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RESUMEN 

Introducción: Dentro del género Acinetobacter, las especies pertenecientes al complejo 
Acinetobacter calcoaceticus-Acinetobacter baumannii son las que se asocian 
principalmente como causantes de infecciones hospitalarias y de la comunidad, donde A. 
baumannii es la especie más estudiada. Estos microorganismos pueden desarrollar 
resistencia a los antimicrobianos debido a mecanismos intrínsecos o por la adquisición de 
ellos, lo cual ha disminuido las alternativas de tratamiento y dificultado la recuperación 
del paciente, al igual que les ha permitido adaptarse y sobrevivir en el ambiente 
hospitalario, lo que dificulta su erradicación en este entorno. 
Objetivo: Determinar algunos mecanismos de resistencia a los antibióticos en especies de 
Acinetobacter spp. causantes de infecciones en el Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla. 
Material y métodos: Se recolectaron cepas de pacientes hospitalizados y ambulatorios 
durante el periodo 2015-2019. Fueron identificadas por el sistema Vitek® 2 y algunas 
cepas fueron tipificadas por la secuenciación parcial del gen rpoB. Se realizaron pruebas 
de susceptibilidad antibiótica (método Kirby-Baüer) y concentración mínima inhibitoria 
(CMI) en presencia y ausencia de dos inhibidores de bombas de expulsión. Se determinó la 
relación clonal por electroforesis en gel de campos pulsados (PFGE). Por PCR y 
secuenciación se determinaron genes de resistencia. Se realizó extracción plasmídica y se 
secuenció el genoma completo de una cepa portadora de carbapenemasas. 
Resultados: Se trabajó con 49 cepas del Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla. Un 25% 
fueron aisladas de lavados broncoalveolares, 14% de expectoraciones, 14% de urocultivos, 
10% de secreciones de heridas, entre otros. Provinieron de los servicios de medicina 
interna y la unidad de cuidados intensivos principalmente. 36 cepas fueron identificadas 
como pertenecientes al complejo Acinetobacter calcoaceticus-Acinetobacter baumannii 
por el sistema Vitek® 2, mientras que 13 se trataron de cepas consideradas especies 
ambientales: 7 A. haemolyticus, 3 A. lwoffii, 2 A. ursingii y 1 Acinetobacter spp. Sólo 13 
cepas fueron tipificadas por la secuenciación parcial del gen rpoB: 7 A. baumannii, 1 A. 
pittii, 3 A. haemolyticus, 1 A. ursingii y 1 A. schindleri. De acuerdo con el perfil de 
susceptibilidad antibiótica fueron seleccionadas 25 cepas A. baumannii multidrogo-
resistentes (MDR) y resistentes a carbapenémicos. Las 25 cepas A. baumannii MDR no 
formaron parte de un brote y se distribuyeron en 7 pulsotipos diferentes, fueron 
portadoras de las betalactamasas OXA-66 (100%), OXA-72 (100%), OXA-23-like (12%), 
NDM-like (36%) e IMP-like (4%). Se localizaron los arreglos ISAba48 río arriba de OXA-72 
en 21 cepas, y el arreglo ISAba125 río arriba de NDM-like en 9 cepas. Se observaron 4 
perfiles de bandas plasmídicas diferentes en las 25 cepas A. baumannii MDR. Se evidenció 
la participación de bombas de expulsión de familias diferentes en la resistencia a 
carbapenémicos, aminoglucósidos y fluoroquinolonas. La cepa A. baumannii AE38 porta 
diversos determinantes de resistencia, así como un plásmido que alberga a OXA-72 
(pAbaAE38) y se logró localizar a ISAba48 río arriba conformando un segundo promotor a 
la betalactamasa. En la misma cepa fueron localizados múltiples sistemas de expulsión de 
diferentes familias, incluyendo los 3 principales de la familia RND (resistance-nodulation-
division family). No se encontró al sistema regulador AdeRS del sistema AdeABC, se 
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encontraron cambios aminoacídicos en los componentes AdeB y AdeJ, así como en el 
regulador AdeN del sistema AdeIJK. 
Conclusión: Se mostró la presencia de aislados A. baumannii MDR causantes de 
infecciones en este hospital. Se encontraron aislados portadores de carbapenemasas tipo 
OXA, NDM-like, e IMP-like. Se mostró que las bombas de expulsión juegan un papel 
importante en la resistencia a los antibióticos. Estos mecanismos contribuyen a la 
adaptación de A. baumannii en al ambiente hospitalario. 
 
 
 
Palabras clave: Acinetobacter spp., mecanismos de resistencia, plásmidos, 

bombas de expulsión. 
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1. INTRODUCCIÓN 

1.1 Infecciones Asociadas a la Atención en Salud y agentes causales  

Las Infecciones Asociadas a la Atención en Salud (IAAS) son un importante 

problema de salud pública que contribuye sustancialmente a un incremento del 

tiempo de hospitalización, costos de atención, así como a la morbilidad y 

mortalidad causando un gran impacto socioeconómico (Hopmans et al., 2020; 

Sosa-Hernández et. al., 2019). Las IAAS se presentan principalmente en unidades 

de cuidados intensivos (UCI), no obstante, también pueden presentarse en 

pacientes ambulatorios, esto debido a diversas patologías de base y asociadas a 

múltiples tratamientos que incluyen antibióticos, los cuales propician un ambiente 

hostil y al cual los microorganismos deben adaptarse para sobrevivir en él 

(Salmanov et al., 2019). 

Dentro de los microorganismos causantes de estas infecciones, el grupo ESCAPE 

(conformado por Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Clostridium 

difficile, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa y Enterobacterias) ha 

adquirido mayor relevancia debido a que los géneros bacterianos que lo 

constituyen tienen la habilidad de “escapar” de la acción biocida de los 

antibióticos, y están causando dificultades en el tratamiento y recuperación de los 

pacientes (Peterson, 2009; Mulani et al., 2019). Sin embargo, aunque en la 

actualidad, este grupo de bacterias es más frecuentemente aislado, no se debe 

dejar de lado a otros microorganismos importantes causantes de infecciones como 

lo son Stenotrophomonas maltophilia y Burkholderia cepacia (RHOVE, 2015). 

1.2 Taxonomía del género Acinetobacter 

Exactamente no se conoce cuando se realizó el primer aislamiento de alguna 

especie del género, pero se estima que durante 1914 se aislaron a los primeros 

cocobacilos Gramnegativos que probablemente se trataban de Acinetobacter spp. 

(Wong et al., 2017). A la fecha, los nombres de las diferentes especies han sufrido 
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cambios taxonómicos a lo largo de los años, se les llegó a nombrar como Mima 

polymorphia (ahora Acinetobacter lwoffii), Herellea vaginicola (ahora Acinetobacter 

baumannii o Acinetobacter calcoaceticus), Bacterium anitratum y Moraxella lwoffi; 

sin embargo, la clasificación taxonómica actual del género Acinetobacter 

pertenece al dominio Bacteria, filo Proteobacteria, clase Gammaproteobacteria, 

orden Pseudomonadales y familia Moraxellaceae (Almasaudi et al., 2018; Wong et 

al., 2017). De acuerdo con la clasificación de Alexandr Nemec, el género consiste 

en 63 especies distintas con nombres validados, 10 nuevas especies putativas, 

pero no válidamente nombradas, y 17 cepas en un estado taxonómico aún 

desconocido (https://apps.szu.cz/anemec/Classification.pdf, la última actualización 

se realizó en enero del 2020). 

1.3 Características del género 

El género Acinetobacter consta de cocobacilos Gramnegativos, no móviles, no 

esporulados, catalasa positivos y oxidasa negativos, la mayoría de los 

aislamientos no fermentan la glucosa y su genoma tiene un contenido G+C del 

39% (Lee et al., 2017). A pesar de ser inmóviles se ha reportado que en medios 

semisólidos llegan a presentar un movimiento tipo twitching mediado por pili tipo IV 

(Doughari et al., 2009). 

Acinetobacter spp. se encuentra ampliamente distribuido en diferentes ambientes 

incluyendo suelo, agua, vegetales y piel de animales y humanos. En el humano ha 

sido aislado de diferentes sitios anatómicos como nariz, oídos, garganta, frente, 

tráquea, conjuntiva, vagina, axila y manos (Maravic et al., 2016). De igual manera 

puede sobrevivir durante periodos de tiempo pronlongados en superficies y 

objetos inanimados y además de ser resistente a la desecación (Asif et al., 2018). 

1.4 Importancia del género Acinetobacter 

Dentro de las especies conformantes de este género, las especies A. 

calcoaceticus, A. baumannii, A. pittii (especie genómica 3), A. nosocomialis 

(especie genómica 13TU), A. seifertii y A. dijkshoorniae en conjunto forman el 

complejo Acinetobacter calcoaceticus-Acinetobacter baumannii (Acb) (Nemec et 

https://apps.szu.cz/anemec/Classification.pdf
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al., 2011; Nemec et al., 2015; Cosgaya et al., 2016). Por el alto grado de similitud 

entre estas especies, el término complejo Acb fue acuñado para incluirlas (Gerner-

Smidt et al., 1991; Nemec et al., 2011; Cosgaya et al., 2016; Nemec et al., 2019). 

El complejo Acb es el principal causante de múltiples infecciones en el tracto 

respiratorio, tracto urinario, torrente sanguíneo, piel, tejidos blandos, entre otros 

más (Facciola et al., 2019). A. baumannii es la especie más frecuentemente 

aislada como causante de infecciones nosocomiales y adquiridas en la 

comunidad, seguido de A. pittii y A. nosocomialis. Estos microorganismos tienen la 

capacidad de colonizar piel y superficies inertes, y actualmente presentan 

resistencia a gran variedad de antibióticos, lo que en conjunto les permite 

sobrevivir en el ambiente hospitalario (Bello-López et al., 2019; Villalón et al., 

2019; Gaiarsa et al., 2019). 

1.5 Identificación del género Acinetobacter 

Las especies del complejo Acb pueden crecer adecuadamente entre 35-37°C, 

mientras que A. baumannii es la única especie del género que puede crecer a 

44°C. Puede aislarse en medios de cultivo rutinarios de laboratorio como agar 

sangre, agar chocolate y agar MacConkey. En este último se producen colonias 

incoloras indicando la incapacidad para fermentar lactosa, mientras que en el agar 

selectivo Leeds (Jawad et al., 1994), Acinetobacter muestran colonias color rosado 

(Muhammad et al., 2018). Entre las pruebas fenotípicas que se utilizan para la 

identificación del género se encuentran pruebas bioquímicas como catalasa, 

oxidasa, producción de indol, prueba de movilidad, oxidación de glucosa, 

crecimiento a 44°C, hidrólisis de gelatina y asimilación de múltiples fuentes de 

carbono (Peleg et al., 2008). En los hospitales se emplean sistemas 

semiautomatizados como API® 20NE, VITEK® 2 y Microscan®, que se basan en 

el metabolismo bacteriano para la diferenciación de especies de este género. 

Si bien, se han utilizado diferentes métodos fenotípicos y genotípicos para la 

identificación de especies del género Acinetobacter, el problema radica en que 

incluye un gran número de especies nombradas, pero no hay una técnica simple 
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para su adecuada identificación (Mateo-Estrada et al., 2019). Se han desarrollado 

diferentes metodologías moleculares para la identificación a nivel especie, donde 

la espectrofotometría de masas MALDI-TOF es recientemente el método de 

elección para la identificación rápida de especies bacterianas. Sin embargo, no 

puede diferenciar de manera confiable entre algunas especies estrechamente 

relacionadas como las pertenecientes al complejo Acb (Šedo et al., 2013; 

Fernádez-Orth et al., 2017). Otras técnicas empleadas son hibridación ADN-ADN, 

y el uso de diferentes marcadores filogenéticos como el 16S rRNA, recA 

(Krawczyk et al., 2002), gyrB (Teixeira et al., 2017) y rpoB. La amplificación de una 

región específica (≈350 pb) del gen rpoB (que codifica para la subunidad β de la 

RNA polimerasa bacteriana) es la técnica más utilizada para la tipificación de 

aislados de Acinetobacter spp. (La Scola et al., 2006). Y actualmente es más 

común la utilización de la secuenciación masiva del genoma completo en conjunto 

con la metodología de identidad de nucleótidos promedio (ANI) (Nemec et al., 

2018; Hu et al., 2019). 

1.6 Patogenicidad del género Acinetobacter 

Las especies del género Acinetobacter son consideradas como patógenos 

oportunistas (Lee et al., 2017). Recientes estudios han identificado pocos factores 

de virulencia en comparación con otros patógenos Gramnegativos (McConell et 

al., 2013). Dentro los factores de virulencia que han sido estudiados en A. 

baumannii se encuentran la producción de proteínas de membrana externa como 

OmpA y Omp33-36 que juegan un papel importante en la adherencia e invasión 

celular (Smani et al., 2013; Smani et al., 2014); la síntesis de cápsula 

lipopolisacárida que incrementa la resistencia al complemento (Geisinger et al., 

2015); la producción de sistemas de captación de metales como las 

acinetobactinas que contribuyen a la patogenicidad de A. baumannii en 

infecciones (McConell et al., 2013); así como la expresión de sistemas de 

secreción tipo II, V y VI que participan en el transporte e inyección de proteínas 

efectoras y en la formación de biopelícula (Weber et al., 2016). 
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1.7 Tratamiento, control y prevención de infecciones causadas por 

Acinetobacter spp 

Dependiendo de la resistencia a los antibióticos que presentan los aislados de 

Acinetobacter spp., se clasifican en: cepas multidrogo-resistentes (MDR) cuando 

no son susceptibles a uno o más antibióticos en tres categorías antibióticas 

diferentes, extremadamente resistentes (XDR) cuando no presentan 

susceptibilidad a uno o más antibióticos en todas las categorías, excepto en dos o 

menos categorías antibióticas diferentes. Y, por último, pandrogo-resistentes 

(PDR) cuando no presentan susceptibilidad a ninguno de los antibióticos 

empleados (Magiorakos et al., 2012). 

El tratamiento empírico inadecuado de las infecciones graves causadas por A. 

baumannii se asocia con un aumento en la mortalidad. Por lo tanto, es crucial 

conocer las opciones terapéuticas disponibles, así como el perfil de susceptibilidad 

de cada caso en particular (Garnacho et al., 2019). Si bien, los carbapenémicos 

siguen siendo el tratamiento de elección para cepas de Acinetobacter MDR, 

actualmente el reporte de Acinetobacter resistentes a carbapenémicos ha ido en 

aumento a nivel mundial (Akrami et al., 2019). Es por ello, que se buscan otras 

opciones terapéuticas como el empleo de la combinación ampicilina/sulbactam la 

cual ha sido efectiva en el tratamiento de algunos casos de infecciones por 

Acinetobacter resistentes a carbapenémicos. Para infecciones causadas por 

cepas PDR se opta por utilizar combinaciones de antibióticos como 

colistina/carbapenémicos, colistina/tigeciclina o colistina/aminoglucósido, pero 

desafortunadamente, la toxicidad de estas opciones ha hecho que sean de última 

opción (Garnacho et al., 2019). 

Una característica importante de A. baumannii es su habilidad para causar brotes 

y volverse endémico, es necesaria la implementación de estrategias de control y 

prevención de infecciones, tales como el aislamiento del paciente, la limpieza y 

cuidado de dispositivos invasivos, la higiene tanto del personal sanitario como de 

las instalaciones hospitalarias, y por último, y más importante, el constante y 
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adecuado lavado de manos antes, durante y después de tratar al paciente 

(Garnacho et al., 2015). 

1.8 Mecanismos de resistencia a los antibióticos 

Acinetobacter baumannii se ha convertido en uno de los patógenos con mayor 

interés médico y de investigación debido a su asombrosa capacidad para persistir 

y adaptarse a diferentes ambientes (Lin et al., 2014). En los 1970’s las infecciones 

por Acinetobacter podrían tratarse eficazmente con antibióticos de primera línea 

como penicilinas, sin embargo, se comenzó a observar un incremento en la 

ineficacia de este grupo y otros más para tratar dichas infecciones (González-

Villoria et al., 2016).  Aunque este microorganismo posee en su genoma central 

resistencia innata hacia algunos grupos de antibióticos, también fácilmente puede 

adquirir nuevos determinantes de resistencia, los cuales al acumularse han 

disminuido gradualmente las opciones terapéuticas disponibles para tratar las 

infecciones en la práctica clínica (Lee et al., 2017; Garnacho et al., 2019). 

Dentro de los mecanismos de resistencia a los antibióticos que han sido descritos 

y estudiados están la inactivación o modificación del antibiótico, participación de 

sistemas de bombas de eflujo que expulsan al antibiótico, reducción en la 

permeabilidad de la membrana celular y alteración o protección de los sitios 

blanco sobre los que actúan los antibióticos. Estas son diferentes estrategias que 

han sido adquiridas por Acinetobacter para evadir la acción de estos agentes 

antimicrobianos (Mulani et al., 2019). 

1.8.1 Inactivación o modificación del antibiótico 

La inactivación enzimática por betalactamasas es el mecanismo más importante y 

ampliamente distribuido en Acinetobacter spp. De acuerdo con la homología en las 

secuencias aminoacídicas de estas enzimas, se pueden agrupar en diferentes 

clases, A, B, C y D (Bush et al., 2020). En A. baumannii las 4 clases de 

betalactamasas han sido identificadas y estudiadas (Kaur et al., 2018). 
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Betalactamasas de clase A como TEM, SHV, CTX-M, PER, VEB, SCO y CARB 

han sido identificadas en A. baumannii, cabe mencionar que esta clase de 

betalactamasas hidrolizan eficazmente penicilinas y cefalosporinas, además de 

que pueden ser inhibidas empleando ácido clavulánico. Dentro de este mismo 

grupo algunas variantes de GES y KPC con actividad carbapenemasa han sido 

detectadas en aislados de A. baumannii (Lee et al., 2017). 

A diferencia de betalactamasas de clase A, C y D cuya actividad enzimática 

depende de residuos de serina, las de clase B o también denominadas metalo-

betalactamasas emplean Zinc para su actividad catalítica (Jeon et al., 2015). Esta 

clase de enzimas confieren resistencia a todos los antibióticos betalactámicos, 

incluyendo carbapenémicos, con excepción de monobactámicos (Ramírez et al., 

2020). En A. baumannii se han identificado la metalo-betalactamasa NDM y sus 

variantes NDM-1, NDM-2, NDM-3, NDM-5 y NDM-7 (Wu et al., 2019; Khalid et al., 

2020; Singh et al., 2020); del grupo VIM las variantes VIM-1, VIM-2, VIM-3, VIM-6, 

VIM-11 y VIM-25 (Ramírez et al., 2020); y del grupo IMP las variantes IMP-1, IMP-

2, IMP-4, IMP-5, IMP-6, IMP-8, IMP-11, IMP-14, IMP-19, IMP-24 e IMP-55 han 

sido reportadas en este microorganismo (Lee et al., 2017; Ramírez et al., 2020). 

Acinetobacter spp. acarrea una betalactamasa de clase C intrínseca derivada de 

AmpC, la cual es denominada como ADC (Acinetobacter derived 

cephalosporinase) (Périchon et al., 2014). Esta enzima puede conferir resistencia 

a cefamicinas, penicilinas, cefalosporinas e inhibidores de betalactamasas (Karah 

et al., 2017). 

Dentro de este género, las betalactamasas de clase D o también denominadas 

oxacilinasas (OXA), por su capacidad de hidrolizar más rápidamente oxacilina que 

bencilpenicilinas, se encuentran ampliamente distribuidas en las diferentes 

especies de Acinetobacter (Jeon et al., 2015). Esta clase de enzimas pueden 

dividirse en diferentes familias o subgrupos de acuerdo con su secuencia 

aminoacídica, donde las que tienen mayor relevancia en A. baumannii son 

aquellas familias que presentan actividad carbapenemasa como OXA-51-like, 

OXA-23-like, OXA24/40 like y OXA-58-like (Evans et al., 2014).  
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Otras enzimas importantes son las enzimas modificadoras de aminoglucósidos 

responsables, en parte, de la resistencia de A. baumannii hacia aminoglucósidos 

como acetiltransferasas (AACC1, AACC2 y AACA4), adeniltransferasas (ANT(3’’)-

Ia) y fosfotransferasas (APHA1 y APH(3’’)). Los genes que codifican para estas 

enzimas son comúnmente encontrados en elementos genéticos movilizables como 

integrones (In) y transposones (Tn) los cuales a su vez pueden localizarse en 

plásmidos o en el cromosoma de la bacteria formando parte o no de islas 

genómicas de resistencia (Lee et al., 2017). 

1.8.2 Bombas de expulsión 

En diferentes bacterias Gramnegativas los sistemas de eflujo juegan un papel muy 

importante en el surgimiento de cepas MDR. Seis familias de bombas de expulsión 

han sido descritas en A. baumannii:  ATP binding cassette (ABC) transporters, 

major facilitation super family (MFS), multidrug toxic composite extrusion (MATE) 

transporters, small drug resistance (SMR) family, resistance-nodulation-division 

(RND) family y la más recientemente descrita proteobacterial antimicrobial 

composite efflux (PACE) family (Temgoua et al., 2018). Particularmente la 

sobreexpresión de sistemas de eflujo de la familia RND, como AdeABC, AdeFGH 

y AdeIJK se han asociado con heteroresistencia en A. baumannii esto debido al 

amplio espectro de grupos de antibióticos que pueden expulsar (Leus et al., 2018).  

