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RESUMEN

Introduccion: La Pseudomonas aeruginosa es una bacteria que, segun la OMS, ha
sido clasificada de alta prioridad en naciones subdesarrolladas y en vias de
desarrollo, porque puede generar infecciones en pacientes graves,
inmunocomprometidos o con enfermedades cronicas. Su tasa de mortalidad es
cercana al 40% y esta relacionada con su resistencia a multiples antibioticos. Esta
resistencia se produce por mutaciones de genes, asi como por transferencia
horizontal. En consecuencia, se han desarrollado diversos métodos moleculares que
ofrecen mayor precision y rapidez en la identificacion de estos genes de resistencia.
Sin embargo, persisten algunos desafios como la falta de estandarizacion, escasa
informacion sobre la sensibilidad, especificidad y tipo de muestra evaluada.
Objetivo general: Mapear la literatura cientifica sobre el desempefio diagndstico
de los métodos moleculares utilizados en la deteccion de genes de resistencia
antimicrobiana en Pseudomonas aeruginosa en pacientes hospitalizados.
Materiales y métodos: La revision de alcance se llevo a cabo siguiendo el Manual
de Joanna Briggs para Revisiones Sistematicas y declaracion PRISMA-ScR. La
estrategia de busqueda que fue desde el 1 de enero de 2015 al 31 de agosto de 2025,
se ajustd a las bases de datos consultadas, utilizando términos y operadores
especificos. Para la busqueda de informacion se utilizaron las bases de datos:
Embase, PubMed y SCOPUS vy se usaron términos del Medical Subject Heading
(MeSH). Resultados: Se incluyeron ocho articulos publicados entre los afios 2015
y 2025, donde la mayoria fueron estudios experimentales. Dentro de los métodos
reportados, destacan el LAMP, MicroArrays, PCR multiplex en tiempo real,
mdPCR y PCR multiplex con una sensibilidad y especialidad elevada, a pesar de la
variabilidad del método, tipo de muestra y gen detectado Conclusion: Los métodos
moleculares muestran alto desempefio diagnostico en la deteccion de genes de
resistencia en Pseudomonas aeruginosa, aunque requiere mayor estandarizacion e

implementacion clinica.

Palabras clave: Diagnostico molecular; Genes MDR; Pacientes hospitalizados;

Sensibilidad y especificidad



ABSTRACT

Introduction: Pseudomonas aeruginosa is a bacterium that, according to the
WHO, has been classified as a high priority in underdeveloped and developing
nations because it can cause infections in critically ill, immunocompromised, or
chronically ill patients. Its mortality rate is close to 40% and is related to its
resistance to multiple antibiotics. This resistance occurs through gene mutations, as
well as horizontal gene transfer. Consequently, various molecular methods have
been developed that offer greater accuracy and speed in the identification of these
resistance genes. However, some challenges remain, such as a lack of
standardization and limited information on sensitivity, specificity, and the type of
sample evaluated. General objective: To map the scientific literature on the
diagnostic performance of molecular methods used in the detection of antimicrobial
resistance genes in Pseudomonas aeruginosa in hospitalized patients. Materials
and methods: The scoping review was carried out following the Joanna Briggs
Manual for Systematic Reviews and the PRISMA-ScR statement. The search
strategy, which ran from January 1, 2015, to August 31, 2025, was tailored to the
consulted databases, using specific terms and operators. The Embase, PubMed, and
Scopus databases were used for the information search, employing Medical Subject
Headings (MeSH) terms. Results: Eight articles published between 2015 and 2025
were included, most of which were experimental studies. Among the reported
methods, LAMP, MicroArrays, real-time multiplex PCR, mdPCR, and multiplex
PCR stand out, demonstrating high sensitivity and specificity, despite the variability
of the method, sample type, and gene detected. Conclusion: Molecular methods
show high diagnostic performance in the detection of resistance genes in
Pseudomonas aeruginosa, although further standardization and clinical

implementation are required.

Keywords: Molecular diagnosis; MDR genes; Hospitalized patients; Sensitivity

and specificity



I. INTRODUCCION

La resistencia antimicrobiana se define como la habilidad de los microorganismos
para evitar o neutralizar el efecto de los antibioticos (1). Las bacterias la pueden
adquirir de dos formas: resistencia mutacional y transferencia horizontal de genes.
En el primero, se ha observado que las alteraciones de los genes oprD, mexA, mexB,
oprN, oprM, mexY, gyrA, gyrB, parC y parE contribuyen a la resistencia
(2,3,4,5,6,7). En cuanto al segundo tipo, se puede obtener por conjugacion,
transformacion o transduccién, pues existen componentes (plasmidos,

transposones, integrones e islas de resistencia) que contienen genes de resistencia
(8).

En la actualidad, la resistencia antimicrobiana representa una amenaza creciente,
pues segun la Organizacion Panamericana de la Salud (OPS/OMS) causa mas de
700 mil muertes anuales y se estima que en 25 afios mas, las cifras de muertes
pueden alcanzar los 10 millones (9). A raiz de esta problematica, diversos estudios
han reportado variaciones significativas a nivel epidemioldgico. De acuerdo a la
literatura encontrada, se menciona que desde el afio 2015 se visualizod incrementos
en la presencia de genes de resistencia evaluados mediante métodos moleculares
(10). Asimismo, un articulo indica que, en el afio 2016 en el Perti, un 66% y 57%
de casos de infecciones por Pseudomonas aeruginosa mostraron una resistencia a
carbapenémicos, mencionando como antibidticos principales al meropenem e

imipenem (11).

En el afo 2024 la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) actualiz6 la relacion

de bacterias resistentes que presentan una amenaza contra la salud, donde detallan



que Pseudomonas aeruginosa se la clasifico de alta prioridad en naciones
subdesarrolladas y en vias de desarrollo (12). Pues, frecuentemente suele detectarse
en los pacientes hospitalizados con cuadros infecciosos, inmunocomprometidos o
enfermedades crénicas (13). Aproximadamente, su tasa de mortalidad alcanza el
40%, pues presenta una gran resistencia a los antimicrobianos, sobre todo a los
carbapenémicos, es por ello que se la considera una amenaza para la salud publica
(14). La prevalencia general de infeccion por Pseudomonas aeruginosa
multirresistente es mas del 40% en Latinoamérica, en Europa alcanzo6 el 28.4%, en
Africa hasta un 50.9% y Asia un 44.3% (15,16). En algunos paises se mostraron
variaciones importantes como por ejemplo en Colombia (38%), EEUU (20.6%),
México (7.9%), Paraguay (7.76%), Egipto (29.9%), Iran (44.8%) y Nigeria (30.5%)
(14,15). En nuestro pais, no existen estudios que indiquen la prevalencia de
infeccion por Pseudomonas aeruginosa; sin embargo, desde el afio 2000 hasta el

2019 se reportaron 84 cepas en los hospitales de Lima (17).

