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RESUMEN 

Este estudio se centra en la caracterización de las resistencias antimicrobianas en cepas 

de Escherichia coli aisladas de pacientes ambulatorios que asisten a un centro de salud 

en Quito, Ecuador, con un enfoque en identificar y analizar la prevalencia de genes BLEE, 

específicamente de las familias blaTEM, blaCTX-M, blaOXA y blaSHV. La investigación se 

justifica por el incremento global de infecciones resistentes a los tratamientos 

convencionales y su impacto en la salud pública, así como por la falta de estudios 

específicos en esta área geográfica. Utilizando técnicas de PCR múltiplex, se evaluó la 

coexistencia de diferentes genes de resistencia y se clasificaron las cepas según sus 

niveles de multirresistencia. Los resultados indicaron una prevalencia del 20,08% de 

cepas productoras de BLEE entre los 603 urocultivos analizados. Entre las familias 

detectadas, blaTEM y blaCTX-M mostraron las mayores prevalencias, con valores del 

93,33% y 84,17%, respectivamente, seguidas de blaOXA (65,83%) y blaSHV (13,33%). 

La coexistencia más común fue la combinación de las familias blaOXA / blaTEM / blaCTX-

M, observada en el 45,38% de las cepas analizadas. 

En cuanto a la resistencia a otras familias de antibióticos, ciprofloxacino (CIP) y 

trimetoprima/sulfametoxazol (SXT) presentaron niveles particularmente elevados, con 

tasas de resistencia del 82,5% y 78,33%, respectivamente. Por otro lado, antibióticos 

como imipenem (IMP) y nitrofurantoína (F/M) mostraron menor resistencia, con tasas de 

0,00% y 0,83%, respectivamente. 

Palabras clave: Escherichia coli, resistencia antimicrobiana, genes BLEE, 

multirresistencia, pacientes ambulatorios, blaOXA, blaTEM, blaCTX-M, blaSHV. 
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ABSTRACT 

 

This study focuses on the characterization of antimicrobial resistance in Escherichia 

coli strains isolated from outpatients attending a health center in Quito, Ecuador, with an 

emphasis on identifying and analyzing the prevalence of ESBL genes, specifically from 

the blaTEM, blaCTX-M, blaOXA, and blaSHV families. The research is justified by the 

global increase in infections resistant to conventional treatments and their impact on 

public health, as well as the lack of specific studies in this geographical area. Using 

multiplex PCR techniques, the coexistence of different resistance genes was evaluated, 

and the strains were classified according to their levels of multidrug resistance. The 

results indicated a prevalence of 20.08% of ESBL-producing strains among the 603 urine 

cultures analyzed. Among the detected families, blaTEM and blaCTX-M showed the 

highest prevalences, with values of 93.33% and 84.17%, respectively, followed 

by blaOXA (65.83%) and blaSHV (13.33%). The most common coexistence was the 

combination of the blaOXA / blaTEM / blaCTX-M families, observed in 45.38% of the 

analyzed strains. 

Regarding resistance to other families of antibiotics, ciprofloxacin 

(CIP) and trimethoprim/sulfamethoxazole (SXT) presented particularly high levels, with 

resistance rates of 82.5% and 78.33%, respectively. On the other hand, antibiotics such 

as imipenem (IMP) and nitrofurantoin (F/M) showed lower resistance, with rates of 

0.00% and 0.83%, respectively. 

Keys words: Escherichia coli, antimicrobial resistance, BLEE genes, multidrug 

resistance, outpatients, blaOXA, blaTEM, blaCTX-M, blaSHV. 
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INTRODUCCIÓN 

La resistencia bacteriana a los antibióticos es uno de los mayores problemas de salud 

pública, uno de los ejemplos más significativos es la producción de betalactamasas de 

espectro extendido (BLEE) por parte de Escherichia coli (E.coli). Estas enzimas son 

capaces de hidrolizar una amplia gama de antibióticos betalactámicos, incluidos 

penicilinas, cefalosporinas (excepto cefamicinas) y monobactámicos como el aztreonam, 

limitando significativamente las opciones terapéuticas disponibles para el tratamiento de 

infecciones bacterianas (Jacoby & Munoz-Price, 2005). La detección de β-lactamasas 

de espectro extendido (BLEE) en E. coli es una preocupación creciente en pacientes con 

infecciones urinarias, especialmente en aquellos tratados en entornos ambulatorios. 