La sobreexpresión del sistema AdeABC puede conferirle resistencia a la mayoría 

de los antibióticos que se emplean como tratamiento en las infecciones causadas 

por este microorganismo como lo son betalactámicos, incluyendo 

carbapenémicos, aminoglucósidos, fluoroquinolonas, tetraciclinas, macrólidos, 

tigeciclina, cloranfenicol y trimetoprim. De igual manera, en el caso de AdeIJK se 

asocia con resistencia a betalactámicos, incluyendo carbapenémicos, 

fluoroquinolonas, tetraciclinas, macrólidos, trimetoprim, cloranfenicol y 

sulfonamidas. Mientras que la sobreexpresión de AdeFGH se asocia 

principalmente con la expulsión de aminoglucósidos, fluoroquinolonas y 

cloranfenicol (Mullie et al., 2016; Leus et al., 2018; Xu et al., 2019). Asimismo, la 

sobreexpresión de otros sistemas de la familia RND como AdeDE y AdeXYZ han 
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sido reportados e involucrados en la resistencia a carbapenémicos en A. pitti y A. 

nosocomialis (Singkham et al., 2018). 

Para combatir la resistencia antibiótica dada por estas bombas podrían emplearse 

inhibidores de bombas de eflujo, los cuales pueden restaurar la acción biocida del 

antibiótico. Los mecanismos específicos implicados en la inhibición aún no son 

comprendidos en su totalidad, no obstante, las bombas de eflujo pueden ser 

inhibidas a nivel de su actividad, de su expresión o de su ensamblaje (Blanco et al, 

2018). La Fenilalanina-Arginina-Beta-Naftilamida (PAβN) es un inhibidor 

competitivo para los sistemas de eflujo de la familia RND, el cual se une al sitio de 

reconocimiento del antibiótico en la bomba de eflujo y de esta manera favorece la 

acumulación y acción del agente antimicrobiano (Mullie et al., 2016; Lamut et al., 

2019). Mientras que otros inhibidores, como el Carbonil Cianuro 3-

Clorofenilhidrazona (CCCP), actúa inhibiendo el gradiente de protones de la 

bomba de eflujo; y no solamente inhibe a sistemas de la familia RND sino también 

a otras familias que emplean la misma fuente energética como son MATE, SMR y 

MFS (Reza et al., 2019). 

1.8.3 Cambios en la permeabilidad de la membrana celular 

En A. baumannii las porinas forman canales que permiten el transporte de 

moléculas a través de la membrana externa y es por lo mismo que estas 

estructuras pueden jugar un papel importante en la resistencia antibiótica. 

Interrupciones o deleciones en la porina CarO o por presencia de secuencias de 

inserción como ISAba1, ISAba10, ISAba825 O ISAba15 se asocian con un 

aumento en los valores de concentración mínima inhibitoria (CMI) para 

carbapenémicos (Mirshekar et al., 2018). No obstante, otras porinas como OmpA, 

Omp22-33, Omp33-36, Omp37, Omp43, Omp44 y Omp47 podrían estar 

participando en la resistencia a antibóticos, debido a una interacción entre estas 

estructuras y carbapenemasas como OXA-23 (Fonseca et al., 2013; Smani et al., 

2014; Lee et al., 2017).  

1.8.4 Alteración o modificación de sitios blanco 
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El principal mecanismo de resistencia a fluoroquinolonas es mediado por 

mutaciones en GyrA (Ser83Leu, Gly81Val, Ala84Pro y Gly81Asp) y ParC 

(Ser80Leu, Glu84Lys, Gly78Cys), subunidades de la DNA girasa y topoisomerasa 

IV respectivamente (Yoon et al., 2013; Ugolotti et al., 2016).  

Por otro lado, también han sido identificados en A. baumannii determinantes de 

resistencia a quinolonas codificadas en plásmidos como son qnrA, qnrB y qnrS 

(Yang et al., 2016). Otros mecanismos son la sobreexpresión de proteínas de 

unión a penicilina (PBP) alteradas y con baja afinidad a imipenem las cuales están 

involucradas con la resistencia a este antibiótico (Lee et al., 2017). También está 

la metilación de la subunidad 16S de rRNA por armA y protección ribosomal por 

tetM que son responsables de resistencia a aminoglucósidos y tetraciclinas en A. 

baumannii (Hasani et al., 2016; Lee et al., 2017). 

1.9 Elementos genéticos movilizables 

En la actualidad existe un incremento en los reportes de cepas MDR, XDR y PDR 

en especies de Acinetobacter (Garza-González et al., 2019; López-Durán et al., 

2020). El desarrollo de estos fenotipos de resistencia, frecuentemente, se deben a 

eventos de transferencia horizontal de genes de resistencia entre especies de este 

u otros géneros bacterianos (Pagano et al., 2016). Estos genes de resistencia 

pueden localizarse dentro de elementos genéticos movilizables como lo son 

integrones, transposones o secuencias de inserción (ISAba), que a su vez pueden 

encontrarse integrados en material genético extracromosomal denominados 

plásmidos (Brovedan et al., 2020). Actualmente existe un esquema de tipificación 

de plásmidos de Acinetobacter basado en su replicón (Bertini et al., 2010); sin 

embargo, no todos los plásmidos que portan las especies de este género pueden 

ser clasificados por esta metodología, por lo que es necesario estudiar más los 

plásmidos en este género bacteriano, para poder establecer alguna herramienta 

de clasificación. 

 

 



 

11 

 

2. ANTECEDENTES 

Las IAAS y la resistencia a los antibióticos se han convertido en amenazas en 

crecimiento para la salud pública en todo el mundo (Tacconelli et al.¸2018). En 

Europa estas problemáticas son vigiladas por el Centro Europeo de Control de 

Enfermedades (ECDC) en conjunto con la Red Europea de Vigilancia de la 

Resistencia Antimicrobiana (EARS). En su reporte anual epidemiológico en 2017, 

reportaron que un 64% de los aislados de A. baumannii presentaron resistencia a 

antibióticos carbapenémicos. Por el contrario, en Estados Unidos el Centro de 

Control de Enfermedades (CDC) en el mismo periodo reportó una disminución en 

los casos de IAAS por A. baumannii resistente a carbapenémicos (de 11,700 

casos en 2013 contra 8,500 casos en 2017), no obstante, la producción de 

carbapenemasas en esta bacteria sigue siendo motivo de preocupación para las 

autoridades sanitarias debido a una posible diseminación a otros géneros 

bacterianos y en consecuencia un incremento en el problema de la resistencia 

antimicrobiana (CDC 2019). En México la Red Hospitalaria de Vigilancia 

Epidemiológica en su informe anual de 2015 reportó a Acinetobacter baumannii 

como principal agente causal aislado en brotes de IAAS.  

En México, son pocos los grupos de trabajo que han realizado estudios sobre 

mecanismos de resistencia en Acinetobacter spp., los cuales han sido focalizados 

sólo en ciertos lugares de nuestro país. Estos estudios se han centrado 

principalmente en la especie A. baumannii y búsqueda de carbapenemasas, 

encontrando la prevalencia de genes de betalactamasas tipo OXA como blaOXA-66, 

blaOXA-72, blaOXA-239, blaOXA-58, y metallo-betalactamasas como blaNDM-1 y blaVIM-2 

(González-Villoria et al., 2016; Tamayo-Legorreta et al., 2016; Bello-López et al., 

2019; Graña-Miraglia et al., 2020; López-Durán et al., 2020). De igual manera, sólo 

un estudio ha reportado la participación de bombas de expulsión en la resistencia 

a antibióticos carbapenémicos empleando el inhibidor de bombas de eflujo 

carbonil cianuro-3-clorofenilhidrazona (CCCP) (Alcántara-Curiel et al., 2014). 

En el Laboratorio de Microbiología Hospitalaria y de la Comunidad, Bello-López 

realizó un estudio en cepas de Acinetobacter spp. provenientes del Hospital Para 
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el Niño Poblano. Dentro de ese trabajo encontraron a la especie A. haemolyticus 

como principal causante de IAAS a diferencia de lo reportado a nivel nacional e 

internacional. De igual manera, reportó la presencia de cepas A. haemolyticus 

resistentes a carbapenémicos y portadoras de un plásmido acarreando blaNDM-1 

(Bello-López et al., 2019). Por otro lado, encontraron cepas de A. baumannii MDR 

incluyendo la resistencia a carbapenémicos, aisladas de la unidad de quemados 

de dicho hospital; estas cepas fueron portadoras de un plásmido acarreando a 

blaOXA-72 y flanqueada por secuencias de inserción XerC/XerD (Bello-López et al., 

2020). Estos reportes sugieren que es importante realizar este tipo de estudios 

para conocer las cepas circulantes en diferentes hospitales de nuestro país, y más 

importante aún en el estado de Puebla, así como entender los mecanismos de 

resistencia que prevalecen y poder tomar acciones para controlar y contener la 

diseminación de la resistencia antibiótica en los hospitales.  

 

3. JUSTIFICACIÓN 

Actualmente tanto en México como en otros países se ha visto un incremento en 

la tasa de infecciones nosocomiales y de la comunidad causadas por las especies 

del género Acinetobacter, ya no solamente por el complejo Acinetobacter 

calcoaceticus-Acinetobacter baumannii, sino también por especies que antes no 

se les consideraba como patógenas. Es por ello la importancia de realizar este tipo 

de estudios que generen información para conocer la epidemiología de cepas de 

Acinetobacter spp. circulantes en diferentes hospitales de Puebla, así como su 

perfil de resistencia a diversos antibióticos. 

 

4. OBJETIVO GENERAL 

Determinar algunos mecanismos de resistencia a los antibióticos en especies de 

Acinetobacter spp. causantes de infecciones en el Hospital Regional I.S.S.S.T.E., 

Puebla. 



 

13 

 

4.1 OBJETIVOS PARTICULARES 

1. Corroborar la identificación de especies del género Acinetobacter del 

Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla. 

2. Determinar perfil de susceptibilidad a los antibióticos. 

3. Genotipificar algunas cepas de interés mediante la secuenciación parcial 

del gen rpoB. 

4. Identificar genes involucrados en la resistencia a betalactámicos. 

5. Identificar secuencias de inserción tipo ISAba en cepas portadoras de OXA 

con actividad carbapenemasa y metalo-betalactamasas. 

6. Determinar la relación clonal por electroforesis en gel de campos pulsados. 

7. Determinar el perfil de plásmidos de cepas multidrogoresistentes. 

8. Determinar la participación de bombas de expulsión en la resistencia. 

9. Secuenciar el genoma completo de una cepa de interés. 

 

5. ESQUEMA GENERAL DE TRABAJO 
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6. MATERIAL Y MÉTODOS 

6.1 Cepas de estudio 

Se estudiaron 49 cepas de Acinetobacter spp., aisladas a partir de diferentes sitios 

anatómicos de pacientes hospitalizados y ambulatorios en el Hospital Regional 

I.S.S.S.T.E. de la ciudad de Puebla durante el periodo de junio de 2015 a octubre 

de 2019. Las cepas fueron previamente identificadas con el sistema automatizado 

Vitek® 2 (bioMérieux).  

En el Laboratorio de Microbiología Hospitalaria y de la Comunidad (LMHyC) fueron 

identificadas con un número secuencial de acuerdo con el cepario interno, se 

sembraron en placas de agar TSA (BD Bioxon®) y se incubaron 24 horas a 37°C. 

Posteriormente se tomó una colonia aislada y se sembró nuevamente en placa de 

agar Mac Conkey (BD Bioxon®) para observar la morfología, se verificó el 

crecimiento hasta las 48h de incubación. Con el objetivo de confirmar su pureza, 

se les realizó pruebas bioquímicas como TSI, Citrato de Simmons, MIO y O/F, y se 

realizó tinción de Gram (Mac Faddin, 2003). 

Finalmente, las cepas puras se preservaron en crioviales con caldo BHI/Glicerol 

(30% v/v) (BIOXON ®) a -70°C. 

6.1.1 Declaración ética 

El protocolo del presente estudio fue revisado y aprobado por el comité de bioética 

del Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla quedando registrado como Proyecto 

Núm. 188.2018. La información de los pacientes se manejó de manera anónima. 

Las muestras fueron recolectadas durante procedimientos de rutina para el 

aislamiento bacteriano y no representaron riesgos adicionales para los pacientes.  

Las cepas fueron transportadas bajo cadena de custodia, y una vez preservadas, 

fueron desechadas en apego a las normas: WHO/HSE/GCR/2012.12, NOM-051-

SCT2/201, NOM-087-SEMARNAT-SSA1-2002 y NOM-052SEMARNAT-2005. 
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6.1.2 Cepas control. 

Se usaron distintas cepas como control positivo para la amplificación de los 

diferentes genes de resistencia (Tabla 1). Los genes que portan dichas cepas 

control están secuenciados y plenamente identificados. 

 

6.2 Tipificación molecular por rpoB 

Debido a que entre especies del género Acinetobacter presentan características 

fenotípicas similares en pruebas bioquímicas, y el sistema Vitek® 2 no identifica 

algunas especies diferentes a A. baumannii con alta sensibilidad, se realizó la 

tipificación molecular de algunas cepas empleando la amplificación por PCR y 

secuenciación parcial del gen rpoB (La Scola et al., 2006). Además, se tomó la 

presencia de genes tipo blaOXA cromosómica de algunas especies, como una 

característica más para corroborar la identificación.  

Tabla 1. Cepas control. 

Número de cepa Microorganismo Genes que portan Donada por 

PE21 P. aeruginosa blaGES-32, blaIMP-62 LMHyC 

VIM-2 P. aeruginosa blaVIM-2 Dr. Jesús Silva Sánchez 

AN54 A. haemolyticus 

blaNDM-1, blaOXA-265, aac-(6’)-Ig, ISAba125-

blaNDM-1.  Cepa control para plásmidos 

(45.46 kb, 12.8 kb, 11.4 kb y 4.7 kb). 

LMHyC 

Ab23 A. baumannii blaOXA-51 y blaOXA-23, control para PFGE. Dr. Jesús Silva Sánchez 

Ab24 A. baumannii blaOXA-51 y blaOXA-24 Dr. Jesús Silva Sánchez 

Ps52 P. aeruginosa aac(6’)-Ib LMHyC 

SA42 K. pneumoniae 
blaSHV-1, blaCTX-M, blaTEM-1, aac(3)-IIa, aac(6’)-

Ib 

M.C. Gabriel Abraham 

González 

A11616 A. haemolyticus 
blaOXA-214, control para PFGE y plásmidos 

(7.5 kb, 6.5 kb, 5.1 kb, 3.3 kb).  
Dr. Miguel Ángel Cevallos 

NCTC50192 E. coli 
Cepa de referencia con 4 plásmidos 

154 kb, 66 kb, 38 kb y 7 kb 
Dr. Ulises Garza Ramos 

AN71 A. baumannii blaOXA-72, ISAba48, ISAba48-blaOXA-72. LMHyC 
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Para el análisis se emplearon las secuencias nucleotídicas de rpoB de las 63 

especies de Acinetobacter encontradas en la base de datos List of Prokaryotic 

names with Standing in Nomenclature (bacterio.net), se alinearon con Clustal 

Omega y el dendograma se construyó con MEGA7 por el método UPGMA, con 

100 repeticiones. 

Los oligonucleótidos que se emplearon se muestran en la tabla 2. 

Tabla 2. Oligonucleótidos usados para la tipificación molecular de cepas de Acinetobacter 

spp. 

Nombre 

del gen 

Tamaño del 

gen (pb) 

Nombre del 

cebador 
Secuencia (5' - 3') 

Tamaño del 

amplificado 

(pb) 

Condiciones de 

Reacción Referencia 

rpoB 4074 

Ac696-F TAYCGYAAAGAYTTGAAAGAAG 

397 

94°C/2 min 

94°C/30 seg 

56°C/30 seg    35 ciclos 

72°C/1 min 

72°C/7 min 

10°C/∞ 

La Scola et 

al., 2006 

Ac1093-R CMACACCYTTGTTMCCRTGA 

 

6.3 Métodos de sensibilidad a antibióticos 

6.3.1 Perfil de susceptibilidad por el método Kirby-Baüer 

El perfil de susceptibilidad se realizó por el método de difusión con disco en agar 

(Kirby-Baüer), se probaron 17 antibióticos. Se partió de un cultivo puro de 24 horas 

que fue sembrado en placas de agar soya tripticasa (TSA), se preparó una 

suspensión bacteriana en solución salina isotónica (SSI) al 0.85% y se ajustó a 

una turbidez igual al tubo 0.5 de McFarland, se inoculó homogéneamente con un 

hisopo estéril en una placa de agar Mueller-Hinton (MH) (BD Bioxon®), y 

enseguida se colocaron los discos de antibióticos (BD BBL®). Las placas se 

incubaron a 37°C durante 18-24 horas y posteriormente se midieron los halos de 

inhibición clasificando a las cepas de acuerdo con los puntos de corte propuestos 

por el Instituto de Normas Clínicas y de Laboratorio (CLSI, por sus siglas en 

inglés) versión 2020 (Tabla 3). 
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Tabla 3. Puntos de corte del CLSI 2020 para Acinetobacter spp. 

Familia química 

de antibiótico 
Antibiótico Abreviatura 

Concentración 

(μg) 
R I S 

Penicilinas Piperacilina 
PIP 100 ≤17 18-20 ≥21 

Combinación β-

lactámicos/Inhibidores 

de 

β-lactamasas 

Ampicilina/Sulbactam 
SAM 10/10 ≤11 12-14 ≥15 

Piperacilina/Tazobactam 
TZP 100/10 ≤17 18-20 ≥21 

Ticarcilina/Ác. Clavulánico 
TIM 75/10 ≤14 15-19 ≥20 

Cefems 

(Incluyendo 

Cefalosporinas de I, II, III 

y IV) 

Ceftazidima 
CAZ 30 ≤14 15-17 ≥18 

Cefepime 
FEP 30 ≤14 15-17 ≥18 

Cefotaxima 
CTX 30 ≤14 15-22 ≥23 

Ceftriaxona 
CRO 30 ≤13 14-20 ≥21 

Carbapenems 

Imipenem 
IPM 10 ≤18 19-21 ≥22 

Meropenem 
MEM 10 ≤14 15-17 ≥18 

 

Aminoglucósidos 

Gentamicina 
GM 10 ≤12 13-14 ≥15 

Amikacina 
AN 30 ≤14 15-16 ≥17 

 Trobamicina 
NN 10 ≤12 13-14 ≥15 

Tetraciclinas 
Tetraciclina 

TE 30 ≤11 12-14 ≥15 

Fluoroquinolonas 
Ciprofloxacino 

CIP 5 ≤15 16-20 ≥21 

Levofloxacino 
LVX 5 ≤13 14-16 ≥17 

Otros 
Trimetoprim/Sulfametoxazol SXT 1.25/23.75 ≤10 11-15 ≥16 

 

6.3.2 Concentración mínima inhibitoria (CMI) por el método de 

microdilución en agar 

Se partió de un cultivo puro de 18-24 h de crecimiento en placas de TSA de las 

cepas a evaluar, el cual se resuspendió en un tubo con 2 mL de solución salina 

isotónica (SSI) al 0.85 %, para ajustar la turbidez con un estándar igual al tubo 0.5 

de la escala de turbidez de McFarland, que equivale a 1.5 x 108 UFC/mL. 

Posteriormente se hizo una dilución 1:10 con SSI (siendo el inóculo de 1.5 x 107 

UFC/mL) depositando por triplicado 2 µL de ésta suspensión en placas de agar 
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MH suplementadas con los antibióticos a evaluar y a las diferentes 

concentraciones (de 2 a 512 µg/mL) (Tabla 4), el inóculo final fue de 1.5 x 104 

UFC/mL. Una vez inoculadas las placas se esperó a que secara el inóculo y se 

incubaron de 18 a 24 horas a 37°C. Finalmente se buscó la concentración a la 

cual ya no hubiera crecimiento de colonias; los puntos de corte se determinaron 

con base en el CLSI, 2020. 

Tabla 4.  Puntos de corte del CLSI 2020 para CMI en Acinetobacter spp. 

Antibiótico 
Punto de corte CMI (g/mL) 

Resistente Intermedio Sensible 

Ceftazidima (CAZ) ≥ 32 16 ≤ 8 

Cefepime (FEP) ≥ 32 16 ≤ 8 

Meropenem (MEM) ≥ 8 4 ≤ 2 

Imipenem (IPM) ≥ 8 4 ≤ 2 

Ciprofloxacino (CIP) ≥ 4 2 ≤ 1 

Amikacina (AN) ≥ 64 32 ≤ 16 

    

 

6.4 Determinación de la participación de bombas de expulsión en la 

presencia de los inhibidores de bombas de expulsion L-Fenilalanina-

Arginina-β-Naftilamida (PAβN) y Carbonil cianuro 3-clorofenilhidrazona 

(CCCP) 

Para determinar la participación de bombas de eflujo de la familia RND 

(resistance-nodulation-division family) en la resistencia a los antibióticos, se realizó  

CMI para imipenem, meropenem, amikacina y ciprofloxacino por el método de 

microdilución en agar Müeller-Hinton en la ausencia y presencia de L-Fenilalanina-

Arginina-β-Naftilamida (PAβN, Sigma-Aldrich) y carbonil cianuro 3-

clorofenilhidrazona (CCCP, Sigma-Aldrich) a 25 mg/L. Previamente se verificó que 

los inhibidores de bombas de eflujo no fueran tóxicos para las cepas realizando 

una prueba de crecimiento en agar Müeller-Hinton con cada inhibidor a 25 mg/L. 

