resistencia y S = Sensibilidad. 

 

5.1.3. Caracterización molecular de E. coli productoras de BLEE: 

 

Se caracterizaron los genes implicados en el fenotipo BLEE. Así, el 61.8% 

(21/34) de los aislados BLEE se detectó el gen blaCTX-M, seguidos de los 

genes blaTEM y blaSHV con 11.8% (4/34) en ambos casos (Cuadro 3). Cabe 

resaltar que cinco cepas no amplificaron para ningún gen BLEE de interés 

de este estudio. 
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Dentro del gen blaCTX-M, el grupo blaCTX-M-grupo1 fue el más común (47.1 %), 

seguido de blaCTX-M-grupo14 (11.7%). Al secuenciar los genes blaCTX-M-grupo1, 

se obtuvo el gen blaCTX-M-55 que fue el más común, seguido de blaCTX-M-15. 

Solo se identificó una variante del gen blaCTX-M-grupo14 que fue la blaCTX-M-27. 

Cuadro 3. Prevalencia de genes de resistencia aislados de muestras 

clínicas de humanos del hospital Maria Auxiliadora- San Juan de Miraflores, 

2021. 

Grupos E. coli BLEE 

 

(n) 

Genes de 

Resistencia 
 

N 

 

% 

 
 

CTX-M grupo 1 

 
 

       17 

blaCTX-M-55 6 35.3% 

blaCTX-M-15 2 11.8% 

ND 9 52.9% 

CTX-M grupo 14 4 blaCTX-M-27 1 2.9% 

ND* 3 8.8% 

TEM 4 blaTEM 4 100% 

SHV 4 blaSHV 4 100% 

Negativas* 5 Ninguno 5 14.7% 

Total 34  25 73.3 % 

*Negativas: resultado negativo para CTX-M, TEM, SHV, ND*: No determinado, 

positivo para el grupo, pero no se logró secuenciar. 

 

 

5.1.4. Clonalidad de E. coli productoras de BLEE de las muestras 

clínicas de humanos 

Se incluyeron las 34 cepas de E. coli productoras de BLEE en el análisis 

de REP-PCR. En el dendrograma se puede observar una alta variabilidad 

entre las cepas. Se identificaron 28 patrones clonales (R1-R28) entre los 34 

aislados. Los patrones R8 agruparon dos aislamientos y los patrones, R9, 
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R20 y R27 agruparon tres aislamientos cada uno y presentaron una 

homología superior al 80% (Fig.6). 
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Figura 6. Dendrograma de la relación clonal de las E. coli productoras de 

BLEE aisladas de muestras clínicas de humanos del Hospital Maria 

Auxiliadora- San Juan de Miraflores, Lima. 
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5.2. Carne expendida de mercados del Distrito de Villa el Salvador 

 

5.2.1. Presencia y resistencia antibiótica de E. coli aisladas de 

muestras de carne de mercado 

Se recolectó un total de 21 muestras cárnicas: 14 (66.6%) de carne de pollo 

y 7 (33.3%) de carne de vacuno. De estas se identificaron 66 cepas de E. 

coli, 46 de carne de pollo y 20 E. coli en muestras de carne de vacuno 

(Cuadro 4). 

Los niveles de resistencia fueron elevados para ampicilina (>90%), así como 

tetraciclina y quinolonas (superior al 80%). Seguido de resistencia a 

cotrimoxazol (78%) y ceftriaxona (67%). Los valores de resistencia a 

aminoglucósidos, tanto en tobramicina como gentamicina, fueron del 40% 

y menor para amikacina (15%). Destacar que la resistencia a colistina fue 

superior al 40% superior incluso a la resistencia a carbapenems como 

imipenem con (7.6%). No se reportaron cepas resistentes a nitrofurantoína 

(Gráfico 4). 

Gráfico 4. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli aisladas de muestras 

de carne de mercado del distrito de Villa el Salvador, Lima, 2021. 
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Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacino; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidíxico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. R = Resistencia y S = Sensibilidad. 

 

5.2.2. Presencia y resistencia antibiótica en E. coli BLEE 
 

Se confirmó la presencia fenotípica de E. coli productoras de BLEE en un 

54.6% de los aislamientos, en concreto, 54.3% (25/46) de muestras de carne 

de pollo y 55% (11/20) de muestras de carne de vacuno (Cuadro 4). 

Cuadro 4. Número de cepas E. coli aisladas por tipo de muestras de 

carne de mercado. 

 
 

Muestras 

Muestras 

recolectadas 

(n) 

E. coli uidA (+) 

 

(n%) 

E coli 

 

BLEE 

 

(n%) 

Pollo 14 46 (69.7%) 25 (54.3%) 

Vacuno 7 20 (30.3%) 11 (55%) 

Total 21 66 (100%) 36 (54.6%) 
 

 

En las cepas de E. coli productoras de BLEE de carne de pollo, el mayor 

porcentaje de resistencia observado fue a ampicilina con un 100% (25/25). 

Los niveles de resistencia a tetraciclina, ácido nalidíxico, ciprofloxacino y 

levofloxacino fueron del 96% (24/25), mientras que los de ceftriaxona y 

cotrimoxazol fueron de 92% (23/25) y 84% respectivamente. Cabe destacar 

que el            48% (12/25) fueron resistentes a colistina (Gráfico 5). Por el 

contrario, no se detectaron cepas resistentes a nitrofurantoina, y sólo el 4%, 
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8% y 12% fueron resistentes a tigeciclina, amikacina e imipenem 

respectivamente. 

Gráfico 5. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli productoras de BLEE 

aisladas de carne de pollo expendidas en Mercados del distrito de Villa El 

Salvador, Lima (n=25). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacino; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidixico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. R = Resistencia y S = Sensibilidad. 

 

En carne de vacuno, las E. coli BLEE mostraron niveles de altos de 

resistencia con 100% (11/11) para los antibióticos ampicilina y tetraciclina 

cada uno. Por otro lado, también se presentaron niveles de resistencia a ácido 

nalidíxico, ciprofloxacino, levofloxacino tobramicina y cotrimoxazol 

fueron del 90.9% (10/11), mientras los de ceftriaxona fueron de 72.7% 

(8/11). Cabe destacar que el 45.5% (5/11) de los aislados mostraron 

resistencia a colistina. No se detectó resistencia a imipenem, azitromicina, 
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tigeciclina ni a nitrofurantoina (Gráfico 6). 

Gráfico 6. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli productoras de BLEE 

aisladas de carne de vacuno expendidas en Mercados del distrito de Villa El 

Salvador, Lima (n=11). 

 
 

. 

 

 

 

 

 

 

 
 

Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacino; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacino; NA: Ac. Nalidíxico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. R = Resistencia y S = Sensibilidad. 

