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RESUMEN

Introduccion: En 2017, la OMS clasifico a las Enterobacteriaceae resistentes a
carbapenémicos como patogenos de prioridad critica, ya que estas infecciones se
estan propagando répidamente, agravadas por el consumo indiscriminado de
antimicrobianos y al consiguiente aumento de su resistencia. Dentro de esta familia,
la tribu Proteeae ha adquirido relevancia clinica tras la deteccion de genes de
carbapenemasas; no obstante, sus géneros siguen menos estudiados, lo que conduce
a vacios en el conocimiento sobre sus genomas. Objetivo: Mapear la evidencia
disponible sobre los genes de resistencia a carbapenémicos en aislamientos clinicos
pertenecientes a la tribu Proteeae, reportados en América entre los afios 2017 y
2025. Materiales y métodos: La busqueda se realizd6 de forma sistematica y
reproducible, con articulos publicados entre el 1 de enero de 2017 y el 15 de
noviembre de 2025 en las bases de datos MEDLINE/PubMed, Scopus, Embase,
LILACS, SciELO y Google Scholar. Para ello, se incluyeron estudios con evidencia
molecular o gendmica, aplicando criterios de elegibilidad previamente definidos .
Resultados: Se identificaron 259 aislamientos clinicos de esta tribu, provenientes
de 23 estudios, principalmente realizados en Brasil y Argentina. Proteus mirabilis
fue la especie mas frecuente; el gen blanpm el mas reportado, seguido de blakec.
Los genes blaoxa-4s-like, blavim y blamvp se asociaron principalmente a coproduccion.
Conclusion: Proteeae exhibe un perfil de resistencia de creciente complejidad en
la region, dominado por blanpm y multiples coproducciones. La heterogeneidad
regional y la presencia de mecanismos inusuales resaltan la necesidad de fortalecer

la vigilancia molecular y mejorar la capacidad diagnodstica en la region.

Palabras clave: América; Enterobacterias resistentes a los carbapenémicos,

Morganella; Proteus, Providencia. (DeCS)



ABSTRACT

Introduction: In 2017, the WHO classified carbapenem-resistant
Enterobacteriaceae as critical priority pathogens, as these infections are spreading
rapidly, exacerbated by the indiscriminate use of antimicrobials and the resulting
increase in resistance. Within this family, the tribe Proteeae has gained clinical
relevance following the detection of carbapenemase genes; however, its genera
remain less studied, leading to gaps in knowledge about their genomes. Objective:
To map the available evidence on carbapenem-resistance genes in clinical isolates
belonging to the tribe Proteeae, reported in the Americas between 2017 and 2025.
Materials and methods: A systematic and reproducible search was conducted,
including articles published between January 1, 2017, and November 15, 2025, in
the MEDLINE/PubMed, Scopus, Embase, LILACS, SciELO, and Google Scholar
databases. To this end, studies with molecular or genomic evidence were included,
applying previously defined eligibility criteria. Results: 259 clinical isolates of this
tribe were identified from 23 studies, primarily conducted in Brazil and Argentina.
Proteus mirabilis was the most frequent species; the blanpm, gene was the most
frequently reported, followed by blaxpc. The blaoxa-4s-ike, blaviv, and blammp genes
were mainly associated with co-production. Conclusion: Proteeae exhibits an
increasingly complex resistance profile in the region, dominated by blanpm and
multiple coproductions. Regional heterogeneity and the presence of unusual
mechanisms highlight the need to strengthen molecular surveillance and improve

diagnostic capacity in the region.

Keywords: America; Carbapenem-Resistant Enterobacteriaceae; Morganella;

Proteus, Providencia. (DeCS)



I. INTRODUCCION

La resistencia a los antimicrobianos (RAM) se consolida como una de las
principales amenazas para la salud publica a nivel mundial. Una revision
sistematica y metaandlisis publicado en 2024 reportd que el 42.9% de las
infecciones notificadas fueron causadas por organismos multirresistentes (MDR),
asociado al elevado consumo de antimicrobianos, que favorece la presion selectiva
y, en consecuencia, la proliferacion de bacterias con perfiles de resistencia cada vez
mas complejos. Especialmente se observo un marcado incremento de infecciones
causadas por patdgenos resistentes a carbapenémicos, con una prevalencia global

del 41.0% (IC 95%: 35.5 — 46.6) (1).

En 2017, la Organizacion Mundial de la Salud (OMS) incluyé a los
Enterobacterales resistentes a carbapenémicos (CRE, por sus siglas en inglés) en la
categoria de maxima prioridad dentro de su lista de patdégenos criticos (2). Dicha
clasificacion refleja una preocupacion urgente, debido a que los carbapenémicos
constituyen una de las principales opciones terapéuticas de ultimo recurso frente a
infecciones causadas por bacterias MDR y productoras de Betalactamasas de
Espectro Extendido (BLEE) (3). Desde el enfoque molecular, las carbapenemasas
son clasificadas segiin Ambler en las clases A (serin-carbapenemasas como KPC),
B (metalo-f-lactamasas dependientes de zinc, como NDM, IMP y VIM) y D
(oxacilinasas, como OXA-48). Estas enzimas son codificadas por genes bla,
frecuentemente asociados a elementos genéticos moviles que facilitan su
diseminacion (4). Los estudios de CRE se centran en Klebsiella pneumoniae y

Escherichia coli; sin embargo, ya se ha observado un creciente protagonismo de



otros Enterobacterales, como la tribu Proteeae, descrita por Castellani y Chalmers
en 1919 (5). Estos comprenden los géneros Proteus spp., Providencia spp. y
Morganella spp., en los cuales ya se han identificado esta resistencia. Se trata de
bacilos Gram negativos, moviles, anaerobios facultativos, oxidasa negativos y
capaces de desaminar fenilalanina (6). Pese a que forman parte de la microbiota
intestinal, se consideran patégenos oportunistas, como lo demuestran estudios
epidemioldgicos y brotes nosocomiales (7-9). En este contexto, la resistencia
intrinseca a la colistina, sumada a la resistencia adquirida a carbapenémicos
identificada en esta tribu, elimina las dos principales opciones terapéuticas de
ultima linea, limitando severamente el manejo clinico de las infecciones causadas

por estos microorganismos (10).

A nivel internacional, los estudios que evallan de manera conjunta a la tribu
Proteeae son limitados; sin embargo, la evidencia disponible revela la creciente
importancia clinica. En Rumania, un estudio publicado en 2020 analiz6
aislamientos clinicos de la tribu Proteeae portadores del gen blanpm, blavim, blaxrc
y blaoxa-as aisladas de pacientes hospitalizados en Unidades de Cuidados Intensivos
(UC)) y salas quirurgicas entre 2017 y 2019. El estudio incluyo6 400 aislados (64.0%
Proteus, 26.7% Providencia y 9.2% Morganella), de los cuales 65 (16.3%)
presentaron resistencia a carbapenémicos, con predominio de Providencia stuartii

y del gen blanpm (11).

En América, aunque no existen estudios que aborden de manera integral a la tribu
Proteeae, se han reportado hallazgos relevantes en distintos paises de la region,
principalmente a través de estudios descriptivos y reportes de casos. En 2015, en

Brasil, se notificd la deteccion de blaxpc2 en Proteus mirabilis aislado de un



hemocultivo. Este estudio evidenci6 un perfil multirresistente y confirmoé la

localizacion plasmidica de blaxpc-2 junto con blatem-1 (12).