Estas enzimas BLEE son codificadas por genes de las familias blaTEM, blaSHV y blaCTX-

M. La detección fenotípica de BLEE en el laboratorio clínico se realiza comúnmente 

mediante la prueba del doble disco, que evalúa la inhibición de la actividad enzimática 

por medio de la acción del ácido clavulánico. (Truppia et al., 2005) La clasificación de 

Ambler organiza las β-lactamasas en cuatro clases principales (A, B, C y D) de acuerdo 

con su estructura molecular. Dentro de esta clasificación, las β-lactamasas de espectro 

extendido (BLEE) se encuentran predominantemente en la clase A, e incluyen familias 

como blaCTX-M, blaTEM y blaSHV.  (Ur Rahman et al., 2018). 

Entre estas familias, las blaCTX-M han emergido como las BLEE más prevalentes a nivel 

mundial, atribuido a su capacidad de diseminación mediante plásmidos conjugativos de 

amplio rango, lo que facilita su propagación entre diferentes especies bacterianas. Las 

familias blaTEM y blaSHV, aunque inicialmente asociadas a resistencia a penicilinas, han 

adquirido actividad extendida a través de mutaciones que permiten la hidrolizar 

cefalosporinas de generación mayor, complicando el manejo clínico de las infecciones 
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(Ur Rahman et al., 2018). Este marco de clasificación es fundamental para comprender la 

creciente diversidad genética y funcional de las BLEE, cuya evolución y distribución 

global representan un desafío significativo para la salud pública. Las estrategias para 

abordar esta problemática incluyen la vigilancia constante de las variantes emergentes y 

el desarrollo de inhibidores efectivos que contrarresten su actividad.  

Estudios recientes han evidenciado un incremento significativo en la prevalencia de E. 

coli productora de betalactamasas de espectro extendido (BLEE) en la comunidad. Por 

ejemplo, una investigación realizada en España encontró que el 5 al 10% de las cepas de 

E. coli aisladas de pacientes ambulatorios con infecciones urinarias eran productoras de 

BLEE (Miranda García, 2013a). Asimismo, un estudio en Colombia reportó una 

prevalencia del 12,5% de E. coli productora de BLEE en infecciones del tracto urinario 

en la comunidad (Blanco et al., 2016). El uso excesivo de carbapenémicos ha contribuido 

a la aparición de cepas de E. coli resistentes a estos antibióticos, limitando aún más las 

opciones terapéuticas disponibles (E-B Kruse et al., 2018). En Ecuador estudios han 

reportado una alta prevalencia de cepas productoras de BLEE en infecciones 

comunitarias. Por ejemplo, una investigación realizada en Quito encontró que el 18,4% 

de las cepas de E. coli aisladas de pacientes ambulatorios con ITU eran productoras de 

BLEE (Solís et al., 2022). Estas infecciones suelen requerir tratamientos más costosos y 

con mayores riesgos de efectos adversos, como el uso de carbapenémicos. (Aguilar-

Zapata, 2015). En Ecuador, la fosfomicina se ha consolidado como una alternativa eficaz 

para el tratamiento de infecciones urinarias no complicadas en pacientes ambulatorios de 

infecciones por E. coli BLEE, debido a su efectividad y bajas tasas de resistencia (Cai et 

al., 2023). Esto la convierte en una opción viable de tratamiento.  Estos hallazgos 

subrayan la necesidad de reforzar las estrategias de vigilancia epidemiológica y promover 

el uso racional de antibióticos para controlar la propagación de estas cepas resistentes. 
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Además, la implementación de medidas preventivas efectivas y el desarrollo de nuevas 

alternativas terapéuticas son esenciales para enfrentar la amenaza que supone la 

resistencia antimicrobiana en el país (Ur Rahman et al., 2018) 