 

5.2.3. Caracterización molecular de E. coli productoras de BLEE 

 

En los aislados de E. coli productoras de BLEE procedentes de muestras 

de pollo se detectaron blaCTX-M de los grupos blaCTX-M-grupo1 con 88% 

(22/25), como blaCTX-M-55 con el 86.4% (19/22) y blaCTX-M-15 con 4.5% (1/22) 

y blaCTX-M- grupo14 con 12% (3/25) como el blaCTX-M-65 con 66.7% (2/3). 

Además, se detectó un aislado portador de blaSHV27 y adicionalmente se 

detectaron β-lactamasas de espectro reducido como blaTEM-1 con 93.3% 

(14/15) blaTEM-176 con 6.7% (1/15) y blaSHV1 50% (1/2) (Cuadro 5). 

En el caso de las muestras de carne de vacuno en los aislados de 
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E. coli productores de BLEE se detectó un 45.5% (5/11) de blaCTX-M-

grupo1, todas ellas identificadas como blaCTX-M-55. Adicionalmente se 

detectaron 4 blaTEM (36.4%) todas ellas blaTEM-1 (Cuadro 5). 

Cuadro 5. Presencia de genes de resistencia para E. coli productora de 

BLEE aisladas de carne de pollo y vacuno en Mercados del distrito de Villa 

El Salvador, Lima. 

Microorganis

mo 

Origen Genes de Resistencia 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
E. coli 

BLEE 

(n=36) 

 

 

 

 

 

 

 

 
Carne de 

pollo (n=25) 

CTX-M grupo 1 (n=22) 

blaCTX-M-55 blaCTX-M-15 ND* 

19(86.4%) 1(4.5%) 2(9.1%) 

CTX-M grupo 14 (n= 3) 

blaCTX-M-65 ND* 

2(66.7%) 1 

TEM (n=15) 

blaTEM-1 blaTEM-176 

14 (93.3%) 1(6.7%) 

SHV (n=2) 

blaSHV1 blaSHV27 

1(50%) 1(50%) 

 
 

Carne de 

vacuno 

(n=11) 

Genes de Resistencia 

CTX-M grupo 1 (n=5) 

blaCTX-M-55 

5(100%) 
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TEM (n=4)  

  

blaTEM-1 

  

4(100%) 

 

ND*: No determinado, positivo para el grupo, pero no se logró secuenciar. 

 

  

5.2.4. Clonalidad de las E. coli productoras de BLEE de las muestras 

de carne de pollo y vacuno expendidas en mercados: 

Se incluyeron 36 cepas de E. coli productoras de BLEE en el análisis de 

clonalidad por REP-PCR. En el dendrograma se puede observar una alta 

diversidad clonal entre las cepas. Se identificaron 35 patrones clonales (de 

P1 a P35) todos ellos compuestos por un único aislado, excepto el patrón 

P14 compuesto por dos aislados de E. coli (SP9A1R1 y SP7B1) por lo que 

se las clasificó como cepas posiblemente relacionadas (fig.7); ambas 

muestras provienen de carne de pollo del mismo mercado, pero de diferentes 

puestos. 
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Figura 7. Dendrograma de la relación clonal de las E. coli productoras de 

BLEE aisladas de muestras de carne de pollo y vacuno expendidas en 

mercados del distrito Villa el Salvador, Lima. 



61 
 

5.3. Aves Silvestres de la Zona de Refugio de vida Silvestres los 

Pantanos de Villa 

5.3.1. Presencia y resistencia antibiótica de E. coli aisladas de 

muestras fecales de aves silvestres 

Se muestrearon 41 aves silvestres de vida libre de forma aleatoria mediante 

hisopado cloacal y por identificación de heces frescas en suelo, se obtuvieron 

muestras de 15 especies de aves. De las 41 aves silvestres se logró aislar 24 

cepas de E. coli. 

Cuadro 6. Porcentaje de aves silvestres capturadas para el estudio divididas 

por especies de la Zona de Refugio de Vida Silvestre los Pantanos de Villa, 

Lima Perú. 

 
 

Orden 

 
 

Especie 

 
 

Espécimen 

(n) 

 
 

E. 

coli 

 

(n) 

 
 

E. coli 

 

BL

EE 

 

(n) 

 

 

 

 

 

 
Passeriforme 

Junquero (Phleocryptes 
melanops) 

3 4 0 

Golondrina azul y blanca 
(Notiochelidon cyanolepta) 

1 3 0 

Gorrión común (Passer 
domesticus) 

1 0 0 

Mielero común (Coereba 
flavoela) 

4 2 0 
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 Chirigüe oliváceo (Sicalis 
olivascens) 
 

2 3 0 

Cucarachero común 
(Troglodytes aedon) 
 

2 0 0 

Siete colores (Tachuris 
rubrigastra) 
 

3 1 0 

Turtupilin (Phyrocephalus 
rubinus) 
 

2 0 0 

Tirano melancólico 
(Tyrannus melancholicus) 
 

1 0 0 

 

Trochiliformes 
Amazilia Costeña (Amazilia 
amazilia) 
 

11 0 0 

 

 

 

Suliformes 

Piquero peruano (Sula 
variegata) 
 

1 1 0 

Cormoran Neotropical 
(Phalacrocorax brasilianus) 
 

3 5 3 

Cormoran guanay 
(Leucocarbo bougainvillii) 
 

1 0 0 

 

Cathartiformes 
Gallinazo de cabeza negra 
(Coragyps atratus) 
 

2 3 1 

 

Charadiformes 
Ostrero Americano 
(Haemotopus palliatus) 
 

4 2 0 

TOTAL DE MUESTRAS 41     24 4 
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Se ha reportado niveles de resistencia elevados a tobramicina (>80%), 

seguido de los de ampicilina (60%), y valores cercanos al 40% para 

tetraciclina y cotrimoxazol. Cabe destacar que no hubo presencia de 

resistencia a colistina, tigeciclina, imipenem, amikacina o nitrofurantoína 

(Gráfico 7). 

Gráfico 7. Susceptibilidad antimicrobiana de E. coli aisladas de aves 

silvestres de la Zona de Refugio de Vida Silvestre los Pantanos de Villa, 

Lima Perú (n=24). 

Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacino; CRO: Ceftriaxona, FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidixico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol; COL: Colistina. R = Resistencia y S = 

Sensibilidad 

5.3.2. Presencia y resistencia antibiótica en E. coli BLEE 

 

Se confirmó la presencia fenotípica de E. coli productora de BLEE, se 

obtuvo 16.7% (4/24) aislados de E. coli productoras de BLEE de Gallinazo 
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cabeza negra (Coragyps atratus) 25% (1/4) y Cormoran Neotropical 

(Phalacrocorax brasilianus) 75% (3/4). 