En el mismo afio, en Uruguay, se reportd el primer aislamiento de Morganella
morganii con resistencia extensa a farmacos (XDR) en un paciente con sepsis

urinaria, confirmandose la presencia de los genes blanpm-1 (13).

En 2018, en Pert, un estudio realizado con aislados procedentes de 12 hospitales a
nivel nacional identifico un total de 83 aislados productores de carbapenemasas. En
Proteus mirabilis, 10 aislamientos portaban el gen blanpm y uno el gen blaxpc. En
cuanto a Providencia rettgeri, se identificaron 4 aislamientos portadores de blanpwm,
mientras que en Providencia stuartii se reportd un aislamiento con el mismo gen
(14).

Posteriormente, en Colombia, en 2020, se caracterizaron dos aislados clinicos de
Providencia rettgeri resistentes a carbapenémicos obtenidos en un hospital de
Bogota. Este estudio reveld la presencia simultanea de los genes blanpm-1 y blaviv-
2, junto con otras pf-lactamasas de importancia clinica. Ambos aislados
corresponden al mismo tipo ribosomal rST-61.696, previamente identificado en un

aislado de Colombia en 2013 y en otro reportado en Estados Unidos en 2015 (15).

JUSTIFICACION

La resistencia a carbapenémicos representa una de las mayores amenazas para la
salud publica mundial, al comprometer la eficacia de los antibidticos de Ultimo
recurso. En este contexto, los miembros de la tribu Proteeae (Proteus spp.,

Morganella spp. y Providencia spp.) han adquirido relevancia clinica en



infecciones hospitalarias, particularmente en pacientes con factores de riesgo,
aunque la magnitud de su resistencia en el continente americano permanece poco

caracterizada.

La resistencia a los carbapenémicos mediada por carbapenemasas, sobre todo
metalo-f-lactamasas, esta ampliamente documentada en Europa y Asia, regiones
donde los sistemas de vigilancia han permitido caracterizar brotes, diseminacion y
variantes genéticas mas comunes. Por lo contrario, en América la informacién es
limitada, evidenciado grandes diferencias no solo en las capacidades diagndsticas,
sino también en los recursos de vigilancia y las politicas de uso de antimicrobianos
entre paises de la region. Esta falta de integracion frena la capacidad del personal
de salud y los responsables de las politicas sanitarias para dimensionar el problema,
orientar estrategias de control y disefiar programas de vigilancia antimicrobiana

basados en evidencia.

El periodo 2017 y 2025 fue establecido por englobar dos eventos fundamentales. El
primero es la declaracion de la OMS en 2017 que reconoci6 a los Enterobacterales
resistentes a carbapenémicos como una amenaza de prioridad critica. El segundo es
el impacto de la pandemia por COVID-19, que impulso el uso intensivo y erréneo
de antibioticos, acelerando la emergencia y dispersion de genes de resistencia hasta

la fecha.

Mapear la evidencia disponible nos permite describir no solo los genes identificados
(blanpwm, blaxpc, blawp, blaviv, blaoxa), sino también su distribucion por especie
bacteriana, temporalidad y pais de origen. Al resumir esta informacion, esta revision

proporcionard una vision completa y actualizada, que fortalecera la vigilancia



epidemioldgica, la toma de decisiones clinicas y de salud publica. A su vez,
ofrecerd bases solidas para el disefio de futuras investigaciones y politicas de

conciencia del uso de antimicrobianos en las regiones de bacterias poco estudiadas.

La pregunta de investigacion cientifica se formul6 en términos de alcance amplio,
coherente con la naturaleza exploratorio de la revision de alcance: ;Cual es la
evidencia disponible sobre la caracterizacion genémica de los genes de
resistencia a carbapenémicos en aislamientos clinicos de la tribu Proteeae

reportados en paises de América entre 2017 y 2025?

II. OBJETIVOS

2.1 Objetivo General

Mapear la evidencia disponible sobre los genes de resistencia a
carbapenémicos en aislamientos clinicos pertenecientes a la tribu Proteeae
(Proteus spp., Morganella spp. y Providencia spp.), reportados en América

entre los afios 2017 y 2025.

2.2 Objetivos Especificos

> Examinar los estudios que reportan genes de resistencia a
carbapenémicos en aislados clinicos de Proteus spp., Morganella

spp. y Providencia spp. en América entre 2017 y 2025.

> Describir la distribucion geografica de los aislamientos clinicos de
la tribu Proteeae portadores de genes de carbapenemasas reportados

en paises de América.



> Describir la distribucion temporal de los aislamientos clinicos de la
tribu Proteeae portadores de genes de carbapenemasas reportados

en paises de América.

III. MATERIALES Y METODOS

3.1 Diseno de estudio

Este estudio se desarrolld6 como una revisiéon de alcance siguiendo el marco
metodoldgico del Joanna Briggs Institute (JBI). Este disefio permite mapear la
evidencia disponible sobre un tema amplio, identificar conceptos claves, detectar

vacios en el conocimiento y orientar futuras investigaciones (16).

Los estudios incluidos fueron principalmente descriptivos y presentaron
variabilidad en el disefio, el contexto y la forma de reporte de los resultados, lo que

generod evidencia heterogénea.

De acuerdo con las directrices metodologicas del JBI, las revisiones de alcance no
exigen una evaluacion del riesgo de sesgo; por ello, este procedimiento no se
realizd. No obstante, para garantizar transparencia y rigor en el proceso, se empled

la lista de verificacion PRISMA-ScR.

3.2 Criterios de Elegibilidad
Se realiz6 una busqueda rigurosa de articulos que respondieron a la pregunta

de investigacion y los objetivos planteados.

> Criterios de inclusion

Tipo de estudio



Se incluyeron estudios observacionales descriptivos de corte transversal y tipo
reportes de casos que emplearon metodologias gendmicas o moleculares para

caracterizar genes de resistencia a carbapenémicos.

Poblacion

Para abarcar una amplia diversidad de aislamientos clinicos y caracterizar
integralmente la variabilidad genética de los genes de resistencia, no se
establecieron restricciones en relacion con el tipo de muestra clinica ni el entorno

de atencion de los pacientes.

Temporalidad

Se incluyeron estudios publicados y con aislamientos recolectados entre 2017 y
2025, periodo seleccionado por la declaracion de la OMS en 2017 y por los cambios

epidemioldgicos asociados a la pandemia por COVID-19.

Idioma

Se incluyeron estudios publicados en espafiol e inglés, por ser los idiomas
predominantes en la region americana y representar la mayor parte de la produccion

cientifica relacionada con el tema.

Contexto geografico

Se incluyeron Unicamente estudios realizados en paises del continente americano,
comprendiendo América del Sur y América del Norte, con el fin de caracterizar la

situacion regional.

> Criterios de exclusion



Tipo de estudio

Se excluyeron cartas al editor y estudios experimentales in vitro, por no aportar
informacion clinica directa sobre aislamientos de pacientes. También se excluyeron
aquellos estudios que reportaron resistencia a carbapenémicos en bacterias de la

tribu Proteeae sin especificar los genes implicados.

Poblacion

Se excluyeron los estudios que analizaron aislamientos no clinicos (de origen
ambiental o veterinario) o en los que la fuente de aislamiento no correspondi6 a

muestras clinicas humanas.

Contexto geografico

Se excluyeron estudios que no precisaron el origen clinico de los aislamientos o que
incluyeran muestras procedentes de fuera del continente americano, para asegurar

que los datos correspondieran al contexto geografico de interés.