El presente estudio busca identificar la prevalencia de BLEE en E. coli aislada de 

urocultivos de pacientes ambulatorios durante el periodo 2023-2024 y conocer las 

familias de BLEE más prevalentes y sus coexistencias a través de pruebas moleculares, 

así como determinar a qué otras familias de antibióticos son resistentes y cuáles podrían 

ser una buena opción de tratamiento. 
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MÉTODOS 

Permiso del Comité de bioética 

La presente investigación fue aprobada por el Comité de Ética de Investigación de Seres 

Humanos (CEISH) de la Universidad San Francisco de Quito (USFQ), bajo el código 

2023-068IN. 

Prueba de BLEE con doble disco 

La identificación fenotípica de cepas productoras de β-lactamasas de espectro extendido 

(BLEE) se realizó mediante la prueba de doble disco, siguiendo las recomendaciones  The 

Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI). En una placa petri con agar Mueller-

Hinton se inoculo una suspensión de E. coli ajustada a un McFarland 0.5 (1.5 × 10⁸ 

UFC/mL), se colocó cuatro discos: cefotaxime más ácido clavulánico (30/10 µg), 

ceftazidime más ácido clavulánico (30/10 µg) y discos que solo contenían cefotaxima 

(CTX; 30 µg) y ceftazidima (CAZ; 30 µg) separados por una distancia aproximada de 20 

mm. Las placas se incubaron a 37°C por 18-24 horas y posteriormente se midieron los 

diámetros de los halos de inhibición. La detección del fenotipo BLEE se confirmó al 

determinar una diferencia de ≥5 mm entre los diámetros de las cefalosporinas de tercera 

generación sola y combinadas con ácido clavulánico (Lewis, 2024). 

Extracción de ADN por ebullición 

Para la extracción de ADN bacteriano mediante ebullición, se usó colonias en fase 

logarítmica y se suspendió en un volumen de 1.5 mL  de agua grado molecular, se llevó 

el tubo con la bacteria a ebullición a baño maría, durante 10 minutos para facilitar la lisis 

celular después se centrifugó a 12,000 × g por 2 minutos y el sobrenadante, que contenía 

el ADN, se transfirió cuidadosamente a un tubo estéril para su conservación a -20°C o su 

uso inmediato. La concentración de ADN se midió empleando un Nanodrop de termal 
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Fisher, utilizando 1 μL de la muestra y agua destilada como blanco (Güssow & 

Clackson, 1989). 

Extracción de ADN por kit 

La extracción de ADN se realizó utilizando el kit GeneJET™ de Thermo Fisher 

Scientific. La concentración de ADN se midió con un Nanodrop de Thermal Fisher, 

utilizando agua de grado PCR como blanco. 

PCR fumC Housekeeping de E. coli 

Para fortalecer el diagnóstico de Escherichia coli, que previamente se identificó a través 

de pruebas bioquímicas (Cromorientation BD) se analizó un gen housekeeping frecuente 

de esta especie mediante reacción en cadena de la polimerasa (PCR). Para lo cual se usó 

el protocolo recomendado por (Wirth et al., 2006), utilizando el gen fumC con los 

siguientes primers con concentración de 0,5 µl por muestra. 

Las condiciones de amplificación en el termociclador consistieron en: desnaturalización 

inicial de 5 minutos a 95 °C, seguida de 30 ciclos de desnaturalización a 95 °C durante 

30 segundos, alineamiento a una temperatura óptima (55 - 60°C) por 30 segundos, y 

extensión a 72 °C durante 1 minuto. Finalmente, se realizó una extensión final a 72 °C 

durante 5 minutos. El amplicon fue visualizado mediante electroforesis en un gel de 

agarosa al 1 %, a 100 V durante 30-45 minutos.  

Multiplex para identificar familias de BLEE  

Se uso la PCR multiplex recomendada por (Fang et al., 2008)) con las siguientes 

modificaciones: 
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Se dividió en dos la PCR Multiplex, una para identificar blaOXA y blaTEM, y otra para 

amplificar blaCTX-M y blaSHV. Esta modificación no solo mejoró la resolución de los 

productos, sino también permitió una mayor especificidad en la identificación de estos 

genes de resistencia en las cepas de Escherichia coli estudiadas. Para ello, se utilizaron 

los siguientes primers con concentración de 0,2 µl por muestra. 