En Pseudomonas aeruginosa se ha encontrado genes que codifican enzimas
Betalactamasas de Espectro Extendido (BLEE), carbapenemasas de clase A y D,
como también las Metalo-f3- lactamasas (MBL) (clase B) (18,19). La diseminacion
de estos genes se ha documentado a través de los afios. Por ejemplo: en 1991 se
reporto el gen blaIMP; en Japon y unos afios mas tarde en Italia en 1997 se detecto
el gen blaVIM| (20). Mientras que, en 2006, se encontraron 4 tipos del gen blaGES
(blaGES1239), adicionalmente, el gen blaGESs fue descubierto en China en un
aislado de P. aeruginosa y en el 2007 el primer caso de blaKPC fue en Colombia
(21,22). Por otra parte, en una revision sistematica de 19 afios en el Perl se

identificaron los genes blaIMP, blaVIM y blaGES (17).



La identificacion de genes de resistencia antimicrobiana en agentes etiologicos
bacterianos ha sido un gran desafio a través del tiempo, ya que se carecia de
métodos diagndsticos con un tiempo reducido. En este contexto, resulta
fundamental el uso de métodos moleculares que brinden no solo rapidez sino
también sensibilidad al detectar los genes de las bacterias resistentes a
medicamentos, lo cual facilita orientar tratamientos con antibidticos mejorando asi
las acciones de control. Ademads, cada determinado periodo de tiempo, se observa
una evolucion sostenida de estos; sin embargo, estas también presentan tanto

ventajas como limitaciones (23,24).

Para ello, una manera de determinar la efectividad de un método es mediante el
desempefio diagnoéstico. Estudios como los de Yung et. al. y Gomez et. al. coinciden
en que para medir el desempefio se deben utilizar parametros como sensibilidad,
especificidad analitica, valor predictivo positivo y valor predictivo negativo
(25,26). En cuanto a los métodos moleculares, estos son utilizados para evaluar
acidos nucleicos, identificar genes de resistencia antimicrobiana |y
microorganismos genotipicamente diferentes (27). Dentro de estos, la reaccion en
cadena de la polimerasa (PCR)es una de las més usadas. También, se menciona su
variante, la PCR en tiempo real, Amplificacion isotérmica mediada por bucles
(LAMP), MicroArrays, secuenciacion del genoma completo (WGS) vy

secuenciacion de proxima generacion (NGS) (23).

Articulos como el de Paz et al, desarrollado en México, sefialan que a partir de la
revision de diferentes fuentes, se describe que aproximadamente desde 1986 se
vienen estudiando la resistencia de P. aeruginosa sobre todo en los mecanismos de

la misma, pues herramientas moleculares como la PCR han permitido la



caracterizacion e identificacion de genes que confieren este tipo de resistencia
frente a los antibidticos; de tal manera que en ese mismo afno a partir de cepas
aisladas, se detectan genes como el blaIMP5 y blaIMP;s, ambas son productoras
de diferentes betalactamasas de espectro extendido. Ademas, se detectaron genes
de resistencia antimicrobiana como el blaVIM2 y blaOXA 141; encontrados en un

paciente con fibrosis quistica (28).

Diversos estudios han evidenciado la utilidad de estos métodos moleculares. En
Kenia entre 2015 y 2020, donde se adquirieron muestras de infecciones bacterianas
de piel, tejidos blandos y tracto urinario de ciertos individuos, analizando asi 56
aislamientos de Pseudomonas aeruginosa. Se realizd el andlisis gendmico, la
tipificacion de secuencias y el andlisis filogenético con una secuenciacion del
genoma completo (WGS), donde se evidenciaron diversos genes de resistencia
como mex, mux , opr del operdn mex-opm-opr, fosA, catB, aph(3’)-1Ib, arnA y
genes del grupo tri y los clasificados debido a las clases de antibidticos a los que
presentan resistencia, como los betalactdmicos, fenicoles, glicilciclinas,
sulfonamidas, aminoglucdsidos, fluoroquinolonas, macrolidos, trimetoprima y

glucopéptido bleomicina (29).

Estudios como el de Tapia, desarrollado en México, indicaron un aumento de casos
con cepas resistentes, haciendo mayor énfasis en las que son productoras de
carbapenemasas. Por medio del desarrollo de una PCR-multiplex se logrd
identificar con mayor frecuencia, a partir de los 44 aislados bacterianos positivos a
carbapenémicos (CRPA), los genes de resistencia blaOXAs, blaOXA1y blaVIM,

en muestras obtenidas del Hospital Centenario Miguel Hidalgo (30).



Ante este escenario los métodos moleculares son de gran utilidad, si bien, estos
ofrecen una mejor alternativa en comparacion con las técnicas fenotipicas
tradicionales, no se ha logrado un consenso en cuanto al uso de una plataforma
diagnostica tinica que cumpla las demandas clinicas. Debido a la falta de pruebas
rapidas que detecten este tipo de genes de resistencia, se han ido desarrollando
distintos métodos o técnicas que emplean la biologia molecular. La poca cantidad
de articulos que nos brindan informacién acerca del desempefio diagnostico, son el
principal problema, ya que atin no existe un protocolo de estandarizacion para la
obtencion de resultados o si lo hacen, son de manera incompleta o de una manera
no tan detallada. A pesar de que, se logra detectar ciertas porciones de material
genético que codifican para genes de resistencia antimicrobiana, es necesario un
reporte completo del desempeno diagnéstico, ya que parametros como valores
predictivos negativos, valores predictivos positivos, sensibilidad y especificidad,
nos aseguran la identificacion de los genes y, por ende, la confiabilidad de la prueba
(23). Por ejemplo, estudios comparativos han demostrado que métodos como PCR,
PCR cuantitativa en tiempo real (QPCR) y NGS ofrecen alta sensibilidad,

especificidad y reproducibilidad (31).

Este scoping review brindard informacion en el desarrollo de futuras
investigaciones para la implementacion de las técnicas de mejor desempefio en la
identificacion de genes de resistencia antimicrobiana que busquen ser mas

accesibles.



