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RESUMEN

Prevalencia de Escherichia coli-ST131 productoras
de BLEE en aislados de bacteriemias desde 2009 al
2018
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INTRODUCCION: La secuencia tipo Escherichia
coli 131 (E. coli-ST131) se identificé por primera
vez entre los aislados productores de 3-lactamasas
de espectro extendido (BLEE) en Asia, Europa y
Norteaméricaen el 2008.[1] Este clon haemergido
rapidamente a nivel mundial hasta llegar a ser
un importante patégeno extra-intestinal, siendo
el mas predominante gracias a su capacidad de
adaptacidn. [2]

OBJETIVO: Identificar la secuencia tipo (ST)
y los genes bla,,, .. de E. coli-BLEE en cepas
recolectadas de bacteriemias en un periodo de 10
afos.

MATERIALES Y METODOS: De la coleccién de
microorganismos congelados en el Hospital
Vozandes Quito, se seleccionaron 147 E. coli-BLEE
aisladas de bacteriemias. Durante este periodo
se aislaron un total de 509 E. coli (147/509;
28,8%) de hemocultivos, que fueron procesados
con el sistema Bactec 9120 y la identificacion
bacteriana se realizé con el sistema Vitek2. Los
datos demograficos fueron obtenidos del software
WHONET. Una vez descongeladas las cepas, se
identificaron las secuencias tipo (ST) y los genes
implicados en la resistencia mediante PCR y
secuenciacion.

RESULTADOS: De las 147 E. coli-BLEE, 60%
(88/147) albergaban el gen bla,, , ..y 59.17%
(87/147; 59,17%) pertenecieron al clon ST131,
el mismo que no aparece sino hasta el afio

2010 (12,5%), a partir del cual se increment6
significativamente hasta el afo 2018 (58%).
La prevalencia de E. coli-BLEE aumento
gradualmente desde el 2009 (9,43%) hasta 2018
(27,9%), con la mayor prevalencia en el 2014
(40%).

CONCLUSIONES: No se evidencié la presencia
del clon E. coli ST131 antes del 2009. Una mayor
prevalencia del clon ST131 junto con bla_,,,, ,.se
observd en estos 10 afios, lo cual podria indicar
que este clon es el responsable de la diseminacién
de bla_,, . .. La persistencia de este clon en estos
10 afios, demuestra su capacidad de adaptacién
para mantenerse en el tiempo. Ecuador no esta
fuera del estallido emergente de ST131 que se ha
producido en los dltimos afios a nivel mundial, lo
que demuestralaimportancia de la monitorizacién
del clon para proporcionar a las autoridades de
salud publica una mejor informacién para ayudar
a combatir este clon.
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