En el caso del gallinazo cabeza negra se identificó solo una E. coli 

productora de BLEE que presentó resistencia a diferentes antibióticos como 

tobramicina, ácido nalidíxico, ciprofloxacino, levofloxacino, ampicilina, 

tetraciclina y cotrimoxazol. En Cormorán Neotropical se identificaron tres 

cepas de E. coli productora de BLEE, todas ellas presentaron resistencia a 

diferentes antibióticos como tobramicina 100 % (3/3), ácido nalidíxico 

100% (3/3), ciprofloxacina 100% (3/3), levofloxacina 100% (3/3), 

ampicilina 100% (3/3), tetraciclina 100% (3/3) y cotrimoxazol 100% (3/3). 

Cabe destacar que ninguna de las E. coli productoras BLEE presentaron 

resistencia a imipenem, amikacina, nitrofurantoína y colistina (Gráfico 8). 

Gráfico 8. Niveles de resistencia antibiótica de E. coli productoras de BLEE 

aisladas de Gallinazo cabeza negra (Coragyps atratus) y Cormorán 

Neotropical (Phalacrocorax brasilianus) de la Zona de Refugio de Vida 

Silvestre los Pantanos de Villa, Lima Perú. 

 

 

Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacina; CRO: Ceftriaxona, FOX: Cefoxitina; GEN: 
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Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidíxico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE:Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol; COL: Colistina. R = Resistencia y S = 

Sensibilidad. 

 

5.3.3. Caracterización molecular E. coli productoras de BLEE 

 

Los aislados de E. coli de ambas especies de aves presentaron genes de 

resistencia a cefalosporinas tipo blaCTX-M-grupo1, en concreto blaCTX-M-55 en el 

cormorán (Phalacrocorax brasilianus), mientras que la procedente del 

gallinazo cabeza negra (Coragyps atratus) presentó los genes blaCTX-M-grupo1 

y blaTEM; no se pudo determinar las variantes (Cuadro 7). 

Cuadro 7. Comparación de perfil de resistencia de antibióticos y presencia 

de genes de resistencia antibiótica aisladas de Gallinazo cabeza negra 

(Coragyps atratus) y Cormorán Neotropical (Phalacrocorax brasilianus) de 

la Zona de Refugio de Vida Silvestre los Pantanos de Villa, Lima Perú. 

Antibióticos: AMC= Amoxicilina + Ac. Clavulánico ATM= Aztreonam, 

CAZ= Ceftazidima; CIP= Ciprofloaxacini; CRO= Ceftriaxona, CTX= 

Cefotaxima; FEP = Cefepime; FOX=Cefoxitina; GEN= Gentamicina; LE= 
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Levofloxacina; NA= Ac. Nalidixico, TE= Tetraciclina; TOB= Tobramicina, 

COT= Cotrimoxazol. 

 

5.3.4. Clonalidad de las E. coli productoras de BLEE de las muestras 

de aves silvestres 

Se analizaron los cuatro aislados de E. coli productoras de BLEE por REP- 

PCR, sin embargo, solo se logró amplificar una sola cepa proveniente de 

cormorán (Phalacrocorax brasilianus) (Fig.8). Debido a ello no se pudo 

establecer la presencia de relaciones clonales. 

 

5.4. Comparación de E. coli productoras de BLEE aisladas en muestras 

clínicas, carne de mercado y aves silvestres 

5.4.1.  Niveles de resistencia a antibióticos en E. coli productoras de 

BLEE de los tres orígenes: 

Los niveles de resistencia fueron altos para los antibióticos más usados 

como quinolonas (ácido nalidíxico, ciprofloxacino y levofloxacino) y 

cotrimoxazol (>80%). Referente a aminoglucósidos, los niveles de 

resistencia a gentamicina fueron cercanos al 40%, siendo menor en aislados 

de origen clínico. Referente a tobramicina, los aislados de origen cárnico y 

sobre todo aves silvestres presentaron niveles más elevados (>60% y 100% 

respectivamente). Referente a amikacina, solo se encontró resistencia en 

aislados de carne (cercano al 20%) y humano (cerca 5%). La resistencia a 

azitromicina sólo se detectó en cerca del 40% de aislados de origen clínico 

y cerca del 10% de origen cárnico. Referente a antibióticos de uso como 

último recurso, se ha reportado resistencia a carbapenems como imipenem 

en el 58.8% de los aislados BLEE de origen clínico y cerca del 8 % en 
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aislados de origen cárnico. Referente a colistina se detectó niveles 

moderados de resistencia de origen clínico y cárnico con 14.7% y 47% 

respectivamente (Gráfico 9). 

Gráfico 9. Niveles de resistencia a antibióticos en aislados de E. coli 

productores de BLEE de muestras clínicas, carnes de mercado y aves de 

vida libre de la zona sur de Lima, Perú (n=74). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Antibióticos: AK: Amikacina; AMP: Ampicilina; AZM: Azitromicina; 

CIP: Ciprofloxacina; CRO: Ceftriaxona; FOX: Cefoxitina; GEN: 

Gentamicina; IMI: Imipenem; LE: Levofloxacina; NA: Ac. Nalidixico; 

NIT: Nitrofurantoina; TE: Tetraciclina; TGC: Tigeciclina; TOB: 

Tobramicina; COT: Cotrimoxazol. COL: Colistina. R = Resistencia y S = 

Sensibilidad 

5.4.2. Presencia de E. coli BLEE y el análisis de los genes de 

resistencia relacionados con fenotipo BLEE en los tres orígenes 

La presencia de E. coli productoras de BLEE ha sido mayor en aislados de 

origen clínico (70.8%), seguido de 54.6% de carnes y un 16.7% en aves de 

vida libre. 

Los genes de tipo blaCTX-M fueron los más involucrados en el desarrollo del 
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fenotipo BLEE. Específicamente, blaCTX-M-grupo1 es el más frecuente, 

destacando blaCTX-M-55 en todos los orígenes y blaCTX-M-15 (en clínicas y 

carne) también se han reportado blaCTX-M-grupo14 en muestras de origen 

clínico y cárnicas (Cuadro 8). 

Cuadro 8. Presencia de genes de resistencia antibiótica detectados en E. coli 

aisladas de muestras de clínica humana, carne de mercado y aves silvestres 

de vida libre de la zona sur de Lima, Perú. 