Pregunta de investigacion

(Qué se ha reportado en la literatura sobre las caracteristicas del desempefio
diagnéstico de los métodos moleculares utilizados para detectar genes de resistencia

antimicrobiana en Pseudomonas aeruginosa aislados de pacientes hospitalizados?



II. OBJETIVOS

Objetivo general:

Mapear la literatura cientifica sobre el desempeiio diagnostico de los métodos

moleculares utilizados en la deteccion de genes de resistencia antimicrobiana en

Pseudomonas aeruginosa en pacientes hospitalizados.

Objetivos especificos:

1.

Caracterizar los articulos de acuerdo con el pais, areas
hospitalarias y tipo de establecimiento de atencion médica.
Describir los métodos moleculares empleados en la
deteccion de genes de resistencia en Pseudomonas
aeruginosa.

Explorar los datos reportados sobre el desempeio
diagnéstico, incluyendo sensibilidad, especificidad y el tipo

de muestra de los métodos moleculares empleados.

a. Hipotesis:

No Aplica.



I11.

MATERIALES Y METODOS

a. Diseiio de estudio

C.

Estudio secundario de tipo revision de alcance (scoping review). El
acronimo PCC fue utilizado como base para la estructuracion de la

pregunta de investigacion (Ver Anexo N°1).

Protocolo y registro

Este trabajo se realizd siguiendo las pautas del Manual de Joanna
Briggs Institute que fue complementado con la declaracion
PRISMA-ScR para la apropiada presentacion y reporte de resultados
(32).

El protocolo fue revisado y aprobado el 2 de octubre del 2025, en el
Sistema Descentralizado de Informacion y Seguimiento a la
Investigacion (SIDISI) — Direccion Universitaria de Investigacion,
Ciencia y Tecnologia y fue aprobado por el Comité de Etica de la

UPCH el dia 6 de octubre del 2025.
Criterios de elegibilidad

Criterios de inclusion:

- Articulos o Estudios primarios que incluyan
pacientes hospitalizados sin restriccion de edad que
presenten infeccion con Pseudomonas aeruginosa.

- Articulos o Estudios primarios que evalien genes de
resistencia  antimicrobiana de  Pseudomonas

aeruginosa.



- Estudios publicados en revistas indexadas en ingl¢s,
espafiol.

- Articulos o estudios primarios que detallen el
desempeiio diagnostico de los métodos moleculares.

- Se incluiran estudios cuyo disefo sea:

e Estudios observacionales (transversales,
cohorte) que reporten desempeno diagnostico
de los métodos moleculares.

e Ensayos de validacion y evaluacion
diagnostica.

e Estudios de implementacion de los métodos
moleculares

- Estudios publicados desde el 1 de enero de 2015 al
31 de agosto de 2025.

Criterios de exclusion:

- Estudios primarios o articulos que evalien
resistencia en otras bacterias.

- Cartas al editor o resumenes de congresos.

- Articulos o estudios que no involucren genes de
resistencia de Pseudomonas aeruginosa.

- Estudios que sean Unicamente de métodos
fenotipicos sin analisis molecular.

- Estudios en ambientes no hospitalarios.

d. Definicion de variables (Ver Anexo N°2)



€.

Estrategia de busqueda

Fuentes de informacion

En la investigacion se usaron tres bases de datos desde el 1
de enero de 2015 al 31 de agosto de 2025. Las bases de datos
escogidas para la busqueda abarcan Embase, PubMed,
SCOPUS. A su vez, se realizd la busqueda de la literatura

gris a través de Google Scholar y ALICIA.

Busqueda de informacion

De acuerdo a la pregunta de investigacion, se usaron
operadores junto con términos MeSH y DeCS, que se
adecuaron a las bases de datos escogidas. E1 PCC (Poblacion,
Concepto y Contexto) se tomo6 como referencia y en base a
ello se incluyeron estudios observacionales, ensayos de
validacion y evaluacion diagndstica. Para ello, se emplearon
las siguientes palabras claves: Pseudomonas aeruginosa,
Genes MDR, Molecular diagnostic Techniques, Sensitivity
and specificity, Hospital patient, Intensive care unit y para
que la busqueda sea eficaz se emplearon los operadores
booleanos “AND”, “OR” y “AND NOT” y en el caso de la
literatura gris se escogieron términos libres. La revision de
literatura se llevo a cabo en el periodo de 4 semanas, desde

el 7 de octubre del 2025 al 7 de noviembre del 2025

Seleccion de fuentes de evidencia

10



La seleccion se realizo por los investigadores (CVC, KRC,
LSS) mediante estrategias de busqueda basadas en los
criterios de elegibilidad. Dentro de los estudios que se
incorporaron,  fueron  estudios  primarios = como:
observacionales (transversal, retrospectivo, descriptivo y
analitico) y experimentales (ensayos de validacion, estudio
comparativo, estudio analitico, evaluacién diagnostica
relacionados al desempefio diagndstico de los métodos
moleculares). Por ello, después de la busqueda en las bases
de datos escogidas. Los articulos fueron importados al gestor
de referencias Zotero, con el que se eliminaron los articulos
duplicados. Luego, se revisaron los resimenes y titulos de
los articulos. Aquellos que no cumplieron con nuestros
criterios o que no estuvieran relacionados con el tema fueron
descartados. Seguidamente, se evaluaron los textos
completos, donde los estudios que no se rigieran de acuerdo
con los criterios de inclusion o que estén incompletos, se
rechazaron.

Esto fue plasmado en el diagrama de flujo segtin el protocolo

PRISMA-ScR.

f. Plan de analisis

En este trabajo, se realizaron tablas de contenido a través del
programa Microsoft Excel, las cuales nos fueron de utilidad en la

recopilacion, organizacion y sintesis de resultados. En una primera

11



fase, se construy6 una tabla resumen donde se incluyeron los datos
de cada articulo revisado: titulo, autores, ano de publicacion, pais de
origen, idioma, tipo de investigacion, enfoque (cualitativo o
cuantitativo), disefio y tipo de estudio, objetivos, poblacion, tamafio
muestral, tipo de muestra, método molecular, sensibilidad,
especificidad, gen de resistencia antimicrobiana detectado,

concepto, contexto y limitaciones.

Después, en una segunda tabla se clasificaron los articulos por el
tipo de método molecular usado y se presenté un resumen de los
parametros (sensibilidad y especificidad del método molecular con
el que se detecto el gen de resistencia) y el tipo de muestras clinicas

empleadas para su analisis.

