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Resumen

Las infecciones asociadas a la atencién en salud (IAAS), son consideradas un problema
importante de salud publica alrededor del mundo, ya que genera la aparicion de patologias
con resistencia microbiana a antibidticos de especial atencion en investigacion. Sélo en
Estados Unidos representan un alto coste hospitalario, en Europa en varios estudios se
reportado el aislamiento de microrganismos, como K. pneumoniae, con alta resistencia a
antibidticos; en Meéxico un andlisis retrospectivo de 2009 a 2012, reporté 1300 gérmenes
resistentes. En Ecuador, el instituto nacional de investigacion en salud publica, Izquieta —
Pérez, al afio 2020, realizd una aproximacion referente a tipificacion bacteriana,
interpretacion de pruebas de sensibilidad y mecanismo de resistencia, en hospitales
centinelas. Es por ello, que es necesario un andlisis de resistencia microbiana, ya que
diferentes bacterias como K. pneumoniae, E. coli, P. aeruginosa; desarrollan una resistencia
a diferentes antimicrobianos, y profundiza la problematica actual de eleccién farmacoldgica,
sin una caracterizacion epidemiol6gica y molecular de estos microorganismos mencionados.
De esta manera la secuenciacion gendémica de Ultimas generaciones, por medio de protocolos
de anélisis bacterianos, en amplicones del gen ARN ribosémico 16S (ARNTr), ha mostrado
ser una eleccion fiable y eficiente para esta caracterizacion. Objetivos: El principal objetivo
del presente proyecto es identificar por técnicas moleculares, aislados bacterianos resistentes,
procedentes de muestras clinicas de pacientes de un hospital de segundo nivel. Materiales y
Metodos: el proyecto propuesto es de tipo experimental, se realizara aislamiento de muestras
clinicas, extraccion de ADN, reaccion de amplificacion, amplificacion del ADNr16S,
secuenciacion del amplicon, anélisis de secuencias de Ultima generacion. Resultados
esperados: Obtener datos epidemioldgicos fenotipicos y genotipicos acorde a nuestra
realidad; que nos orienten de manera adecuada a la aplicacion de estrategias de vigilancia
epidemioldgica y molecular, ademas de datos de los gérmenes con mayor resistencia y segun

la epidemiologia hospitalaria.
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La informacion detallada del presente proyecto de desarrollo reposa en la Facultad de

Ciencia de la Salud de la UISEK.



Abstract

Infections associated with health care (HAIS), are considered an important public health
problem around the world, since they generate the appearance of pathologies with microbial
resistance to antibiotics of special attention in research. Only in the United States do they
represent a high hospital cost, in Europe several studies have reported the isolation of
microorganisms, such as K. pneumoniae, with high resistance to antibiotics; In Mexico, a
retrospective analysis from 2009 to 2012 reported 1,300 resistant germs. In Ecuador, the
national public health research institute, Izquieta - Pérez, by 2020, carried out an approach
regarding bacterial typing, interpretation of sensitivity tests and resistance mechanism, in
sentinel hospitals. For this reason, a microbial resistance analysis is necessary, since different
bacteria such as K. pneumoniae, E. coli, P. aeruginosa; develop resistance to different
antimicrobials, and deepens the current problem of pharmacological choice, without an
epidemiological and molecular characterization of these mentioned microorganisms. In this
way, the genomic sequencing of the latest generations, by means of bacterial analysis
protocols, in amplicons of the 16S ribosomal RNA gene (rRNA), has shown to be a reliable
and efficient choice for this characterization. Objectives: The main objective of this project
is to identify, by molecular techniques, resistant bacterial isolates from clinical samples of
patients from a second level hospital. Materials and Methods: the proposed project is of an
experimental type, isolation of clinical samples, DNA extraction, amplification reaction,
amplification of 16SrDNA, amplicon sequencing, next-generation sequence analysis will be
carried out. Expected results: Obtain phenotypic and genotypic epidemiological data
according to our reality; that guide us adequately to the application of epidemiological and
molecular surveillance strategies, in addition to data of the germs with greater resistance and
according to hospital epidemiology.
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