Las condiciones de amplificación fueron: desnaturalización inicial a 95 °C durante 15 

minutos, seguida de 30 ciclos de desnaturalización a 94 °C por 30 segundos, alineamiento 

a 57 °C durante 1 minuto y 30 segundos, y extensión a 72 °C durante 1 minuto. 

Finalmente, se realizó una extensión final a 72 °C durante 10 minutos. Los productos de 

PCR fueron visualizados en un gel de 1% de agarosa, a 80V durante 60 min. 
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RESULTADOS 

Prevalencia de BLEE en Escherichia coli  

Durante el periodo abril 2023 a abril 2024, se obtuvo 603 urocultivos positivos para ITU 

y E. coli, estas muestras fueron obtenidas de pacientes ambulatorios, de este universo se 

identificaron 121 cepas de E. coli productoras de BLEE, estas representan el 20,07% del 

total de los aislados recolectados en este periodo.  

Distribución de familias de betalactamasas 

De las 121 cepas de E. coli que presentaron el fenotipo BLEE, se pudieron analizar 119 

cepas con las que se procedió a ejecutar las pruebas moleculares. De las 119 cepas de E. 

coli analizadas 112 cepas presentaron el gen blaTEM con un 93,33%, seguido a ello el gen 

blaCTX-M con 101 cepas (84,17%), el gen blaOXA con 79 cepas (65,83%) y finalmente 

el gen blaSHV con 16 (13,33%). 

La figura 2 resume la distribución de las familias de betalactamasas detectadas en los 

aislados de E. coli mediante la técnica de PCR múltiplex.  

 

Coexistencias de familias de BLEE 

 

De las 119 cepas analizadas, una de ellas que corresponde al 0,84%, no presento ninguno 

de los genes de las familias de betalactamasas analizadas. En cuanto a la familia blaTEM, 

6 cepas (5,04%), mostraron únicamente este gen. De igual manera, sucedió con otras 6 

cepas (5,04%), que presentaron solo el gen para la familia blaCTX-M.  

En el caso de la coexistencia con dos familias, 24 cepas (20,17%) presentaron genes para 

las familias de blaTEM / blaCTX-M; por otro lado, 12 cepas (10,08%) mostraron los 
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genes para las familias blaOXA / blaTEM. Y finalmente, una sola cepa (0,84%) presento 

los genes para la familia blaCTX-M / blaSHV.  

Para la coexistencia con tres familias se presentaron las siguientes combinación de genes 

de familias de betalactamasas: blaOXA / blaTEM / blaCTX-M y blaTEM / blaCTX-M / 

blaSHV; las cuales representan 54 cepas (45,38%) y 3 cepas (2,52%), respectivamente.  

Finalmente, 12 cepas (10,08%), mostraron una coexistencia para los cuatro genes de las 

familias de betalactamasas analizados en este estudio, blaOXA / blaTEM / blaCTX-M / 

blaSHV. 

Perfil de resistencia a antibióticos 

El gráfico 3 muestra el perfil de resistencia antibiótica de los aislados de E. coli que 

presentaron el fenotipo de BLEE. 

La mayor tasa de resistencia se observa en antibióticos como cefazolina (CZ), cefuroxima 

(CXM) y cefotaxima (CTX), con 115 cepas (95,83%), 114 cepas (95,00%) y 115 cepas 

(95,83%), respectivamente. La resistencia a la amoxicilina con ácido clavulánico (AMC) 

se presentó en 34 cepas (28,33%), seguido de trimetoprima/sulfametoxazol (SXT) con 94 

cepas (78,33%) y ciprofloxacina (CIP) con 99 cepas (82,5%) de resistencia.  

