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Identificacion in silico de genes de resistencia a antibidticos
en cepas de Salmonella Typhimurium ST213
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Salmonella enterica es uno de los principales agentes etioldgicos de enfermedades gastrointestinales transmitidas por alimentos,
afectando anualmente a millones de personas en todo el mundo. La prescripcién de antibiéticos contra este patdégeno se restringe a
grupos vulnerables como adultos mayores, nifios (<5 afios) y pacientes inmunocomprometidos. Pero la identificaciéon de genes de
resistencia a antibidticos en S. enterica tiene relevancia epidemioldgica y de salud publica debido a que ha aumentado el
aislamiento de cepas multirresistentes, porque existe una correlacidn resistencia-virulencia y por la transferencia horizontal de
genes de resistencia a otros patégenos. El serotipo mas cominmente aislado de muestras clinicas y alimentos es el Typhimurium,
siendo la secuencia tipo ST19 el genotipo fundador de dicho serotipo, identificado ademdas como el genotipo mas abundante y
ampliamente distribuido a nivel global. En algunas regiones se ha documentado el reemplazo de ST19 por otra ST. En Africa, la ST19
ha sido desplazada por la ST313, que es mas virulenta. El andlisis gendmico comparativo sugiere que la presencia de plasmidos que
acarrean genes de resistencia a antibidticos en ST313 puede ser un factor determinante del reemplazo. En México, el genotipo que
esta desplazando al ST19 en muestras clinicas y aislados de alimentos es el ST213, el cual presenta multirresistencia y ya se ha
encontrado en otros paises. Por su relevancia epidemioldgica, se realizé un anélisis genémico comparativo entre cepas del genotipo
ST213, para evaluar la distribucién de genes de resistencia a antibiéticos. A partir de conjuntos de reads Illumina depositados en
bases de datos, se ensamblaron y analizaron 158 genomas de cepas ST213 empleando el paquete TORMES. 156 genomas se
asociaron al serotipo Typhimurium/ST213, descartando aquellos ensamblados con cobertura y/o identidad menor a 97%. Al realizar
la busqueda de genes de resistencia a antibiéticos en la base de datos CARD empleando la herramienta Abricate, se identificaron 28
genes que confieren resistencia a diversas familias de antibidticos, incluyendo aquellos para resistencia a: aminoglucésidos,
diaminopirimidinas, fenicoles, fluoroquinolonas, macrélidos, sulfonamidas y tetraciclinas. En 157 genomas se encontré al menos uno
de los genes que confieren resistencia a diversas familias de antibiéticos. Cinco de los 28 genes, se encontraron en =140 cepas,
mientras que nueve genes se encontraron solo en una cepa cada uno. La mayoria de los genes de resistencia identificados estan
asociados a elementos mdviles (plasmidos, integrones o transposones), y solo cuatro se encuentran codificados en el cromosoma.
Doce de los 28 genes encontrados confieren resistencia mediante la expresién de bombas de eflujo, nueve por la inactivacién del
antibiético y siete por la modificacidn del sitio blanco. Los resultados indican que las cepas del genotipo ST213 adquieren o
intercambian genes de resistencia a antibiéticos principalmente mediante mecanismos de transferencia horizontal, lo que les
confiere multiresistencia a varias familias de antibiéticos. Sera interesante evaluar si dicha multiresistencia esta asociada tanto a
virulencia como al fendmeno de reemplazo de la ST19 por la ST213 en México.