 
 

 

5.4.3. Clonalidad de E. coli productora de BLEE aisladas de 

muestras clínicas, carne de mercado y aves silvestres 

Se incluyeron 71 cepas de E. coli productoras de BLEE en el análisis de 

clonalidad por REP-PCR: 34 (47.9%) de clínica humana, 36 (50.7%) de 

carne de mercado y una (1.4%) de aves silvestres de vida libre. En el 

dendrograma se observó una alta variabilidad clonal entre las cepas de los 
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tres orígenes. Se identificaron 69 patrones clonales (desde K1 a K69) entre 

los 71 aislados. Sólo los patrones K4 y K40 contenían 2 aislados. En el caso 

de K4 provenientes de muestras clínicas (URO 705 A Y URO 750B) y en el 

de K40 en dos aislados provenientes de muestras de carne de diferentes 

muestras de pollo (SP9A1R1 Y SP7B1) (Figura8). 
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Figura 8. Dendrograma de la relación clonal de las E. coli productoras de 

BLEE aisladas de muestras clínicas, carne de mercado y aves silvestres de 

vida libre en la zona sur de Lima, Perú. 
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6. DISCUSIÓN 

 

El presente estudio identifico, determino los niveles de susceptibilidad 

antimicrobiana y estableció la clonalidad de E. coli productoras de β-

lactamasas de espectro extendido (BLEE) aisladas de tres diferentes orígenes 

bajo un enfoque de “Una salud”: Clínica humana, carne expendida de 

mercado y aves silvestres de vida libre de la zona sur de Lima. 

E. coli es un patógeno importante en los centros de salud, asociado a todo 

tipo de muestras, principalmente a urocultivos, hemocultivos y otras fuentes 

(82). Es importante la vigilancia de los niveles de resistencia a antibióticos 

en estas cepas, para guiar el tratamiento empírico y observar la vigilancia de 

la resistencia a antimicrobianos (RAM). 

Los niveles de resistencia exhibida por los aislados de E. coli de origen 

clínico fue alta para la mayoría de los antibióticos de uso rutinario en los 

centros de salud, como cefalosporinas, fluoroquinolonas y aminoglucósidos. 

Nuestros resultados coinciden con estudios recientes de aislados de E. coli 

de origen clínico de diferentes tipos de muestras y poblaciones. En Perú, 

estudios como el de Blas et al., reportaron una alta diversidad de patrones 

de resistencia a antibióticos en pacientes de ambientes hospitalarios y 

comunitario del instituto nacional materno perinatal mostrando una elevada 

resistencia a ciprofloxacino (90%), ampicilina (80%) y cotrimoxazol (53%) 

(83). Otro estudio de Matta-Chuquisapon et al. Reportaron niveles de 

resistencia a ciprofloxacina y gentamicina en un 91% y 53 

% respectivamente en muestras de orina de pacientes oncológicos (84). 

Mientras, Sosa y Chapoñan reportaron en E. coli aisladas de muestras de 
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orina de pacientes hospitalizados en Chiclayo, niveles de resistencia 

mayores del 70% a ampicilina, ciprofloxacina, levofloxacina y 

trimetroprim/sulfametoxazol, 50% a aztreonam y tobramicina y 43.4% a 

gentamicina (85). 

Por otro lado, la presencia de E. coli productoras de BLEE ha ido en 

aumento en los últimos años, siendo un problema global emergente (74), en 

especial en entornos hospitalarios, que oscilan entre el 54% y el 77% (74), 

destacando los elevados niveles de cepas que circulan en UCI (Unidad de 

cuidados intensivos) (86), así como en pacientes hospitalizados y 

ambulatorios de los centros de salud (83). 

En nuestro estudio se destaca que la mayoría de E. coli presentaron fenotipo 

BLEE con un 70.8% (34/48) coincidiendo con estudios previos realizados 

en diferentes hospitales del Perú. En el norte, en un hospital de Chiclayo, 

Escalante- Montoya et al. reportaron 61% (36/59) de E. coli productoras 

de BLEE (87). En un hospital del Callao, Tejada-Llacsa et al., reportaron un 

32.8% (672/2047) de aislamientos de E. coli BLEE y el 92.1% (619/672) de 

estas provenían de muestras de urocultivos (88). En un hospital de la zona 

norte de Lima, Falconí sarmiento et al., reportaron un 55.8% (24/43) de E. 

coli productoras de BLEE de diferentes orígenes (89). Así mismo, en un 

estudio en hospitales públicos regionales de Madre de Dios y Ucayali, León-

Luna et al., reportaron 42.6% (26/61) de E. coli productoras BLEE (90). 

Si bien es cierto, en los últimos años se ha reportado una alta prevalencia de 

E. coli productoras de BLEE, estos casos reportados son principalmente en 

pacientes con ITU (Infecciones del tracto urinario) que se considera como 
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la segunda causa de infección en pacientes ambulatorios e 

intrahospitalarios. Marcos-Carbajal et al., reportaron un 55.7% (39/70) de 

E. coli productoras de BLEE aisladas de muestras urinarias de 8 hospitales 

públicos de diferentes provincias del Perú (91). Se destaca a E. coli como 

causante de sepsis de focos urinarios, sin embargo, también puede estar 

asociada a otros focos de infección con neumonía e infecciones 

intraabdominales. Por otro lado, cabe destacar que las E. coli no BLEE y 

E. coli BLEE de origen clínico de este estudio presentaron patrones de 

resistencia a al menos a una familia de antibióticos, siendo la más relevante 

la presencia de resistencia a colistina con 10.4%(5/48) en E.coli no BLEE y 

14.7%(5/34) en E.coli BLEE, esto coincide con un estudio previo de Yauri- 

condor et al., que reportaron enteropatógenos productores de BLEE entre 

ellos E.coli que presentaron un 15.2%(25/165) de resistencia a colistina y 

estos presentaron el gen mcr-1en pacientes oncológico del instituto nacional 

de Enfermedades Neoplásicas (92). Este hecho pone en relevancia el riesgo 

de la posible co-expresión y co-selección de diferentes mecanismos de 

resistencia en E. coli con fenotipo BLEE, que podría contribuir a cepas más 

resistentes a diferentes antimicrobianos, dejando pocas alternativas de 

tratamiento en el ámbito clínico. 

Aparte de la vigilancia en clínica, la cadena alimentaria también actúa como 

vía de transmisión de E coli, a pesar que la normativa sanitaria peruana 

(NTS N°071 aprobada por R.M. 591-2008/MINSA/DIGESA-V-01 ) que 

asegura que la carga microbiana cumpla con los criterios microbiológicos 

establecidos, existe carga de bacterias que se relaciona principalmente a un 
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manejo inadecuado de alimentos y/o productos cárnicos durante el proceso 

de distribución del camal hasta el punto final de la venta en los mercados 

del país (93). Mencionar que el Perú es un gran consumidor de carne, en 

especial de pollo, debido a su accesibilidad, siendo de hecho la principal 

fuente de proteína de las familias peruanas y el insumo central de nuestra 

cocina; solo en 2021, el consumo per cápita fue de 85 Kg/hab/año mientras 

que el de carne de vacuno fue 6 Kg/hab/año (94). 