La tasa de resistencia a la ceftazidima (CAZ) fue de 43 cepas (35,83%), mientras que la 

fosfomicina (FOS) mostró 30 cepas (25,00%). La nitrofurantoína (F/M) presento una 

resistencia baja de 1 cepa (0,83%), y no se observa resistencia al imipenem (IMP), con 0 

cepa (0%). 
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DISCUSIÓN 

Prevalencia de betalactamasas de espectro extendido en E. coli 

La distribución de cepas BLEE positivas en pacientes ambulatorios Gráfico 1, indica una 

prevalencia del 20%.  

 La propagación de E. coli productora de β-lactamasas de espectro extendido (BLEE) en 

Ecuador ha sido documentada en diversos estudios epidemiológicos. Inicialmente, esta 

resistencia se asociaba a infecciones nosocomiales; sin embargo, investigaciones 

recientes indican un incremento en infecciones de origen comunitario(Solís et al., 2022) 

. Por ejemplo, un estudio realizado en Quito durante el año 2020 reportó que el 18,4% de 

las cepas de E. coli aisladas de pacientes ambulatorios con infecciones del tracto urinario 

eran productoras de BLEE (Solís et al., 2022). Este aumento se atribuye en parte al uso 

inapropiado de antibióticos tanto en el ámbito hospitalario como en la comunidad, así 

como a la limitada regulación del acceso a estos medicamentos (Ur Rahman et al., 2018). 

La prevalencia de E. coli productora de BLEE en infecciones comunitarias varía según la 

región. En Colombia, un estudio reportó que el 12.5% de las cepas aisladas de pacientes 

ambulatorios con infecciones urinarias eran BLEE positivas (Blanco et al., 2016). En 

Perú, el 16.3% de 353 cepas analizadas presentó BLEE, con factores asociados como 

hospitalización en pediatría, uso de pañal y vejiga neurogénica en adultos (Yábar et al., 

2017). Estos hallazgos subrayan la necesidad de integrar factores clínico-epidemiológicos 

en el manejo de tratamientos, implementar programas de vigilancia y educación sobre el 

uso adecuado de antibióticos, y desarrollar políticas que reduzcan la diseminación de 

cepas resistentes en la comunidad.  

Distribución de familias de betalactamasas 

La distribución obtenida en el Figura 2 revela las familias de betalactamasas obtenidas 

durante el periodo de estudio, los resultados nos indican que las familias blaTEM y 
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blaCTX-M en E. coli, con valores 93.33% y 84.17% respectivamente, son las familias que 

se hallaron en mayor porcentaje. La familia blaOXA también presenta una frecuencia 

notable (65,83%), mientras que la familia blaSHV aparece con una prevalencia menor 

(13,33%). Estos resultados reflejan una elevada diversidad y presencia de genes de 

resistencia en cepas de E. coli que afectan a pacientes ambulatorios de Quito en el 2024. 

La alta prevalencia de las β-lactamasas blaTEM y blaCTX-M en Escherichia coli es 

consistente con estudios globales y regionales que las identifican como principales 

responsables de la resistencia a antibióticos en infecciones comunitarias. En Guatemala, 

se detectó el gen blaTEM en el 85% de los aislamientos de E. coli productoras de BLEE 

y el gen blaCTX-M en el 57% (Herrera García et al., 2019).De manera similar, en India, 

blaTEM fue el más frecuente (49.4%), seguido de blaCTX-M (31.97%), blaOXA (30.1%) 

y blaSHV (11.9%), resaltando la diversidad genética de estas enzimas en cepas clínicas, 

lo que facilita la propagación de la resistencia en la comunidad (Verma et al., 2023). 

La frecuencia de blaSHV es menor en comparación con otras familias de betalactamasas, 

lo cual podría indicar que esta familia tiene un rol secundario en la resistencia a beta-

lactámicos en E. coli. Sin embargo, su presencia en un 13,33% de las muestras implica 

que aún puede contribuir a la resistencia cuando está en combinación con otros genes de 

betalactamasas, un hallazgo que destaca la necesidad de monitorear no solo los genes más 

prevalentes, sino también aquellos que, aunque menos comunes, pueden facilitar la 

resistencia multigénica (Rodríguez-Baño et al., 2018). 

