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Los estafilococos coagulasa-negativos (CoNS), en particular Staphylococcus epidermidis, son una parte prominente
de la  microbiota normal  de la  piel  humana y las  membranas mucosas.  S.  epidermidis  se encuentra entre los
principales agentes causantes de infecciones nosocomiales;  además de la presencia de potenciales factores de
virulencia, los aislados de S. epidermidis de los entornos hospitalarios son frecuentemente multirresistentes a los
antimicrobianos que dificultan su tratamiento. Las relaciones filogenéticas entre distintos genes tet son analizadas
de acuerdo a sus secuencias nucleotídicas recuperadas de NCBI. Se estudiaron 8 diferentes genes tet, empleando
como grupo de estudio el gen tet de Staphylococcus epidermidis y como grupo externo al gen tet A de Escherichia
coli. Con el resultado de este análisis se obtuvieron dos topologías de relaciones entre los genes tet. Este trabajo
permitió ubicar el gen tet de Staphylococcus epidermidis agrupado monofileticamente con tet L de Staphylococcus
aureus. Debido a la alta variedad de estos genes, resulta importante elucidar las distancias filogenéticas entre los
mismos, para encontrar metodologías que ayuden a sintetizar fármacos que tengan un amplio espectro de acción
contra una gran cantidad de genes tet.