Se compararon los puntos de corte de las CMI en presencia y en ausencia del 

inhibidor de bombas de expulsión (EPI), y una disminución de 2 veces o más y 4 
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veces o más en el valor de la CMI en la presencia de PAβN y CCCP 

respectivamente, fue considerado positivo para la participación de bombas de 

expulsión de la familia RND en la resistencia a los antibióticos. Este experimento 

se realizó por triplicado (Kumita et al., 2009; Alcántara-Curiel et al., 2014). Se 

utilizaron a las cepas PE21 (Pseudomonas aeruginosa) y AN54 (Acinetobacter 

haemolyticus) como controles positivos, y la cepa PAO1 (Pseudomonas 

aeruginosa) como control negativo. 

6.5 Relación clonal por Electroforesis en Gel de Campos Pulsados (PFGE) 

La relación clonal de los aislados fue determinada mediante la técnica de PFGE 

reportada por Durmaz et al. (2009), pero con una modificación en el tiempo de 

corrimiento de 21 horas y además las cepas no fueron sembradas en agar sangre 

de carnero sino en agar TSA. A continuación, se describe la técnica usada en este 

trabajo: 

 

• Preparación de la suspensión bacteriana. 

De un cultivo puro en placa con agar TSA se tomó una asada y se suspendió en 1 

ml del buffer (CSB; 100 mM Tris-HCl, (pH 8.0), 10 mM EDTA). Se ajustó al tubo 4 

de turbidez de McFarland (1.2x109 UFC/mL). Se mantuvo la suspensión 

bacteriana a temperatura ambiente antes de ser mezclada con agarosa de bajo 

punto de fusión (no esperar más de 5 minutos). 

 

• Preparación de insertos. 

Se preparó agarosa de bajo punto de fusión al 2% con buffer CSB, se mantuvo a 

45-50°C, se le agregó el SDS con una concentración final del 1%. Posteriormente 

se hicieron alícuotas de 200 µL en tubos de 1.5 mL (mantener los tubos a 45°C). 

Se tomó un volumen igual de la suspensión bacteriana (200 µL) y se mezclaron 

suavemente pipeteando 2 a 3 veces. Se depositaron cerca de 100 µL de esta 

mezcla en los moldes (10mm x 5mm x 1.5 mm) y se guardaron a 4°C por 10 

minutos en el refrigerador. 
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• Lisis de la bacteria in situ. 

Para este paso se tomaron 500 µL de la solución de lisis 1 [CLS-1; 50 mM Tris-

HCl, 50 mM EDTA, lisozima (2.5 mg/mL), proteinasa K (1.5 mg/mL), pH 8)] y se 

colocaron en un tubo Eppendorff estéril. El inserto se transfirió a la solución de lisis 

1 y se incubó a 37°C por 1 hora en baño maría con agitación. Los insertos se 

transfirieron a otro tubo conteniendo 500 µL de la solución de lisis 2 [(CLS-2; 0.5 M 

EDTA (pH 8), sarcosil 1% y proteinasa K (400 µg/ mL)] y se incubaron a 55°C por 

2 horas en baño maría con agitación. 

• Lavado de insertos. 

La solución de lisis se removió con cuidado y los insertos se lavaron 3 veces con 

agua ultrapura y 3 veces con 4 mL de buffer TE (10 mM Tris-HCl, 0.1 mM EDTA, 

PH 7.6). Cada uno de estos lavados se realizó a 50°C por 15 minutos en baño 

maría con agitación, después del último lavado se les agregaron 5 mL de buffer 

TE fresco y se mantuvieron a 4°C hasta su uso. 

• Digestión de DNA bacteriano con enzima ApaI. 

Se cortó la mitad del inserto y se colocó en un tubo de 1.5 mL conteniendo 100 µL 

del buffer de restricción (1X) con BSA (100 µg/mL) y se realizó una primera 

incubación a 37°C por 10 minutos a baño maría, después se descartó el buffer y 

adicionaron 100 µL de buffer de restricción fresco junto con 30 U de la enzima 

ApaI (10 u/µL) y se incubaron a 37°C por 2 horas a baño maría. 

• Electroforesis en gel de agarosa. 

La cubeta de electroforesis se llenó con 2 L de buffer TBE 0.5X frío y este se dejó 

circular a 14°C, posteriormente se preparó un gel de agarosa al 1% con 100 mL de 

TBE 0.5X (44 mM Tris base, 44.5 mM de ácido bórico y 1 mM de EDTA, PH 8.0), 

se mantuvo el volumen restante de agarosa a 45- 50°C para sellar el gel.  Se 

procedió a cargar los insertos y finalmente se adicionó la agarosa lentamente sin 

que se formaran burbujas y dejó solidificar, el gel se colocó en la cámara y se 

programó el equipo para el corrimiento con las siguientes condiciones. 

• Condiciones de electroforesis. 
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Pulso inicial de 5 segundos y final de 30 segundos 6 V/cm durante 21 horas. Una 

vez finalizada la electroforesis se sacó el gel y se tiñó con bromuro de etidio (BET) 

al 2% durante 10 minutos en agitación, después de destiñó con agua tridestilada y 

se tomaron fotografías cada 30 minutos durante 4 horas. 

 

6.6 Extracción del templado de ADN por el método de lisis por calor 

Consiste en romper la célula sometiéndola a ebullición permitiendo la salida del 

material genético al medio acuoso. De una colonia aislada de Acinetobacter spp. 

se sembró masivamente en placa de TSA (BD Bioxon®), se incubó a 37°C durante 

18-24 horas. Del cultivo anterior se recogieron dos asadas y se depositaron en un 

tubo eppendorf que contenía 800 μL de solución salina isotónica estéril, esta 

mezcla se homogenizó en vórtex a alta velocidad y posteriormente se centrifugó a 

13,000 r.p.m. durante 5 minutos, el sobrenadante se decantó y la pastilla 

bacteriana se lavó 3 veces más siguiendo el procedimiento anterior. Al finalizar los 

lavados se desechó el sobrenadante y la pastilla se resuspendió con 800 μL de 

agua inyectable estéril y se sometió a hervido en baño de agua durante 10 

minutos. Transcurrido este tiempo se sacó el tubo y se dejó enfriar a temperatura 

ambiente, después se centrifugó a 13,000 r.p.m. durante 5 minutos, y el 

sobrenadante se separó en un tubo Eppendorf estéril. 

 

6.7 Cuantificación de ADN 

A todos los lisados se les realizó la cuantificación de ADN utilizando el equipo 

NanoDrop 2000 (Thermo Scientific) y usando la aplicación del instrumento, 

seleccionando la opción de Ácidos Nucleicos. Inicialmente el equipo realiza una 

verificación automática; se limpió el lector del equipo con papel absorbente y se 

procedió a hacer un blanco con 2 µL de agua inyectable estéril, una vez que se 

activó la casilla (Measure), se procedió a la medición de los templados, se fue 

limpiando el lector óptico entre muestras para evitar contaminaciones. Los lisados 

que resultaron muy concentrados se diluyeron con agua inyectable estéril hasta 

ajustarlos a una concentración final de 200 ng/µL. 
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6.8 Amplificación de genes de resistencia y secuencias de inserción por 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) 

Para la amplificación de genes se usó la enzima Maxima Hot Start Taq DNA 

Polymerase (ThermoScientific) con sus respectivos componentes que se enlistan 

en la tabla 5. 

 

Tabla 5. Componentes de mezcla para la reaccion de PCR con la enzima Maxima Hot Start 

Taq DNA Polymerase (ThermoScientific) para la amplificación de genes de resistencia y 

secuencias de inserción  

Componentes 
Concentración 

inicial 

Volumen añadido por 

tubo (µL) 

Concentración final de la 

reacción 

Maxima Hot Start 

Taq DNA Polymerase 

(Thermo Scientific) 

5U/µL 0.08 0.04U 

Buffer de reacción 10X 1 1X 

MgCl2 25mM 1 2.5mM 

dNTPs 10mM 0.3 0.3mM 

Primer Forward 25µM 0.3 0.75mM 

Primer Reverse 25µM 0.3 0.75mM 

DNA 250 ng/µL 1 25ng 

Agua libre de nucleasas --- Hasta 10µL --- 

Volumen final --- 10µL --- 

 

Los oligonucleótidos utilizados para la amplificación de los diversos genes de 

resistencia y secuencias de inserción (ISAba) se encuentran en el Anexo 1. 

En cada reacción de PCR se colocó un blanco y un control positivo. El blanco 

consistió en la misma mezcla de reacción, pero en lugar de ADN se colocó el 

correspondiente volumen de agua inyectable estéril y como control positivo se 

utilizó el ADN proveniente del lisado bacteriano de las cepas control, cuyo gen de 

interés se encuentra secuenciado (Tabla 1). 

6.9 Visualización de productos de PCR 

 

Los productos de PCR se visualizaron tras realizar electroforesis en geles de 

agarosa al 1 o 2%, dependiendo del tamaño del producto, a 100 V por 45 min. Se 
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utilizó un marcador de peso molecular GeneRuler 100 bp Plus DNA Ladder 

(Invitrogen). Los geles fueron teñidos con BET (0.5 g/L) durante 1 minuto y 

lavados por 15 minutos en agua destilada; para visualizar los fragmentos de ADN, 

los geles se fotografiaron en un digitalizador de imágenes MiniBIS Pro, Bio Imagen 

System.  

 

6.10 Secuenciación de los productos de PCR 

Los productos amplificados se purificaron a partir del gel de agarosa con ayuda del 

ZymocleanTM Gel DNA Recovery Kit, siguiendo las instrucciones del fabricante, y 

se enviaron a secuenciar al Laboratorio de Servicios Genómicos LANGEBIO en 

Irapuato, Guanajuato, México. 

6.11 Análisis de las secuencias de productos de PCR 

Las secuencias se visualizaron en el programa Flinch Tv versión 1.4.0 Geospiza. 

Para editar las secuencias se utilizó el programa Nucleic Acid Sequence 

Massanger (http://biomodel.uah.es/en/lab/cybertory/analysis/massager.htm). 

El análisis comparativo de las secuencias se realizó con el programa Web BLAST 

del National Center for Biotechnology Information site (NCBI) 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). 

Los alineamientos se realizaron con el programa Clustal Omega 

(http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/) y posteriormente para la construcción de 

los dendogramas se usó MEGA v7.0.21. 

La conversión de la secuencia de nucleótidos a aminoácidos se realizó en 

ExPASy-Translate tool (http://expasy.org/tools/dna.html). 

6.12 Extracción de plásmidos por el método de Kieser (1984) 

Se partió de un cultivo masivo, crecido en una placa de agar BHI al 2% de 18-24 

hrs. El crecimiento de la bacteria se recolectó y se agregó con un asa 

bacteriológica a un tubo Eppendorff de 1.5 mL conteniendo 1 mL de solución 

salina isotónica estéril. Utilizando vórtex se homogeneizó, se centrifugó a 12,000 

http://biomodel.uah.es/en/lab/cybertory/analysis/massager.htm
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/
http://expasy.org/tools/dna.html
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rpm durante 5 minutos y después con la ayuda de una pipeta de 1000 μL se 

eliminó el exopolisacárido. El lavado anterior de realizó dos veces. Al paquete 

celular se le adicionó 500 μL de solución 1 (Sacarosa 0.3 M, Tris-HCl 25 mM 

pH=8, EDTA 25 mM pH=8) y se resuspendió con una pipeta. Posteriormente, se le 

adicionaron 100 μL de lisozima (10 mg/mL) y se invirtió el tubo suavemente. Esta 

mezcla se incubó a 4°C durante 30 minutos. Transcurrido el tiempo, se le 

adicionaron 300 μL de solución 2 (NaOH 5 M, SDS 10%), se homogeneizó y se 

incubó a 55°C en baño maría durante 30 minutos. Se dejó enfriar en agua por 5 

minutos. Se agregaron 100 μL de fenol-cloroformo-alcohol isoamílico (25:24:1) y 

se homogeneizó con vórtex hasta que tornó una coloración blanca uniforme. 

Después, se centrifugó a 13,000 r.p.m. durante 20 minutos y del sobrenadante se 

recuperaron 400 μL. El sobrenadante se guardó a -20°C. De los 400 μL se 

tomaron 8 μL para cargarlos en un gel de agarosa al 0.8% y se corrió una 

electroforesis horizontal durante 1 hora y media a 100 V con buffer TAE 1X. 

6.13 Secuenciación masiva de genoma 

Se realizó la secuenciación masiva del genoma de la cepa A. baumannii AE38 

resistente a carbapenémicos, la cepa provieno de una muestra de expectoración 

de un paciente del Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla. 

La cepa fue inoculada en 5 mL de caldo LB durante 24 horas a 37°C y 

posteriormente se realizó la extracción de ADN. Se siguió el protocolo del Kit de 

purificación Wizard Genomic ADN Purification Kit, Promega Corporation. Ma, USA. 

Posteriormente se determinó la concentración y calidad del ADN con el NanoDrop 

2000® (Thermo Scientific), y finalmente enviada al lugar a donde fue secuenciada. 

La secuenciación se llevó a cabo por la tecnología MiSeq Illumina 2x300 con 5 

millones de lecturas pareadas, ésta se realizó en la Unidad de Secuenciación 

Masiva y Bioinformática, IBT, UNAM, Cuernavaca, Moleros, México.  

Una vez recibidas las lecturas de las cepa, se realizaron una serie de pasos para 

su análisis en el servidor del LMHyC. 
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Pasos para el análisis: 

1. La calidad de las lecturas se corroboró con el programa FastQC. 

2. Los ensambles se realizaron correspondientes con los ensambladores: 

Velveth v1.2.10 (PLACNETw),  SPAdes v. 3.9.0, SPAdes v. 3.11.1. 

3. La calidad de los ensambles se verificó con el programa Quast. 

4. Los genomas se anotaron con RAST (Rapid Annotation using Subsystem 

Technology) v.2.0 (http://rast.theseed.org/FIG/rast.cgi).  

5. Los genes de resistencia se buscaron con la base de datos ResFinder v.3.1 

(https://cge.cbs.dtu.dk/services/ResFinder/), The Comprehensive Antibiotic 

Resistance Database CARD https://card.mcmaster.ca/ 

6. Se realizó la tipificación multilocus de secuencias (en inglés Multilocus 

sequence typing, MLST) (https://pubmlst.org/abaumannii/). 

7. Se buscaron e identificarón integrones en la página Integrall 

(http://integrall.bio.ua.pt/), y para las Secuencias de Inserción en ISFinder 

(https://isfinder.biotoul.fr/). 

8. Se utilizaron las bases de datos de referencia para Betalactamasas: 
http://www.bldb.eu/ 

 

7. RESULTADOS 

7.1 Procedencia de las cepas 

Durante el periodo junio del 2015 a octubre del 2019 se recolectaron 49 cepas de 

Acinetobacter spp., a las cuales se les corroboró su pureza y fueron 

criopreservadas en el cepario del LMHyC a -70°C. 

Las 49 cepas provinieron de 44 pacientes diferentes (32 mujeres y 17 hombres), 

de las cuales 45 cepas fueron recolectadas de pacientes que se encontraban 

hospitalizados en el momento de la toma de muestra y 4 cepas fueron 

recolectadas de pacientes ambulatorios.  Las cepas fueron aisladas de muestras 

de lavados broncoalveolares (25%), expectoración (14%), urocultivos (14%), 

secreciones de heridas (10%), heridas (6%), líquidos pleurales (6%), hemocultivos 

(6%), entre otros (19%). Los pacientes se encontraban internados en los servicios 

http://rast.theseed.org/FIG/rast.cgi
https://cge.cbs.dtu.dk/services/ResFinder/
https://card.mcmaster.ca/
https://pubmlst.org/abaumannii/
http://integrall.bio.ua.pt/)
https://isfinder.biotoul.fr/
http://www.bldb.eu/
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de medicina interna (36%), unidad de cuidados intensivos (UCI) (16%), unidad de 

medicina familiar (7%), cirugía (7%), entre otros (34%). (Gráficos 1 y 2). 

 

Gráfico 1. Porcentaje de cepas de Acinetobacter spp. por origen de muestra (n=49). Los 

orígenes de muestra de corresponden a Otros incluyen: exudado faríngeo, exudado nasal, 

exudado vaginal, aspirado traqueal, líquido de diálisis peritoneal, catéter venoso central y secreción 

de sitio de salida de catéter. Abreviaturas: LBA: Lavado broncoalveolar.  

 

Gráfico 2. Porcentaje de pacientes por servicio hospitalario (n=44). Los servicios hospitalarios que 

corresponden a Otros incluyen: Pediatría, diálisis peritoneal continua ambulatoria, nefrología, 

unidad de cuidados intensivos neonatales, ginecología, ortopedía, otorrinolaringología, urología, 

reumatología, hemodiálisis.  Abreviaturas: MIH: Medicina interna. UCI: Unidad de cuidados 

intensivos. UMF: Unidad de medicina familiar. 

 

7.2 Identificación por el sistema Vitek® 2 

Los 49 aislados fueron identificados por el sistema Vitek® 2 como especies que 

pertenecieron al complejo Acinetobacter calcoaceticus-Acinetobacter baumannii 



 

27 

 

(Acb) (37), pero también otras especies como lo son A. haemolyticus (7), A. lwoffii 

(3), A. ursingii (1) y Acinetobacter spp. (1) (Gráfico 3). Una vez resguardadas las 

cepas, en el LMHyC corroboramos el género bacteriano empleando pruebas 

bioquímicas. 

 

 

Gráfico 3. Porcentaje de especies identificadas por el sistema Vitek2 de las cepas de 

Acinetobacter spp. (n=49). Abreviaturas: Acb: Complejo Acinetobacter calcoaceticus-

Acinetobacter baumannii. 

7.3 Amplificación de marcadores moleculares en cepas de Acinetobacter 

spp. 

En nuestro estudio, además de emplear la identificación previa realizada por el 

sistema Vitek® 2 en el hospital, decidimos amplificar el gen blaOXA-51-like en aquellos 

aislados reportados como especies pertenecientes al complejo Acb, y la 

amplificación del gen blaOXA-214-like en aquellos aislados reportados como A. 

haemolyticus, ya que estos genes se encuentran de manera constitutiva en el 

cromosoma de las especies A. baumannii y A. haemolyticus respectivamente. De 

36 cepas reportadas como del complejo Acb, sólo a 28 cepas se les amplificó el 

gen blaOXA-51-like, y observamos que 27 de ellas amplificaron de manera positiva y 
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sólo en 1 cepa no amplificó. De la misma manera, de 7 cepas reportadas como A. 

haemolyticus, todas amplificaron para blaOXA-214-like.  

7.4 Tipificación molecular por rpoB de algunas cepas aisladas 

Posteriormente decidimos tipificar molecularmente mediante la secuenciación 

parcial del gen rpoB a 13 cepas representativas de cada una de las especies 

reportadas por el sistema Vitek® 2. Se incluyeron 8 cepas identificadas como 

pertenecientes al complejo Acb, donde la cepa que no amplificó para blaOXA-51-like 

estaba incluida, 3 cepas identificadas como A. haemolyticus, 1 cepa de A. lwoffii y 

1 cepa de A. ursingii. 

Del análisis de los 13 alineamientos de las secuencias del gen rpoB se generó un 

dendograma, cuyos resultados mostraron que la cepa  identificada por Vitek® 2 

como A. lwoffii fue clasificada como A. schindleri, mientras que 3 cepas de A. 

haemolyticus sí correspondieron a la especie, y de las 8 cepas clasificadas como 

del complejo Acb, 7 fueron identificadas como A. baumannii y la cepa identificada 

como del complejo Acb y que no amplificó para blaOXA-51-like, fue clasificada como A. 

pittii, la cual es una especie que se encuentra dentro del complejo Acb (Figura 1). 
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Figura 1. Dendograma que representa la relación filogenética de 13 cepas de Acinetobacter 
spp. del Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla, derivada de la secuencia parcial del gen rpoB 
(≈350 pb). Método UPGMA p-distance 100 repeticiones con MEGA7 software. Los círculos verdes 
son especies del complejo Acinetobacter calcoaceticus-Acinetobacter baumannii; cuadrados azules 
son Acinetobacter haemolyticus; triangulos rojos son Acinetobacter schindleri y rombos rosa son 
Acinetobacter ursingii. Kp: Klebsiella pneumoniae, Aalb: A. albensis, Aa: A. apis, Ab: A. 
baumannii, Aby: A. baylyi, Abj: A. beijerinckii, Abe: A. bereziniae, Aboh: A. bohemicus, Aboi: A. 
boissieri, Abou: A. bouvetii, Abri: A. brisouii, Ac: A. calcoaceticus, Acel: A. celticus, Ach: A. 
chinensis, Acol: A. colistiniresistens, Acou: A. courvalinii, Acum: A. cumulans, Adef: A. defluvi, 
Adis: A. dispersus, Alac: A. lactucae, Aeq: A. equi, Agan: A. gandensis, Ager: A. gerneri, Agri: A. 
grimontii, Aguan: A. guangdongensis, Agui: A. guillouiae, Agyl: A. gyllenbergii, Ah: A. 
haemolyticus, Ahal: A. halotolerans, Ahar: A. harbinensis, Aind: A. indicus, Ajoh: A. johnsonii, 
Ajun: A. junii, Ak: A. kookii, Alar: A. larvae, Alw: A. lwoffii, Amod: A. modestus, Anec: A. nectaris, 
An: A. nosocomialis, Apak: A. pakistanensis, Apar: A. parvus, Apis: A. piscícola, Ap: A. pittii, 
Apop: A. populi, Apra: A. pragensis, Apro: A. proteolyticus, Aps: A. pseudolwoffii, Apuy: A. 
puyangensis, Agin: A. gingfengensis, Ar: A. radioresistens, Arud: A. rudis, Asc: A. schindleri, As: 
A. seiferttii, Asi: A. sichuanensis, Asol: A. soli, Atan: A. tandoii, Atj: A. tjernbergiae, Atow: A. 
towneri, Au: A. ursingii, Avar: A. variabilis, Ave: A. venetianus, Avi: vivianii, Aw: A. wuhouensis. 
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7.5 Fenotipo de susceptibilidad antibiótica de las cepas de Acinetobacter 

spp. 