Nuestro estudio reporto la presencia de E. coli aisladas de carne de pollo con 

69.7% (46/66) y vacuno con 30.3% (20/66) expendidas de mercados del 

distrito de Villa el Salvador. Como se mencionó anteriormente la presencia 

de carga microbiana en productos cárnicos tiene límites microbiológicos 

permisibles que nos asegura la inocuidad de los productos regido por una 

norma técnica, sin embargo, en nuestro estudio no determinó la carga, sinó 

se destaca la alta presencia de resistencia a antibióticos de E. coli con 

patrones de MDR a las familias de antibióticos como quinolonas, 

aminoglucósidos, tetraciclinas, carbapenems y colistina. Destacando la 

presencia de E. coli productora de BLEE aislados de ambos tipos de carne 

con niveles de resistencia a colistina con 48% (12/25) en carne de pollo y 

45.5% (5/11) en carne de vacuno. Este hecho es preocupante para la salud 

pública, a pesar de que está prohibido en nuestro país el uso de colistina y 

sus derivados en animales para consumo humano a través de la resolución 

directoral N°0091-2019-MINAGRI-SENASA-DIAIA (95). 

Estudios previos reportaron valores similares a nuestro estudio como el de 

Murray et al., que reportaron E.coli productoras de BLEE en pollos no 
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orgánicos con 39.2% (51/130), presentaron patrones de multirresistencia a 

más de cinco familias de antibióticos, así como dos cepas presentaron el gen 

mcr-1 que da resistencia a colistina, por otro lado, en pollos orgánicos 

presentaron niveles inferiores de multirresistencia 11.4% (4/35), por lo tanto, 

podrían estar vinculados al tratamiento y la alimentación de estos en las 

granjas de producción (14). 

Además, Benavides et al., reportaron el uso de antibióticos en granjas de 

animales de producción, junto con el escaso conocimiento y el posible mal 

uso de los antibióticos entre los medianos y pequeños productores (96), que 

ayuda a la selección de cepas resistentes que se transmitirán a través de la 

cadena alimentaria. 

Otros estudios en carne expendidas en mercados de Lima coincidieron 

parcialmente con nuestros hallazgos, Ruiz-Roldan et al., reportaron la 

presencia de E. coli productoras de BLEE con 59.4% (19/32) en carne de 

pollo, sin embargo, no hubo presencia de E. coli productoras de BLEE en 

carne de vacuno (63). Cortez-Sandoval et al., reportó la presencia de 

enterobacterias productoras de BLEE en carne de pollo expendidas en el 

mercado de Santiago de Surco y aisló e identificó E. coli productoras de 

BLEE con 23.5 % (8/34) en carne de pollo (97). Estos resultados ponen en 

manifiesto la necesidad de implementar medidas de control para minimizar 

la transmisión de bacterias resistentes en la cadena alimentaria. 

En el ámbito de la vida silvestre, no hay muchos estudios con un abordaje 

sobre el impacto de la resistencia antibiótica debido a que está influenciado 

por muchos factores bióticos y abióticos, sin embargo, la vigilancia 
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ambiental de la resistencia a los antibióticos es de gran importancia para 

comprender el impacto antropogénico en la vida silvestre. Se ha descrito el 

papel importante de la fauna silvestre en la diseminación de la resistencia a 

los antibióticos en el medio ambiente. Las aves silvestres, en particular, por 

su capacidad para ocupar distintos nichos ecológicos y adaptarse a muchos 

entornos urbanos, suburbanos y ganaderos, representan verdaderos 

centinelas de la resistencia antimicrobiana ya que pueden adquirir y 

transportar fácilmente bacterias humanas y ambientales (98,99). 

Dado que casi todos los entornos y la vida silvestre están influenciados por 

actividades antropogénicas, la aparición de bacterias RAM cada vez es más 

elevada en diferentes ambientes. la urbanización cerca de áreas naturales 

protegidas en la ciudad de Lima, como los humedales costeros que brindan 

amplios servicios ecosistémicos como corredores biológicos, así como 

espacios de refugio para muchas especies que están altamente influenciado 

por actividad antropogénica como la Zona de refugio de vida silvestre Los 

Pantanos de Villa, ubicado en una zona periurbana de la ciudad de Lima, 

conocido por ser un cuerpo de aguas que constituye un espacio silvestre para 

la reproducción, refugio y ruta migratoria de aves a lo largo de la costa 

pacífica de América del Sur (100). Las presiones antropogénicas en Los 

pantanos de Villa revisten especial importancia debido a que están bajo la 

influencia de asentamientos humanos que lo rodean, por la exposición de 

los efluentes, desechos sólidos y desmontes a la zona (111). Por ello, la 

presencia de bacterias resistentes a antibióticos representaría un riesgo para 

las poblaciones de fauna silvestre porque se pudieran introducir genes de 
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resistencia en poblaciones que nunca antes han sido expuestas a antibióticos. 

La Zona de refugio de vida silvestre los de Pantanos de villa, alberga 211 

especies de aves de las cuales 97 especies son residentes, 82 son migratorias 

y 32 son visitantes ocasionales y el 80.1% de especies están presentes en 

cualquiera de los hábitats de pantanos de Villa (111). La presencia de E. coli 

en aves silvestres es variable y se asocia a la exposición de la actividad 

antropogénica y el tipo de alimentación (102). 

En nuestro estudio, el porcentaje de aves silvestres que presento E. coli fue 

de 58.5% (24/41) provenientes de 9 especies de aves residentes del orden 

Paseriformes como Coereba flaveola, Tachuris rubrigastra,Pygochelidon 

cyanoleuca, Phleocryptes melanops, Sicalis olivascens, que tienen una 

alimentación omnívora (a base de semillas ,frutas e insectos) y habitan 

alrededor de grandes áreas residenciales con alta actividad humana; aves 

marinas del orden Suliformes y Charadriiformes como Haematopus 

palliatus, Sula variegata y Phalacrocorax brasilianus con una alimentación 

piscívora y aves del orden Cathartiformes como Coragyps atratus con una 

alimentación carroñera. Nuestro resultado fue mayor al de un estudio previo 

que reportó E. coli en el 23% de aves examinadas, donde se encontró que la 

presencia de E. coli dependía de la asociación con el contacto humano, la 

dieta y la masa corporal, siendo estos predictores significativos de la 

prevalencia de E. coli en aves silvestres (102). 

Por otro lado, en nuestro estudio se observó que las E. coli presentaron 

niveles elevados de resistencia a antibióticos de uso humano como 

tobramicina (80%), seguido de ampicilina (63%), tetraciclina (42%) y 
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cotrimazol (38%) considerándose cepas con patrones de multirresistencia. 

