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C097A Rectal Lechón Comensal A A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-NAL-TET
C2097B Rectal Lechón Comensal B A CTX-M-15,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
C2108C Rectal Lechón Comensal C A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-TET
C028A Rectal Lechón Comensal D D CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-TET
C2086B Rectal Lechón Comensal E D CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
C164A Rectal Vientre Comensal F A CTX-M-15,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
C215A Rectal Vientre Comensal G A CTX-M-55,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-SXT-TET
C147A Rectal Vientre Comensal H A CTX-M-15, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-TET-CL
C233A Rectal Lechón Comensal I D CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT
C099A Rectal Lechón Comensal J A CTX-M-15,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
C2033A Rectal Lechón Comensal K A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT
C2004A Rectal Lechón Comensal L A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT
C2005B Rectal Lechón Comensal L A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT-TET
C267A Rectal Lechón Comensal M A CTX-M-14, 55* AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
C267C Rectal Lechón Comensal M A CTX-M-14, 55* AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
C279A Rectal Lechón Comensal M ND Negativa AMP-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
C227A Rectal Lechón Comensal N ND Negativa AMP-NAL-SXT-TET
C057A Rectal Lechón Comensal O A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
C2102A Rectal Lechón Comensal P B1 CTX-M-14,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
C2020B Rectal Lechón Comensal Q A CTX-M-55,TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
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HA-020B Rectal 1 Comensal A B2 ND AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HB-016B Rectal 2 Comensal B D CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HA-009C Rectal 1 DAEC C D CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-NAL-SXT-TET
HA-009B Rectal 1 EIEC D B2 CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-NAL-SXT-TET
HA-011A Rectal 1 DAEC E B2 CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HB-011A Rectal 1 Comensal F A CTX-M-55 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
HC-045C Rectal 3 Comensal G D CTX-M-55, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
HA-013A Rectal 1 Comensal H A CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
HA-021A Rectal 1 EIEC I B1 CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-TET
HD-040C Rectal 4 DAEC J D CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-NAL-TET
HD-107A Rectal 4 Comensal K B2 CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HA-006A Rectal 1 Comensal L D CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HD-074B Rectal 4 EAEC M ND Negativa AMP-GEN-NAL-SXT
HD-075A Rectal 4 Comensal M ND Negativa NAL
HD-094B Rectal 4 Comensal N1 A CTX-M-14 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT
HD-073C Rectal 4 Comensal N D CTX-M-15 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT
HD-073B Rectal 4 Comensal N ND Negativa AMP-GEN-NAL-SXT-TET
HD-077A Rectal 4 ETEC N2 ND Negativa NAL
HD-074A Rectal 4 Comensal O ND Negativa NAL
HB-020B Rectal 2 Comensal P D CTX-M-15, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT-TET
HD-055B Rectal 4 DAEC Q D CTX-M-15, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HD-055C Rectal 4 Comensal Q D CTX-M-15, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HD-065A Rectal 4 Comensal R ND Negativa AMP-GEN-NAL-SXT-TET
HD-068A Rectal 4 Comensal S ND Negativa AMP-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
HD-041A Rectal 4 DAEC T D CTX-M-27 AMP-CAZ-CTX-NAL-SXT-TET
HD-041B Rectal 4 DAEC T D CTX-M-27 AMP-CAZ-CTX-SXT-TET
HD-042B Rectal 4 Comensal T1 D CTX-M-27 AMP-CAZ-CTX-CIP-NAL-SXT
HD-065C Rectal 4 EIEC U D CTX-M-15, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT-TET
HA-037C Rectal 2 Comensal V D TEM-141,206,214 AMP-CAZ-CTX-NAL-SXT-TET
HD-095A Rectal 4 Comensal W D TEM-141,206,214 AMP-CAZ-CTX-GEN-NAL-SXT-TET
HC-038A Rectal 3 Comensal X A CTX-M-55, TEM-1 AMP-CAZ-CTX-GEN-CIP-NAL-SXT-TET
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Escherichia coli productora de β-lactamasas de espectro extendido (BLEE) se destaca como un 
patógeno de prioridad crítica debido a su implicación en enfermedades tanto intrahospitalarias como 
comunitarias, para las cuales hay escasas opciones de tratamiento antimicrobiano1. La creciente 
resistencia a los antimicrobianos constituye una amenaza significativa para la salud global, donde la 
resistencia a cefalosporinas de tercera generación (C3G) emergen como un desafío crítico en la 
interfaz salud humana-animal2. La inocuidad de los animales de consumo junto con la RAM se ha 
convertido en una preocupación en el enfoque de Una Salud3-4. 

N= 88 Cerdos Humanos

Antibiótico Patógena
(n= 0)

Comensal
(n= 25)

Total
(n= 25)

Patógena
(n= 16)

Comensal
(n= 47)

Total
(n= 63)

AMP 0 (0.00%) 25 (28.41%) 25 (28.41%) 12 (13.64%) 44 (50.00%) 56 (63.64%)
CAZ 0 (0.00%) 1 (1.14%) 1 (1.14%) 5 (5.68%) 9 (10.23%) 14 (15.91%)
CTX 0 (0.00%) 0 (0.00%) 0 (0.00%) 0 (0.00%) 0 (0.00%) 0 (0.00%)