Para conocer el fenotipo de sensibilidad a los antibióticos de las 49 cepas, el 

estudio se dividió en dos: El fenotipo de sensibilidad de las 37 cepas del complejo 

Acb y el fenotipo de las 12 especies no pertenecientes al complejo Acb.   

De las 37 cepas del complejo Acb 70% fueron resistentes a penicilinas 

(piperacilina), 54% a las combinaciones betalactámicos/inhibidores de 

betalactamasas (ampicilina/sulbactam, piperacilina/tazobactam y ticarcilina/ácido 

clavulánico), 68% a cefalosporinas (ceftazidima, cefepima, cefotaxima y 

ceftriaxona), 69% a carbapenémicos (imipenem y meropenem), 70% a 

aminoglucósidos (gentamicina, amikacina y tobramicina), 61% a tetraciclinas, 69% 

a fluoroquinolonas (ciprofloxacina y levofloxacina) y 64% a sulfonamidas 

(sulfametoxazol/trimetoprim) (Gráfico 4).  

 

Gráfico 4. Perfil de resistencia a antibióticos de cepas del complejo Acb obtenido por el 
método de Kirby-Baüer (n=37). El número sobre las barras representan el número de cepas que 
fueron sensibles, intermedias o resistentes respectivamente. Abreviaturas: PIP: Piperacilina, 
SAM: Ampicilina-Sulbactam, TZP: Piperacilina-Tazobactam, TIM: Ticarcilina-Ácido clavulánico, 
CAZ: Ceftazidima, FEP: Cefepime, CTX: Cefotaxima, CRO: Ceftriaxona, IPM: Imipenem, MEM: 
Meropenem, GM: Gentamicina, AN: Amikacina, NN: Trobamicina, TET: Tetraciclina, CIP: 
Ciprofloxacino, LVX: Levofloxacino, SXT: Sulfametoxazol-Trimetoprim. 
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Cabe mencionar que casi todas las cepas clasificadas como especies no 

pertenecientes al complejo Acb fueron sensibles a todos los antibióticos probados, 

con excepción de 1 cepa A. haemolyticus y 1 cepa Acinetobacter spp. que fueron 

resistentes a piperacilina y amikacina; y piperacilina, ciprofloxacina, levofloxacina y 

sulfametoxazol/trimetoprim respectivamente (Gráfico 5). 

 

Gráfico 5. Perfil de resistencia a antibióticos de cepas ambientales obtenidos por método 
Kirby-Baüer (n=12). El número sobre las barras representan el número de cepas que fueron 
sensibles, intermedias o resistentes respectivamente. Abreviaturas: PIP: Piperacilina, SAM: 
Ampicilina-Sulbactam, TZP: Piperacilina-Tazobactam, TIM: Ticarcilina-Ácido clavulánico, CAZ: 
Ceftazidima, FEP: Cefepime, CTX: Cefotaxima, CRO: Ceftriaxona, IPM: Imipenem, MEM: 
Meropenem, GM: Gentamicina, AN: Amikacina, NN: Trobamicina, TET: Tetraciclina, CIP: 
Ciprofloxacino, LVX: Levofloxacino, SXT: Sulfametoxazol-Trimetoprim. 

 

Para continuar con el estudio se seleccionó un grupo de 25 cepas pertenecientes 

al complejo Acb las cuales por la presencia de blaOXA-51-like y en algunos casos 

(AE12, AE14, AE15, AE16, AE19, AE34 y AE38) corroborado por tipificación 

molecular se determinó que pertenecían a la especie A. baumannii.  

De acuerdo con los criterios establecidos por Magiorakos et. al. (2012) estas 25 

cepas de A. baumannii se definieron como multidrogo-resistentes (MDR), y 

presentaron resistencia a carbapenémicos (RC). Las 25 cepas provenían de 22 

pacientes hospitalizados y de 2 pacientes ambulatorios. Cabe mencionar que las 

cepas AE30A y AE30B fueron aisladas del mismo paciente en diferentes tomas de 

muestra.  
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Al grupo de 25 cepas de A. baumannii se les determinó la CMI de algunos 

antibióticos, esto con el fin de conocer el comportamiento de las cepas hacia estos 

antibióticos. Con esta metodología se observó que las cepas presentaron valores 

de 128 hasta ≥512 µg/mL para ceftazidima, cefepime e imipenem, mientras que 

para meropenem variaron de 32 hasta 512 µg/mL. Para el caso de amikacina las 

cepas presentaron valores entre 128 y ≥512 µg/mL, y por último para 

ciprofloxacino los valores que presentaron las cepas fueron entre ≥64 hasta 512 

µg/mL con excepción de una cepa que fue 4 µg/mL (Gráfico 6). 

 

Gráfica 6. Concentración Mínima Inhibitoria de cepas A. baumannii MDR (n=25). El número 

sobre las barras representan el número de cepas. Abreviaturas: CMI: Concentración Mínima 

Inhibitoria, MEM: Meropenem, IPM: Imipenem, CAZ: Ceftazidima, FEP: Cefepime, AN: Amikacina, 

CIP: Ciprofloxacino. 

 

7.6 Genotipo de resistencia a los antibióticos de 25 cepas A. baumannii MDR 

De acuerdo al fenotipo de susceptibilidad antibiótica que presentaron las cepas, se 

decidió determinar el genotipo de resistencia a los antibióticos que portaban las 25 

cepas A. baumannii MDR, mediante PCR y secuenciación, encontrando que de las 

25 cepas el 100% (25) fueron portadoras de blaOXA-51-like y blaOXA-24-like que al mandarlas 

a secuenciar correspondieron a las variantes blaOXA-66 y blaOXA-72, respectivamente; 
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12% (3) fueron portadoras de blaOXA-23-like, 36% (9) de blaNDM-like, y 4% (1) de blaIMP-like 

(Gráfico 7). 

 

Gráfico 7. Porcentaje de cepas A. baumannii MDR portadoras de genes de betalactamasas 
determinado por PCR y secuenciación (n=25). 

 

7.7 Entornos genéticos de las betalactamasas presentes en cepas A. 

baumannii MDR 

Con la finalidad de conocer el entorno genético de betalactamasas con actividad 

carbapenemasas nos dimos a la tarea de buscar a las secuencias de inserción 

ISAba1, ISAba125 e ISAba48 en diferentes arreglos con blaOXA-66, blaOXA-72, blaOXA-23-like 

y blaNDM-like por PCR y secuenciación. 

Obtuvimos que en 21 cepas se encontró al arreglo ISAba48 río arriba de blaOXA-72, y 

en 1 cepa (AE34) no se encontró el mismo arreglo, sin embargo, la cepa si se 

encontró la secuencia de inserción ISAba48. En 3 cepas (AE14, AE16 y AE19) no 

se encontró el arreglo ni a la secuencia de inserción. De igual manera en todos los 

aislados que fueron portadores de blaNDM-like, se encontró el arreglo de ISAba125 río 

arriba del gen (Figura 3). 
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Figura 2. Electroforesis en gel de agarosa de los productos de PCR. A) Arreglo de ISAba48 

río arriba de blaOXA-72. B) Arreglo de ISAba125 río arriba de blaNDM-like.  

7.8 Relación clonal de las 25 cepas A. baumannii MDR 

Para conocer si las cepas circulantes en el hospital de estudio se encontraban 

relacionadas genéticamente se realizó PFGE. Dentro del dendograma generado a 

partir del PFGE-ApaI de 24 cepas A. baumannii MDR se detectaron 7 pulsotipos o 

patrones de bandas diferentes con un coeficiente DICE ≥0.85 por lo que estas 

cepas se encuentran genéticamente relacionadas (Figura 2). Cabe mencionar que 

la cepa AE34 fue no tipificable bajo las mismas condiciones de PFGE. De manera 

general, se pueden observar dos grupos de cepas, que a su vez se dividen en 7 

subgrupos o pulsotipos diferentes (A al G). El pulsotipo A correspondió a la cepa 

AE14 proveniente del servicio de nefrología, esta cepa presentó relación genética 

con dos subtipos: A1 correspondiente a la cepa AE16 y A2 a la cepa AE19, las 

cuales fueron aisladas del servicio de cirugía y de la unidad de medicina familiar 

respectivamente. El pulsotipo B está conformado por las cepas AE22 y AE23 

aisladas de la UCI; y una cepa subtipo B1 (AE25) proveniente del servicio de 

medicina interna. El pulsotipo C está conformado por las cepas AE26, AE28, 

AE29, AE30A y AE30B aisladas de los servicios de medicina interna y ortopedia, 

además de dos cepas subtipos C1 (AE32) y C2 (AE27) provenientes también de la 

unidad de medicina interna. El pulsotipo D lo integra la cepa AE31 procedente de 

la unidad de medicina interna. El pulsotipo E está constituído por las cepas AE45 

aislada en la unidad de medicina interna y la cepa AE47 procedente de un 
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paciente no hospitalizado (consulta externa), además de contar con 5 subtipos E1 

(AE44), E2 (AE41), E3 (AE40), E4 (AE38) y E5 (AE37) provenientes de distintos 

servicios hospitalarios. El pulsotipo F comprendie a la cepa AE50 y subtipo F1 

(AE51) provenientes de la UCI y medicina interna respectivamente. El pulsotipo G 

constó en la cepa AE48 procedente de la UCI del hospital. 

 

 

Figura 3. Dendograma por PFGE-ApaI de 24 cepas A. baumannii MDR, aisladas de pacientes 
del Hospital Regional I.S.S.S.T.E de Puebla México. Las 24 cepas fueron agrupadas en 7 PFGE 
tipos diferentes de acuerdo con su patrón de bandas y el coeficiente DICE ≥0.85. MIH: Medicina 
interna. UCI: Unidad de cuidados intensivos. 

 

7.9 Perfil plasmídico de 25 cepas A. baumannii MDR 

A. baumannii es particularmente capaz deadquirir y expresar nuevos mecanismos 

de resistencia en respuesta a la presión ejercida por antibióticos. Dentro de estos 

mecanismos, es común la adquisición de carbapenemasas codificadas por 

plásmidos, específicamente las de tipo blaOXA. Por lo que se investigó si las cepas 

en estudio portaban plásmidos, y si el perfil plasmídico era similar entre ellas. Los 

resultados mostraron 4 perfiles de bandas plasmídicas diferentes: un perfil A 
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conformado por 3 cepas (AE14, AE16 y AE19) y que mostraron 4 bandas 

plasmídicas. El perfil B conformado por 9 cepas (AE22, AE25, AE26, AE28, AE29, 

AE32, AE37, AE40 y AE41) que mostraron una única banda plasmídica. Un perfil 

C conformado por 6 cepas (AE23, AE27, AE30A, AE30B, AE31 y AE37) que 

también presentó una única banda plasmídica, pero con una menor distancia de 

migración a la banda plasmídica del grupo anterior. Y un perfil D que consta de 5 

cepas (AE45, AE47, AE48, AE50 y AE51) que mostraron dos bandas plasmídicas 

(Figura 4). En las cepas AE34 y AE44 no se logró una buena extracción 

plasmídica bajo las mismas condiciones 

ensayadas.

 

Figura 4. Extracción pasmídica por el método modificado de Kieser de 25 cepas de A. 
baumannii MDR aisladas de pacientes del Hospital Regional I.S.S.S.T.E, Puebla México. 
Línea 1: E. coli NCTC 50192 con 4 plásmidos: 154 kb, 66 kb, 38 kb y 7 kb. Línea 2: A. 
haemolyticus 11616 con 4 plásmidos: 7.5 kb, 6.5 kb, 5.1 kb y 3.3 kb. Línea 3: Acinetobacter 
haemolyticus AN54 con 4 plásmidos: 45.46 kb, 12.8 kb, 11.4 kb y 4.7 kb. 

 

7.10 Participación de bombas de expulsión en la resistencia a imipenem, 

meropenem, amikacina y ciprofloxacino en 25 cepas A. baumannii MDR 

Para determinar el papel de las bombas de expulsión en la resistencia a algunos 

antibióticos, se determinó la CMI en presencia y ausencia de dos inhibidores 

diferentes: Fenilalanina-Arginina-β-Naftilamida (PAβN) y Carbonil-Cianuro-3-

Clorofenilhidrazona (CCCP) a 25 mg/L. Se consideró una disminución de 2 o más 

veces en el valor de la CMI como fenotipo positivo para la participación de bombas 

de expulsión empleando el inhibidor PAβN (Kumita et al., 2009), mientras que una 
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disminución de 4 o más veces en el valor de la CMI en presencia del inhibidor 

CCCP se consideró como fenotipo positivo a la participación de bombas de 

expulsión (Alcántara-Curiel et al., 2014). 

En presencia del primer inhibidor PAβN, en la CMI para imipenem se observó que 

12 cepas (AE22, AE23, AE25, AE26, AE27, AE28, AE29, AE38, AE41, AE45, 

AE47 y AE48) mostraron una disminución de 2 veces en el valor de la CMI (de 512 

a 256 y de 256 a 128 µg/mL); mientras que 3 cepas (AE31, AE32 y AE40) 

mostraron una disminución de hasta 4 veces el valor (de 512 a 128 µg/mL). En el 

caso de meropenem, se observó en 10 cepas (AE14, AE19, AE22, AE23, AE26, 

AE27, AE28, AE30B, AE31 y AE45) una disminución de 2 veces en su valor de la 

CMI (de 512 a 256, de 256 a 128, de 64 a 32 y de 32 a 16 µg/mL), demostrando la 

participación de las bombas de expulsión en la resistencia a carbapenémicos 

(Tabla 6). 

Adicionalmente, observamos que en presencia del inhibidor CCCP en la CMI para 

carbapenémicos no se observó disminución alguna en el valor de la CMI, y en el 

caso particular de meropenem, 6 cepas (AE22, AE23, AE26, AE27, AE28 y AE31) 

mostraron en lugar de una disminución, un aumento en el valor de la CMI (de 256 

a 512 y de 512 a >512 µg/mL) (Tabla 6). 

Por otro lado, en presencia del inhibidor PAβN en la CMI para amikacina, se 

observó que en 3 cepas (AE25, AE26 y AE50) disminuyó 2 veces el valor de la 

CMI (de 512 a 256 µg/mL), en 2 cepas (AE16 y AE19) disminuyó 4 veces (de 512 

a 128 y de 128 a 32 µg/mL) y en 1 cepa (AE14) disminuyó hasta 8 veces en el 

mismo valor (de 512 a 64 µg/mL) (Tabla 6).  

En presencia de CCCP, la CMI para amikacina mostró en 2 cepas (AE14 y AE19) 

una disminución de 4 a 8 veces en el valor de la CMI (de 512 a 64 y de 128 a 32 

µg/mL), mientras que en la cepa AE16 se observó una disminución de hasta 16 

veces en el mismo valor (de 512 a 32 µg/mL) (Tabla 6). 

Por último, en 8 cepas (AE14, AE16, AE22, AE25, AE26, AE29, AE40 y AE48) en 

presencia de PAβN, el valor de CMI para ciprofloxacino mostró disminuciones de 2 
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veces en la CMI (de 512 a 256, de 256 a 128 y de 128 a 64 µg/mL); y en presencia 

de CCCP se observó que 3 cepas (AE14, AE22 y AE29) presentaron una 

disminución de 4 veces en el valor de la CMI para este antibiótico (de 512 a 128 y 

de 256 a 64 µg/mL) y la cepa AE16 disminuyó hasta 8 veces (de 512 a 64 µg/mL), 

(Tabla 6).  

Es importante destacar que tuvimos cepas que para ambos antibióticos (amikacina 

y ciprofloxacino), en presencia del inhibidor CCCP, presentaron una disminución 

en el valor de la CMI, pero no lo suficiente para considerarse como fenotipo 

positivo (marcadas en azul) (Tabla 6). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 6. Participación de bombas de expulsión en 25 cepas  

A. baumannii MDR. 
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Concentración mínima inhibitoria en presencia y ausencia de dos inhibidores de bombas de expulsión 
diferentes. Marcadas en color rojo corresponden aquellas cepas que disminuyeron las veces necesarias el 
valor de la CMI para considerarse como fenotipo positivo. Marcadas en color azul corresponden aquellas 
cepas que no disminuyeron las veces necesarias el valor de la CMI para considerarse como fenotipo positivo. 
Abreviaturas. CMI: Concentración mínima inhibitoria. IPM: Imipenem. MEM: Meropenem. AN: Amikacina. 
CIP: Ciprofloxacino. PAβN: Fenilalanina-Arginina-β-Naftilamida. CCCP: Carbonil Cianuro 3-
Clorofenilhidrazona. ND: No determinado. 

 

7.11 Secuenciación masiva del genoma de la cepa A. baumannii AE38 

Se secuenció la cepa de A. baumannii AE38, MDR y resistente a carbapenémicos 

que se aisló de una muestra de expectoración de un paciente masculino de 62 

años y que fue ingresado al servicio de cirugía del hospital. 

La cepa presentó resistencia a todos los antibióticos probados, y mostró CMIs 

altas a carbapenémicos, cefalosporinas, aminoglucósidos y fluoroquinolonas. En 

cuanto al genotipo de resistencia, se detectó por PCR la presencia de blaOXA-66, 
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blaOXA-72 y blaNDM-like. Asimismo, se observó participación de bombas de expulsión en 

la resistencia sólo hacia imipenem disminuyendo 2 veces el valor de la CMI para 

este antibiótico en presencia del inhibidor PAβN. Cabe mencionar que aún no se 

probó el inhibidor CCCP con meropenem, amikacina y ciprofloxacino, pero 

posteriormente se evaluará. 

Luego de obtener las secuencias se verificó la calidad de las lecturas mediante el 

programa FastQC. Los ensambles de novo obtenidos fueron evaluados y 

comparados entre sí mediante la herramienta QUAST y fue seleccionado el 

ensamble con SPAdes y sin trimming (Tabla 7). 

Tabla 7. Comparación de ensambles con y sin trimming utilizando la herramienta QUAST. 

Ensamble Trimming Ensamblador Contings Conting 

más largo 

N50 (pb) Total (pb) 

AE38s No SPAdes 115 367525 107996 3838803 

AE38st Sí SPAdes 112 364581 110396 3837731 

AE38v No Velvet 177 187218 54990 52731 

AE38vt Sí Velvet 177 187254 3797314 3800403 

Nota: Los datos de los genomas secuenciados fueron obtenidos al realizar el análisis de los diferentes 
ensambles por programa Quast. El mejor ensamble y que fue seleccionado está resaltado en letras negritas. 

 

7.11.1 Tipificación multilocus  

La tipificación multilocus de secuencias (MLST) mostró que la cepa AE38 es A. 

baumannii y pertenece a la secuencia tipo (ST) 2 del esquema Pasteur y al ST 369 

del esquema Oxford. 

7.11.2 Análisis del resistoma y elementos genéticos movilizables 

asociados con la resistencia a antibióticos en la cepa A. baumannii 

AE38 

El análisis de la secuenciación del genoma completo reveló que la cepa AE38 

posee un cromosoma con un tamaño aproximado de 3.8 Mb. Por la anotación del 

ensamble del genoma se localizaron en el cromosoma de la cepa genes que 

codifican para betalactamasas y enzimas modificadoras de aminoglucósidos 
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(Tabla 8). Cabe mencionar que no se logró localizar al gen blaNDM-like ni el arreglo 

ISAba125-blaNDM-like que previamente había sido identificado mediante PCR en esta 

cepa.  

De igual manera, se encontraron genes que codifican para diferentes sistemas de 

bombas de expulsión: adeA, adeB, adeC, adeF, adeG, adeH, adeI, adeJ, adeK, 

abeS, abaQ, amvA, macA, macB, ermA, ermB y tolC (Tabla 8). No se localizaron 

las secuencias nucleotídicas de los genes reguladores adeS y adeR del sistema 

AdeABC. La proteína AdeA presentó una deleción de 154 aminoácidos en su 

extremo amino terminal (Anexo 3). Todos los genes localizados que codifican 

para las subunidades de diferentes sistemas de expulsión, así como reguladores, 

presentaron un 100% de cobertura e identidad con las secuencias nucleotídicas 

de la cepa A. baumannii ACICU (GenBank: NZ_CP031380.1), mientras que con la 

cepa A. baumannii AYE (GenBank: NC_010410.1) presentaron 100% de cobertura 

y 98% de identidad, con excepción del gen regulador AdeN que presentó 96% de 

cobertura y 100% de identidad.  

De las proteínas reguladoras de los 3 principales sistemas de expulsión de la 

familia RND sólo la proteína reguladora AdeN del sistema AdeIJK presentó 5 

cambios aminoacídicos (Leu211Phe, Lys212Ser, Gly213Val, His215Asp y 

Val217Asn). Por otro lado, las proteínas que codifican para la unidad de 

reconocimiento de los sustratos: AdeB tuvo 6 cambios aminoacídicos (Gly306Val, 

Asn427Ser, Ala552Thr, Ala643Asp, Thr646Ser y Leu731Phe), mientras que AdeG 

y AdeJ presentaron un sólo cambio aminoacídico Val514Leu y Lys847Glu 

respectivamente. Todos los cambios aminoacídicos fueron detectados al comparar 

las secuencias con las de la cepa de referencia ATCC 17978 (GenBank: 

NZ_CP053098.1) sensible a los antibióticos (Anexos 5, 9, 11, 13 y 20).  