3.3 Definicion operacional de variable (Ver anexo 1)

3.4 Estrategia de busqueda

La busqueda bibliografica se realizo del 1 de octubre al 15 de noviembre de 2025,
considerando estudios publicados entre 2017 y 2025, precedida por busquedas

piloto que permitieron afinar los algoritmos y los criterios de seleccion.

Cuadro de enfoque PCC

Poblacion Aislamientos clinicos de la tribu Proteeae (Proteus spp.,

Providencia spp. y Morganella spp.).




Concepto Caracterizacion gendémica de genes de resistencia a

carbapenémicos.

Contexto Continente americano, que abarca América del Norte y del Sur,

durante el periodo 2017-2025.

3.4.1. Fuentes de informacion

Se consultaron las bases de datos MEDLINE/PubMed, Scopus, Embase (Ovid),
Scielo y LILACS, con el fin de identificar estudios relevantes. De manera
complementaria, se incluyo literatura gris mediante Google Scholar, limitada a las

cinco primeras paginas de resultados, sin caracter determinante para la revision.

3.4.2. Bisqueda

Se utilizaron descriptores médicos (MeSH) y términos libres, junto a operadores
booleanos (AND, OR, NOT), que se adaptaron a la sintaxis de cada base. Para
incrementar la sensibilidad de la blisqueda y prevenir la omision accidental de
estudios pertinentes, se decidié a proposito no aplicar las restricciones a los
términos de origen clinico humano o confirmacién molecular en los algoritmos,

reservando estos criterios de inclusion, para las etapas de cribado (Ver Anexo 2).

3.5 Seleccion de fuentes de evidencia:

La seleccion de fuentes de evidencia se llevo a cabo en dos fases consecutivas
utilizando las recomendaciones del JBI. En la primera se realiz6 una seleccion de
titulos y resimenes y en la segunda se evaluo los textos completos de los trabajos

potencialmente seleccionables. Ambas etapas fueron realizadas de manera



independiente por las investigadoras, utilizando los criterios de elegibilidad

establecidos.

El procedimiento se documentdé mediante un diagrama de flujo basado en la
declaracion PRISMA-ScR, el cual, sefiala el nimero de registros que se
identificaron, los duplicados eliminados y los estudios descartados en cada una de

las etapas.

Asimismo, con el fin de gestionar las referencias bibliograficas se empled el gestor
Zotero, que permitidé organizar las fuentes recuperadas y hacer un manejo efectivo

de los duplicados.

3.6 Extraccion de datos:

Para llevar a cabo este proceso se empled un registro en Excel disefiado para
organizar la informacion relevante de los estudios incluidos. Se recopild
informacion como primer autor, afio de publicacion, afio de recoleccion, especie,

nimero de aislamientos, carbapenemasas identificadas y pais.

Aligual que en la etapa de seleccion, cada revisora trabajé de manera independiente
con el propodsito de reducir el sesgo en la recopilacion de la informacion.
Posteriormente, los datos fueron discutidos en grupo para resolver discrepancias y
consolidar un formulario final de extraccion, integrando unicamente la informacion

consensuada.

3.7 Analisis de datos:

Los resultados obtenidos de los estudios seleccionados fueron organizados de forma

descriptiva, lo que permitié elaborar recuentos de frecuencia y clasificaciones que

10



facilitaron la visualizacion de tendencias en la aparicién y propagacion de estos
genes en la region. La estrategia de analisis se condujo bajo criterios de
transparencia y rigurosidad metodoldgica, con el fin de ofrecer un panorama
integral y actualizado de la diversidad gendémica de genes de resistencia a

carbapenémicos en Proteeae en América.
3.8 Aspectos éticos:

El proyecto fue registrado en el Sistema Descentralizado de Informacion y
Seguimiento a la Investigacion (SIDISI) de la Direccion Universitaria de
Investigacion, Ciencia y Tecnologia (DUICT). De igual manera, fue evaluado por
el Comité de Etica de la Universidad Peruana Cayetano Heredia (CIE-UPCH) antes

de su realizacion.
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IV. RESULTADOS

La busqueda bibliografica identifico un total de 1,124 estudios provenientes de seis
bases de datos: MEDLINE/PubMed (n=61), Scopus (n=604), LILACS (n=60),
Embase (n=194), SciELO (n=5) y Google Scholar (n=200). Tras la eliminacion de

758 registros duplicados, se procedio al cribado de 366 articulos.

Durante la revision de titulos y resumenes, se excluyeron 309 estudios, quedando
57 articulos para la evaluacion en texto completo. De estos, 34 fueron excluidos por
las siguientes razones: aislamientos de origen no humano (n=2), disefio
metodoldgico incompatible con los objetivos del estudio (n=8), aislamientos
obtenidos fuera del periodo de estudio establecido (n=11), ausencia de informacion
sobre el afo de aislamiento (n=1), procedencia de regiones fuera del continente
americano (n=1), ausencia de genes de carbapenemasa en aislamientos
pertenecientes a la tribu Proteeae (n=5) y falta de especificacion de los genes de
carbapenemasa detectados (n=6), ver Tabla 1. Finalmente, 23 estudios cumplieron
con los criterios de inclusion y fueron incorporados en esta revision (Ver Anexo 3).
El periodo de busqueda abarco hasta 2025; los aislamientos identificados

correspondieron exclusivamente al periodo 2017 y 2023.

Para efectos de esta revision, se utilizaran las siguientes abreviaturas: CP-Proteeae
para la tribu Proteeae productora de carbapenemasas; y por género, CP-P para
Proteus spp., CP-Pr para Providencia spp. y CP-M para Morganella spp., todos

productores de carbapenemasas.

Los 259 aislamientos clinicos CP-Proteeae se reportaron principalmente en

Argentina (55.6%) y Brasil (36.7%), mientras que Estados Unidos (3.1%), México
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(1.9%) y Canada (0.8%) presentaron menor frecuencia. La caracterizacion
molecular se realizd mediante PCR (n=101) y secuenciacién (n=158). De los
aislados analizados por PCR, el mecanismo predominante fue blanpm-ike (53.5%),
seguido de blaxpc.ike (15.8%) y blaoxa-as-iike (11.9%). Por otro lado, en los aislados
sometidos a secuenciacion, los alelos mas frecuentes fueron blaxpm-s (51.9%) y
blanpm-1 (27.8%). A nivel de género, CP-P fue el mas representado (59.8%),

seguido de CP-Pr (34.7%) y CP-M (5.4%) (Ver Tabla 2).

El anélisis desagregado por tipo de carbapenemasa evidencid que el gen blanpm
predomind ampliamente (69.5%), concentrdndose geograficamente en Argentina
(68.9%) y Brasil (26.1%), con mayor actividad entre 2020-2021 (45.6%), ademas
de estar asociado a todos los géneros de Proteeae. El gen blaxpc ocupd el segundo
lugar (15.8%), con distribucion centrada en Brasil (85.4%) y Estados Unidos
(9.8%), y mayor frecuencia durante 2017-2018 (34.1%) junto a una notable
presencia en CP-P. Los genes blaoxa-4s (4.9%) y blavim (0.8%) se presentaron con
menor frecuencia; el primero concentrado en Argentina (58.3%) y Brasil (33.3%)
durante 2021, asociado a CP-Pr y CP-M; el segundo distribuido entre Brasil y
Estados Unidos entre 2019-2020. El gen blamp fue excepcional, con un Unico
aislamiento blamp-27 en Morganella morganii en Canada durante 2018 (Ver Tabla

3; Figura 1y Figura 2).