CAZ/CTX 0 (0.00%) 24 (27.27%) 24 (27.27%) 11 (12.5%) 38 (43.18%) 49 (55.68%)
GEN 0 (0.00%) 15 (17.05%) 15 (17.05%) 8 (9.1%) 27 (30.68%) 35 (39.78%)
CIP 0 (0.00%) 16 (18.18%) 16 (18.18%) 3 (3.41%) 28 (31.82%) 31 (35.23%)
NAL 0 (0.00%) 24 (27.27%) 24 (27.27%) 12 (13.64%) 42 (47.73%) 54 (61.37%)
SXT 0 (0.00%) 18 (20.45%) 18 (20.45%) 12 (13.64%) 38 (43.18%) 50 (56.82%)
TET 0 (0.00%) 22 (25.00%) 22 (25.00%) 11 (12.5%) 37 (42.05%) 48 (54.55%)

Los aislamientos de E. coli de cerdos presentan alta similitud genética en los grupos resaltados (cajas rojas), indicando posible transmisión o clonación de cepas dentro del ambiente porcino. Las cepas agrupan perfiles similares de resistencia, sugiriendo 
una posible presión selectiva en el uso de antibióticos específicos como AMP (ampicilina), NAL (ácido nalidíxico) 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 clínica grave en humanos (Figura 1A). La diversidad genética en humanos puede reflejar la exposición a una mayor 
variedad de fuentes ambientales, alimentarias, o contactos zoonóticos con animales. En humanos, se observa un perfil de resistencia más amplio, probablemente debido al uso clínico de antibióticos como cefalosporinas y fluoroquinolonas. La presencia 
de CTX-M-14 y CTX-M-55 en humanos es preocupante sugiriendo una posible transmisión desde animales o el ambiente (Figura 1B).

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). 
Relación 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 patógenas (presencia de genes de algún patotipo). Los antibióticos analizados son: AMP= Ampicilina, CAZ= Ceftazidima, CTX= Cefotaxima, GEN= 
Gentamicina, CIP= Ciprofloxacino, NAL= Ácido nalidíxico, SXT= Sulfametoxazol/trimetoprim, TET= Tetraciclina. En letras rojas se enfatiza la CTX-M-14 en cerdos y  CTX-M-
15 en humanos  identificada por análisis de la secuencia nucleótidica del amplicón de la cepa C2033A en cerdos  y del genoma de la cepa HA-021A en humanos. ND= No 
determinado.  

a Centros de Salud de obtención 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 agrupación de 11/31 cepas representativas de humanos en 4 clústeres y 5/20 representativas de 
cerdos en dos clústeres. El porcentaje de similitud entre las cepas se representó en un dendograma de homología utilizando el algoritmo UPGMA.

Los filogrupos B1, B2, y D2 están más relacionados con patogenicidad, mientras que los filogrupos A 
y A1 son predominantemente comensales. El filogrupo D2 se asocia con la patogenicidad en cerdos 
y humanos, pero es dominante en humanos, lo que subraya su importancia como filogrupo 
patógeno.

Figura 1. Resistencia antimicrobiana de Escherichia coli aislada de materia fecal de cerdos y humanos. AMP= 
Ampicilina, CAZ= Ceftazidima, CTX= Cefotaxima, GEN= Gentamicina, CIP= Ciprofloxacino, NAL= Ácido nalidíxico, 
SXT= Sulfametoxazol/trimetoprim, TET= Tetraciclina.

Figura 2. Frecuencia de filogrupos en cepas de E. coli patogenas y comensales aisladas de cerdos y humanos. El 
gráfico ilustra la distribución de los filogrupos de E. coli comensal y patógena en cerdos y humanos, destacando las 
diferencias en la representación de cada filogrupo.

Discusión
• En este estudio se observó una resistencia a cefalosporinas de tercera generación, específicamente 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 antibióticos son de uso común en el tratamiento de infecciones por E. coli en humanos, pero no se utilizan en la industria pecuaria ni como profilácticos ni como 
promotores de crecimiento.

• Se realizó la identificación molecular de genes blaCTX-M pertenecientes a los grupos 1 y 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 conexión epidemiológica que podría ser zoonótica o ambiental2.

• 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 A1, aunque con características 
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 mostró valores similares en cepas patógenas (2.27%) y comensales (3.41%). El filogrupo D1, asociado principalmente a cepas comensales, se encontró más en cepas comensales de humano 
(6.82%). El filogrupo D, predominante en humanos se encontró en un 9.1% en cepas de E. coli patógenas con patotipo DAEC. 

• El análisis de campos pulsados mostró 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 exposición y factores selectivos. En cerdos, las cepas tienden a agruparse 
genéticamente, lo que podría reflejar clonalidad dentro de las granjas o transmisión entre individuos en condiciones de alta densidad.
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Figura 3. Frecuencia de seis patotipos de E. coli. Los patotipos de E. coli son: 
enteropatógena (EPEC), enterotoxigénica (ETEC), enteroinvasiva (EIEC), 
enteroagregativa (EAEC), enterohemorrágica (EHEC) y de adherencia difusa 
(DAEC). 

Caracterizar aislamientos de Escherichia coli resistentes a C3G de origen porcino y humano para ver la 
asociación entre estas poblaciones.

Fgura 1. Modelo de interfase salud humana-animal utilizado 
en el estudio. La granja porcícola y los Centros de Salud que 
se muestrearon (A= Centro de Salud Calera Chica, 
B=Huizachera, C=Calera Chica) se localizan en el municipio de 
Jiutepec, Morelos, México y D= Hospital General  Dr. José G. 
Parres de Cuernavaca, Morelos, México. 

Entre las cepas de E. coli patógenas aisladas de humanos, los 
patotipos más frecuentes fueron EIEC y DAEC. En cerdos todas 
las cepas fueron comensales. 
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Figura 2. Esquema general de trabajo. Se muestran 
las etapas que comprende este estudio.
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