12



IV. RESULTADOS

Se obtuvo un total de 3237 articulos en las bases de datos: PubMed, Scopus, Embase
y como literatura gris en ALICIA y Google Scholar, se obtuvieron 2841 articulos.
De los que al eliminar los duplicados por medio del gestor Zotero, quedaron 3229
estudios para su respectiva seleccion. Durante la evaluacion independiente por parte
de los tres autores de acuerdo con los titulos y resumenes de los estudios, se
excluyeron 3199 estudios que no cumplian con los criterios establecidos: estudios
desarrollados en otras bacterias, tratamientos farmacologicos, resimenes, cartas al
editor, estudios con poblacion como animales y cuyos ambientes no eran
hospitalarios. Quedando 30 registros que fueron recuperados para su respectiva
evaluacion, pero 6 publicaciones no fueron recuperadas. Por ende, 24 registros
fueron evaluados a texto completo, de estos se excluyeron 17 estudios: 9 eran
estudios que no evaluaban como bacteria de interés a Pseudomonas aeruginosa, 5
no usaban métodos moleculares y 4 no incluian genes de resistencia antimicrobiana,

quedandonos un total de 6 articulos.

En el caso de literatura gris, de manera complementaria en Google Scholar solo se
consideraron las 10 primeras paginas de resultados, lo que gener6 100 registros
iniciales, de los cuales solo se recuperaron 20 publicaciones, pero 7 registros no
estaban a texto completo. De los 13 articulos se excluyeron: 2 no reportaron genes
de resistencia, 2 no usaron métodos moleculares y 7 no evaluaban el desempeio
diagndstico, por lo que, solo se quedaron 2 articulos. Finalmente, 8 articulos en total

cumplieron con los criterios de inclusion (Ver anexo 5).
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En la tabla 1 se indicaron datos generales de los estudios incluidos en este scoping
review. De todos los articulos, 7 son estudios experimentales y 1 observacional.
También, se encontrd que por continentes: 4 estudios fueron realizados en Asia en
los paises de Tailandia (n=1), Japén (n=1) y Corea del sur (n=2), en Europa se
reportaron 2 estudios en Espafia (n=2), un estudio en América en México (n=1) y
un estudio en Oceania en Australia (n=1). Esta revision incluye articulos con fecha
de publicacion desde el 2015 hasta el 2025 y durante este periodo de tiempo, hay
dos estudios del 2015 (2/8) y 2019 (2/8), estudios del 2023 (1/8) y 2025 (1/8),y 2/8
estudios del aflo 2024. Por otro lado, los articulos fueron clasificados de acuerdo al
idioma en el que fueron publicados, 5/8 estan en inglés y 3/8 en espafiol. Asi mismo,
en cuanto al tipo de disefio de los estudios el 90% (7/8) fueron de caracter

experimental y un 10% (1/8) observacional.

Resultados de acuerdo con el tipo de muestra (tabla 2)

De los estudios evaluados, solo tres especificaron haber trabajado con muestra
bioldgicas directas, mientras que, los demds no lo detallan o mencionan que
utilizaron aislamientos clinicos o cepas aisladas. En términos generales, el
desempefio diagndstico de los métodos moleculares fue alto, puesto que, 7/8
estudios presentan una sensibilidad y especificidad mayor al 90%. Aun asi, se
observan diferencias importantes. Los estudios que wusaron hisopados
multicéntricos utilizaron tecnologias basadas en MicroArrays y PCR multiplex en
tiempo real, mostrando en ambos casos una sensibilidad y especificidad del 100%.

Por otro lado, un unico estudio analizé muestras como: sangre, orina, piel/tejidos
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blandos, mediante PCR multiplex. Respecto a su desempefio, este varid, pues para

el PCR multiplex la sensibilidad fue del 80.6% y la especificidad del 100% (30).

En cuanto a los métodos de PCR digital Multiplex (mdPCR) y PCR multiplex en
tiempo real mediado por acido nucleico peptidico (PNA), mostraron un desempefio
diagnostico del 100% en sensibilidad y especificidad, con una minima variacion en
el caso del segundo método en cuanto a su especificidad. Una limitacion de esta
comparacion fue que en ambos estudios no se reportaron el tipo de muestra que
utilizaron. Por ultimo, el estudio de Torres I. et al., que analiz6 hemocultivos
positivos, por medio del MicroArrays presentd un desempefio superior en

comparacion con las matrices previamente mencionadas (43).

Caracteristicas de los métodos moleculares incluidos (tabla 3)

Se realiz6 una descripcion de los métodos moleculares utilizados en cada estudio
tomando en cuenta su aplicacion, técnica, regiones amplificadas y los reactivos o
marcas reportados. Tanto Tapia A., como Chavada R. y Maley M, aplicaron un
PCR multiplex; sin embargo, la aplicabilidad del método no fue la misma para
ambos. Para Tapia A. el PCR multiplex se basé en determinar de manera conjunta,
dos o tres genes codificantes, pero para Chavada R. y Maley M. fue detectar genes
de resistencia en gram negativos multirresistentes, mediante la técnica del PCR en
tandem multiplex (MT) comercial. En el primer estudio se detallaron las regiones
que amplificaron como el blaOXA-51 (223pb), blaOXA-1 (320 pb), blaNDM (720
pb), blaIMP (336 pb), blaGES (416 pb), blaVIM (80 pb), blaKPC (800 pb) y
blaOXA-48 (335 pb), por el contrario, el ultimo articulo, no mencionan las regiones

de amplificacion, pero si el uso del kit de AusDiagnostic (30, 40). Por otro lado, los
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trabajos de Chamizo F. et al, Hong J. et al. y Jeong S. et al. también emplearon el
PCR multiplex en tiempo real como método molecular. Chamizo F. y Hong J.
hicieron uso de este método para amplificar simultdneamente diversos genes diana
en un unico tubo de reaccidn, pero el primero hizo uso de los cebadores que
flanquearon al gen IMP (IMP-Forward, IMP-Reverse) y el Kit comercial Quantabio
gScriptXLT. A diferencia del primer autor, Hong J. et al. aplicd el método con
analisis de la curva de fusion basado en sondas de PNA y utilizo el kit de deteccion
PANA qPCRTM CPE (PANAGENE); a pesar de ello, no se especifico las regiones
amplificadas (42, 44). Contrario a Hong J. et al., Jeong S. et al., quien aplicé el
método exclusivamente para la identificacion de genes de resistencia
antimicrobiana, amplificando fragmentos de los genes GES (124pb), IMP (120pb),
VIM (91 pb), OXA-58 (76 pb) mediante kits de PCR multiplex en tiempo real y
kits de PCR multiplex en tiempo real basados en sondas de éacido nucleicos

peptidico (45).