En general, los datos sugieren que las cepas de E. coli en esta población tienen una alta 

capacidad para adquirir y mantener múltiples genes de betalactamasas, lo cual representa 

un desafío para el tratamiento de infecciones urinarias en la comunidad. Este escenario 

subraya la necesidad de establecer medidas de control que restrinjan el uso inadecuado 



20 
 
 

de antibióticos y promuevan alternativas terapéuticas para combatir infecciones 

resistentes. 

Coexistencias de familias de BLEE 

La Tabla 2 muestra una distribución significativa de resistencias en cepas de E. coli, 

destacando la prevalencia de coexistencias entre las diferentes familias de BLEE con un 

88,33% del total de las cepas analizadas. Este resultado destaca la alta frecuencia de 

distintas combinaciones de genes de resistencia, en especial de los genes que codifican 

para BLEE, indicando la importancia de continuar monitoreando no solamente genes de 

resistencia a cefalosporinas sino también a otras familias de antibióticos que pueden tener 

En Guatemala, un estudio identificó que el 53.2% de 79 aislamientos presentaron los 

genes blaTEM, blaSHV y blaCTX-M, mientras que un 25.3% tuvo blaTEM y blaSHV, y 

menores proporciones mostraron combinaciones dobles o genes individuales de 

betalactamasas. Solo el 10.1% fue negativo para estos genes específicos pero positivo 

para otras betalactamasas de espectro extendido, resaltando la prevalencia de cepas 

multirresistentes y la necesidad de vigilancia constante (García et al., 2019). De manera 

similar, en India, se observó una alta frecuencia de coexistencia de genes, siendo blaTEM 

y blaCTX-M los más comunes (50%), seguidos de combinaciones dobles y triples con 

blaSHV. Este estudio también subrayó la prevalencia de blaTEM y la capacidad de estas 

cepas para albergar múltiples genes de resistencia, lo que refuerza la necesidad de 

estrategias efectivas para frenar su propagación (Jena et al., 2017). 

Perfil de resistencia a antibióticos 

La resistencia antimicrobiana de E. coli en pacientes ambulatorios refleja patrones 

similares y divergentes en estudios de América Latina y Ecuador. Las tasas de resistencia 

superiores al 90% a cefalosporinas de tercera generación, como cefotaxima y cefuroxima, 



21 
 
 

evidencian el impacto de las enzimas BLEE, concordando con investigaciones regionales. 

Asimismo, la resistencia moderada a sulfametoxazol-trimetoprima (78.33%) y 

ciprofloxacina (82.5%) se alinea con estudios que señalan la disminución de su 

efectividad debido a su uso frecuente como tratamiento empírico para infecciones 

urinarias. Estos datos en pacientes ambulatorios de Quito destacan la necesidad de 

reconsiderar las opciones terapéuticas de primera línea en atención primaria (Horcajada 

& Fariñas, 2005). 

En contraste, antibióticos como la fosfomicina (FOS) y la nitrofurantoína (F/M) muestran 

tasas de resistencia bajas, del 25% y 0.83%, respectivamente. Esto es coherente con 

estudios que indican que estos antibióticos siguen siendo opciones viables para el 

tratamiento de infecciones urinarias causadas por E. coli BLEE, ya que su mecanismo de 

acción difiere de las cefalosporinas y fluoroquinolonas, haciendo menos probable el 

desarrollo de resistencia (Cai et al., 2023). Además, la ausencia de resistencia a imipenem 

(IMP) es consistente con la literatura, ya que este antibiótico es un carbapenem y, debido 

a su costo y a su uso reservado para infecciones graves, no enfrenta la misma presión de 

selección (Miranda García, 2013). 

Las múltiples resistencias observadas en Escherichia coli, también puede estar asociadas 

a la presencia de clones exitosos como E. coli ST131, reportados frecuentemente en la 

literatura. (Nicolas-Chanoine et al., 2014). 
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CONCLUSIONES 

 

En este estudio, se determinó que el 20,07% de las cepas de E. coli aisladas de urocultivos 

de pacientes ambulatorios presentaron la producción de β-lactamasas de espectro 

extendido (BLEE), lo cual sugiere la necesidad de una vigilancia epidemiológica continua 

y de generar estrategias efectivas para controlar la propagación de estas cepas resistentes. 