En Perú existen pocos estudios de resistencia antibiótica, pero un estudio en 

aves del norte del Perú, Espinoza et al., reportaron niveles de resistencia de 

E. coli en heces de piqueros peruanos (Sula variegata) a al menos 5 familias 

de antibióticos como ampicilina, tetraciclina, cotrimoxazol, gentamicina, 

azitromicina y quinolonas (16). En Brasil, Fortes Beleza et al., reportaron la 

presencia de 26% (13/50) de E. coli con niveles de resistencia a antibióticos 

como ampicilina del 53.8% (7/13) y del 15.4% (2/13) a ácido nalidíxico en 

aves de vida libre en la ciudad de Mulungu, indicándonos que pudo haber 

algún contacto con residuos antropogénicos (38). Aunque la fuente de estos 

aislamientos bacterianos sigue siendo incierta, la vida silvestre no está 

directamente expuesta a los antibióticos en la mayoría de los casos y se 

deben considerar otras vías antropogénicas de transmisión como el contacto 

de agua contaminada y depredación de animales infectados. 

Otro punto relevante es la presencia de E coli productora de BLEE en 

estudios de aves migratorias, que se ha reportado ampliamente en todo el 

mundo y probablemente estén involucradas en la propagación de estos 

patógenos a largas distancias incluidas reservas naturales y áreas pelágicas 

con bajo impacto antropogénico (103). 

En nuestro estudio se identificó fenotípicamente un 16.7% de E. coli 

productoras de BLEE. Estas cepas fueron aisladas de gallinazos de cabeza 

negra (Coragyps atratus) con 4.2% (1/24) y cormorán neotropical 

(Phalacrocorax brasilianus) con 12.5% (3/24), ambos con un 

comportamiento social y alimentario diferente. Los buitres del nuevo mundo 
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como el gallinazo cabeza negra (Coragyps atratus) tiene un 

comportamiento gregario y está altamente asociado a la actividad humana 

debido a su alimentación carroñera. Sin embargo, estas aves también quedan 

expuestas a los residuos de antibióticos ingeridos mientras se alimentan de 

cadáveres de animales domésticos, desechos agrícolas y material no 

biológico (104,105). Los subproductos de animales que no están destinados 

a consumo humano y no se les aplica los tiempos de retiro de antibióticos 

son desechados al ambiente; estos lugares pueden representar fuentes de 

alimento abundante para un gran número de estas aves, aumentando la 

adquisición, la transmisión cruzada intra e interespecífica y la propagación 

de patógenos en el ganado, la vida silvestre y humanos (105). 

Además, las actividades antropogénicas en ecosistemas acuáticos tienen un 

alto impacto, especialmente en cuerpos de agua naturales influenciados por 

descargas de aguas residuales, presencia de vertederos costeros, descarte de 

la pesca y la industria acuícola, provocando que las aves marinas interactúen 

con mayor frecuencia con los humanos (106,107). El Phalacrocorax 

brasilianus o Cormoran Neotropical, es un ave marina que tiene una amplia 

distribución y está presente en diferentes ecosistemas costeros, amazónicos 

y altoandinos, se alimenta en aguas poco profundas, tanto en cuerpo de agua 

continentales como marinos y su dieta es piscívora, compuesta 

principalmente por peces bentónicos(106), por lo tanto también son 

perfectos bioindicadores para ver la aparición de bacterias resistentes a 

antibióticos ya que rara vez se alimenta de desechos antropogénicos. 

Estudios similares han reportado que el porcentaje de E. coli productoras 
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BLEE es mayor en comparación con nuestros resultados, en el caso de 

gallinazo cabeza negra (Coragyps atratus), a pesar de ser carroñero y tener 

mecanismos de defensa a nivel gástrico hacia bacterias patógenas, 

Rodrigues de Carvalho et al., reportaron la presencia de E. coli a nivel 

intestinal (108). En otro estudio, en una zona urbana de Brasil, Batalha de 

Jesus et al., reportaron un 31.7% (13/41) de E. coli productora BLEE en 

Coragyps atratus (109). Por otro lado, en Ecuador, Reyes Capuliña reportó 

17.2% (5/29) de E coli productora BLEE aisladas de heces de Cormorán 

Neotropical (Phalacrocorax brasilianus) de una laguna altoandina (110). 

A nivel molecular, existen pocos estudios que hayan caracterizado las 

variantes de los genes blaCTX-M en enterobacterias productoras de BLEE de 

diferentes ambientes en Perú. 

A nivel humano, la variante CTX-M-15 se reportó por primera vez en cepas 

aisladas de niños sanos de comunidades rurales de la selva peruana como 

Moyobamba y Yurimaguas (111,112), así como en niños con bacteriemia 

causado por E. coli productoras de BLEE (74). Recientemente Ymaña et al 

reportaron la presencia de CTX-M-15 aisladas también en entornos clínicos, 

concretamente en celulares y uniformes de trabajadores de unidades de 

cuidados intensivos (UCI) (86). 

Por otro lado, la variante CTX-M-27, que presenta una sustitución (D240G) 

de la variante CTX-M-14 (113,114), se ha detectado en muestras de origen 

clínico. Este hallazgo se ha reportado previamente en la vigilancia mundial 

del clon E. coli ST131, si bien es cierto este clon está asociado a la variante 

CTX-M-15, se diferencia en que la CTX-M-27 solo se encuentra en las 
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ST131 mientras que las variantes CTX-M-14 y CTX-M-15 pueden estar 

entre los aislados de E. coli ST131 y no ST131 y estás variantes están 

relacionadas con la presencia y diseminación de clones internacionales de 

E.coli extraintestinales patógenos de alto riesgo(114,115,116). Inicialmente 

la CTX-M-27 reportó en Europa central y Japón en aislamientos no clínicos 

en humanos, en animales domésticos y aves acuáticas (114). Además, se ha 

reportado en cepas de origen clínico y pollos de engorde (117), así como en 

muestras de agua residuales (118). En América del Sur, Fernandes et al., 

reportaron por primera vez la presencia de ST131 productoras de CTX-M-

27 en ecosistema marítimo de mejillones pardos y ostras en Brasil, en áreas 

de intenso tráfico marítimo impactadas por actividades de transporte 

transoceánico y efluentes contaminados de aguas residuales urbanas, 

desechos animales y efluentes hospitalarios con presencia positivas para 

esta cepa (119). Sin embargo, en nuestro estudio CTX-M-27 solo se aisló 

de muestras de origen clínico con un porcentaje bajo. 