En otro estudio como el de Rattanachak N. et al. se empled el PCR digital multiplex
(mdPCR) para la identificacion de multiples genes de mex en Pseudomonas
aeruginosa, amplificando fragmentos de los genes mexB (199 pb), mexD (131pb)
y mexY (168 pb) mediante el kit de PCR de sonda QIAcuity (39). Por su parte,
Torres 1. et al. aplico la amplificacion por PCR multiplex con cebadores
biotinilados, seguida de una hibridacion inversa con sondas especificas, conocida
como Microarrays, cuya aplicacion dentro del estudio fue la deteccion simultdnea
de multiples genes de resistencia antimicrobiana (AMR). Ademas, no se especifico
que regiones amplifico, pero si el uso del AMR Direct Flow Chip Kit (43). En

contraste, Mikita K. et al., utilizo6 el LAMP DNA Chromatography para la
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identificacion y diferenciacion de genes de carbapenemasa en aislados clinicos
mediante una técnica de deteccidon basada en hibridacion ADN-ADN en la que los
productos LAMP se pueden visualizar facilmente con lineas coloreadas. En este
método no se mencionan las regiones amplificadas y no se especifico el kit
comercial utilizado, pero si el uso de ciertos cebadores como F3, B3, Etiqueta FIP

b, BIP-biotina a, LF, LB (41).

Resultados de los estudios de acuerdo con el entorno y area hospitalaria de

donde se extrajeron las muestras (tabla 4)

Se presentan los articulos caracterizados de acuerdo con el entorno y darea
hospitalaria. Se evidencid que en 6/8 estudios refieren como entorno a hospitales

mientras que 2/8 no se menciona el entorno de procedencia. En estos ultimos, algunos
estudios no especificaron el entorno clinico de procedencia de los aislamientos, por lo que

fueron clasificados como entornos no especificos. De los 6 estudios que si mencionan
el entorno, 2 especifican como contexto el area de hospitalizacion, incluyendo el
servicio de Unidad de cuidados intensivos (UCI); por otro lado, 6/8 no detallan el

area hospitalaria de procedencia.

Resultados en cuanto a los tipos de genes identificados (tabla 5).

La variabilidad en los resultados de los estudios incluidos se explica principalmente
por las diferencias entre los métodos moleculares empleados y los genes
seleccionados. Por ejemplo, los métodos que se basaron en PCR, ya sea incluyendo
sus diversas variantes (PCR multiplex, PCR multiplex en tiempo real) revelaron
alta sensibilidad y especificidad que oscilan entre el 80% y 100%. Estos permitieron

la deteccion de maltiples genes de resistencia, que en su mayoria fueron los genes
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de carbapenemasas. En el estudio de Tapia A., logr6 detectar una gama de genes de
resistencia (blaOXA-51, blaOXA-1, blaVIM, blaOXA-48, blaIMP, blaKPC,
blaNDM vy blaGES) de Pseudomonas aeruginosa con PCR multiplex con una
sensibilidad del 80.61% y especificidad del 100% (30). En comparacion, con PCR
multiplex evaluada por Chavada R. y Maley R., revel6 una buena sensibilidad con
una deteccion del 95% y una especificidad del 96.7% para la identificacion del gen

blaVIM (40).

Por su parte, Jeong S. et al., evaluaron un kit para PCR multiplex en tiempo real
mediado por sondas de PNA, el cual identificé los genes blaGES, blaIMP, blaVIM,
blaOXA»3 y la combinacion de 2 genes blaOXAag like-blaIMP y sus variantes con
una sensibilidad de 100% para todos y especificidades del 100%, 99.3%, 99.3%,
100% y 100% para cada gen. De manera similar, Hong J. et al. analizaron un kit
diferente (kit PANA RealTyper™ CRE), también disefiado para PCR multiplex en
tiempo real, pero con andlisis de la curva basado en PNA, que detectd con el 100%
de sensibilidad a los genes blaIMP y blaGES y con especificidad del 99.8% y 100%
respectivamente (44, 45). Asimismo, métodos emergentes como el mdPCR y
LAMP-DNA cromatografia alcanzaron buenos resultados en sus desempefios.
Rattanachak N. et al., fueron los Unicos en detectar genes que no eran de
carbapenemasas. Mediante mdPCR identificaron los genes mexB, mexD y mexY
(bombas de eflujo) con el 100% de sensibilidad y especificidad (39). Otro ejemplo
de ello, Torres I. et al., con la tecnologia de MicroArrays identificd los genes
blaVIM, blaIMP, blaGIM, blaSPM y blaOXA-58 con 100% de sensibilidad y
especificidad (43). Finalmente, Mikita K. et al., demostraron que el método LAMP-

DNA cromatografia, alcanz6 una sensibilidad y especificidad del 100% en la
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deteccion de los genes blaIMP y blaVIM, reforzando su potencial como

herramienta diagndstica (41).
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V. DISCUSION

En la revision se encontr6d que los estudios mencionan haber extraido muestras de
hospitales y de UCI sin especificar si incluyeron a pacientes ambulatorios, lo que
explica la limitada informacion que se tiene sobre este tipo de pacientes (30, 39, 40,
42, 43, 45). Pues, Pseudomonas aeruginosa al ser un patégeno que tiende a
adaptarse a entornos dificiles como el hospitalario, suele atacar a pacientes
inmunocomprometidos o con largos periodos de hospitalizacion. Ademas, las cepas
de P. aeruginosa multirresistentes (MDR) pueden desarrollarse por la presion de
seleccion de los antibidticos que hay en los hospitales (46). En contraste, las
infecciones de esta bacteria en pacientes ambulatorios no suelen ser comunes, lo
que reduce estudios moleculares enfocados en este grupo. Por otra parte, durante
esta revision, se evidencié que, entre la gama de métodos moleculares empleados
en la deteccion de genes de resistencia antimicrobiana, la PCR multiplex y
multiplex qPCR fueron las herramientas mas utilizadas (30, 40, 42, 44, 45). De
manera complementaria se identifico el LAMP, MicroArrays y mdPCR, aunque su
aplicacion alin continua siendo limitada (39, 41, 43). Ademads, en base a los
resultados, la mayoria de los métodos lograron un desempefio diagndstico cercano
al 100%, lo que demuestra que pueden llegar a ser métodos ideales en el
diagnodstico. No obstante, es importante la interpretacion de estos hallazgos, puesto
que, gran parte de los estudios se han realizado con fines experimentales y de
validacion diagnostica, lo cual hace que carezcan de contextualizacion y relevancia
en entornos clinicos reales (39-45). En contraste, se incluy6 un estudio con disefio
observacional, proveniente de Tapia A, el cual aporta informaciéon en un contexto

clinico real; sin embargo, este tipo de disefio no permite la evaluacion del
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desempeiio diagndstico de los métodos moleculares, sino la descripcion de patrones
clinicos y epidemioldgicos, lo cual limita su comparabilidad con los estudios de

tipo experimental.