Adicionalmente, se documentaron 23 (8.9%) aislamientos CP-Proteeae con
coproduccion de genes de carbapenemasa, de los cuales la mayoria correspondio6 a
aislamientos recolectados en 2021. Las combinaciones mas frecuentes fueron
blaxpm + blaxpc (3.5%), seguido de blanpm + blaoxa-ag (3.1%), la primera en Brasil

y la segunda en Argentina, ambas en CP-Pr. Mientras que blanpwm + blavim (0.8%)
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se registro exclusivamente en Argentina. Se identificaron ademads aislamientos con
coproduccidn de tres genes: blamvp-27 + blaoxa-ss + blaoxa-24 en México y blakpc-like

+ blanpm-like T blaoxa-4s-iike €n Argentina (Ver Tabla 3).

La distribucion de los genes de carbapenemasa evidencid patrones diferenciados
segun la especie bacteriana (Ver Tabla 4). Proteus mirabilis representd el 59.5%
del total (n=154/259), constituyendo practicamente la totalidad de CP-P, con
predominio de genes blanpm, detectados por ambos métodos de caracterizacion
molecular. Providencia stuartii (22.8%) exhibié la mayor diversidad de
mecanismos dentro de CP-Pr, incluyendo eventos de coproduccion. En Providencia
rettgeri (10.8%), el perfil fue més homogéneo, con predominio de blanpm.
Morganella morganii (5.4%), representante inico de CP-M, mostr6 genes blanpm
y blakpc como mecanismos principales, con detecciéon puntual de blamvp. Los
aislamientos de Providencia spp. (1.2%), especies diferentes a P.stuartii y
P.rettgeri, y el unico aislamiento de Proteus vulgaris (0.4%) presentaron blanpm

como mecanismo predominante.

En resumen, Proteus mirabilis y Providencia stuartii concentraron la mayor parte
de la carga y diversidad de genes de resistencia a carbapenémicos en las CP-
Proteeae. Aun asi, los resultados requieren de una lectura cuidadosa, ya que los
datos provenientes de PCR y los de secuenciacion no son directamente
comparables; ademds, la marcada concentracion de aislamientos en Argentina y
Brasil probablemente refleja un sesgo de publicacidén que deja sin visibilidad a otros

paises de la region.
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V. DISCUSION

Este trabajo representa la primera sintesis sobre resistencia a carbapenémicos en la
tribu Proteeae en el continente americano durante el periodo 2017 al 2025, y deja
en evidencia que esta tribu posee una importancia clinica y epidemiologica que no
ha dejado de crecer. Detras de este fendmeno convergen otros factores. Por un lado,
el uso intensivo de carbapenémicos en entornos hospitalarios criticos genera una
presion antibidtica que favorece a la seleccion de aislamientos resistentes; por otro,
la plasticidad genética propia de esta tribu, que contribuye a la adquisicioén de genes
de resistencia y el desarrollo de perfiles cada vez mas complejos (42). A esto se
afiade la acumulacion progresiva de coproducciones y el avance en las técnicas de
deteccion molecular, que han permitido la identificacion de una diversidad

genodmica que los métodos rutinarios simplemente no lograban detectar (43).

En América, blanpm fue el mecanismo de resistencia a carbapenémicos que
aparecid con mayor frecuencia en la literatura encontrada, asimismo, Proteus
mirabilis fue la especie mas representada como portadora de este gen. Si bien
blanpm-s fue la variante predominante entre los aislamientos caracterizados por
secuenciacion (51.9%), el 30.0% de los aislamientos blanpm fueron identificados
unicamente por PCR como blanpm.ike, sin determinacion de variante alélica, lo que
impide extrapolar este hallazgo al total de aislamientos y solo permite sugerir una
aparente tendencia hacia blanpm.s en América frente al predominio de blanpm-1
documentado en Europa y Asia (11, 44-46). Cabe destacar ademés que la frecuencia
de aislamiento de una especie no necesariamente refleja su carga de genes de

resistencia, tal como evidenciaron Rus M, et al. en Rumania, donde pese a una
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mayor frecuencia de aislamiento de Proteus spp., la resistencia a carbapenémicos

se concentrd en Providencia stuartii portadora de blanpm (11).

Adicionalmente, fueron identificadas carbapenemasas consideradas inusuales en
Proteeae, como blaymv en Proteus mirabilis y Providencia spp., blanp en
Morganella morganii'y P. stuartii. Estos hallazgos contrastan con la epidemiologia
clasica, dado que dichas enzimas se asocian principalmente a Pseudomonas
aeruginosa 'y Acinetobacter baumannii (47, 48), mientras que en Enterobacterales
predominan blaxpc y blanom (49, 50). Su deteccidén en Proteeae sugiere eventos
excepcionales de transferencia horizontal, aunque la identificacion esporadica de

blanp es consistente con su baja frecuencia reportada a nivel internacional (51-54).

Con relacién a las coproducciones, el mayor numero de estas se concentr6 en el
género Providencia spp., resaltando blanpm + blaxpc como la combinacién mas
comun, patron similar a estudios de vigilancia gendmica en la region que reportan
estas mismas combinaciones en la etapa post pandemia (55). Este hallazgo
contrasta con lo que se ha informado a nivel mundial en Klebsiella pneumoniae,
donde la coproduccion blanpm + blaoxa-as-iike fue la mas comun y blanpm + blaxpc
representd una proporcidon menor, con diferencias geograficas evidentes (56).
Ademas, se observaron perfiles menos comunes como blaxpm + blavim, blaxpm +
blaoxa-4s-iike, asi como coproducciones triples (blammp-27 + blaoxa-ss + blaoxa-24y
blaxpc + blaxpm + blaoxa-as-ike), combinaciones que podrian vincularse a
resistencia cruzada frente a la mayoria de f-lactdmicos y una elevada movilidad

plasmidica.
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Los datos disponibles sugieren que en América podria estar ocurriendo una
coexistencia y acumulacion progresiva de varias carbapenemasas en Proteeae. No
obstante, se tiene que realizar una interpretacion cuidadosa de esta observacion,
pues se apoya en varios estudios que no presentan un disefio longitudinal, por lo
que, no es posible afirmar con seguridad que se trate de una dinamica evolutiva
establecida. En este marco, reportes como el de Espafia en 2022, que describe a P.
mirabilis como portador de blaoxa-4s con un fenotipo aparentemente susceptible,
podria senalar que algunos mecanismos se estan propagando de manera silenciosa
sin ser detectados por la vigilancia microbiologica convencional (52). Por otro lado,
Pillonetto, et al. describieron un dominio inicial de blakrc, seguido por un aumento
sostenido de blanpm, que se intensifico durante la pandemia de COVID-19, lo que
podria indicar una posible asociaciéon y consolidacion de blanpm como el

mecanismo dominante (57).