Si bien es cierto que CTX-M-15 se considera el gen con mayor prevalencia 

a nivel mundial en cepas con fenotipo BLEE, parece que en América Latina 

esta posición la tiene CTX-M-55; en los últimos años la región está 

reportando con mayor frecuencia la variante CTX-M-55, similar a CTX-M-

15 pero con una sustitución de aminoácidos (Ala-80-Val) que le confiere 

mayor eficiencia catalítica contra ceftazidima (120). 

La variante CTX-M-55, que ha sido la de mayor frecuencia en nuestro 

estudio, está distribuido ampliamente en Asia y América del sur, y existe 

una serie de estudios principalmente en China que muestran la presencia 
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común de CTX-M- 55; además han sugerido que esta variante reportada 

tanto en muestras clínicas y no clínicas de humanos podría provenir de 

fuentes de alimentos de origen animal ya que previamente se ha aislado de 

animales domésticos y de producción (121,122). Destacar que también en 

nuestro estudio la variante CTX-M-55 tuvo mayor presencia y se aisló de 

los 3 orígenes estudiados, en muestras clínicas con 35.3%, en carne de pollo 

y res de mercado (86.4% y 100% respectivamente) y en aves silvestres de 

vida libre 25% (1/4). 

En Perú, en muestras de origen clínico, Deshpande et al., reportaron 

previamente en humanos la presencia de un aislado de E. coli productor de 

mcr-1 que también era productor de CTX-M-55 en muestras de infecciones 

de piel, acotando que la presencia de enterobacterias productoras de BLEE 

que portan el gen mcr-1 estaba aumentando en la región (123). 

Nuestros resultados en carne de pollo coincidieron con otros reportes sobre 

la presencia de variantes de CTX-M, como en Ecuador donde Ortega-

Paredes et al., reportaron la presencia de CTX-M-55 (42.2%), CTX-M-65 

(21.7%), CTX-M-15 (0.7%), en carne de pollo (124). Otro estudio en 

Portugal, Clemente et al., reportaron el aislamiento de variantes poco 

comunes para Europa de CTX-M-55 en carne de pollo (11.6%) y carne de 

vacuno (3.8%), así como CTX-M-65 (11.6%) de carne de vacuno (125). 

Cabe resaltar que la CTX-M-65 está ampliamente distribuida en Asia, 

América del Norte y Sur, y es prevalente en la producción avícola (124). Es 

importante mencionar que en Perú se ha reportado esta variante tanto en 

Salmonella enterica serovar Infantis aisladas de pollo, como en muestras 
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clínicas en niños, comprobándose que estos aislados de diferente origen 

estaban relacionadas clonalmente (126). 

Dentro de la carne expedida en mercados, la carne de pollo ha presentado 

una mayor variedad de genes blaCTX-M comparado con la carne de vacuno. 

Este hecho es importante a nivel de salud pública, teniendo en cuenta que 

nuestro país tiene una población urbana y periurbana de grandes cifras, y la 

carne de pollo es la principal fuente de proteína de la comunidad (94). Esto 

se traduce en sistemas de producción avícola masificados para abastecer al 

consumidor, además de camales legales y clandestinos, una poca regulación 

que hace que se favorezcan las contaminaciones cruzadas en los alimentos. 

Entre los reportes recientes que implicaron el estudio de E. coli de carne 

aviar destinados al consumo humano en nuestro país, se destaca el estudio 

de Murray et al., reportaron la presencia de blaCTX-M-55 en heces de pollo de 

engorde y vendedores en el cono sur de Lima (14). Posteriormente, 

Carhuaricra et al., reportaron el aislamiento de cinco E. coli productoras del 

gen mcr-1 que también eran portadoras de blaCTX-M-55 aisladas de heces de 

pollo de engorde y cerdo de granja en Lima metropolitana (127). Si bien es 

cierto, nuestro estudio fue en carne de pollo y vacunos expendidas en 

mercados, se puede observar que a nivel intestinal de animales de 

producción hay una presencia de E. coli productora de CTX-M-55, lo cual 

puede facilitar la contaminación cruzada durante la manipulación en el 

camal o en los puestos de mercado siendo un riesgo para la seguridad 

alimentaria y salud pública. 

En el ámbito de fauna silvestre periurbana, en nuestro estudio se reportó una 
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sola especie de ave, Cormorán neotropical (Phalacrocorax brasilianus) con 

presencia de la variante CTX-M-55. No se han encontrado otros reportes en 

esta especie hasta el momento, sin embargo, otros estudios en aves silvestres 

en América del sur han reportado la presencia de blaCTX-M-55 aisladas de 

Cóndor andino (Vultur gryphus) en Chile (128), en Gallinazo cabeza negra 

(Coragyps atratus) en áreas peri urbanas de Brasil (129) y gaviotas Franklin 

(Leucophaeus pipixcan) en Chile (130). 

Así mismo, en nuestras muestras de carne de pollo se identificó la variante 

SHV- 27, que también es considerada una BLEE debido a que es una β-

lactamasa capaz de hidrolizar cefotaxima, ceftazidima y aztreonam, a 

diferencia de otras variantes de SHV no BLEE. La SHV-27 presenta tres 

mutaciones silenciosas y una sustitución de aminoácidos (Gly-156-Asp). 

Esta variante se reportó por primera vez en Brasil en el 2001 (131), y se ha 

reportado la presencia de esta variante en Klebsiella pneumoniae y E. coli 

aisladas de animales de producción destinados a consumo humano como 

cerdos y peces de cultivo en China y en leche de vacas asintomáticas a 

mastitis en Japón (55). En el Perú se describió este gen previamente en 

aislados clínicos de neonatos con sepsis vinculad a Klebsiella pneumoniae 

productoras de BLEE (132). 

Referente a los genes relacionados con las β-lactamasas no BLEE, en 

nuestro estudio se observó la presencia de los genes blaTEM y blaSHV. En las 

muestras de origen cárnico, las muestras de carne de pollo presentaron la 

variante TEM-1 mayormente, pero también TEM-176 y SHV-1. Cabe 

resaltar que en las muestras clínicas de humanos y aves silvestres se detectó 
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la presencia de blaTEM, sin embargo, no se logró secuenciar. 

A pesar de que en Perú existen pocos estudios donde se ha secuenciado el 

gen blaTEM y no se conocen muy bien las variantes que circulan en nuestro 

país, nuestros resultados han coincidido con la presencia de la variante 

TEM-176 que se reportó en una E. coli enterotoxigénica aislada de niños con 

diarrea (133). Esta variante difiere en un aminoácido (Ala222Val) con 

respecto a la TEM-1, esto puede influenciar en el espectro de actividad en 

lo betalactámicos y se ha aislado de muestras de diferentes orígenes 

principalmente de pollos de engorde (134). Así mismo esta variante presenta 

una amplia distribución geográfica como Austria, Australia, Ecuador, 

Singapur o Tanzania (133). 

