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INTRODUCCION: Campylobacter jejuni ha sido
reconocido como una causa importante de diarrea
en todo el mundo. [1] Esta bacteria exhibe una
alta frecuencia de variacion genética asociada con
cambios en los antigenos de la superficie celular.
[2]

En varios paises industrializados se ha informado
un aumento en la resistencia a los antibiéticos de
C. jejuni, pero se conoce poco la epidemiologia de
la resistencia a los antibiéticos de Campylobacter
en los paises en desarrollo. [3]

OBJETIVO: Determinar el perfil de susceptibilidad
a la ciprofloxacina, tetraciclina y eritromicina y los
genotipos de Campylobacter aislado de la industria
avicola y humanos en Ecuador.

MATERIALES Y METODOS: El estudio fue realizado
entre noviembre de 2017 y septiembre de 2018 en
la ciudad de Quito. Se recuperd 134 aislamientos
de C. jejuni (44 aislamientos de granjas avicolas,
90 de pollo del comercio minorista y 3 aislados
humanos) de los cuales se seleccionaron 37
aislamientos como un subconjunto representativo
de esta coleccion. La diversidad genética de los
aislados de C. jejuni fueron investigados mediante
Multilocus sequence typing (MLST) y la resistencia
a eritromicina, tetraciclina y ciprofloxacina se
evalué mediante difusién en disco.

RESULTADOS: Se obtuvieron 23 secuencias tipo
(ST), los complejos clonales mas frecuentemente
observados fueron CC-354, CC-353 y CC-607. E1 ST-
1036 se encontrd en aislados de muestras de origen
humano y animal. Ademas, se encontr6 el ST-7669
en aislamientos de carcasas (minorista) y ciegos
de pollo (granja) de diferentes areas de las zonas
de muestreo. Por el contrario, se aislaron cepas del
ST-9336 de muestras recogidas de la misma area.
Trece de los 34 aislamientos de los que se obtuvo
su perfil de susceptibilidad eran resistentes a los
tres antibiéticos probados. La tasa de resistencia
mas alta fue a la ciprofloxacina (70,6%), seguida de
tetraciclina (67,6%) y eritromicina (35,3%).

CONCLUSIONES: Los resultados mostraron alta
resistencia a la ciprofloxacina en C. jejuni. Se
encontraron ST superpuestos entre aislamientos de
granjas, carcasas de tiendas minoristas y humanos,
lo que demuestra la posibilidad de transmision
de este patdgeno en la cadena alimenticia. Otros
estudios mostrarian la relevancia de C. jejuni en la
epidemiologia de la campilobacteriosis humana en
Ecuador.
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