Por ultimo, se observd un reporte de 54 aislamientos durante el periodo pre
pandémico (2017-2018), seguida de una reduccion de aislamientos al inicio de la
pandemia, con posterior aumento en los afios 2020 y 2021. Este patron,
posiblemente, ilustre un aumento real en la deteccion de casos como un
fortalecimiento de la vigilancia microbioldgica en unidades de cuidado intensivos;
no obstante, ambas hipodtesis tendrian que ser evaluadas mediante estudios
especificos (58). Tras la culminacién de la emergencia sanitaria declarada por la
OMS en mayo de 2023, la evidencia cientifica en Enterobacterales, incluida la tribu
Proteeae, mostr6 una tendencia decreciente, observandose un aparente
desplazamiento del foco de investigacion hacia otras bacterias no fermentadoras

relacionadas a la ventilacion mecanica, tales como Acinetobacter baumannii,
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Pseudomonas aeruginosa y Stenotrophomonas maltophilia (59-60). Este cambio
en el foco tematico sugiere que factores distintos a la epidemiologia de los
patdgenos, como las prioridades de financiamiento y las politicas editoriales,
pueden influir en la visibilidad de ciertos microorganismos dentro de la literatura

cientifica.

En sintesis, se puede concluir que la escasez de reportes en determinados paises
podria ser debido, en mayor medida, a las limitaciones en la vigilancia
microbioldgica y los sesgos de publicacion, mas que a una verdadera ausencia de
aislados resistentes. Esta separacion en la informacion impide que se logre conocer
con exactitud la magnitud del problema y es indicativo de que se deben fortalecer

los sistemas de vigilancia genémica en la region.

VI. LIMITACIONES Y FORTALEZAS
Limitaciones
v Laimprecision en los intervalos de recoleccion presente en algunos estudios
dificultd determinar con claridad si ciertos aislamientos cumplian los
criterios de elegibilidad, limitacién que no pudo ser subsanada en su

totalidad pese al contacto con los autores.

v Lavariabilidad en los métodos de deteccion molecular presentados entre los
estudios incluidos representd otra limitante, ya que cada técnica ofrece un
grado distinto de resolucion para identificar y caracterizar variantes
genomicas, lo que dificultod establecer comparaciones estandarizadas entre

los hallazgos.
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v El sesgo de publicacion y el subregistro en paises con vigilancia limitada,
genera, probablemente, una subestimacion de la magnitud real del
problema. A ello se suma la desigualdad en capacidad diagnoéstica entre
paises, donde el acceso diferencial a secuenciacion e infraestructura de
laboratorio restringe la deteccion y el reporte de aislamientos resistentes,
comprometiendo la representatividad regional del mapeo.

v El numero reducido de estudios incluidos (n=23) y el tamafio muestral
(n=259 aislamiento) limitan la generalizacioén de los hallazgos, los cuales,
deben ser considerados como datos preliminares que requieren ser
confirmados por investigaciones con mayor alcance geografico y temporal.

v De acuerdo con las directrices del JBI, no se realizd una evaluacion de la
calidad metodologica de los estudios incluidos, debido a que esto responde
a una caracteristica propia del disefio de la revision de alcance.

Fortalezas

v Se hizo una busqueda en seis bases de datos, tanto internacionales como
regionales. Esto incluy¢ fuentes latinoamericanas como SciELO y LILACS,
ayudando asi a que los resultados fueran mas representativos de diferentes
lugares.

v La seleccion de los estudios se realizd independientemente por tres
investigadoras. Y si habia alguna discrepancia, se resolvian mediante
consenso. Esto ayud6 a reducir el riesgo de sesgo en la seleccion de los

estudios.
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v El contacto directo con los autores de los estudios permitié obtener
informacién que no estaba disponible en los textos publicados. Lo que

contribuy6 a que la informacion recopilada fuera més completa.
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VII. CONCLUSIONES

A lo largo de la revision se identificaron 259 aislamientos CP-Proteeae distribuidos
en 23 estudios, donde blanpm fue el gen predominante seguido de blaxpc. Ademas,
Proteus mirabilis resultd ser la especie portadora mas frecuente de estos
mecanismos de resistencia. Esta evidencia en conjunto es preocupante, debido a que
las CP-Proteeae en la region estan desarrollando un perfil de resistencia cada vez
mas complejo, con coproducciones y multiples mecanismos de resistencia, con

implicancias clinicas y epidemioldgicas para el continente americano.

Desde el punto de vista geografico, Argentina concentr6 el 68.9% de los
aislamientos de blanpm, mientras que Brasil agrupo el 85.4% de los portadores de
blaxpc y fue el segundo pais en frecuencia de blanpm con un 26,1%. Esta
distribucion pone en evidencia una importante falta de informacion en paises de

Centroamérica y el Caribe, regiones que no estan presentes en la literatura

En la distribucion temporal, se observo un notable incremento de aislamientos entre
los anos 2020 y 2021, periodo en el que se concentrd el 82,8% de los casos
portadores de blanpm. Este aumento coincidié con la pandemia por COVID-19; sin
embargo, la informacion disponible no permite establecer una relacion causal

directa entre ambos.
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IX. TABLAS, GRAFICAS Y FIGURAS

Tabla 1: Caracteristicas generales de los estudios incluidos en la revision

Primer Base de Pais Disefio de Periodo de Poblacion, Especies que Carbapenemas Gen
autor, aiio datos estudio recoleccion n/N presentan a, n/N encontrado
(ref.) carbapenema
sa
1 Ghiglione B, Scopus Argentina Observacional 2020-2021 82/82 Proteus 82/82 blanpwm-s
2025 (9) descriptivo de mirabilis
corte
transversal
2 Hoard A, Scopus  Argentina Observacional 2018 5/8 P. stuartii =3 5/8 blaxpm-1=3
2020 (20) descriptivo de P. rettgeri =1 blanpm-1 +
tipo reporte de P. mirabilis = blavima2=2
caso 1
3 Vargas J, Scopus  Argentina Observacional 2023 1/1 Morganella 1/1 blaxpc
2024 (21) descriptivo de morganii

tipo reporte de
caso
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4 Echegorry = Embase Argentina Observacional 2021 57/821 P. stuartii =24 56/803 blaxpc =1
M, 2024 (22) descriptivo de P. mirabilis = blanpm = 39
corte 28 blaoxa-4s-ike =
transversal M. morganii = 7
4
blaxpc +
blaoxa-4s-iike= 1
blanpm +
blaoxa-4s-like =
7
blakpc +
blanpm +
blaoxa-4s-like= 1
5 Ferreira E, Scopus Brasil Observacional  2016-2018 10%/35 Proteus 5*/35 blaxpc =3
2020 (23) descriptivo de mirabilis blanpm +
corte 1 blaxpc =1
transversa blaxov = 1
6 Bispo E, Scielo Brasil Observacional  2017-2018 3/3 Proteus 2/3 blaxpc2=1
2021 (24) descriptivo de mirabilis blaxpm.1 = 1
tipo reporte de
caso
7 Bispo E, Medline Brasil Observacional  2017-2019 36/36 Proteus 18/18 blaxpc2=10
2022 (25) descriptivo de mirabilis blanpm = 8
corte
transversal
8 Bispo E, Google Brasil Observacional 2018 2/2 Proteus 1/2 blanpm +
2021 (26) scholar descriptivo mirabilis blakpc =1
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tipo reporte de