Se han identificado més paneles moleculares disefiados para la deteccion de genes
de carbapenemasas (blaOXAs1, blaOXA1, blaVIM, blaOXAag, blaIMP, blaKPC,
blaNDM, blaGES, blaOXAsg y blaOXA23) frente a otros tipos de resistencia. Esta
tendencia se explica, porque estos tipos de genes, al localizarse en componentes
genéticos moviles tienden a diseminarse con mayor facilidad (47). Esta informacion
también ha sido abordada en revisiones recientes donde se destaca la distribucion
global de las carbapenemasas y su variabilidad segun el tipo, identificando a NDM,
KPC, IMP, VIM y OXA-48, como las mas significativas debido a su importancia
clinica y epidemiologica (48). Asimismo, estudios recientes han reportado que los
genes que codificaban carbapenemasas eran idénticos en diferentes especies de
bacterias, es decir, las regiones que poseen son conservadas, lo que otorga mayor
estabilidad en su amplificacion (49). Por otra parte, solo se encontr6 un estudio que
identifico genes asociados a bombas de eflujo, pues al ser producto de cambios
mutacionales, tienden a modificar sus dianas y por ende dificulta su deteccion

mediante los paneles comerciales (19).

Otro aspecto importante, es la diversidad en el tamafio y la region de fragmentos
amplificados en los genes diana, pues este factor puede modificar la sensibilidad y
especificidad del desempefio. Estudios que emplearon PCR multiplex en tiempo
real basados en sondas de 4cido nucleico peptidico, se resalto la necesidad de usar

fragmentos cortos y de baja variabilidad, lo que aumenta la probabilidad de detectar
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las variantes de un gen (45). Caso contrario, en otros métodos como mdPCR o PCR
multiplex tradicional, los fragmentos son mas largos, porque permiten la evaluacion
de regiones funcionales conservadas, lo cual podria influir en los resultados (30,

39).

Ademés, el tipo de muestra analizado también constituye un punto relevante en la
evaluacion del desempefio diagnostico. En este sentido, algunos estudios que
utilizaron muestras directas, como hisopados o hemocultivos, reportando una
sensibilidad y especificidad del 100% a diferencia de aquellos que no especificaron
el tipo de muestra empleada, limitando de esta forma la asociacion a la demas
informacion (42, 43). Por otro lado, el uso predominante de aislamientos clinicos y
no de muestras directas también puede afectar la evaluacion de ciertos parametros,
dado que no hay variabilidad en la carga bacteriana. Este patrén también fue
observado en un estudio que evalud la evolucion de un kit basado en una PCR
multiplex con hibridacion reversa tipo dot blot en arrays de ADN, el cual empled
hisopados nasales y rectales como muestras, reportando en la primera una
sensibilidad del 100% y especificidad del 97%, mientras que los hisopados rectales
una sensibilidad y especificidad del 100%. Lo cual da a notar que, frente a los
hisopados como tipo de muestra, los porcentajes de los pardmetros tanto de

sensibilidad como de especificidad son altos (50).
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VI

CONCLUSIONES

De acuerdo a los articulos revisados se encontr6 que la mayoria se
desarrollaron en paises asiaticos y europeos (75%), en comparacion a los
paises latinoamericanos y Oceania (25%), donde la informacién ain es
escasa.

El 75% de los articulos refieren como contexto de estudio a los hospitales,
pero no hay informacién completa sobre las areas hospitalarias.

Los métodos que amplificaron regiones cortas (76 pb - 124 pb), mostraron
altos valores de sensibilidad y especificidad, mientras que, los que
amplificaron regiones mas extensas (168 pb - 800 pb), a pesar de permitir
una deteccion mas amplia, tienden a variaciones en su desempeno.

El mdPCR evidencié un desempefio diagndstico del 100% para genes de
bombas de eflujo. Las técnicas de LAMP, MicroArrays y qPCR multiplex
mostraron valores Optimos (100%; 99.3%-100%), para en genes de
carbapenemasas. Los PCR multiplex convencionales presentaron una

sensibilidad entre 80.61% al 95% y una especificidad del 96.7% al 100%.

Existe poca informacion en cuanto al tipo de muestra, lo cual dificulta
establecer la reproducibilidad en la mayoria de los métodos. Pero, aquellos
que si lo mencionaron, reportaron que al usar hisopados multicéntricos y

hemocultivos obtuvieron un 100% en su desempefio diagnostico.
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VII. LIMITACIONES

El estudio presenta ciertas limitaciones a tomar en cuenta. En primer lugar, la
reducida informacién sobre la evaluacion del desempefio diagnostico de los
métodos moleculares, particularmente en la descripcion de las regiones
amplificadas, los kits y los tipos de muestras utilizados, dificultando la comparacién
entre metodologias y como la escasez de esos datos podria influir en la evaluacion
del desempeiio diagndstico. En segundo lugar, en esta revision otra limitante fue la

falta de estandarizacion de los métodos moleculares en los contextos clinicos.
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VIII. RECOMENDACIONES
- Promover mas estudios en centros hospitalarios y catalogarlos como zonas
referenciales
- Promover mas estudios en América Latina, donde existe escasa informacion
sobre este tema
- Desarrollar mas paneles moleculares, pero que estén enfocados en genes de

Pseudomonas aeruginosa.
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Tabla 1: Aspectos generales de los estudios incluidos en la revision.