 

Tabla 8. Datos de la cepa A. baumannii AE38 MDR y resistente a carbapenémicos. 
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Marcado en color rojo se muestra el fenotipo positivo para la participación de bombas de expulsión. 
Abreviaturas. MEM: Meropenem. IPM: Imipenem. AN: Amikacina. CIP: Ciprofloxacino. CAZ: Ceftazidima. 
FEP: Cefepima. PAβN: Fenilalanina-Arginina-Beta-Naftilamida. CCCP: Carbonil cianuro 3-clorofenilhidrazona. 
ND: No determinado. 

La proteína GyrA de la cepa AE38 tuvo un 100 % de cobertura e identidad con las 

cepas A. baumannii ACICU (GenBank: NZ_CP031380.1) y A. baumannii AYE 

(GenBank: NC_010410.1). Se encontró el cambio aminoacídico Ser83Leu en la 

región determinante de resistencia a quinolonas (QRDR por sus siglas en inglés) 

que han sido reportados en A. baumannii (GenBank: X95819.1) (Anexo 18). Para 

el caso de ParC se observó un 100% de cobertura y 98% de identidad con 

respecto a las cepas A. baumannii ACICU (GenBank: NZ_CP031380.1) y A. 

baumannii AYE (GenBank: NC_010410.1); y se encontró la mutación Ser80Leu 

reportada en A. baumannii (GenBank: X95819.1) (Anexo 19).  

La cepa posee un integrón de clase 1 semejante al reportado en la base de datos 

Integrall, llamado In439, con extremos 5’ y 3’ conservados y que en la región 

variable incluye genes que codifican para dos enzimas modificadoras de 

aminoglucósidos y uno para una enzima cloranfenicol acetiltransferasa. 
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Figura 5. Representación del integron que porta la cepa AE38. 

 

7.11.3 Estudio del plásmido portador de blaOXA-72 en la cepa AE38 

Utilizando la plataforma PLACNETw se logró obtener la secuencia de un plásmido 

contenido en un contig en el ensamble con SPAdes. El plásmido se nombró 

pAbaAE38, y tiene una longitud aproximada de 10017 pb, un contenido del 35% 

de G+C y 13 marcos de lecturas abiertos. En su estructura se identificaron genes 

de movilización y replicación (mobA/mobL y repA), además de genes accesorios 

que codifican para proteínas unidoras de ADN (DNA-binding protein y Arc) y una 

proteína con dominio helix-turn-helix, además de 5 genes que codifican para 

proteínas hipotéticas de función desconocida. Además de manera interesante se 

encontró a la secuencia de inserción ISAba48 río arriba del gen de resistencia 

blaOXA-72, y empleando el algoritmo predictivo de BPROM se encontró que la 

secuencia invertida repetida derecha (IRR) de ISAba48 se insertó y sobrepuso en 

una secuencia promotora (Figura 6). Asimismo, se encontraron los sitios de 

recombinación XerC/XerD flaqueando la región comprendida de Arc y blaOXA-72.  
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Figura 6. Representación gráfica de localización de secuencias promotoras para la 
expresión del gen blaOXA-72 en la cepa A. baumannii AE38. En negritas y subrayado se encuentra 
el codón de inicio del gen blaOXA-72. Las secuencias promotoras correspondientes a las cajas -10 y -
35 se encuentran encerradas en rectángulos. La zona sombreada en gris corresponde a la 
secuencia invertida repetida derecha (IRR) de la secuencia de inserción ISAba48. 

 

El plásmido pAbaAE38 tuvo 100% de identidad y 100% de cobertura con el 

plásmido pAba10042a (10062 pb) [GenBank: NZ_CP023027.1], 99.98% de 

identidad y 100% de cobertura con el plásmido pAba5845a (9935 pb) [GenBank: 

NZ_CP023035.1], 99.93% de identidad y 90% de cobertura con el plásmido 

pAba9201a (9024 pb) [GenBank: NZ_CP023021.1] de cepas clínicas de A. 

baumannii aisladas de otros estados en México.  

En la Figura 7 se muestra la representación del arreglo de genes del plásmido 

pAbaAE38 comparándolo con otros plásmidos incluyendo el plásmido pAbaAN71 

reportado por Bello-López de un aislado de A. baumannii proveniente de otro 

hospital poblano. Se pudó observar que la región flanqueada por las secuencias 
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de inserción XerC/XerD, que comprende del gen blaOXA-72 hasta Arc, se encuentra 

en sentido inverso en el plásmido pAbaAN71, pero se mantiene insertado en el 

mismo sentido en los plásmidos pAba10042a y pAba5845a. 

 

Figura 7. Representación de la secuencia del plásmido pAbaAE38 y la comparación con los 

plásmidos pAbaAN71, pAba5845a y pAba10042a portadores de blaOXA-72. En verde se resaltan a 

los genes involucrados en la movilización y replicación, en azul al gen blaOXA-72, en morado a la 

secuencia de inserción ISAba48, en rosa al gen Arc, en gris a las proteínas putativas y en 

rectángulos amarillos a las secuencias de inserción XerC/XerD. 

 

8. DISCUSIÓN 

Las infecciones causadas por especies del complejo Acb han ido en aumento en 

los últimos años, convirtiéndose en un problema de salud pública alrededor del 

mundo, y México no está exento de ello. A. baumannii es la especie más 

frecuentemente aislada como causante de infecciones nosocomiales y adquiridas 

en la comunidad, seguido de A. pittii y A. nosocomialis. Estos microorganismos 

tienen la capacidad de colonizar piel y superficies inertes, y actualmente presentan 
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resistencia a los antibióticos, lo que en conjunto les permite sobrevivir en el 

ambiente hospitalario (Bello-López et al., 2019; Villalón et al., 2019; Gaiarsa et al., 

2019). 

En este trabajo se estudiaron cepas clínicas de Acinetobacter spp. del Hospital 

Regional I.S.S.S.T.E. Puebla, de los cuales 39% fueron aisladas de secreciones 

respiratorias (lavados broncoalveolares y expectoraciones), 14% de urocultivos, 

10% de secreciones de herida, entre otros (37%), y provenían principalmente del 

servicio de medicina interna (MIH) (43%) y unidad de cuidados intensivos (UCI) 

(14%). Estos datos concuerdan con lo reportado por Alcántara-Curiel et. al., 

(2019), donde el primer sitio de aislamiento fueron secreciones respiratorias 

(42%), seguido de secreciones de herida (23%) y provenían principalmente de los 

servicios de medicina interna y la UCI. 

Debido a la creciente importancia que ha adquirido el género Acinetobacter como 

causante de infecciones nosocomiales y de la comunidad, la identificación precisa 

de la especie es importante a la hora de la toma de decisiones, particularmente 

cuando se tratan de aislados con resistencia a múltiples antibióticos. Diversos 

estudios han señalado que los métodos bioquímicos tradicionales son insuficientes 

para una adecuada discriminación entre especies, por lo que se requieren técnicas 

moleculares para lograr con certeza la identificación (Lee et al., 2017). 

Desafortunadamente no todos los laboratorios de diagnóstico de rutina en los 

hospitales mexicanos tienen acceso a técnicas moleculares para la identificación 

de especies de este género, por loque se emplean sistemas con métodos basados 

en el metabolismo bacteriano como lo son Vitek® 2 y API® 20NE que no siempre 

son específicos. 

Al igual que en otros estudios realizados en diferentes lugares de la república 

mexicana, nosotros reportamos una alta prevalencia (74%) de aislados de 

especies pertenecientes al complejo Acb causantes de infecciones. Cabe 

mencionar que estos estudios emplearon metodologías basadas en el 

metabolismo bacteriano como lo son el sistema Vitek® 2 y API® 20NE para la 

identificación de especies en sus aislados, además de la amplificación de blaOXA-51-
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like que se trata de un gen constitutivo en el cromosoma de las especies A. 

baumannii (Alcántara-Curiel et al., 2014; Alcántara-Curiel et al., 2019; López-

Durán et al., 2020). En nuestro estudio obtuvimos un 92% de correspondencia 

entre la identificación por el sistema Vitek® 2, amplificación de blaOXA-51-like y blaOXA-214-

like, y rpoB, lo cual coincide con lo reportado por Lee et al. (2015) y Lukovic et al. 

(2020) los cuales reportan un 90% y 84.6%, respectivamente, de correspondencia 

con la identificación de especies entre metodologías diferentes: amplificación de 

blaOXA-51-like, rpoB, MALDI-TOF MS y Vitek® 2. 

El análisis de los perfiles de susceptibilidad de las 49 cepas provenientes de este 

hospital muestra que la resistencia a los antibióticos probados proviene de cepas 

clasificadas como pertenecientes al complejo Acb, mientras que las especies fuera 

de este complejo o también denominadas ambientales fueron sensibles, lo que es 

congruente con lo reportado a nivel mundial donde asocian al complejo Acb como 

principal causante de infecciones y que presentan resistencia a múltiples 

antibióticos (Facciola et al., 2019; Villalón et al., 2019; Gaiarsa et al., 2019). De 

acuerdo con el perfil de susceptibilidad, 25 cepas del complejo Acb fueron 

clasificadas como MDR, ya que presentaron resistencia a 1 o más agentes en 3 o 

más categorías antibióticas (Magiorakos et al., 2012).  

El tratamiento de las infecciones por A. baumannii a menudo representa un 

desafío para el médico, debido a la falta o escasez de antibióticos eficaces; este 

fenómeno se ve reflejado en 25 cepas ensayadas de A. baumannii, ya que 

presentaron valores altos de CMI (entre 128 y ≥512 µg/mL) para antibióticos de 

primera elección como son cefalosporinas de 3ra y 4ta generación (ceftazidima y 

cefepime), aminoglucósidos y fluoroquinolonas. Y aún más preocupante, porque 

presentaron valores de hasta 512 µg/mL para imipenem y meropenem que son 

tratamientos de última opción para infecciones por cepas MDR (Garnacho et al., 

2019). 

En A. baumannii se han reportado múltiples mecanismos de resistencia a los 

antibióticos los cuales pueden ser constitutivos o adquiridos. Dichos mecanismos 

incluyen la modificación enzimática del antibiótico, cambios en la permeabilidad de 
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la membrana, sistemas de expulsión y modificaciones en los sitios blancos (Lee et 

al., 2017). Uno de los mecanismos más comúnmente reportado en A. baumannii 

es la producción de betalactamasas, de las cuales las de tipo OXA son las más 

reportadas en este género bacteriano (Poirel et al., 2010). Dentro de este grupo de 

betalactamasas, se encontró prevalente en todos los aislados a blaOXA-66 que 

pertenece a la familia blaOXA-51-like y cuyo gen codificante se encuentra localizado en 

el cromosoma de las especies A. baumannii (June et. al., 2016).  Esta variante es 

una de las más predominantes de esta familia y su presencia se ha asociado con 

la clona internacional 2 (IC2), la cual es la clona de A. baumannii más prevalente 

en el mundo (Aly et al., 2014; Opazo-Capurro et al., 2019; Villalón et al., 2019; Al-

Hassan et al., 2020). Esta enzima está asociada con baja actividad hacia 

carbapenémicos, aunque se ha observado que la presencia de ISAba1 río arriba 

puede aumentar la actividad hidrolítica de esta enzima, no obstante este arreglo 

genético no fue encontrado en nuestras cepas en estudio  (Zander et al., 2013; 

Mitchell et al., 2014; Ewers et al., 2017; Saranathan et al., 2017).  

En este estudio, encontramos tres aislados (AE14, AE16 y AE19) portadores del 

gen blaOXA-23-like, el cual puede localizarse en el cromosoma o en plásmidos. Esta 

betalactamasa se ha asociado con diferentes entornos genéticos como son 

transposones (Tn2006, Tn2007 y Tn2008) y secuencias de inserción (ISAba1, 

ISAba4 e ISAba10), los cuales pueden participar en la movilización y 

sobreexpresión de esta carbapenemasa (Ewers et al., 2016; Pagano et al., 2016). 

Si bien, la familia blaOXA-23-like, es la carbapenemasa más prevalente en A. baumannii 

en todo el mundo (Lv et al., 2019), en México únicamente la variante blaOXA-239 

perteneciente a esta familia, ha sido reportada en algunos aislados clínicos 

(González-Villoria et al., 2016; Graña-Miraglia et al., 2020), lo cual sugiere verificar 

que las cepas ensayadas en este estudio porten esta variante. 

Otra oxacilinasa que encontramos en este estudio fue blaOXA-72 perteneciente a la 

familia blaOXA-24/40 y que fue identificada por primera vez en 2004 en un aislado de A. 

baumannii en Tailandia (Chanawong et al., 2004) (Genbank Accesion No. 

AY739646). Actualmente, cepas de A. baumannii acarreadoras de esta 
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betalactamasa han sido reportadas en varios países de Asia, Europa y América 

(Tamayo-Legorreta et al., 2016; Brasiliense et al., 2018; Chen et al., 2018). Cabe 

mencionar que alrededor del mundo blaOXA-23-like es la carbapenemasa más 

reportada en aislados clínicos de A. baumannii, no obstante, en nuestro caso 

blaOXA-72 fue la carbapenemasa prevalente en las 25 cepas ensayadas, lo cual es 

consistente con lo reportado en diferentes estudios realizados en México 

(Alcántara-Curiel et al., 2014; Bocanegras-Ibarias et al., 2015; Tamayo-Legorreta 

et al., 2016; González-Villoria et al., 2016; Mancilla-Rojano et al., 2019).  

Por otro lado, también se han encontrado secuencias de inserción en aislados de 

Acinetobacter spp., las cuales le brindan una variabilidad genómica y en 

consecuencia les permite una mayor adaptación a nuevos nichos ecológicos 

(Gaiarsa et al., 2019). Además, estas secuencias de inserción pueden 

desempeñar un papel importante en la sobreexpresión de genes de resistencia, tal 

es el caso con el hallazgo de ISAba48 río arriba de blaOXA-72 en nuestros aislados. 

Este arreglo de genes podría estar influyendo en la transcripción de esta 

betalactamasa, lo que en consecuencia podría provocar un aumento en el nivel de 

resistencia hacia carbapenémicos y que coincidiría con los elevados valores de 

CMI que presentan las cepas de estudio (hasta 512 µg/mL) (Bahador et al., 2015; 

Wong et al., 2019; Yazdansetad et al., 2019). No obstante, más estudios son 

necesarios para corroborar este fenómeno. 

Otra clase de betalactamasas que han adquirido mayor relevancia en la actualidad 

por su amplio espectro de hidrólisis son las metalo-betalactamasas. Dentro de 

este grupo, NDM fue reportada por primera vez en 2008 en India, y fue identificada 

en un aislado de Klebsiella pneumoniae resistente a carbapénemicos (Yong et al., 

2009).  Esta enzima confiere resistencia a todos los betalactámicos con excepción 

de monobactams. Se ha reportado su movilización en plásmidos, los cuales 

además de portar a esta enzima, son acarreadoras de otros determinantes de 

resistencia hacia otras familias de antibióticos, lo que en conjunto complica los 

tratamientos y recuperación de los pacientes (Ramírez et al., 2020). Sólo las 

variantes NDM-1, NDM-2, NDM-3, NDM-5 y NDM-7 han sido reportadas en 
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aislados clínicos de A. baumannii en el mundo (Wu et al., 2019; Khalid et al., 2020; 

Singh et al., 2020). Interesantemente, en nuestro estudio encontramos a 9 cepas 

(AE22, AE23, AE27, AE29, AE30A, AE30B, AE38, AE44 y AE45) portando a esta 

betalactamasa en combinación con otras dos tipo OXA. A pesar de que en 

América Latina son escasos los reportes de esta betalactamasa en A. baumannii 

(Rodríguez et al., 2017), en México existen dos reportes: uno en un aislado de A. 

baumannii y el otro en un aislado A. haemolyticus (Duran-Bedolla et al., 2019; 

Bello-López et al., 2019). Asimismo, en las 9 cepas portadoras de blaNDM-like se 

encontró a la secuencia de inserción ISAba125 flanqueando a esta betalactamasa 

lo cual coincide con otros reportes dónde éstas secuencias de inserción pueden 

conformar un transposón llamado Tn125, el cual moviliza a esta metalo-

betalactamasa en diferentes géneros y especies bacterianas (Márquez-Ortíz et al., 

2017). No obstante, no fue posible enviar a secuenciar la betalactamasa ni el 

arreglo con ISAba125 debido al paro de actividades derivado de la contingencia 

sanitaria por SARS-Cov-2 que atraviesa nuestro país y el resto del mundo. 

De igual manera encontramos en una cepa (AE19) acarreando al gen blaIMP-like, el 

primer reporte de esta metalo-betalactamasa fue en una cepa de P. aeruginosa 

resistente a imipenem aislada en Japón (Watanabe et al., 1991), y es común 

encontrar a este gen dentro de un integrón de clase 1 el cual puede movilizarse 

por conjugación plasmídica (Ramírez et al., 2020). Además, puede coexistir con 

otros genes de resistencia, como blaOXA, resultando en un incremento en la 

resistencia antibiótica (Zhao et al., 2011; Jiang et. al., 2019; Chen et al., 2018; 

Alcántar-Curiel et al., 2019). En América Latina son pocos los reportes de esta 

carbapenemasa en A. baumannii, sólo ha sido reportada esporádicamente en 

algunos aislados clínicos en Brasil, mientras que en México su presencia en 

Acinetobacter spp. no ha sido confirmada hasta el momento (Rodríguez et al., 

2018). Curiosamente, en el mismo hospital de nuestro estudio se ha reportado la 

presencia de esta carbapenemasa en plásmidos de P. aeruginosa (López-García 

et al., 2018), lo cual podría facilitar la adquisición de este gen en algún aislado de 
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Acinetobacter spp. Sin embargo, es necesario mandar a secuenciar este gen para 

verificar si se trata de la misma variante circulando en este hospital. 

Si bien los campos pulsados nos mostraron que no se trataba de un brote en el 

hospital, pudimos observar pequeños grupos o clusters de cepas que presentaron 

relación genética entre sí, y que a pesar de que se encontraban distribuidas en 7 

pulsotipos diferentes, sus fenotipos de resistencia no presentaron gran variabilidad 

entre ellas (Anexo 1). Numerosos estudios han demostrado que genes como 

blaOXA-23-like, blaOXA-72, blaIMP y blaNDM se pueden movilizar por plásmidos en diferentes 

especies y géneros bacterianos por eventos de transferencia horizontal de genes 

(Da Silva et al., 2016; Leungtongkam et al., 2018). Curiosamente 20 cepas 

portadoras de blaOXA-72, presentaron una única banda plasmídica, lo cual podría 

sugerirnos la diseminación de esta carbapenemasa por medio de plásmidos en 

diferentes cepas en este hospital. Asimismo, pudimos observar que 9 cepas 

además de estar acarreando blaOXA-72 también fueron portadoras de blaNDM-like lo que 

hasta el momento no ha sido reportado en Acinetobacter y que podría representar 

un riesgo para los pacientes de este hospital. 

 Otro mecanismo de resistencia no enzimático es la participación de bombas de 

eflujo. De las 6 familias de bombas descritas en A. baumannii la más importante y 

estudiada es la familia RND, debido a su amplio espectro de antibióticos que 

pueden expulsar (Leus et al., 2018). Dentro de esta familia los sistemas más 

importantes descritos en A. baumannii son los sistemas de AdeABC, AdeFGH y 

AdeIJK (Temgoua et al., 2019). La sobreexpresión de uno o varios sistemas puede 

disminuir la susceptibilidad hacia varios grupos de antibióticos, esto mediante 

mutaciones puntuales, deleciones o por secuencias de inserción en los 

componentes de regulación de cada sistema (Chen et al., 2019).  

En México sólo en un estudio realizado por Alcántara-Curiel et al. (2014) se ha 

reportado la participación de bombas en la resistencia de A. baumanii empleando 

un inhibidor (CCCP). Ellos reportaron un 14.5 y 31.6% de participación de bombas 

en la resistencia a meropenem e imipenem, respectivamente; mientras que en 

nuestro estudio empleando dos inhibidores reportamos una mayor actividad de 
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bombas de eflujo: 40% hacia meropenem y 60% hacia imipenem. Además, 

determinamos la participación de bombas de eflujo en la resistencia hacia 

aminoglucósidos y fluoroquinolonas, encontrando un 24% de participación de 

bombas para amikacina y 32% para ciprofloxacino. Cabe mencionar que de la 

familia RND sólo los sistemas AdeABC y AdeIJK se han asociado con resistencia 

a carbapenémicos, mientras que AdeABC y AdeFGH se asocian con la expulsión 

de aminoglucósidos, y para el caso de fluoroquinolonas los 3 sistemas se han 

asociado con su expulsión (Mullie et al., 2016; Leus et al., 2018; Xu et al., 2019).  

Debido a que los dos inhibidores empleados tienen mecanismos de acción 

diferentes y pueden actuar sobre distintos sistemas de eflujo, se nos permite 

sugerir si una familia en específico como RND (al utilizar PAβN), o que diferentes 

familias como RND, MATE, SMR y MFS, en conjunto (al utilizar CCCP) podrían 

estar involucradas en la resistencia hacia cierto antibiótico. 

Por consiguiente, en la cepa AE16 pudimos observar que en presencia de CCCP 

el valor de la CMI para amikacina disminuyó hasta 16 veces, mientras que con 

PAβN disminuyó sólo 4 veces, este resultado nos está indicando que 

probablemente no solamente bombas de la familia RND podrían estar 

involucradas en la resistencia hacia este antibiótico, sino que sistemas de otras 

familias, en conjunto, podrían estar jugando un papel muy importante en la 

resistencia hacia amikacina para esta cepa. De igual manera tuvimos 3 cepas 

(AE14, AE19 y AE50) que en presencia de CCCP hubo una disminución en el 

valor de la CMI, pero no mayor a lo reportado empleando a PAβN como inhibidor, 

este dato nos permite inferir que probablemente sólo bombas de la familia RND 

participan en la resistencia hacia amikacina en este grupo de cepas. Sin embargo, 

se necesitan más estudios para corroborar este dato.  