caso
9 Da Silva Medline Brasil Observacional ~ 2020-2022 25/25 Providencia 18/18 blanpm-1
Pimenta J, descriptivo de rettgeri
2023 (27) corte
transversal
10  Dos Santos  Medline Brasil Observacional ~ 2018-2021 156/9126  P. rettgeri =1 14/1056 blaoxa-4s-like =
L, 2024 (28) descriptivo de P. stuartii =6 4
corte Providencia blakpc =3
transversal spp. =3 blanpm = 6
Morganella blavim =1
morganii = 4
11  Camargo C,  Scopus Brasil Observacional ~ 2013-2022 7*/32 M. morganii = 7*/32 blanpwm-1
2023 (29) descriptivo de 2
corte P. mirabilis =
transversal 2
P. vulgaris =1
P. stuartii =2
12 DaSilva S, Scielo Brasil Observacional 2017-2018 28/28 Providencia 14/14 blaxpc
2021 (30) descriptivo de stuartii
corte
transversal
13  Lamartine  Medline Brasil Observacional  2021-2022 16/45 Morganella 16/45 blaxpc =4
M, 2024 descriptivo de morganii = 1 blaxpm = 6
31 corte Proteus blaxpc +
transversal mirabilis =7 blanpm
Providencia =6
Stuartii =5
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Providencia

rettgeri =3
14  Ibafez D, Google Colombia Observacional  2017-2021 1/228 Providencia 1/222 blaxpc2+
2024 (32) scholar descriptivo de rettgeri = 1 blanpm-1
corte =1
transversal
15 Bocanegra P, Medline México  Observacional  2013-2020 6%/23 Providencia 5%/23 blanpm-1=3
2024 (33) descriptivo de rettgeri =3 blanpm-1 +
corte Providencia blaoxa-ss= 1
transversal Stuartii =2 blawp27+
blaoxa-ss +
blaoxa-24=1
16 Melgarejo N, Google Paraguay Observacional 2021 1/128 Providencia 1/115 blanpm
2021 (34) scholar descriptivo de stuartii =1
corte
transversal
17 Garcia D, Scopus Peru Observacional  2021-2022 2/76 P. mirabilis = 2/66 blaoxa-4s=1
2023 (35) descriptivo de 1 blanpm = 1
corte M. morganii =
transversal 1
18 Lezametall, Medline Pertu Observacional 2020 1/1 Providencia 1/1 blanpm-1
2020 (36) descriptivo stuartii
tipo reporte de
caso
19 Walkty A, Medline Canada  Observacional 2018 1/1 Morganella 1/1 blamp-27
2018 (37) descriptivo de morganii
tipo reporte de
caso
20 Mataseje L, Medline Canadd  Observacional 2022 2/5 Proteus 1/3 blanpm-1
2023 (38) descriptivo de mirabilis
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tipo reporte de

caso
21 Ovalle M, Medline  Estados  Observacional  2019-2020 264/4209  P. mirabilis = 6/61 blaxpc = 4
2021 (39) Unidos descriptivo de 6 blavim +
corte blaxpc = 1
transversal blavni = 1
22 McGann P, Scopus Estados Observacional 2021 1/1 Providencia 1/1 blanpm-1
2021 (40) Unidos  descriptivo de rettgeri
tipo reporte de
caso
23 RaoJ,2022  Scopus  Estados Observacional 2021 171 Providencia 1/1 blanpwm-1
(41) Unidos  descriptivo de stuartii

tipo reporte de
caso

*Los aislados considerados en el estudio corresponden al periodo comprendido entre 2017 y 2025.
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Tabla 2: Frecuencia y porcentajes de mecanismo resistencia a carbapenémicos en
aislados de tribu Proteeae a nivel de América

Caracteristicas N (%)

América del sur

Argentina 144 (55.6)
Brasil 95 (36.7)
Peru 3(1.2)
Colombia 1(0.4)
Paraguay 1(0.4)
América del Norte
Estados Unidos 8(3.1)
México 5(1.9)
Canada 2 (0.8)

PCR-Carba =101

NDM-like 54 (53.5)
KPC-like 16 (15.8)
OXA-48-like 12 (11.9)
VIM-like 2 (2.0)
KPC-like + VIM-like 1(1.0)
NDM:-like + KPC-like 7 (6.9)
KPC-like + OXA-48-like 1 (1.0)
NDM-like + OXA-48-like 7 (6.9)
NDM-like + KPC-like + OXA-48-like 1 (1.0)

SEQ-Carba = 158
NDM-5 82 (51.9)

NDM-1 44 (27.8)
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KPC-2 11 (7.0)

KPC 14 (8.9)
IMP-27 1 (0.6)
NDM-1 + KPC-2 2(1.3)
NDM-1 + VIM-2 2(1.3)
NDM-1 + OXA-58 1 (0.6)
IMP-27 + OXA-58 + OXA-24 1 (0.6)

Bacterias Proteeae

CP-P 155 (59.8)
CP-Pr 90 (34.7)
CP-M 14 (5.4)

N: Frecuencia Absoluta, %: Frecuencia Relativa calculada sobre el total de aislamientos
incluidos (n=259). Abreviaturas: CP-P, Proteus spp.; CP-Pr, Providencia spp.; CP-M,
Morganella spp.

Fuente: Elaboracion propia
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Tabla 3: Distribucion de los tipos de carbapenemasas segun alelos, afio de reporte, pais y género bacteriano en aislamientos de

Proteeae en América.

Tipo N° total de N° de Alelos por Ano (>5%) Paises (>10%) Género
aislados (%) Secuenciamiento
NDM 180 (69.5) 44 (NDM-1; 24 .4), 2017 —2022 124 Argentina (68.9), 121 (Proteus spp.;
82 (NDM-5; 45.6), 82 (2020-2021; 45.6), 47 Brasil (26.1) 67.2),
54 (NDM-like; 30) * 67 (2021; 37.2), 53 (Providencia spp.;
15 (2018; 8.3) 29.4)
KPC 41 (15.8) 11 (KPC-2; 26.8), 2017-2023 35 Brasil (85.4), 21 (Proteus spp.;
14 (KPC; 34.1) 14 (2017-2018; 34.1), 4 Estados Unidos (9.8) 51.2),
16 (KPC-like; 39.0) * 8 (2017; 19.5), 16 (Providencia spp.;
7 (2018; 17.1) 39.0)
OXA-48 12 (4.9) 12 (OXA-48-like; 100) * 2021 - 2022 7 Argentina (58.3), 7 (Providencia spp.;
11 (2021; 91.6), 4 Brasil (33.3) 58.3)
1 (2021-2022; 8.3) 3 (Morganella spp.;
25)
VIM 2 (0.8) 2 (VIM-like; 100) * 2019-2020 1 Brasil (50), 1 (Proteus spp.; 100)
1(2019; 50) 1 Estados Unidos (50) 1 (Providencia spp.;
1 (2019-2020; 50) 100)
IMP 1(0.4) 1 (IMP-27; 100) 2018 1 Canada (100) 1 (Morganella spp.;

1 (2018; 100)

100)



NDM + KPC

NDM + OXA

NDM + VIM

KPC + VIM

KPC + OXA

IMP + OXA +
OXA

KPC + NDM +
OXA

9(3.5)

8 (3.1)

2(0.8)

1 (0.4)

1(0.4)

1 (0.4)

1 (0.4)

2 (NDM-1 + KPC-2; 22.2),
7 (NDM-like + KPC-like;
77.8) *

1 (NDM-1 + OXA-58; 12.5),
7 (NDM-like + OXA-48-
like; 87.5) *

2 (NDM-1 + VIM-2; 100)

1 (KPC-like + VIM-like;

100) *

1 (KPC-like + OXA-48-like;
100) *

1 (IMP-27 + OXA-58 +
OXA-24; 100)

1 (KPC-like + NDM-like +
OXA-48-like; 100) *

2017-2022
5(2021; 55.5)
2 (2018;22.2)

2018-2020
7(2021; 87.5)
1 (2018; 12.5)