Arfo d?, Autor IdiomasContinente Pafs de Disefio Objetivo del estudio Poblacion
publicacion origen
Este estudio tuvo como objetivo desarrollar y
optimizar una nueva metodologia, denominada Cepas aisladas
2023 Rattanachak Inglés Asia  Tailandia .Experimenta}l Qe ".ensayo de detecgi('?n de e]ﬂux ", utilizando un dgl hospital
N. et al. tipo metodoldgico  sistema de PCR digital multiplex (mdPCR) para
. Kamphaeng Phet
detectar los tres genes principales de la bomba de
eflujo (mexB, mexD y mexY) y P. aeruginosa.
ional - . .
Observacmpa Evaluar el desempeno diagnoéstico de las pruebas .
Retrospectivo, moleculares para identificacion genes de resistencia a >4 aislados de
2024 Tapia A Espafiol América México  descriptivoy P . nE . Pseudomonas
o carbapenémicos en cultivos bacterianos de .
analitico, . aeruginosa
. Pseudomonas aeruginosa
unicéntrico
Experimental - e ,
- Evaluar la utilidad de un ensayo de PCR en tddem 567
Chavada R, N , ) Analitico e ) . ) ) .
2015 Espafiol Oceania Australia . multiple (PCR-TM) disponible comercialmente para lamicroorganismos
Maley M, experimental de . . . . .
) deteccion de la resistencia en bacterias gramnegativas. almacenados
laboratorio
Evaluar el rendimiento del chip de flujo directo para la
Experimental- deteccion de resistencia antimicrobiana (RAM)
Torres 1. et N N Estudio de (Master Diagndstica, Granada, Espafia), un ensayo 240 aislamientos
1 E 1 E E Cy ) ’ ’ ., .
2019 al. Spano uropa spana validacion basado en MicroArrays de ADN para la deteccion de clinicos
diagnostica genes de resistencia antimicrobiana en colonias

bacterianas aisladas.
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Experimental-
Estudio de
validacion de
método
diagnostico

Mikita K. et

2024 al. I Japon

nglés Asia

Experimental-
Estudio de
validacion de
método
diagndstico

Chamizo F.
et al.

2025 Inglés  Europa  Espafia

Experimental-
Estudio de
validacion
diagnostica

Corea

Asi
s1a del sur

2019 HonglJ. etal. Inglés

Experimental-
Estudio de
validacion
diagnostica

Corea

Jeong S. et
del sur

2015 Asia
al.

Inglés

Detectar mediante un ensayo LAMP combinado con

cromatografia de ADN, cinco genes principales
productores de carbapenemasas (blaNDM, blaOXA4s, 73 colecciones

blaIMP, blaKPC y blaVIM) y evaluar el método de bacterias
utilizando cepas clinicas aisladas de muestras de
pacientes

Describir el disefio, la optimizacion y la validacion de
un PCR multiplex en tiempo real para la deteccion
rapida y confiable de las carbapenemasas mas
frecuentes, es decir, NDM, VIM, IMP, KPC y OXA-
48

206 aislados

Se evalu¢ el rendimiento del nuevo kit PANA
RealTyper™ CRE (PANAGENE, Dagjeon, Corea del
Sur) para la deteccion de seis genes comunes de
carbapenemasas (blaKPC, blaGES, blaIMP, blaNDM,
blaVIM y blaOXAus).

479 aislamientos
clinicos

Evaluar kits de PCR multiplex en tiempo real basados
en sondas de acido nucleico peptidico (PNA)
utilizados para la deteccion de genes de

carbapenemasas

318 aislados
clinicos
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Tabla 2: Desempeiio diagndstico de los métodos moleculares para la deteccion de genes de resistencia de Pseudomonas aeruginosa de

acuerdo con el tipo de muestra
Autor Métodos Genes de resistencia Sensibilidad Especificidad Muestras
moleculares reportados reportadas
Rattanachak mdPCR mexB, mexD y mexY 100% 100% Muestra hospltalarla
N. et al. no especifica
blaOXAs1, blaOXA;, Sangre, orina, vias
. . blaVIM, blaOXAus, 0 0 respiratorias y
Tapia A PCR multiplex blaIMP, blaKPC, 80.61% 100% biopsia de
blaNDM, blaGES piel/tejidos blandos
Chavada R, . 0 o .
Maley M, PCR multiplex blaVIM 95% 96.7% No especifica
Torres I. et blaVIM, blaIMP, HIHS;)SI;(;Z;;C":(I;S g
' MicroArrays blaSPM, blaGIM, 100% 100% £€08,
al. hemocultivos
blaOXAsg o
positivos
MikitaK. et LAMP DNA blaIMP, blaVIM 100% - 100% 100% - 100% No especifica
al. Chromatography
Chamizo F. PCR. multiplex en blaIMP 100% 100% Hlsopa(’io rectal y
et al. tiempo real faringeo
Hong J. ctal, TCRmultipleen ;b o pGES 100% -100% 99.8% - 100% No especifica
tiempo real
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blaGES:100% blalMP:

blaGES, blaIMP,

Jeong S.et  PCR multiplex en  blaVIM, blaOXA23 y
al. tiempo real blaOXAsglike y
blaIMP

100% blaVIM: 100%
blaOXA-23: 100%
blaOXA4sglike and

blaIMP:100%

blaGES: 100%
blaIMP:99.3%
blaVIM:99.3% blaOXA»;:
100% blaOXAasglike and

blaIMP:100%

no especifica

Tabla 3: Descripcion de los métodos moleculares empleados

AITO d?, Autor Métodos Aplicacion Técnica Reg.lones Reactivos o marca
publicacion moleculares amplificadas
Identificacion de Fragmentos de los
2023 Rattanachak mdPCR multiples genes mex PCR digital genes mexB (199 pb), kit de PCR de sonda
N. et al. en Pseudomonas multiplex QIAcuity mexD (131 pb) y QIAcuity
aeruginosa. mexY (168 pb)
blaOXAs1 (223pb),
blaOXA; (320 pb),
Determina en cada b;?;ﬁlf\)d ((373260 Fl);t;)’
2024 Tapia A. PCR multiplex uno, dos o tres genes PCR multiplex blaGES (416 II)J b), No especifica
codificantes blaVIM (30 pb).
blaKPC (800 pb) y
blaOXA4s (335 pb)
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2015

2019

2024

2025

Chavada R,
Maley M,

Torres I. et
al.

Mikita K. et
al.

Chamizo F.
et al.

