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Metodologia
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las etapas que comprende este estudio.

Resultados

Los aislamientos de E. coli de cerdos presentan alta similitud genética en los grupos resaltados (cajas rojas), indicando posible transmisidon o clonacidén de cepas dentro del ambiente porcino. Las cepas agrupan perfiles similares de resistencia, sugiriendo
una posible presidn selectiva en el uso de antibidticos especificos como AMP (ampicilina), NAL (acido nalidixico) y TET (tetraciclina). Algunos aislamientos portan genes como CTX-M-55 y CTX-M-14, que codifican betalactamasas de espectro extendido
(BLEE), permitiendo resistencia a cefalosporinas. Esto es alarmante en cerdos, ya que estos genes suelen estar vinculados a resistencia clinica grave en humanos (Figura 1A). La diversidad genética en humanos puede reflejar la exposiciéon a una mayor
variedad de fuentes ambientales, alimentarias, o contactos zoondticos con animales. En humanos, se observa un perfil de resistencia mas amplio, probablemente debido al uso clinico de antibidticos como cefalosporinas y fluoroquinolonas. La presencia
de CTX-M-14 y CTX-M-55 en humanos es preocupante sugiriendo una posible transmisién desde animales o el ambiente (Figura 1B).
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Filogrupo Figura 4. Dendogramas de la Electroforésis en Campos Pulsados (PFGE) de cepas de E.coli colonizantes y/o causantes de diarrea aisladas de cerdos (A) y humanos (B).

Relacidn clonal por Xbal-PFGE de 31 aislamientos representativos de E. coli aislados de heces de cerdos y humano identificadas como comensales (ausencia de genes de
patotipos) o patdgenas (presencia de genes de algun patotipo). Los antibidticos analizados son: AMP= Ampicilina, CAZ= Ceftazidima, CTX= Cefotaxima, GEN=
Gentamicina, CIP= Ciprofloxacino, NAL= Acido nalidixico, SXT= Sulfametoxazol/trimetoprim, TET= Tetraciclina. En letras rojas se enfatiza la CTX-M-14 en cerdos y CTX-M-
15 en humanos identificada por analisis de la secuencia nucleétidica del amplicon de la cepa C2033A en cerdos y del genoma de la cepa HA-021A en humanos. ND= No
determinado. 2 Centros de Salud de obtencién de muestras en Jiutepec, Mor.: 1-CS Jiutepec, 2-CS Huizachera, 3- CS Calera Chica, 4-Hospital General de Cuernavaca “Dr
José G. Parres, Cuernavaca, Mor. Los paneles en rojo muestran la agrupacion de 11/31 cepas representativas de humanos en 4 clisteres y 5/20 representativas de
cerdos en dos clusteres. El porcentaje de similitud entre las cepas se representd en un dendograma de homologia utilizando el algoritmo UPGMA.

Figura 2. Frecuencia de filogrupos en cepas de E. coli patogenas y comensales aisladas de cerdos y humanos. El
grafico ilustra la distribucion de los filogrupos de E. coli comensal y patégena en cerdos y humanos, destacando las
diferencias en la representacion de cada filogrupo.

Entre las cepas de E. coli patégenas aisladas de humanos, los
patotipos mas frecuentes fueron EIEC y DAEC. En cerdos todas
las cepas fueron comensales.

* En este estudio se observd una resistencia a cefalosporinas de tercera generacion, especificamente cefotaxima (CTX) y ceftazidima (CAZ), en el 56% de los aislados de humanos y en el 28% de los aislados de
cerdos. Es relevante destacar que estos antibidticos son de uso comun en el tratamiento de infecciones por E. coli en humanos, pero no se utilizan en la industria pecuaria ni como profilacticos ni como
promotores de crecimiento.

* Se realizo la identificacién molecular de genes blaCTX-M pertenecientes a los grupos 1y 9, relacionados con la resistencia a CAZ y CTX de E. coli aislada de humanos y cerdos. En humanos, 17/88 (19.32%)
fueron positivos para el gen blaCTX-M-15 y blaCTX-M-55 (Grupo CTX-M-1), y 4/88 (4.55%) amplificaron para los genes blaCTX-M-14 y blaCTX-M-27 (Grupo CTX-M-9). En cerdos, 17/88 (19.32%) fueron
positivos para el gen blaCTX-M-55 y blaCTX-M-15 (Grupo CTX-M-1), y 3/88 (3.41%) amplificaron para el gen blaCTX-M-14 (Grupo CTX-M-9). Ambos grupos comparten genes CTX-M-14 y CTX-M-55, indicando
una conexion epidemioldgica que podria ser zoondtica o ambiental?.

* En cuanto a los filogrupos, el filogrupo A asociado a cepas comensales y de origen animal tuvo mayor presencia en cerdos (17.05%) que en humanos (6.82%). El filogrupo Al, aunque con caracteristicas
asociadas a patogenicidad también se asocia a cepas comensales teniendo menor presencia en cerdos (5.68%) y mayor en humanos (14.77%). El filogrupo B2, exclusivo de humanos y relacionado con la
patogenicidad mostrd valores similares en cepas patdgenas (2.27%) y comensales (3.41%). El filogrupo D1, asociado principalmente a cepas comensales, se encontré mas en cepas comensales de humano
(6.82%). El filogrupo D, predominante en humanos se encontrd en un 9.1% en cepas de E. coli patégenas con patotipo DAEC.

* El andlisis de campos pulsados mostré la presencia de 2 clonas mayoritarias en humanos (L y M), mientras que en los aislados de cerdos se identificaron 4 clonas (M, N, Q, T) y 3 subclonas (N1, N2, T1). Los
aislamientos humanos muestran mayor diversidad genética, probablemente debido a una mayor variedad de fuentes de exposicidn y factores selectivos. En cerdos, las cepas tienden a agruparse
genéticamente, lo que podria reflejar clonalidad dentro de las granjas o transmisién entre individuos en condiciones de alta densidad.

Conclusion

* La presencia de genes blaCTX-M-Grupo 1 y blaCTX-M-Grupo 9 detectados en los aislados de E. coli obtenidos en la clinica, que confieren una resistencia o susceptibilidad reducida a CAZ/CTX, podria
evidenciar la aparicidon de un alto porcentaje de poblaciones resistentes a estas cefalosporinas convirtiéndose en una grave amenaza para el manejo clinico de las infecciones.

* El analisis evidencia que los filogrupos B1, B2, y D estan asociados significativamente con patogenicidad en humanos, particularmente en Humanos Grupo 2, donde Filogrupo D es el mas prevalente. Esto

resalta la importancia de monitorear estos filogrupos, especialmente en contextos zoondticos, para prevenir la transmision de cepas patdgenas.

El analisis de clonacién mostré una mayor diversidad clonal en los aislados humanos y una relacidén clonal en los aislados de cerdo, sin evidencia de clonalidad directa entre ambas poblaciones. Estos

hallazgos, hacen de este trabajo un aporte importante para generar estrategias de prevencion y retraso de resistencia en la aplicacion de antimicrobianos.

Figura 3. Frecuencia de seis patotipos de E. coli. Los patotipos de E. coli son: ,
enteropatdégena (EPEC), enterotoxigénica (ETEC), enteroinvasiva (EIEC),
enteroagregativa (EAEC), enterohemorragica (EHEC) y de adherencia difusa
(DAEC).
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