Para el caso de ciprofloxacino observamos que en 4 cepas (AE14, AE16, AE22 y 

AE29) en presencia de CCCP disminuyó de 4 a 8 veces el valor de la CMI, 

mientras que con PAβN disminuyó sólo 2 veces. Este dato nos sugiere que al igual 

que en el caso anterior, bombas de eflujo diferentes a las de la familia RND como 

los sistemas AbeS (SMR), AbeM (MATE) y AbaQ (MFS) podrían estar 
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participando en la expulsión de este antibiótico en este grupo de cepas (Pérez et 

al., 2018; Temgoua et al., 2019). Al igual que en el caso con amikacina, las cepas 

AE25 y AE40 mostraron una disminución en el valor de la CMI empleando CCCP, 

pero no mayor a la observado con PAβN, lo cual nos permite inferir que 

probablemente sólo sistemas de la familia RND podrían estar involucrados en la 

resistencia hacia ciprofloxacino en estas cepas. 

Curiosamente para el caso de carbapenémicos al emplear PAβN como inhibidor 

pudimos observar una disminución de hasta 4 veces en el valor de la CMI, lo cual 

indica que sistemas de la familia RND podrían participar en la resistencia hacia 

este grupo de antibióticos. Sin embargo, al emplear CCCP como inhibidor no 

pudimos observar disminución alguna en el valor de la CMI, esto probablemente 

debido a la actividad de otros sistemas de eflujo de la familia RND que no se ven 

afectadas por este último inhibidor, pero que son capaces de expulsar estos 

antibióticos o que la concentración del inhibidor empleada no fue la suficiente para 

inhibir la actividad de las bombas y tendrían que hacerse estudios posteriores con 

mayor concentración como las reportadas anteriormente (Alcántara-Curiel et al., 

2014). De igual manera, también observamos que en 6 de nuestras cepas además 

de no disminuir el valor de la CMI para meropenem, lo incrementó. Este fenómeno 

ya ha sido observado en cepas de K. pneumoniae y se ha asociado con la 

reducción en la expresión de proteínas de membrana externa las cuales podrían 

estar influyendo en la resistencia hacia este grupo de antibióticos (Vera et al., 

2018); sin embargo, este estudio en A. baumannii es el primer reporte y se sugiere 

realizar más estudios para tratar de entender este fenómeno. 

De manera general, las 25 cepas A. baumannii MDR presentaron un perfil de 

resistencia muy similar entre ellas (Anexo 1), mientras que el genotipo nos mostró 

3 grupos de cepas diferentes, un grupo portador de 3 blaOXA diferentes (AE14, 

AE16 y AE19), otro grupo portador de blaOXA-72 y blaNDM-like (AE22, AE23, AE27, AE29, 

AE30A, AE30B, AE38, AE44 y AE45) y un tercer grupo portador sólo de blaOXA-72 

(AE25, AE26, AE28, AE31, AE32, AE34, AE37, AE40, AE41, AE47, AE48, AE50 y 

AE51) lo que ayuda a explicar los diferentes pulsotipos encontrados por campos 
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pulsados. De igual manera, al encontrar el arreglo ISAba125-blaNDM-like en cepas de 

diferentes pulsotipos nos permite inferir que posiblemente esta betalactamasa 

podría estar movilizándose por medio de un transposón Tn125 o Tn125-like en 

diferentes cepas circulantes en el hospital. Además, el hallazgo de ISAba48 río 

arriba de blaOXA-72 y el haber localizado un segundo promotor proporcionado por la 

misma secuencia de inserción nos ayuda a entender un poco por qué estas cepas 

presentan valores de CMI tan elevados hacia carbapenémicos. No obstante, es 

necesario corroborar que ISAba48 realmente esté influyendo en la expresión de 

esta betalactamasa. Por último, pudimos observar cómo las bombas de expulsión 

juegan un papel muy importante en la adaptación de A. baumannii en diferentes 

nichos, por un lado, tuvimos cepas en las cuales las bombas de expulsión son 

importantes en la resistencia hacia ciertos grupos de antibióticos (como las cepas 

AE14, AE16, AE19, AE22, AE29, AE31, AE32 y AE40) mientras que en otras 

cepas no lo son (AE37), así como tuvimos cepas en las cuales las bombas de 

expulsión son importantes en el desarrollo del fenotipo MDR (AE14 y AE25). 

Asimismo, pudimos observar que, a pesar de tener múltiples sistemas de bombas 

de expulsión, no necesariamente todos van a participar en la resistencia 

antibiótica. 

Con el surgimiento de las tecnologías de secuenciación masiva de nueva 

generación (NGS) se han reducido los costos y tiempo para obtener la secuencia 

del genoma completo de un microorganismo de interés (Aguilar-Bullet et al., 2015). 

En este trabajo se consiguió secuenciar el genoma completo de la cepa A. 

baumannii AE38 resistente a todos los antibióticos probados. En el cromosoma de 

la cepa se localizaron genes de resistencia como blaOXA-66 y blaADC-73 que confieren 

resistencia a penicilinas y cefalosporinas de hasta tercera generación, 

respectivamente (Evans et al., 2014; Karah et al., 2017). Cabe mencionar que 

blaADC-73 puede conferir niveles de resistencia ≥256 µg/mL a cefalosporinas lo que 

coincide con lo observado en esta cepa (Tsai et al., 2020). 

Por otro lado, se sabe que el mecanismo de resistencia a fluoroquinolonas se 

debe principalmente a mutaciones en la región determinante de la resistencia a 
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quinolonas (QRDR) en los genes gyrA y parC en cepas de A. baumanni y 

miembros del complejo Acb (Gu et al., 2015; Liu et al., 2012; Sun et al., 2016). 

Asimismo, se ha reportado que sólo la mutación Ser83Leu en GyrA o la mutación 

Ser80Leu en ParC confieren niveles bajos de resistencia, mientras que en 

conjunto pueden conferir valores de CMI de hasta 256 µg/mL para este grupo de 

antibióticos (Tsai et al., 2020) que coincide con los valores elevados de CMI que 

presentó esta cepa. 

Esta cepa también fue portadora de un integrón similar a In439 reportado en el 

cromosoma de especies A. baumannii y se conforma de los casetes de genes 

aac(6’)-Ib y aadA1 en conjunto de catB8 que confieren resistencia a gentamicina, 

amikacina, kanamicina, estreptomicina, espectinomicina, y cloranfenicol 

respectivamente (Gordon et al., 2010; Khurshid et al., 2019). Además, contiene al 

gen armA que puede conferir niveles de resistencia de hasta 256 µg/mL para 

todos los aminoglucósidos con excepción de estreptomicina y espectinomicina 

(Tsai et al., 2020), lo cual coicide con lo encontrado en la CMI de esta cepa. 

Asimismo, encontramos a blaOXA-72 en un plásmido que tiene una estructura similar 

a otros plásmidos encontrados en cepas clínicas de A. baumannii en diferentes 

lugares del país. Esta enzima fue la carbapenemasa prevalente en todos los 

aislados de nuestro estudio y se asoció con siete pulsotipos diferentes con perfiles 

de resistencia muy similares entre sí. En el plásmido encontrado en esta cepa y 

los otros 3 con los que comparamos, muestran una región flanqueada por 

secuencias de inserción homólogas a las recombinasas XerC/XerD (Figura 6). Se 

ha sugerido que la presencia de sitios de reconocimiento a recombinasas 

XerC/XerD, flanqueando a esta betalactamasa, podrían estar participando en la 

movilización de blaOXA-72 entre especies del género Acinetobacter (Povilonis et al., 

2012; Fonseca et al., 2020). Y por otro lado, debido a eventos de recombinación 

genética mediados por sitios homólogos a proteínas Xer, podría ser que diferentes 

plásmidos se encuentren compartiendo regiones o estructuras genéticas que 

abarcan a esta betalactamasa (Kuo et al., 2013).  
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Dentro de la misma región flanqueada por XerC/XerD en el plásmido de nuestra 

cepa pudimos localizar a la secuencia de inserción ISAba48 río arriba de blaOXA-72. 

Varios reportes han demostrado que las secuencias de inserción pueden jugar un 

papel muy importante en la resistencia a los antibióticos ya que pueden proveer de 

promotores fuertes al insertarse y en consecuencia aumentar el nivel de expresión 

de la betalactamasa (Pagano et al., 2016). No obstante, a diferencia de otros 

estudios que reportan un promotor -10 extendido debido a la inserción de ISAba1 

(Segal et al., 2007; Corvec et al., 2007; Kuo et al., 2014), en nuestra cepa 

encontramos que ISAba48 en lugar de extender el promotor -10 de la 

betalactamasa dispuso de un segundo promotor río arriba del primero (Figura 6), 

lo cual podría estar favoreciendo en un aumento de la expresión de la 

betalactamasa y en consecuencia un aumento en el nivel de resistencia que 

correlaciona con los elevados valores de CMI’s hacia antibióticos carbapenémicos 

que presenta esta cepa. 

Por otro lado, esta cepa había sido identificada como portadora de blaNDM-like, no 

obstante, no fue posible encontrarla en la secuenciación masiva del genoma, por 

lo que se piensa que posiblemente estén coexistiendo dos poblaciones de A. 

baumannii y la que se logró secuenciar fue aquella no portadora de esta metalo-

betalactamasa, por lo que sería adecuado volver a mandar a secuenciar 

obteniendo la cepa a partir de un cultivo con antibióticos carbapenémicos. 

Al igual que en otras bacterias Gramnegativas, el desarrollo de multidrogo-

resistencia en A. baumannii involucra la sobreexpresión de sistemas de bombas 

de eflujo, especialmente aquellas pertenecientes a la familia RND (Lee et 

al.,2017). Generalmente, estos sistemas se encuentran en operones, donde el 

primer gen corresponde a una proteína de fusión de membrana (AdeA, AdeF y 

AdeI) la cual permite la interacción entre los otros dos componentes, el segundo 

codifica para el transportador RND (AdeB, AdeG y AdeJ) el cual se encarga del 

transporte y reconocimiento del sustrato, y por último el tercer gen se trata de un 

factor de membrana externa (AdeC, AdeH y AdeK) que constituirá un canal para el 

cruce del sustrato hacia el exterior celular (Leus et al., 2018). En nuestra cepa 
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pudimos encontrar homólogos a componentes de los 3 principales sistemas 

(AdeABC, AdeFGH y AdeIJK) y sus reguladores. Algunos estudios han mostrado 

que sustituciones aminoacídicas, inserción de secuencias como ISAba1 o la 

deleción de estos reguladores en aislados clínicos resultan en una sobreexpresión 

de estos sistemas (Xu et al., 2019). La proteína AdeL se encarga de regular al 

sistema AdeFGH, en el artículo de Coyne et. al. en 2011 reportaron que la 

deleción de 11 residuos aminoacídicos en el C-terminal o las sustituciones 

Thr319Lys y Val139Gly en el dominio de reconocimiento pueden conferir un 

incremento en la expresión de adeG; sin embargo, en nuestra cepa no se 

encontraron estas modificaciones (Anexo 7) lo que pone en duda la participación 

de este sistema en la resistencia. 

AdeIJK es otro sistema de la familia RND que ha sido encontrado tanto en cepas 

A. baumannii sensibles como resistentes, su expresión se encuentra regulada por 

el regulador transcripcional AdeN de la familia TetR, y esta bomba puede conferir 

resistencia intrínseca hacia diferentes antibióticos como betalactámicos, 

fluoroquinolonas, tetraciclinas, entre otros más (Xu et al., 2019). Algunos estudios 

han demostrado que la deleción parcial o total de AdeN debido a un codón de paro 

prematuro incrementa la expresión de adeJ (Rosenfeld et al., 2012; Tsai et al., 

2020), en el caso de nuestra cepa no se localizó ningún codón de paro prematuro, 

pero sí sustituciones aminocídicas (Val217Asn, His215Asp, Gly213Val, Lys212Ser 

y Leu211Phe) debido la inserción de ISAba1 (Anexo 11). Hasta el momento no 

existen reportes de mutaciones en AdeN asociadas con la sobreexpresión de 

AdeIJK, por lo que no se puede descartar que estos cambios aminoacídicos 

podrían estar involucrados en una sobreexpresión de la bomba de expulsión. 

De los 3 sistemas principales de la familia RND en A. baumannii, el sistema 

AdeABC ha sido el más estudiado debido al amplio espectro de antibióticos que 

puede expulsar (Abdi et al., 2020). En nuestra cepa pudimos encontrar los 

homólogos a sus componentes, con excepción del sistema regulador AdeRS. 

Diferentes mutaciones en estos reguladores se han asociado con una 

sobreexpresión de adeB (Salehi et al., 2020), en cambio la deleción o pérdida de 
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este sistema regulador ha mostrado un incremento en la susceptibilidad antibiótica 

(Sun et al., 2017). Por otro lado, Ming Feng et al., mostró que otros sistemas 

reguladores, como BaeSR, también pueden regular la expresión de esta bomba de 

expulsión, por lo que es necesario más investigación para explorar el mecanismo 

de regulación de AdeABC, así como más evidencia directa de su papel en la 

resistencia antibiótica en aislados clínicos de A. baumannii. Por otro lado, 

encontramos varios cambios aminoacídicos (Gly306Val, Asn427Ser, Ala552Thr, 

Ala643Asp, Thr646Ser y Leu731Phe) en adeB de nuestra cepa con respecto a la 

cepa A. baumannii ATCC 17978 sensible a los antibióticos (Anexo 5). Hasta el 

momento ningún estudio ha investigado si estos cambios aminoacídicos en el 

transportador RND (adeB) podrían estar relacionados con un incremento en el 

reconocimiento de sustratos y una mayor afinidad por ellos, lo que en 

consecuencia podría asociarse con el fenotipo MDR y los altos valores de CMI de 

la cepa. 

Si bien, nosotros esperábamos que estos sistemas de la familia RND estuvieran 

involucrados en la resistencia en la cepa AE38, al realizar la inhibición con PAβN 

sólo pudimos observar un fenotipo positivo para el antibiótico imipenem. Por lo que 

este dato nos sugiere que estos sistemas podrían no verse involucrados en la 

resistencia a los antibióticos evaluados (meropenem, amikacina y ciprofloxacino) o 

que la concentración empleada del inhibidor no fue la suficiente para inhibir a 

estos sistemas de eflujo, por lo cual es necesario evaluar concentraciones 

mayores del inhibidor, así como emplear otras metodologías (RT-qPCR) para 

corroborar o descartar la participación de estas bombas en la resistencia en esta 

cepa. 

Cabe resaltar que también fueron localizadas otras bombas de familias diferentes 

como AbeS de la familia SMR y AbeM de la familia MATE que pueden expulsar 

antibióticos betalactámicos y fluoroquinolonas; AbaQ, AmvA y Tet(b) de la familia 

MFS que están involucrados en la expulsión de fluoroquinolonas, cloranfenicol y 

tetraciclinas respectivamente (Mullie et al., 2016). Sin embargo, no nos fue posible 

evaluar la participación o no de estos sistemas en la resistencia empleando el 
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inhibidor CCCP. De igual manera, se logró localizar al sistema EmrAB-TolC de la 

familia MFS que está asociado con la resistencia a carbapenémicos y 

aminoglucósidos (Nowak et al., 2016), y es importante mencionar que no se ve 

afectado por ninguno de los dos inhibidores empleados en este estudio, lo que 

sugiere otro factor a considerar en la resistencia antibiótica en esta cepa (Greene 

et al., 2018).   

 

9. CONCLUSIONES 

Este estudio mostró que la resistencia a los antibióticos en aislados clínicos de A. 

baumannii en este hospital se encuentra mediada por varios mecanismos de 

resistencia. La resistencia a antibióticos carbapenémicos en los aislados del 

Hospital Regional I.S.S.S.T.E. Puebla, no fue debida sólo a la producción de 

diferentes carbapenemasas, sino que otros mecanismos como las bombas de 

expulsión, probablemente no sólo de una familia en particular, pueden ser 

responsables de la resistencia y del fenotipo MDR; lo cual le proporciona a este 

patógeno una estrategia exitosa para su adaptación y supervivencia en el 

ambiente hospitalario complicando los tratamientos en los pacientes. 

 

10. PERSPECTIVAS 

1. Continuar con el monitoreo epidemiológico y molecular en los hospitales de 

Puebla para vigilar el surgimiento de especies baumannii y no-baumannii 

causantes de infecciones que puedan diseminar genes de resistencia a los 

antibióticos. 

2. Amplificar el gen blaOXA-51-like a las 9 cepas del complejo Acb faltantes. 

3. Secuenciar los genes blaNDM-like, blaOXA-23-like, blaIMP-like y el arreglo 

ISAba125-blaNDM-like que portan las cepas. 
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4. Determinar los entornos genéticos de las betalactamasas encontradas y 

compararlos con otros entornos de cepas de la misma especie aisladas de 

diferentes ambientes. 

5. Investigar si la segunda secuencia promotora proporcionada por ISAba48 

río arriba de blaOXA-72 influye en la expresión de esta betalactamasa 

incrementando los niveles de resistencia hacia antibióticos 

carbapenémicos. 

6. Probar diferentes concentraciones de ambos inhibidores de bombas de 

expulsión para corroborar o descartar la participación de éstas en la 

resistencia a los antibióticos.  

7. Investigar si los sistemas adeABC, adeIJK, abeM y ermAB-tolC participan 

en la resistencia a antibióticos carbapenémicos. 

8. Investigar si la deleción y/o mutaciones en los reguladores adeRS, adeL y 

adeN reportados en este estudio pudieran estar participando en la 

sobreexpresión de bombas de expulsión. 

9. Investigar si los cambios aminoacídicos encontrados en el transportador 

RND adeB participan en el reconocimiento y en la resistencia a los 

antibióticos. 

10. Caracterizar los plásmidos que portan el resto de las cepas A. baumannii 

MDR de este estudio. 
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12. ANEXOS  

 
Anexo 1. Características generales de 24 cepas A. baumannii MDR. 
 
 

 

Anexo 2. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeA de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeA de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 
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AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      ATGCAAAAGCATCTTTTACTTCCTTTATTTTTATCTATTGGGCTGATATTACAGGGGTGT 60 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      GATTCAAAAAAAGTCGCTCAAGCTGAGCCACCACCGGCTAAAGTCAGTGTATTAAGCATT 120 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      CAACCGCAATCGGTAAATTTTAGTGAAAATCTTCCTGCACGAGTACATGCGTTCCGTACG 180 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      GCGGAAATCCGTCCGCAAGTCGGAGGTATCATTGAAAAGGTTCTATTTAAACAAGGTAGT 240 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      GAAGTTAGAGCAGGGCAAGCCTTATATAAAATTAATTCCGAGACTTTTGAGGCCGATGTA 300 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      AATAGCAATAGAGCTTCTCTCAATAAAGCTGAAGCTGAGGTGGCAAGACTCAAAGTTCAG 360 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      TTAGAACGTTATGAGCAGCTATTACCAAGTAATGCGATTAGTAAGCAAGAAGTAAGTAAT 420 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------ATGAAAGCATTGCTGGCC 18 

ATCC17978      GCTCAAGCTCAGTATCGTCAGGCTCTAGCCGATGTCGCTCAAATGAAAGCATTGCTGGCC 480 

                                                         ****************** 

 

AE38           AGACAAAACTTGAATCTGCAATATGCAACAGTTCGAGCGCCTATTTCTGGGCGTATTGGG 78 

ATCC17978      AGACAAAACTTGAATCTGCAATATGCAACAGTTCGAGCGCCTATTTCTGGGCGTATTGGG 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           CAATCTTTTGTCACTGAAGGTGCATTGGTCGGTCAGGGCGATACCAATACGATGGCAACC 138 

ATCC17978      CAATCTTTTGTCACTGAAGGTGCATTGGTCGGTCAGGGCGATACCAATACGATGGCAACT 600 

               ***********************************************************  

 

AE38           ATTCAACAGATTGATAAAGTCTATGTTGATGTAAAGCAATCGGTTAGTGAGTATGAACGC 198 

ATCC17978      ATTCAACAGATTGATAAAGTCTATGTTGATGTTAAGCAATCAGTTAGTGAGTATGAACGC 660 

               ******************************** ******** ****************** 

 

AE38           CTACAGGCTGCGCTACAAAGCGGCGAATTATCAGCAAATAGTGACAAAACCGTTCGTATT 258 

ATCC17978      CTACAAGCTGCGCTACAAAGCGGTGAATTATCAGCAAATAGTGACAAAACCGTTCGTATT 720 

               ***** ***************** ************************************ 

 

AE38           ACCAATAGCCACGGACAGCCCTATAACGTCACAGCAAAAATGTTGTTTGAAGATATTAAT 318 

ATCC17978      ACCAATAGCCACGGGCAACCTTATAACGTCACAGCAAAAATGTTGTTTGAAGATATTAAT 780 

               ************** ** ** *************************************** 

 

AE38           GTTGACCCGGAAACAGGCGATGTCACATTCCGTATTGAAGTTAATAACACTGAACGAAAA 378 

ATCC17978      GTTGACCCGGAAACGGGCGATGTCACATTCCGTATTGAAGTTAATAACACTGAACGAAAA 840 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           TTACTTCCGGGCATGTATGTGCGTGTCAATATTGATCGTGCTTCTATTCCTCAAGCGCTA 438 