2018
2 (2018; 100)

2019-2020
2 (2018; 100)

2021
1 (2021; 100)

2018
1 (2018; 100)

2021
1 (2021; 100)

8 Brasil (88.9)
1 Colombia (11.1)

7 Argentina (87.5)
1 México (12.5)

2 Argentina (100)

1 Estados unidos (100)

1 Argentina (100)

1 México (100)

1 Argentina (100)

5 (Providencia spp.;
55.6),
4 (Proteus spp.; 44.4)

5 (Providencia spp.;
62.5),
3 (Proteus spp.; 37.5)

1 (Proteus spp.; 50),
1 (Providencia spp.;
50)

1 (Proteus spp.; 100)

1 (Providencia spp.;
100)

1 (Providencia spp.;
100)

1 (Proteus spp.; 100)
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* Genes detectados por PCR

Fuente: Elaboracién propia
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Tabla 4: Distribucion de genes de resistencia a carbapenémicos identificados mediante analisis genémico segun especie bacteriana

Proteus 154 26 10 2(1.3) 1 1 3 - 319 1(0.6) 82 13 - 11 - 1(0.6) 1 - -
mirabilis  (59.5) (16. (6.5) (0.6) (0.6) (1.9 (53. (8.4) (7.1 (0.
9) 2) ) 6)
Providen 59 (22.8) 20 2 5(8.5) - - 4 1 4(6.8) - - 7 14 - - - 1 1 -
cia (33. (3.4 (6.8) (1.7) (11.9 (23.7 1. @a.7
stuartii 9) ) ) 7)
Providen 28 (10.8) 3 - 1(3.6) - - 1 - - - - 21 - - - 1 - - 1(3.6)
cia (10. (3.6) (75) (3.6)
rettgeri 7)
Morgane 14 (5.4) 4 5 1(7.1) - - - - - - - 3 - - 1 - - - -
lla (28.  (3s. (21.4 (7.1
morganii 6) 7) ) )
Providen 3 (1.2) 1 - 1 1 - - - - - - - - - - - - - -
cia spp. (33. (33.3) (333
3) )
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Proteus
vulgaris

1(0.4) - - ;

Fuente: Elaboracion propia
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Figura 1: Distribucion de Carbapenemasas en América
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Figura 2: Distribucion temporal de Carbapenemasas en Proteeae
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ANEXOS

Anexo 1: Cuadro de Operacionalizacion de variables

continente por el este y
el oeste,
respectivamente, y el
océano Austral
banando las costas de

Antartida (17).

Definicion Definicion Tipo y escala
Variables conceptual de la operacional de | de medicion Indicador
variable la variable de variable

Paises de | Los paises de América | Pais o paises de | Categorica - Argentina

América |se extienden desde el | América politobmica, |- Brasil
Océano Glacial Artico | referidos en | nominal - Colombia
por el norte hasta el | cada uno de los - Peru
Cabo de Hornos por el | articulos. - México
sur, en la confluencia - Estados
de los oceanos Unidos
Atlantico y Pacifico - Canada
que  delimitan  al - Otros.




Aislamiento | Bacterias de la tribu | Aislamiento Categorica, |- Proteus
clinico de la | Proteeae recuperadas a | clinico politémica, mirabilis
tribu partir de una muestra | reportado  en | nominal. - Proteus
Proteeae | bioldégica  de  un | los articulos de vulgaris
paciente mediante | estudio. - Proteus
técnicas de cultivo, del penneri
cual se obtiene una - Providenci
colonia pura destinada a stuartii
a su identificacion, - Providenci
caracterizacion a rettgeri
fenotipica y/o andlisis - Morganell
molecular para fines a morganii
diagnésticos o de
investigacion (18).
Ano de Ano en el que se|Ano en el que | Cuantitativa, |- 2017
publicacion | publicaron los datos de | se  publicaron | intervalo - 2018
los aislados clinicos | los estudios - 2019
portadores de | incluidos. - 2020
carbapenemasas. - 2021
- 2022
- 2023
- 2024
- 2025
Genes de | Son determinantes | Presencia o | Categorica - blavim
resistencia | genéticos que | ausencia de [ politomica, |- blaxom
confieren a los | determinantes | nominal. - blakec
microorganismos  la | genéticos - blawp
capacidad de resistir la | especificos de - blaoxa-4s

accion de los

antibidticos, pudiendo

resistencia

antimicrobiana




localizarse en

detectadas en

elementos  genéticos | aislamientos
moviles y | bacterianos de
contribuyendo al | origen clinico-
fracaso terapéutico | hospitalario
(19). mediante PCR
y
secuenciacion.

Ano de Corresponde al afio en | Afio de | Cuantitativa, |- 2017
recoleccion |el cual el estudio | recoleccion de | intervalo - 2018
de muestras | reporta que se realizd | muestras segun - 2019

la obtencion y registro | lo reportado en - 2020
de las muestras | cada articulo - 2021
microbioldgicas  que | incluido. - 2022
fueron posteriormente - 2023

analizadas y
caracterizadas para la
identificacion de

carbapenemas as.




Anexo 2: Algoritmos de busqueda

Base de datos

Estrategia de busqueda

Aios

Resultados

Medline
(Pubmed)

Proteus

(("Proteus"[MeSH Terms] OR "Proteus"[tiab] OR "Proteus mirabilis"[tiab]
OR  "Proteus  wvulgaris"[tiab]) AND  ("carbapenem"[tiab] = OR
"carbapenemase"[tiab] OR "metallo-beta-lactamase"[tiab] OR
"blaNDM"[tiab] OR "NDM-1"[tiab] OR "NDM-5"[tiab] OR "blaKPC"[tiab]
OR "blaOXA"[tiab] OR "blaIMP"[tiab] OR "IMP-1"[tiab] OR "blaVIM"[tiab]
OR '"resistance gene"[tiab]) AND ("Americas"[MeSH] OR "South
America"[MeSH] OR "North America"[MeSH] OR "Latin America"[MeSH]
OR "Central America"[MeSH] OR "Caribbean"[tiab] OR "Mexico"[tiab] OR
"Brazil"[tiab] OR "Colombia"[tiab] OR "Argentina"[tiab] OR "Peru"[tiab]
OR  "Chile"[tiab] OR "Uruguay"[tiab] OR "Ecuador"[tiab] OR
"Venezuela"[tiab]))

Providencia

(("Providencia"[MeSH Terms] OR "Providencia"[tiab] OR "Providencia
rettgeri"[tiab] OR "Providencia stuartii"[tiab]) AND ("Carbapenem
Resistance"[tiab] OR Carbapenemase[tiab] OR "metalo-pB-lactamasa'[tiab]
OR "metallo-B-lactamase"[tiab] OR "NDM"[tiab] OR "blaNDM"[tiab] OR
"blaNDM-1"[tiab] OR  "blaVIM"[tiab] OR  "blaIMP"[tiab] OR
"blaOXA"[tiab] OR "blaOXA-48"[tiab] OR "blaKPC"[tiab] OR "resistance
gene'"[tiab]) AND ("Americas"[MeSH] OR "South America"[MeSH] OR

2017 - 2025

2017 - 2025

28

24




"North America"[MeSH] OR "Latin America"[MeSH] OR "Central
America"[MeSH] OR "Caribbean"[tiab] OR "Mexico"[tiab] OR "Brazil"[tiab]
OR "Colombia"[tiab] OR "Argentina"[tiab] OR "Peru"[tiab] OR "Chile"[tiab]
OR "Uruguay"[tiab] OR "Ecuador"[tiab] OR "Venezuela"[tiab]))