Referente a la variante SHV-1, se ha reportado en varias especies de 

enterobacterias y se considera una enzima codificada por plásmidos, su 

espectro de actividad hidrolítica es similar al de la TEM-1 pero logra una 

mejor actividad frente ampicilina. 

Se ha reportado una elevada diversidad de patrones, en acuerdo con la 

diversidad de genes de resistencia reportados. A excepción de pocas cepas, 

podemos decir que la presencia de cepas E. coli productoras BLEE en los 3 

ambientes estudiados no se debe a la expansión de un clon, sino a la 

selección y diseminación de cepas BLEE de varios orígenes, seleccionadas 

seguramente por el elevado uso de las cefalosporinas tanto en humanos 

como en animales de producción que pueden llegar hasta el ambiente, como 

demuestra su detección en aves de vida libre. Mencionar que no hay una 

división entre los patrones de humanos y las provenientes de animales, sino 
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que hay una mezcla de clones en los diferentes orígenes. 

Finalmente, nuestro estudio contribuye con el enfoque Una Salud abordando 

la circulación de E. coli productoras BLEE entre cepas clínicas humanas, 

carne de mercados y aves silvestres de vida libre en la zona sur de Lima, 

Perú. La propagación de la resistencia a los antibióticos en la interfaz entre 

humanos, alimentos y aves silvestres de vida libre sigue sin comprenderse 

bien. En este estudio se reportó la elevada variabilidad de genes y clones y 

como estos son compartidos en los diferentes ambientes. Si bien es cierto 

estos mecanismos son naturales, ante una presión selectiva por factores 

antropogénicos se seleccionan positivamente, favoreciendo la 

supervivencia de las bacterias que los poseen, 
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generando una población bacteriana con resistencia a antibióticos adquirida. 

Por ello, la resistencia antibiótica representa un problema de salud a nivel 

mundial. 

Se recomienda hacer más vigilancia a nivel molecular de los genes 

implicados en la resistencia, no solo en humanos, sino extender a animales, 

alimentos y ambiente. Es importante conocer los niveles en clínica y en 

animales domésticos y de consumo por su uso de antibióticos, y cómo estos 

microorganismos llegan a los animales de vida libre. De hecho, hasta ahora 

se ha descuidado el papel de animales silvestres periurbanos como 

bioindicadores o como posibles diseminadores de patógenos bacterianos 

siendo un tema poco abordado desde la perspectiva ecológica y científica. 

Resaltar la importancia del presente estudio, donde además del ámbito 

clínico en humanos, se observaron niveles elevados de resistencia y 

presencia de E. coli productoras BLEE en cepas aisladas de alimentos y 

animales silvestres, pudiendo actuar como reservorio y posibles 

diseminadores de bacterias productoras de BLEE y sus genes de resistencia 

en áreas periurbanas de ciudades densamente pobladas, que es una cuestión 

crítica desde la perspectiva Una Salud. 



88 
 

7. LIMITACIONES 

 

Este estudio tuvo algunas limitaciones, principalmente en no disponer de 

la información clínica de los pacientes, y no siempre en la base de datos se 

encontraron los datos necesarios para completar la información del estudio. 

Mencionar que el tamaño muestral de aves silvestres fue limitado debido a 

la dificultad de la colecta de las muestras en las redes de niebla, impidiendo 

una estimación más precisa de la prevalencia de E. coli BLEE en las 

diferentes especies de aves de la zona. 

La técnica REP-PCR es una aproximación para estudios de clonalidad, pero 

convendría poder caracterizar las cepas con técnicas de mayor resolución 

como la electroforesis en campo pulsado (PFGE) o Multi Locus Sequence 

Typing (MLST). 
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8. CONCLUSIONES 

 

Este estudio reporta la presencia de E. coli productoras de BLEE con 53.6% 

(74/138) aisladas de los tres orígenes, siendo más frecuentes en las muestras 

clínicas y cárnicas comparado con las de aves silvestres de vida libre. 

Se confirmó la presencia de E. coli productoras de BLEE con elevados 

niveles de resistencia a antibióticos no β-lactámicos, principalmente en el 

caso de los aislados de origen clínico humano y cárnico para quinolonas, 

cotrimoxazol y tetraciclina, siendo cercanos al 80%. Para colistina se 

detectó 14% de resistencia en aislados clínicos y valores cercanos al 40% 

en los de carne de mercado. Para los aislados de aves silvestres la resistencia 

a los antimicrobianos fue menor, en comparación con los otros orígenes, 

pero se destacan niveles muy elevados de resistencia a tobramicina con 80% 

y valores cercanos al 40% para tetraciclina y cotrimoxazol. 

Se confirmó que la presencia de E. coli productoras de BLEE están 

relacionadas con la presencia del gen blaCTX-M-grupo-1. La variante CTX-M-

55 fue la mayoritaria, tanto en muestras clínicas, carnes de mercado como 

de aves de vida libre. Además, en humanos y cárnicos se detectó la variante 

CTX-M-15. Solo en humanos se detectó la variante CTX-M-27. Además de 

las variantes CTX-M-65 y SHV-27 solo en carne de pollo. 

No se presenció relación clonal entre las cepas de E. coli productoras de 

BLEE aisladas de las tres muestras, excepto en algún caso en concreto como 

las muestrasde origen clínico y cárnicos que se relacionaron entre ellas. 

Esto nos indica un origen y diseminación no clonal. 
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9. RECOMENDACIONES 

 

- Implementar programas de vigilancia activa a nivel molecular y 

genómico de cepas de importancia clínica en la interfaz de humanos, 

animales, alimentos y ambientes contaminados, a fin de informar la 

diseminación y el papel como reservorios. 

- A nivel de cadena alimenticia, se recomienda la realización de 

controles de calidad microbiológica a lo largo del proceso para establecer 

un punto crítico de contaminación. Este control permitiría determinar el 

nivel de cumplimiento de las buenas prácticas en producción animal y/o su 

procesamiento. 

- Informar, capacitar y concienciar a los sectores de animales 

productivos, también el agropecuario, con respecto al problema de 

resistencia antibiótica. 

- Realizar investigaciones de animales silvestres periurbanos como 

bioindicadores o posibles diseminadores de bacterias resistentes a 

antibióticos para tener una perspectiva del impacto antropogénico. 
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Anexo 3. Carta de consentimiento de ingreso a la ANP los Pantanos de 

Villa de PROHVILLA. 
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Anexo 4. Constancia del comité institucional de ética en 

investigación del Hospital María Auxiliadora. 

 



 

Anexo 5. Constancia institucional de ética en investigación de la UCSUR. 
 