ATCC17978      TTACTTCCGGGCATGTATGTGCGTGTCAATATTGATCGTGCTTCTATTCCTCAAGCGCTA 900 

               ************************************************************ 

 



 

75 

 

AE38           TTGGTTCCGGCGCAAGCGATCCAACGTAATATCAGTGGCGAGCCTCAGGTATATGTCATT 498 

ATCC17978      TTGGTTCCTGCGCAAGCGATCCAACGTAATATCAGTGGCGAGCCTCAGGTATATGTCATC 960 

               ******** **************************************************  

 

AE38           AACGCCCAAGGGACAGCGGAAATTCGTCCTATCGAAATTGGACAGCAATATGAGCAGTTC 558 

ATCC17978      AATGCCCAAGGTACAGCGGAAATTCGTCCTATCGAAATTGGACAGCAATATGAGCAGTTC 1020 

               ** ******** ************************************************ 

 

AE38           TATATCGCTAACAAAGGCTTGAAAGTCGGTGACAGAGTCGTTGTTGAAGGTATTGAACGT 618 

ATCC17978      TATATCGCTAACAAAGGCTTGAAAGTCGGTGACAAAGTCGTTGTTGAAGGTATTGAACGT 1080 

               ********************************** ************************* 

 

AE38           ATTAAGCCAAATCAAAAATTGGCATTGGCAGCATGGAAAGCACCAGCCGTCGCGAATCAT 678 

ATCC17978      ATTAAGCCAAATCAAAAATTGGCATTGGCAGCATGGAAAGCACCAGCCGTGGCAAATCAT 1140 

               ************************************************** ** ****** 

 

AE38           GCTTCAAGTGTAGAAACCAAAACTTCTATAGCTGAAGGGGC---------- 719 

ATCC17978      GCTTCAAGTGTAGAAACCAAAACTTCTATAACTGAGGGGGCGCAACCATGA 1191 

               ****************************** **** *****           

 
Anexo 3. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeA de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeA de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      MQKHLLLPLFLSIGLILQGCDSKKVAQAEPPPAKVSVLSIQPQSVNFSENLPARVHAFRT 60 

                                                                            

 

AE38           ------------------------------------------------------------ 0 

ATCC17978      AEIRPQVGGIIEKVLFKQGSEVRAGQALYKINSETFEADVNSNRASLNKAEAEVARLKVQ 120 

                                                                            

 

AE38           ----------------------------------MKALLARQNLNLQYATVRAPISGRIG 26 

ATCC17978      LERYEQLLPSNAISKQEVSNAQAQYRQALADVAQMKALLARQNLNLQYATVRAPISGRIG 180 

                                                 ************************** 

 

AE38           QSFVTEGALVGQGDTNTMATIQQIDKVYVDVKQSVSEYERLQAALQSGELSANSDKTVRI 86 

ATCC17978      QSFVTEGALVGQGDTNTMATIQQIDKVYVDVKQSVSEYERLQAALQSGELSANSDKTVRI 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           TNSHGQPYNVTAKMLFEDINVDPETGDVTFRIEVNNTERKLLPGMYVRVNIDRASIPQAL 146 

ATCC17978      TNSHGQPYNVTAKMLFEDINVDPETGDVTFRIEVNNTERKLLPGMYVRVNIDRASIPQAL 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           LVPAQAIQRNISGEPQVYVINAQGTAEIRPIEIGQQYEQFYIANKGLKVGDRVVVEGIER 206 

ATCC17978      LVPAQAIQRNISGEPQVYVINAQGTAEIRPIEIGQQYEQFYIANKGLKVGDKVVVEGIER 360 

               ***************************************************:******** 

 

AE38           IKPNQKLALAAWKAPAVANHASSVETKTSIAEGAQP 242 

ATCC17978      IKPNQKLALAAWKAPAVANHASSVETKTSITEGAQP 396 

               ******************************:***** 

 
 
 
 
Anexo 4. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeB de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeB de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
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CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ATGATGTCACAATTTTTTATTCGTCGTCCCGTTTTTGCTTGGGTTATTGCGATCTTCATT 60 

ATCC17978      ATGATGTCACAATTTTTTATTCGTCGTCCCGTTTTTGCTTGGGTTATCGCGATCTTTATT 60 

               *********************************************** ******** *** 

 

AE38           ATTATATTTGGATTGCTGAGCATTCCTAAACTGCCAATTGCACGTTTTCCAAGTGTGGCC 120 

ATCC17978      ATTATATTTGGATTGCTGAGTATTCCTAAACTGCCAATTGCACGTTTTCCAAGTGTAGCC 120 

               ******************** *********************************** *** 

 

AE38           CCGCCACAGGTGAATATTAGTGCGACTTATCCTGGTGCTACAGCTAAAACCATTAACGAT 180 

ATCC17978      CCGCCACAGGTGAATATTAGTGCGACTTATCCTGGTGCTACAGCTAAAACCATCAACGAT 180 

               ***************************************************** ****** 

 

AE38           AGCGTTGTAACCTTAATTGAGCGCGAATTATCGGGTGTAAAAAATCTACTCTACTATAGT 240 

ATCC17978      AGCGTTGTAACCTTAATTGAGCGCGAATTATCGGGTGTAAAAAATCTACTCTACTATAGT 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCGACAACAGATACCTCCGGTACAGCAGAGATTACGGCTACGTTTAAACCAGGCACAGAT 300 

ATCC17978      GCGACAACAGATACCTCCGGTACAGCAGAGATTACCGCTACATTTAAACCGGGCACAGAT 300 

               *********************************** ***** ******** ********* 

 

AE38           GTGGAAATGGCTCAGGTTGACGTTCAAAATAAAATCAAGGCTGTAGAAGCTCGCTTACCG 360 

ATCC17978      GTGGAAATGGCTCAGGTGGACGTTCAAAATAAAATCAAGGCTGTAGAAGCTCGCTTACCG 360 

               ***************** ****************************************** 

 

AE38           CAAGTTGTACGTCAGCAAGGTTTACAGGTTGAGGCTTCATCGTCCGGATTTTTAATGCTG 420 

ATCC17978      CAAGTTGTACGTCAGCAAGGTTTACAGGTTGAGGCTTCATCGTCCGGATTTTTAATGCTG 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTCGGGATTAACTCTCCAAATAATCAATATTCCGAAGTTGATTTGAGTGATTATTTGGTT 480 

ATCC17978      GTCGGGATTAACTCTCCAAATAATCAATATTCCGAAGTTGATTTGAGTGATTATTTGGTT 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           CGAAATGTTGTAGAAGAGCTAAAACGTGTCGAAGGTGTAGGGAAGGTTCAATCTTTCGGT 540 

ATCC17978      CGAAATGTTGTAGAAGAGCTAAAACGTGTCGAAGGTGTAGGGAAGGTTCAATCTTTCGGT 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCCGAGAAAGCTATGCGTATTTGGGTCGACCCGAATAAGCTTGTTTCTTACGGTTTATCG 600 

ATCC17978      GCCGAGAAAGCTATGCGTATTTGGGTCGACCCAAATAAGCTTGTTTCTTACGGTTTATCG 600 

               ******************************** *************************** 

 

AE38           ATTAGTGATGTGAATAATGCCATTCGTGAAAATAATGTCGAAATTGCACCCGGCCGACTT 660 

ATCC17978      ATTAGTGATGTGAATAATGCCATTCGTGAAAATAATGTCGAAATTGCACCCGGCCGACTT 660 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTGATTTACCAGCTGAAAAAGGCCAGCTCATTACTATTCCATTGTCTGCTCAAGGGCAA 720 

ATCC17978      GGTGATTTACCAGCTGAAAAAGGCCAGCTCATTACTATTCCGTTGTCTGCTCAAGGGCAA 720 

               ***************************************** ****************** 

 

AE38           TTGTCTAGTCTCGAGCAATTTAAAAATATTAGCTTAAAAAGTAAAACTAACGGTAGCGTA 780 

ATCC17978      TTGTCTAGTCTCGAGCAATTTAAAAATATCAGCTTAAAAAGTAAAACTAACGGTAGCGTA 780 

               ***************************** ****************************** 

 

AE38           ATTAAGTTATCTGATGTTGCCAATGTAGAAATAGGCTCACAGGCATATAACTTTGCCATT 840 

ATCC17978      ATTAAGTTATCTGATGTTGCCAATGTAGAAATAGGTTCACAAGCATATAACTTTGCCATT 840 

               *********************************** ***** ****************** 

 

AE38           TTGGAAAATGGTAAGCCTGCTACCGCGGCAGCAATTCAATTAAGCCCGGGTGCTAACGCC 900 

ATCC17978      TTGGAAAATGGTAAGCCTGCTACCGCGGCTGCAATTCAATTAAGCCCGGGTGCTAACGCC 900 
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               ***************************** ****************************** 

 

AE38           GTGAAAACTGCCGAAGTTGTTCGAGCAAAAATTGAAGAGTTGAAGCTAAATTTACCGGAA 960 

ATCC17978      GTGAAAACTGCCGAAGGTGTTCGAGCAAAAATTGAAGAATTGAAGCTAAATTTACCGGAA 960 

               **************** ********************* ********************* 

 

AE38           GGCATGGAGTTTAGTATTCCTTACGACACCGCGCCGTTTGTCAAAATTTCAATTGAAAAG 1020 

ATCC17978      GGCATGGAATTTAGTATTCCTTACGACACAGCGCCGTTTGTCAAAATTTCAATTGAAAAG 1020 

               ******** ******************** ****************************** 

 

AE38           GTAATTCATACATTACTTGAAGCCATGGTTCTGGTTTTCATTGTGATGTATCTATTTTTA 1080 

ATCC17978      GTAATTCATACATTACTTGAAGCCATGGTTCTGGTTTTTATTGTGATGTATCTATTTTTA 1080 

               ************************************** ********************* 

 

AE38           CATAATGTCCGCTATACGCTTATTCCAGCGATTGTGGCGCCTATTGCCTTACTCGGTACT 1140 

ATCC17978      CATAATGTCCGCTATACGCTTATTCCAGCGATTGTGGCGCCTATTGCCTTACTCGGTACT 1140 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTTACCGTGATGTTGCTTGCCGGCTTTTCAATTAACGTACTCACCATGTTCGGTATGGTG 1200 

ATCC17978      TTTACCGTGATGTTGCTTGCCGGCTTTTCAATTAACGTACTCACCATGTTTGGTATGGTA 1200 

               ************************************************** ********  

 

AE38           CTTGCCATCGGGATTATTGTCGACGATGCCATTGTCGTGGTTGAAAACGTCGAAAGGATT 1260 

ATCC17978      CTTGCCATCGGGATTATTGTCGACGATGCAATTGTTGTCGTTGAAAACGTCGAAAGGATT 1260 

               ***************************** ***** ** ********************* 

 

AE38           ATGGCGACAGAAGGATTATCGCCTAAAGATGCAACCTCTAAAGCAATGAAAGAGATTACC 1320 

ATCC17978      ATGGCGACTGAAGGATTAAATCCTAAAGATGCAACCTCTAAAGCAATGAAAGAGATTACC 1320 

               ******** *********   *************************************** 

 

AE38           AGCCCGATTATTGGTATTACGCTGGTATTGGCGGCAGTATTTTTACCTATGGCATTTGCG 1380 

ATCC17978      AGCCCGATTATTGGTATTACGCTGGTATTGGCGGCAGTATTTTTACCTATGGCATTTGCG 1380 

               ************************************************************ 

 

AE38           AGTGGTTCTGTAGGGGTAATCTATAAACAGTTTACCTTGACCATGTCGGTATCTATTTTA 1440 

ATCC17978      AGTGGTTCTGTAGGGGTAATCTATAAACAGTTTACCTTGACCATGTCGGTATCTATTTTA 1440 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTTTCAGCGCTATTGGCACTTATTTTAACACCGGCACTTTGTGCCACGATTTTAAAACCA 1500 

ATCC17978      TTTTCAGCGCTATTGGCACTCATTTTAACACCGGCACTTTGTGCCACAATTTTAAAGCCA 1500 

               ******************** ************************** ******** *** 

 

AE38           ATCGATGGGCATCACCAGAAGAAGGGCTTCTTTGCATGGTTTGACCGTAGTTTCGATAAA 1560 

ATCC17978      ATCGATGGGCATCATCAGAAGAAGGGCTTCTTTGCATGGTTTGACCGTAGTTTCGATAAA 1560 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           GTCACTAAAAAGTATGAATTGATGCTGCTTAAAATCATCAAACATACAGTTCCAATGATG 1620 

ATCC17978      GTCACTAAAAAGTATGAATTGATGCTGCTTAAAATCATCAAACATACAGTTCCAATGATG 1620 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTGATCTTTTTAGTAATTACCGGTATTACCTTTACCGGAATGAAATATTGGCCAACAGCA 1680 

ATCC17978      GTGATCTTTTTAGTAATTACCGGTATTACCTTTGCCGGAATGAAATATTGGCCAACAGCA 1680 

               ********************************* ************************** 

 

AE38           TTTATGCCAGAGGAAGATCAAGGTTGGTTCATGACTTCGTTCCAGCTACCTTCAGATGCA 1740 

ATCC17978      TTTATGCCAGAGGAAGATCAAGGCTGGTTCATGACTTCGTTCCAGCTACCTTCAGATGCA 1740 

               *********************** ************************************ 

 

AE38           ACCGCTGAGCGTACTCGGAATGTAGTCAATCAATTTGAAAATAATTTGAAAGACAATCCC 1800 

ATCC17978      ACCGCAGAGCGTACTCGGAATGTAGTCAATCAATTTGAAAATAATTTGAAAGATAATCCC 1800 

               ***** *********************************************** ****** 
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AE38           GATGTAAAAAGTAATACCACCATTTTGGGATGGGGTTTTAGTGGCGCAGGACAAAATGTA 1860 

ATCC17978      GATGTAAAAAGTAATACCACCATTTTGGGATGGGGTTTTAGTGGCGCAGGACAAAACGTA 1860 

               ******************************************************** *** 

 

AE38           GCTGTGGCTTTTACGACACTTAAAGACTTCAAAGAGCGGACTAGCTCTGCATCTAAGATG 1920 

ATCC17978      GCTGTGGCTTTTACGACACTTAAAGATTTCAAAGAGCGGACTAGCTCTGCATCTAAGATG 1920 

               ************************** ********************************* 

 

AE38           ACAAGCGACGTTAATTCTTCTATGGCGAACAGTACGGAAGGCGAGACTATGGCCGTATTA 1980 

ATCC17978      ACAAGCGCCGTTAATACTTCTATGGCGAACAGTACGGAAGGTGAGACCATGGCCGTATTA 1980 

               ******* ******* ************************* ***** ************ 

 

AE38           CCACCCGCTATTGATGAGTTAGGTACTTTTTCAGGTTTCAGTTTACGTTTACAAGACCGC 2040 

ATCC17978      CCACCCGCTATTGATGAGTTAGGTACTTTTTCAGGTTTCAGTTTACGTTTACAAGACCGC 2040 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCTAACTTAGGTATGCCTGCTTTACTGGCTGCTCAAGATGAACTTATGGCAATGGCAGCC 2100 

ATCC17978      GCTAACTTAGGTATGCCTGCTTTACTGGCTGCTCAAGATGAACTTATGGCAATGGCAGCC 2100 

               ************************************************************ 

 

AE38           AAGAATAAAAAGTTCTATATGGTTTGGAATGAAGGGTTGCCACAAGGTGACAATATTTCT 2160 

ATCC17978      AAGAATAAAAAGTTCTATATGGTTTGGAATGAAGGGTTGCCACAAGGTGACAATATTTCT 2160 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTAAAAATTGACCGTGAAAAGCTTAGTGCATTTGGTGTTAAGTTTTCTGATGTTTCAGAC 2220 

ATCC17978      TTAAAAATTGACCGTGAAAAGCTTAGTGCACTTGGTGTTAAGTTTTCTGATGTTTCAGAC 2220 

               ****************************** ***************************** 

 

AE38           ATCATTTCTACATCAATGGGTTCAATGTATATCAATGACTTCCCTAATCAAGGACGTATG 2280 

ATCC17978      ATCATCTCTACATCAATGGGTTCAATGTATATCAATGACTTCCCTAATCAAGGACGTATG 2280 

               ***** ****************************************************** 

 

AE38           CAACAAGTCATTGTACAAGTTGAGGCTAAATCACGTATGCAATTGAAAGATATCTTGAAT 2340 

ATCC17978      CAACAAGTCATTGTACAAGTTGAGGCTAAATCACGTATGCAATTGAAAGATATCTTGAAT 2340 

               ************************************************************ 

 

AE38           CTGAAAGTCATGGGTTCAAGCGGTCAATTAGTCTCGTTATCAGAAGTTGTAACGCCACAA 2400 

ATCC17978      CTGAAAGTCATGGGTTCAAGCGGTCAATTAGTCTCGTTATCAGAAGTTGTAACGCCACAA 2400 

               ************************************************************ 

 

AE38           TGGAATAAGGCACCACAACAATATAATCGTTATAACGGACGACCATCTTTGAGTATTGCT 2460 

ATCC17978      TGGAATAAGGCACCGCAACAATATAATCGTTATAACGGACGACCATCTTTGAGTATTGCT 2460 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           GGTATTCCTAACTTCGATACGTCATCGGGTGAAGCAATGCGTGAAATGGAACAACTGATT 2520 

ATCC17978      GGTATTCCTAACTTCGATACGTCATCGGGTGAAGCAATGCGTGAAATGGAACAACTGATT 2520 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCGAAATTACCGAAAGGTATTGGCTACGAGTGGACAGGTATTTCCTTACAGGAAAAGCAG 2580 

ATCC17978      GCGAAATTACCGAAAGGTATTGGCTACGAGTGGACAGGTATTTCCTTACAGGAAAAGCAG 2580 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCTGAATCACAAATGGCCTTTTTACTTGGTTTATCCATGTTAGTTGTCTTCCTTGTCTTG 2640 

ATCC17978      TCTGAATCACAAATGGCCTTTTTACTTGGTTTATCCATGTTAGTGGTTTTCCTTGTCTTG 2640 

               ******************************************** ** ************ 

 

AE38           GCTGCACTCTATGAAAGCTGGGCAATTCCACTTTCTGTGATGCTAGTTGTGCCACTCGGT 2700 

ATCC17978      GCTGCACTCTATGAAAGCTGGGCAATTCCACTTTCTGTGATGCTGGTTGTGCCACTCGGT 2700 

               ******************************************** *************** 

 

AE38           ATTTTTGGAGCAATCATTGCCATTATGTCTAGGGGGTTAATGAATGATGTGTTCTTCAAA 2760 

ATCC17978      ATTTTTGGAGCAATCATTGCCATTATGTCTAGAGGGTTAATGAATGATGTGTTCTTCAAA 2760 
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               ******************************** *************************** 

 

AE38           ATCGGGCTAATTACCATTATTGGTCTATCGGCAAAGAATGCGATTTTGATTGTTGAATTT 2820 

ATCC17978      ATCGGGCTAATTACCATTATTGGTCTATCGGCAAAGAATGCAATTTTGATTGTTGAATTT 2820 

               ***************************************** ****************** 

 

AE38           GCGAAAATGCTGAAAGAAGAAGGCATGAGTTTGATTGAAGCCACTGTTGCCGCAGCCAAA 2880 

ATCC17978      GCGAAAATGCTGAAAGAAGAAGGCATGAGTTTGATTGAAGCCACTGTTGCTGCAGCCAAA 2880 

               ************************************************** ********* 

 

AE38           CTTCGCTTACGGCCAATTCTGATGACATCACTTGCATTTACGTGTGGTGTAATTCCTTTG 2940 

ATCC17978      CTTCGCTTACGGCCAATCCTGATGACATCACTTGCATTTACCTGTGGTGTAATTCCTTTG 2940 

               ***************** *********************** ****************** 

 

AE38           GTGATTGCCTCAGGTGCAAGTTCAGAAACTCAACATGCTTTAGGCACAGGGGTTTTTGGC 3000 

ATCC17978      GTGATTGCCTCAGGTGCAAGTTCAGAAACTCAACATGCTTTAGGCACAGGGGTTTTTGGT 3000 

               ***********************************************************  

 

AE38           GGCATGATTTCAGCCACCATTCTGGCTATTTTCTTTGTTCCCGTGTTTTTTATCTTCATT 3060 

ATCC17978      GGCATGATTTCAGCCACTATTCTGGCTATTTTCTTTGTTCCCGTGTTTTTTATCTTCATT 3060 

               ***************** ****************************************** 

 

AE38           TTGGGTGCAGTAGAAAAGCTATTTTCCTCTAAGAAAAAAATCTCATCTTAA 3111 

ATCC17978      CTGGGTGCAGTAGAAAAGCTATTTTCCTCTAAGAAAAAAATCTCATCTTAA 3111 

                ************************************************** 

 
Anexo 5. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeB de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeB de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

ATCC17978      MMSQFFIRRPVFAWVIAIFIIIFGLLSIPKLPIARFPSVAPPQVNISATYPGATAKTIND 60 

AE38           MMSQFFIRRPVFAWVIAIFIIIFGLLSIPKLPIARFPSVAPPQVNISATYPGATAKTIND 60 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      SVVTLIERELSGVKNLLYYSATTDTSGTAEITATFKPGTDVEMAQVDVQNKIKAVEARLP 120 

AE38           SVVTLIERELSGVKNLLYYSATTDTSGTAEITATFKPGTDVEMAQVDVQNKIKAVEARLP 120 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      QVVRQQGLQVEASSSGFLMLVGINSPNNQYSEVDLSDYLVRNVVEELKRVEGVGKVQSFG 180 