Morganella

(("Morganella"[MeSH Terms] OR "Morganella"[tiab] OR "Morganella
morganii"[tiab]) AND ("carbapenem"[tiab] OR "carbapenemase"[tiab] OR
"metallo-beta-lactamase"[tiab] OR "blaNDM"[tiab] OR "NDM-1"[tiab] OR
"NDM-5"[tiab] OR  "blaKPC"[tiab] = OR  "blaOXA"[tiab] = OR
"blaIMP"[tiab]OR "blaVIM"[tiab] OR 'resistance gene"[tiab]) AND
("Americas"[MeSH] OR  "South  America"[MeSH] OR  "North
America"[MeSH] OR  "Latin  America"[MeSH] OR  "Central
America"[MeSH] OR "Caribbean"[tiab] OR "Mexico"[tiab] OR "Brazil"[tiab]
OR "Colombia'"[tiab] OR "Argentina"[tiab] OR "Peru"[tiab] OR "Chile"[tiab]
OR "Uruguay"[tiab] OR "Ecuador"[tiab] OR "Venezuela"[tiab]))

2017 - 2025

Google

scholar

Proteeae

("molecular  characterization" OR  "molecular analysis") AND
(carbapenemase OR "carbapenem-resistant") AND (Proteus OR Morganella
OR Providencia OR Proteeac) AND ("Gram-negative" OR "Gram-negative
rods") AND (America OR Americas OR "Latin America" OR "South
America" OR "Central America" OR "North America")

Proteus

Proteus AND carbapenemase AND genes Proteus "genes de resistencia”

2017 —2025

2017 - 2025

50

50




Providencia Providencia AND carbapenemase AND genes Providencia '"genes de 2017 —2025 50

resistencia" 2017 - 2025
Morganella Morganella AND carbapenemase AND genes Morganella “genes de 50
resistencia"
Scielo ("Proteus" OR "Proteus mirabilis" OR "Morganella" OR "Providencia") AND ("bla GES-1" 2017-2025 5

OR "bla VIM" OR "VIM" OR "bla KPC" OR "KPC" OR "bla NDM" OR "NDM" OR "bla
OXA" OR "OXA") AND ("carbapenemase" OR "carbapenemasa" OR "B-lactamase" OR
"beta-lactamase" OR "bla")

Base de datos Estrategia de busqueda Resultados

Embase Proteus (Proteus/ or Proteus penneri/ or proteus.mp. or Proteus mirabilis/ or Proteus vulgaris/) 99
and (carbapenem/ or carbapenem.mp. or carbapenem resistance/ or carbapenemase/ or
carbapenemase.mp.) and (colombia.mp. or Colombia/ or argentina.mp. or Argentina/ or
Peru/ or peru.mp or Brazil/ or brazil.mp. or uruguay.mp. or Uruguay/ or estados
unidos.mp. or United States/ or canada.mp. or Canada/ or cuba.mp. or Cuba/ or chile.mp.

or Chile/) limit to yr="2017 - 2025"

Providencia (Providencia/ or providencia.mp. or Providencia stuartii/ or Providencia rettgeri/) and 48
(carbapenem/ or carbapenem.mp. or carbapenem resistance/ or carbapenemase/ or

carbapenemase.mp.) and colombia.mp. or Colombia/ or argentina.mp. or Argentina/ or




Peru/ or peru.mp or Brazil/ or brazil.mp. or uruguay.mp. or Uruguay/ or estados
unidos.mp. or United States/ or canada.mp. or Canada/ or cuba.mp. or Cuba/ or chile.mp.

or Chile/) limit to yr="2017 - 2025"

Morganella

(Morganella morganii/ o Morganella/ o morganella.mp.) and (carbapenem/ or
carbapenem.mp. or carbapenem resistance/ or carbapenemase/ or carbapenemase.mp.)
and colombia.mp. or Colombia/ or argentina.mp. or Argentina/ or Peru/ or peru.mp or
Brazil/ or brazil.mp. or uruguay.mp. or Uruguay/ or estados unidos.mp. or United States/
or canada.mp. or Canada/ or cuba.mp. or Cuba/ or chile.mp. or Chile/) limit to yr="2017

- 2025"

47

Lilacs

Proteus

((proteus) OR ( proteus mirabilis) OR (proteus vulgaris)) AND ((carbapenemase) OR
(carbapenem  resistance) ) AND (year cluster:[2017 TO 2025]) AND

instance:"lilacsplus"

27

Providencia

((providencia) OR ( providencia stuartii) OR (providencia rettgeri)) AND
((carbapenemase) OR (carbapenem resistance) ) AND (year cluster:[2017 TO 2025])

AND instance:"lilacsplus"

21

Morganella

((morganella) OR ( morganella morganii)) AND ((carbapenemase) OR (carbapenem
resistance) ) AND (year_ cluster:[2017 TO 2025]) AND instance:"lilacsplus"

12

Scopus

Proteus

( ( TITLE-ABS-KEY ( proteus ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( proteus mirabilis ) ) OR (
TITLE-ABS-KEY ( proteus vulgaris ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( proteus penneri ) ) )
AND ( ( TITLE-ABS-KEY ( carbapenemase ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( carbapenem )

335




) ) AND PUBYEAR > 2016 AND PUBYEAR < 2026 AND ( LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "United States" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Brazil" )
OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Canada" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Mexico" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Argentina" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Peru" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Ecuador" ) OR
LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Chile" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Uruguay" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Cuba" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Colombia" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Jamaica" ) )
AND ( LIMIT-TO ( DOCTYPE , "ar" ) OR LIMIT-TO ( DOCTYPE , "re" ))

Providencia

( ( TITLE-ABS-KEY ( providencia rettgeri ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( providencia
stuartii ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( providencia ) ) AND ( TITLE-ABS-KEY (
carbapenem ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( carbapenemase ) ) AND PUBYEAR > 2016
AND PUBYEAR <2026 AND ( LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "United States" ) OR
LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Brazil" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Canada" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Colombia" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Argentina" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Peru" ) OR
LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Mexico" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Ecuador" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Uruguay" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Venezuela" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Paraguay" )
OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Chile" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
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"Costa Rica" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Jamaica" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Guatemala" ) ) AND ( LIMIT-TO ( DOCTYPE, "ar" ) OR LIMIT-
TO ( DOCTYPE, "re" ) )

Morganella

( ( TITLE-ABS-KEY ( morganella ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( morganella morganii )
) AND ( TITLE-ABS-KEY ( carbapenemase ) ) OR ( TITLE-ABS-KEY ( carbapenem )
) AND PUBYEAR > 2016 AND PUBYEAR < 2026 ) AND ( LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "United States" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Brazil" )
OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Canada" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Mexico" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Peru" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Uruguay" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Chile" ) OR
LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Costa Rica" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Cuba" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Jamaica" ) OR LIMIT-TO (
AFFILCOUNTRY , "Paraguay" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Panama" ) OR
LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY , "Colombia" ) OR LIMIT-TO ( AFFILCOUNTRY ,
"Argentina" ) ) AND ( LIMIT-TO ( DOCTYPE , "re" ) OR LIMIT-TO ( DOCTYPE ,

"ar”))
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Anexo 3: Diagrama de flujo para la identificacion de estudios a través de bases de datos y registros (PRISMA-ScR)