Deteccion de genes
de resistencia en GN
multirresistentes

PCR multiplex

Deteccion
simultanea de
multiples genes de
resistencia
antimicrobiana
(AMR)

MicroArrays

Identificacion y
diferenciacion de
genes de
carbapenemasa en
aislados clinicos

LAMP DNA
Chromatography

Permite amplificar
simultaneamente
diversos genes diana
en un unico tubo de
reaccion

PCR multiplex
en tiempo real

37

PCR en tandem
multiplex (MT)
comercial

Amplificacion por
PCR multiplex con
cebadores
biotinilados, seguida
de una hibridacion
inversa con sondas
especificas

Deteccion basada en
hibridacion ADN-
ADN en la que los

productos LAMP se
pueden visualizar

facilmente como
lineas coloreadas

Utiliza una estrategia
multiplex de un solo
tubo

No especifica

No especifica

Cebadores F3, B3,
Etiqueta FIP b, BIP-
biotina a, LF, LB

IMP: IMP-Forward,
IMP-Reverse

kit de AusDiagnostic

AMR Direct Flow
Chip Kt

No especifica

Kit comercial
Quantabio
qScriptXLT



Hong J. et PCR multiplex

2019 .
al. en tiempo real
Jeong S.et  PCR multiplex

2015 .
al. en tiempo real

Permite amplificar
simultancamente
diversos genes diana
en un Unico tubo de
reaccion

Identificacion de
genes de resistencia
antimicrobiana

Con analisis de la
curva de fusion
basado en sondas de
acido nucleico
peptidico (PNA)

Mediado por acido
nucleico peptidico
(PNA)

No especifica

Fragmentos de los
genes GES (124pb),
IMP (120pb), VIM
(91 pb), OXA-58(76
pb)

kit de deteccion
PANA qPCRTM
CPE (PANAGENE)

kits de PCR
multiplex en tiempo
real y kits de PCR
multiplex en tiempo
real basados en
sondas de acido
nucleico peptidico

Tabla 4: Caracterizacion de los estudios incluidos de acuerdo con el entorno y area hospitalaria

Afio de publicacion Autor

Entorno

Area hospitalaria

2023 Rattanachak N. et al.
2024 Tapia A
2015 Chavada R, Maley M,

Hospital Kamphaeng Phet

No especifica

Hospital Centenario Miguel Hidalgo Hospitalizacion que incluye el servicio de UCI

Hospital

38

Hospitalizacion que incluye el servicio de UCI



2019 Torres 1. et al. Hospital No especifica

2024 Mikita K. et al. No especifica No especifica
2025 Chamizo F. et al. Hospital No especifica
2019 Hong J. et al. No especifica No especifica
2015 Jeong S. et al. Hospital No especifica

Tabla 5: Desempeiio diagnostico de los métodos moleculares para la deteccion de genes de resistencia de Pseudomonas aeruginosa

Ano de Métodos Genes de resistencia

. ey Autor Sensibilidad Especificidad
publicacion moleculares reportados
2023 Ralga‘e‘?ﬁ;?ak mdPCR mexB, mexD y mexY 100% 100%

blaOXAsi, blaOXA,,

blaVIM, blaOXA4g,
blaIMP, blaKPC,
blaNDM, blaGES

2024 Tapia A PCR multiplex 80.61% 100%
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2015

2019

2024

2025

2019

2015

Chavada R,

Maley M, PCR multiplex
Torres 1. et al. MicroArrays
Mikita K. et LAMP DNA
al. Chromatography

Chamizo F. et PCR multiplex en
al. tiempo real

PCR multiplex en

Hong J. et al. tiempo real

PCR multiplex en

Jeong S. et al. tiempo real

blaVIM

blaVIM, blaIMP,
blaSPM, blaGIM,
blaOXAss

blalIMP, blaVIM

blaIMP

blaIMP y blaGES

blaGES, blaIMP,
blaVIM, blaOXA2 'y
blaOXAsslike y blaIMP

95%

100%

100% - 100%

100%

100% -100%

blaGES:100% blaIMP:
100% blaVIM: 100%
blaOXA-23: 100%
blaOXAuslike and
blaIMP:100%

96.7%

100%

100% - 100%

100%

99.8% - 100%

blaGES: 100%
blalMP:99.3%
blaVIM:99.3% blaOXA»;:
100% blaOXAasglike and
blaIMP:100%
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ANEXOS

ANEXO N°1: PCC
Poblacion Pacientes hospitalizados con infeccion por Pseudomonas
aeruginosa.
Concepto Desempeio diagnostico de los métodos moleculares para la
deteccion de genes de resistencia antimicrobiana.
Contexto Entornos clinicos (hospitales y clinicas).
ANEXO N°2: Cuadro de definicion de variables
Variables Definicion Definicion Indicador Tipo y
conceptual operacional escala de
medicion
Areas Areas donde se | Entorno dentro e UCI Cualitativa
hospitalarias brindan cuidados | del * Eec(}natal
al paciente con establecimiento
fines de de salud donde
diagnodstico y/o | se recolectaron
tratamiento las muestras o
médico- se realizo el
quirtrgico (33). | diagnostico
molecular.
Establecimiento | Lugar publico o | Unidad que se e Hospital Cualitativa
de salud privado que identifica en ¢ Clinica

presta servicios | los estudios y
de atencién ala | que presta
salud atencion

ambulatorio o médica.




internamiento

(34).

Métodos Métodos Métodos e PCR Cualitativa
e convencional | nominal
moleculares utilizados para empleados en
e PCR
conocer tanto la | los estudios multiplex
., . . LAMP
funcion, incluidos para .
Microarrays

estructura y detectar genes WGS

composicion, de resistencia

como la antimicrobiana

expresion en P.

genética y aeruginosa.

regulacion

celular de

moléculas

esenciales como

las proteinas, el

ARN y el ADN,

presentes en

ciertos

microorganismos

(35).
Genes de Segmentos de Genes Presencia o tipo de | Cualitativa
resistencia ADN que detectados en gen reportado nominal
antimicrobiana | codifican los estudios. (blaVIM, blaIMP,

proteinas que etc.)

confieren

resistencia a los

antibioticos (36).
Sensibilidad Mide la Porcentaje Porcentaje de Cuantitativa
diagnostica probabilidad de repor 2'1(10 de sensibilidad continua

sensibilidad
que esté presente | por cada

estudio




¥ irkes

una enfermedad | respecto al
) método
mediante una
molecular.
prueba de
diagnostico (37).
Especificidad Mide la Porcentaje de Porcentaje de Cuantitativa
diagnostica probabilidad de | especificidad especificidad continua
que no esté reportado por
presente una cada estudio
enfermedad respecto al
mediante una método
prueba de molecular.
diagnostico (37).
Tipo de Se usan para Tipo de e Secreciones | Cualitativa
iratori .
muestras pruebas de muestra usada FeSpIatonias | 1 ominal
Tejidos
laboratorio o se | en los estudios Sangre
. Biopsia de
almacenan en revisados.
hueso
depositos para e LCR
una Orina
Frotis rectal
investigacion
(38).
ANEXO N°3: Ficha de recoleccion o extraccion de datos
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