Las familias de BLEE más prevalentes identificadas en este estudio fueron blaTEM y 

blaCTX-M, con tasas de prevalencia del 93,33% y 84,17%, respectivamente, lo que resalta 

su relevancia en la resistencia a cefalosporinas y subraya la necesidad de nuevos enfoques 

terapéuticos y sistemas regulatorios para controlar la resistencia antimicrobiana. Se 

registraron altas tasas de resistencia a cefalosporinas de primera, segunda y tercera 

generación, como cefazolina (95,83%), cefuroxima (95,00%) y cefotaxima (95,83%). 

Además, otras familias de antibióticos también mostraron elevada resistencia, como las 

sulfonamidas (78,33% para trimetoprima/sulfametoxazol) y fluoroquinolonas (82,5% 

para ciprofloxacina). Estas cifras reflejan opciones terapéuticas limitadas para infecciones 

por E. coli BLEE, destacando la importancia de alternativas como la fosfomicina y la 

nitrofurantoína, que presentan bajas tasas de resistencia. 

Finalmente, este estudio resalta la importancia de la vigilancia epidemiológica continua 

para monitorear la prevalencia y la distribución de los genes BLEE en la población. 

Además, es fundamental dar seguimiento a otras familias de genes que codifican para 

betalactamasas, que pueden circular tanto a nivel ambulatorio como hospitalario. Estas 

acciones son esenciales para desarrollar estrategias efectivas de control y prevención de 

la resistencia a los antimicrobianos, asegurando así tratamientos eficaces para las 

infecciones bacterianas en el futuro. 
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TABLAS 

Tabla 1. Secuencias de los primers utilizados para la detección del gen fumC. 

Gen Secuencia de los primes (5’ a 3’) 

fumC 

Forward: TCACAGGTCGCCAGCGCTTC 

Reverse: GTACGCAGCGAAAAAGATTC 

 

 

Tabla 2. Primers utilizados para la detección de genes de BLEE en la PCR múltiplex. 

Genes Secuencia de los Primers (5’ a 3’) 

blaOXA 
Forward: ACA CAA TAC ATA TCA ACT TCG C 

Reverse: AGT GTG TTT AGA ATG GTG ATC 

blaTEM 
Forward: CGC CGC ATA CAC TAT TCT CAG AAT GA 

Reverse: ACG CTC ACC GGC TCC AGA TTT AT 

blaCTX-M 
Forward: ATG TGC AGY ACC AGT AAR GTK ATG GC 

Reverse: TGG GTR AAR TAR GTS ACC AGA AYC AGC GG 

blaSHV 
Forward: CTT TAT CGG CCC TCA CTC AA 

Reverse: AGG TGC TCA TCA TGG GAA AG 
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Tabla 3. Distribución de las familias de betalactamasas en E.coli en el año 2024. 

Distribución de las resistencias 

 
Familias 

# de muestras 

BLEE+ Porcentaje 

Sin Coexistencia  

Ninguna familia 1 0,84 
blaTEM 6 5,04 

blaCTX-M 6 5,04 

Coexistencia con 2 

familias  

 

blaTEM / blaCTX-M 24 20,17 
blaOXA / blaTEM 12 10,08 

blaCTX-M / blaSHV 1 0,84 

Coexistencia con 3 

familias  
blaOXA / blaTEM / blaCTX-M 54 45,38 
blaTEM / blaCTX-M / blaSHV 3 2,52 

Coexistencia con 4 

familias  

blaOXA / blaTEM / blaCTX-M / 

blaSHV 12 10,08 

Total  119 100,00 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



25 
 
 

FIGURAS 

 

Figura 1. Total, de muestras de E. coli beta lactamasas positivas obtenidas durante el periodo abril 2023 a abril 
2024. 

 

 

Figura 2. Distribución de las familias de betalactamasas en E. coli durante los años 2023 y 2024. 
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Figura 3.Gráfico de resistencia a antibióticos en E. coli en el año 2024. 
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