AE38           QVVRQQGLQVEASSSGFLMLVGINSPNNQYSEVDLSDYLVRNVVEELKRVEGVGKVQSFG 180 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      AEKAMRIWVDPNKLVSYGLSISDVNNAIRENNVEIAPGRLGDLPAEKGQLITIPLSAQGQ 240 

AE38           AEKAMRIWVDPNKLVSYGLSISDVNNAIRENNVEIAPGRLGDLPAEKGQLITIPLSAQGQ 240 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      LSSLEQFKNISLKSKTNGSVIKLSDVANVEIGSQAYNFAILENGKPATAAAIQLSPGANA 300 

AE38           LSSLEQFKNISLKSKTNGSVIKLSDVANVEIGSQAYNFAILENGKPATAAAIQLSPGANA 300 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      VKTAEGVRAKIEELKLNLPEGMEFSIPYDTAPFVKISIEKVIHTLLEAMVLVFIVMYLFL 360 

AE38           VKTAEVVRAKIEELKLNLPEGMEFSIPYDTAPFVKISIEKVIHTLLEAMVLVFIVMYLFL 360 

               ***** ****************************************************** 

 

ATCC17978      HNVRYTLIPAIVAPIALLGTFTVMLLAGFSINVLTMFGMVLAIGIIVDDAIVVVENVERI 420 

AE38           HNVRYTLIPAIVAPIALLGTFTVMLLAGFSINVLTMFGMVLAIGIIVDDAIVVVENVERI 420 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      MATEGLNPKDATSKAMKEITSPIIGITLVLAAVFLPMAFASGSVGVIYKQFTLTMSVSIL 480 
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AE38           MATEGLSPKDATSKAMKEITSPIIGITLVLAAVFLPMAFASGSVGVIYKQFTLTMSVSIL 480 

               ******.***************************************************** 

 

ATCC17978      FSALLALILTPALCATILKPIDGHHQKKGFFAWFDRSFDKVTKKYELMLLKIIKHTVPMM 540 

AE38           FSALLALILTPALCATILKPIDGHHQKKGFFAWFDRSFDKVTKKYELMLLKIIKHTVPMM 540 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      VIFLVITGITFAGMKYWPTAFMPEEDQGWFMTSFQLPSDATAERTRNVVNQFENNLKDNP 600 

AE38           VIFLVITGITFTGMKYWPTAFMPEEDQGWFMTSFQLPSDATAERTRNVVNQFENNLKDNP 600 

               ***********:************************************************ 

 

ATCC17978      DVKSNTTILGWGFSGAGQNVAVAFTTLKDFKERTSSASKMTSAVNTSMANSTEGETMAVL 660 

AE38           DVKSNTTILGWGFSGAGQNVAVAFTTLKDFKERTSSASKMTSDVNSSMANSTEGETMAVL 660 

               ****************************************** **:************** 

 

ATCC17978      PPAIDELGTFSGFSLRLQDRANLGMPALLAAQDELMAMAAKNKKFYMVWNEGLPQGDNIS 720 

AE38           PPAIDELGTFSGFSLRLQDRANLGMPALLAAQDELMAMAAKNKKFYMVWNEGLPQGDNIS 720 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      LKIDREKLSALGVKFSDVSDIISTSMGSMYINDFPNQGRMQQVIVQVEAKSRMQLKDILN 780 

AE38           LKIDREKLSAFGVKFSDVSDIISTSMGSMYINDFPNQGRMQQVIVQVEAKSRMQLKDILN 780 

               **********:************************************************* 

 

ATCC17978      LKVMGSSGQLVSLSEVVTPQWNKAPQQYNRYNGRPSLSIAGIPNFDTSSGEAMREMEQLI 840 

AE38           LKVMGSSGQLVSLSEVVTPQWNKAPQQYNRYNGRPSLSIAGIPNFDTSSGEAMREMEQLI 840 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      AKLPKGIGYEWTGISLQEKQSESQMAFLLGLSMLVVFLVLAALYESWAIPLSVMLVVPLG 900 

AE38           AKLPKGIGYEWTGISLQEKQSESQMAFLLGLSMLVVFLVLAALYESWAIPLSVMLVVPLG 900 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      IFGAIIAIMSRGLMNDVFFKIGLITIIGLSAKNAILIVEFAKMLKEEGMSLIEATVAAAK 960 

AE38           IFGAIIAIMSRGLMNDVFFKIGLITIIGLSAKNAILIVEFAKMLKEEGMSLIEATVAAAK 960 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      LRLRPILMTSLAFTCGVIPLVIASGASSETQHALGTGVFGGMISATILAIFFVPVFFIFI 1020 

AE38           LRLRPILMTSLAFTCGVIPLVIASGASSETQHALGTGVFGGMISATILAIFFVPVFFIFI 1020 

               ************************************************************ 

 

ATCC17978      LGAVEKLFSSKKKISS 1036 

AE38           LGAVEKLFSSKKKISS 1036 

               **************** 

 

Anexo 6. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeL de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeL de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           GTGGATCTATTTCATGCCATGAGAGTATTCAACAAAGTTGTTGAAACAAATAGTTTCAGT 60 

ATCC17978      GTGGATCTATTTCATGCCATGAGAGTATTCAACAAAGTTGTTGAAACAAATAGTTTCAGT 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTAGCAGCTGATAGTTTGGGTCTACCGCGTGCTTCTGTGACCACAACCATTCAGGCTTTA 120 

ATCC17978      TTAGCAGCTGATAGTTTGGGTTTACCGCGTGCTTCTGTGACTACAACCATTCAGGCTTTA 120 

               ********************* ******************* ****************** 

 

AE38           GAGAAGCATTTGCAAGTTCGATTGCTTAATCGGACAACACGAAAAATTAGTCTCACACCG 180 
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ATCC17978      GAGAAGCATTTACAAGTTCGATTGCTTAATCGGACAACACGAAAAATTAGTCTCACACCG 180 

               *********** ************************************************ 

 

AE38           GATGGCGCCGTATATTATGATCGGACAGCCCGTATTTTAGCGGATGTTGCCGATATTGAA 240 

ATCC17978      GATGGCGCCGTATATTATGATCGGACAGCCCGTATTTTAGCGGATGTTGCCGATATTGAA 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCTTCTTTTCATGATGCAGAGCGGGGGCCAAGAGGTCAGCTTCGTATTGATGTGCCTGTA 300 

ATCC17978      TCTTCTTTTCATGATGCAGAGCGGGGGCCAAGAGGTCAGCTTCGTATTGATGTGCCTGTA 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCGATTGGACGTTTAATTTTAATTCCAAGGCTCCGCGATTTTCATGCACGCTATCCTGAT 360 

ATCC17978      TCGATTGGACGTTTAATTTTAATTCCAAGGCTCCGCGATTTTCATGCACGCTATCCTGAT 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATTGATTTAGTAATTGGTCTGAACGACCGACCTGTAGATTTGGTTGGAGAAGCTGTTGAT 420 

ATCC17978      ATTGATTTAGTAATTGGTCTGAACGACCGACCTGTAGATTTGGTTGGAGAAGCTGTTGAT 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           TGTGCAATTCGGGTGGGTGAATTAAAAGATTCAAGCTTAATTGCGCGTCGTATCGGAACT 480 

ATCC17978      TGTGCAATTCGGGTGGGTGAATTAAAAGATTCAAGCTTAATTGCGCGTCGTATCGGAACT 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTCCAGTGTGCAACCGCTGCTTCACCGATTTATTTAGAAAAATATGGCGAACCTACCTCA 540 

ATCC17978      TTCCAGTGTGCAACCGCTGCTTCACCGATTTATTTAGAAAAATATGGCGAACCTACCTCA 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATTGAAGATTTGCAAAAAAATCATAAAGCGATTCATTTCTTTTCAAGCCGTACCGGACGC 600 

ATCC17978      ATTGAAGATTTGCAAAAAAATCATAAAGCGATTCATTTCTTTTCAAGCCGTACCGGACGC 600 

               ************************************************************ 

 

AE38           AACTTCGATTGGGACTTTGTGGTTGATGATTTAATTAAAAGTGTGTCAGTACGTGGACGT 660 

ATCC17978      AACTTCGATTGGGACTTTGTGGTTGATGATTTAATTAAAAGTGTGTCAGTACGTGGACGT 660 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTTTCGGTAAATGACGGTGATGCTTATATCGACTTGGCTTTGCAAGGTTTTGGTATAATT 720 

ATCC17978      GTTTCGGTAAATGACGGTGATGCTTATATCGACTTGGCTTTGCAAGGTTTTGGTATAATT 720 

               ************************************************************ 

 

AE38           CAAGGCCCACGTTATATGCTCACCAACCATTTAGAATCAGGTTTGTTAAAAGAGGTATTG 780 

ATCC17978      CAAGGCCCACGTTATATGCTCACCAACCATTTAGAATCAGGTTTGTTAAAAGAGGTATTG 780 

               ************************************************************ 

 

AE38           CCTCAGTGGACGCCAGCACCGATGCCGATTTCAGCAGTTTATCTTCAAAATCGTCATTTA 840 

ATCC17978      CCTCAGTGGACGCCAGCACCGATGCCGATTTCAGCAGTTTATCTTCAAAATCGTCATTTA 840 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCGCTTAAAGTAAAAGTGTTTGTTGATTGGGTCGCTGAACTTTTTGCAGGCTGTCCATTA 900 

ATCC17978      TCGCTTAAAGTAAAAGTGTTTGTTGATTGGGTCGCTGAACTTTTTGCAGGCTGTCCATTA 900 

               ************************************************************ 

 

AE38           CTTGGCGGTACAGCTTTACCTTTCGACCAGAAATGTGAATTTGCCTGTGATAAAGAAACT 960 

ATCC17978      CTTGGCGGTACAGCTTTACCTTTCGACCAGAAATGTGAATTTGCCTGTGATAAAGAAACT 960 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTCATGAATATACAATTCGTACTTTGGTCGAGCAGCATAATATTGCTGAAGCTTATACG 1020 

ATCC17978      GGTCATGAATATACAATTCGTACTTTGGTCGAGCAGCATAATATTGCTGAAGCTTATACG 1020 

               ************************************************************ 

 

AE38           CTCAAAACTTAA 1032 

ATCC17978      CTCAAAACTTAA 1032 

               ************ 
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Anexo 7. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeL de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeL de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MDLFHAMRVFNKVVETNSFSLAADSLGLPRASVTTTIQALEKHLQVRLLNRTTRKISLTP 60 

ATCC17978      MDLFHAMRVFNKVVETNSFSLAADSLGLPRASVTTTIQALEKHLQVRLLNRTTRKISLTP 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           DGAVYYDRTARILADVADIESSFHDAERGPRGQLRIDVPVSIGRLILIPRLRDFHARYPD 120 

ATCC17978      DGAVYYDRTARILADVADIESSFHDAERGPRGQLRIDVPVSIGRLILIPRLRDFHARYPD 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           IDLVIGLNDRPVDLVGEAVDCAIRVGELKDSSLIARRIGTFQCATAASPIYLEKYGEPTS 180 

ATCC17978      IDLVIGLNDRPVDLVGEAVDCAIRVGELKDSSLIARRIGTFQCATAASPIYLEKYGEPTS 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           IEDLQKNHKAIHFFSSRTGRNFDWDFVVDDLIKSVSVRGRVSVNDGDAYIDLALQGFGII 240 

ATCC17978      IEDLQKNHKAIHFFSSRTGRNFDWDFVVDDLIKSVSVRGRVSVNDGDAYIDLALQGFGII 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           QGPRYMLTNHLESGLLKEVLPQWTPAPMPISAVYLQNRHLSLKVKVFVDWVAELFAGCPL 300 

ATCC17978      QGPRYMLTNHLESGLLKEVLPQWTPAPMPISAVYLQNRHLSLKVKVFVDWVAELFAGCPL 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           LGGTALPFDQKCEFACDKETGHEYTIRTLVEQHNIAEAYTLKT 343 

ATCC17978      LGGTALPFDQKCEFACDKETGHEYTIRTLVEQHNIAEAYTLKT 343 

               ******************************************* 

 

Anexo 8. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeG de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeG de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ATGAATATTTCTAAATTTTTTATTGATCGGCCGATCTTTGCTGGTGTGCTATCAGTCTTG 60 

ATCC17978      ATGAATATTTCTAAGTTTTTTATTGATCGGCCGATCTTTGCTGGTGTTTTATCAGTATTG 60 

               ************** ********************************  ******* *** 

 

AE38           ATTTTACTCGCCGGTCTCCTTTCGGTATTTCAGTTACCGATTTCTGAATATCCCGAGGTT 120 

ATCC17978      ATTTTACTCGCCGGTCTGCTTTCGGTATTCCAATTACCGATTTCTGAATATCCCGAGGTT 120 

               ***************** *********** ** *************************** 

 

AE38           GTTCCACCATCTGTGGTGGTACGTGCCCAATATCCGGGTGCAAACCCAAAAGTGATTGCT 180 

ATCC17978      GTTCCACCATCTGTGGTGGTACGCGCCCAATATCCGGGTGCAAACCCAAAAGTGATTGCT 180 

               *********************** ************************************ 

 

AE38           GAAACGGTTGCTTCTCCGCTCGAAGAGTCAATCAACGGCGTCGAAGACATGCTGTATATG 240 

ATCC17978      GAAACGGTTGCATCTCCGCTCGAAGAGTCAATCAACGGCGTCGAAGACATGCTGTATATG 240 

               *********** ************************************************ 

 

AE38           CAATCTCAAGCAAACAGCGACGGTAATTTAACCATTACGGTGAACTTTAAACTCGGTATC 300 
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ATCC17978      CAATCTCAAGCAAACAGCGACGGTAACCTAACCATTACGGTGAACTTTAAGCTCGGTATC 300 

               **************************  ********************** ********* 

 

AE38           GACCCAGACAAAGCCCAACAATTGGTTCAAAACCGTGTGTCTCAGGCCATGCCCCGTTTA 360 

ATCC17978      GACCCAGATAAAGCCCAACAATTGGTTCAAAACCGTGTGTCTCAGGCCATGCCCCGTTTA 360 

               ******** *************************************************** 

 

AE38           CCTGAAGATGTACAGCGCTTAGGTGTAACCACACTAAAAAGCTCACCTACTTTAACTATG 420 

ATCC17978      CCTGAAGATGTACAGCGCTTAGGTGTAACCACACTAAAAAGCTCACCTACTCTAACTATG 420 

               *************************************************** ******** 

 

AE38           GTAGTGCATCTGACCTCACCAGATAATCGCTATGACATGACCTACTTACGTAACTATGCG 480 

ATCC17978      GTAGTGCATCTGACCTCACCAGATAATCGCTATGACATGACCTACTTACGTAACTATGCG 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTGCTCAACGTAAAAGACCGTTTGGCACGTTTACAAGGTGTAGGTGAAGTCGGTTTATTT 540 

ATCC17978      GTGCTCAACGTGAAAGACCGTTTAGCGCGTTTACAAGGGGTTGGTGAAGTCGGATTATTT 540 

               *********** *********** ** *********** ** *********** ****** 

 

AE38           GGATCTGGTGACTACGCGATGCGCGTATGGCTCGACCCGCAAAAAGTAGCGCAGCGTAAC 600 

ATCC17978      GGTTCTGGTGACTACGCGATGCGTGTATGGCTTGACCCGCAAAAAGTAGCACAGCGTAAC 600 

               ** ******************** ******** ***************** ********* 

 

AE38           CTCACCGCGACCGAAATTGTGAATGCAATCCGTGAACAAAACATTCAGGTTGCAGCAGGT 660 

ATCC17978      CTTACAGCCACTGAAATTGTGAATGCAATCCGTGAACAAAACATTCAGGTTGCAGCGGGT 660 

               ** ** ** ** ******************************************** *** 

 

AE38           ACAATCGGTGCATCACCAAGTAATTCACCTTTGCAACTTTCAGTGAATGCTCAAGGTCGT 720 

ATCC17978      ACAATCGGTGCATCACCAAGTAATTCACCTTTACAGCTTTCGGTCAATGCTCAAGGTCGT 720 

               ******************************** ** ***** ** *************** 

 

AE38           TTAACCACTGAGCAAGAATTTGCCGATATCATTTTAAAAACTGCCCCTGATGGCGCGGTT 780 

ATCC17978      TTAACCACTGAGCAAGAATTTGCCGATATCATTTTAAAAACTGCTCCCGACGGTGCAGTC 780 

               ******************************************** ** ** ** ** **  

 

AE38           ACCCGATTGGGTGATGTTGCACGTGTTGAACTCGCAGCCTCTCAATACGGCTTACGTTCA 840 

ATCC17978      ACCCGATTGGGTGATGTTGCACGTGTTGAACTCGCAGCTTCACAATATGGCTTACGTTCA 840 

               ************************************** ** ***** ************ 

 

AE38           TTACTTGATAATAAACAAGCGGTCGCGATTCCAATTTTCCAAGCACCAGGTGCGAATGCT 900 

ATCC17978      TTGCTTGATAATAAACAAGCTGTCGCAATTCCAATTTTCCAAGCTCCGGGTGCGAATGCT 900 

               ** ***************** ***** ***************** ** ************ 

 

AE38           TTACAAGTTTCCGATCAAGTGCGTAGCACAATGAAGGAGCTTTCAAAAGATTTTCCATCT 960 

ATCC17978      TTACAAGTTTCCGATCAAGTGCGTAGCACAATGAAGGAGCTTTCAAAAGATTTTCCATCT 960 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCAATTAAATACGACATTGTTTATGACCCGACTCAATTCGTACGGGCCAGTATTAAAGCG 1020 

ATCC17978      TCAATTAAATACGACATTGTTTATGACCCGACTCAGTTCGTACGGGCCAGTATTAAAGCC 1020 

               *********************************** ***********************  

 

AE38           GTCGTTCATACCTTACTTGAAGCAATTGCACTGGTTGTTGTGGTTGTTATTTTATTTTTA 1080 

ATCC17978      GTCGTTCATACCTTACTTGAAGCAATTGCACTGGTTGTTGTGGTTGTTATTTTATTCTTA 1080 

               ******************************************************** *** 

 

AE38           CAAACATGGCGTGCCTCAATCATTCCATTGCTTGCCGTACCAGTTTCAATTATTGGTACA 1140 

ATCC17978      CAAACATGGCGCGCCTCAATCATTCCATTGCTTGCCGTACCGGTTTCAATTATTGGTACA 1140 

               *********** ***************************** ****************** 

 

AE38           TTCGCACTCATGCTCGCTTTTGGTTACTCAATCAATGCGCTATCACTGTTCGGGATGGTA 1200 

ATCC17978      TTCGCGCTCATGCTCGCTTTTGGTTACTCAATCAATGCGCTATCACTGTTCGGGATGGTG 1200 

               ***** *****************************************************  
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AE38           CTTGCCATCGGTATTGTCGTCGATGACGCGATTGTGGTCGTCGAAAATGTCGAGAGGAAT 1260 

ATCC17978      CTTGCCATCGGCATTGTCGTCGATGACGCGATTGTGGTCGTCGAAAATGTCGAGAGGAAT 1260 

               *********** ************************************************ 

 

AE38           ATTGAAGCAGGCTTAAACCCAAGGGAGGCGACTTACCGTGCCATGCGAGAAGTCAGTGGA 1320 

ATCC17978      ATTGAAGCAGGCTTAAACCCAAGGGAGGCGACTTACCGTGCCATGCGAGAAGTCAGTGGA 1320 

               ************************************************************ 

 

AE38           CCGATTATTGCCATTGCTTTAACACTTGTTGCAGTATTCGTACCTCTTGCCTTTATGACA 1380 

ATCC17978      CCGATTATTGCCATTGCTTTAACACTTGTTGCAGTATTCGTACCTCTTGCCTTTATGACA 1380 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGCTTAACAGGGCAATTCTATAAACAATTTGCCATGACTATTGCCATTTCAACGGTTATT 1440 

ATCC17978      GGCTTAACAGGGCAATTCTATAAACAATTTGCCATGACCATTGCCATTTCAACGGTTATT 1440 

               ************************************** ********************* 

 

AE38           TCGGCATTTAACTCGCTTACCCTATCTCCTGCTTTGGCAGCGCTGTTACTGAAAGGACAT 1500 

ATCC17978      TCGGCTTTTAACTCACTCACCCTATCTCCAGCTTTGGCAGCGCTGTTACTTAAAGGACAC 1500 

               ***** ******** ** *********** ******************** ********  

 

AE38           GATGCTAAACCGGATGCCTTAACACGTATTATGAATCGTTTATTCGGTCGTTTCTTTGCA 1560 

ATCC17978      GATGCTAAACCTGATGCCTTAACACGTATTATGAATCGTGTATTCGGTCGTTTCTTTGCA 1560 

               *********** *************************** ******************** 

 

AE38           CTGTTTAACCGTGTGTTTTCACGTGCTTCAGATCGTTATAGTCAAGGTGTCAGCCGTGTC 1620 

ATCC17978      CTGTTTAACCGTGTGTTTTCACGTGCTTCAGACCGTTATAGTCAAGGCGTCAGCCGTGTC 1620 

               ******************************** ************** ************ 

 

AE38           ATTTCCCATAAAGCTTCGGCAATGGGTGTCTATGCAGCACTTCTAGGTTTAACCGTTGGT 1680 

ATCC17978      ATTTCCCATAAAGCTTCGGCAATGGGTGTCTATGCAGCACTTCTAGGTTTAACCGTTGGT 1680 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATTTCCTATATTGTTCCAGGTGGTTTCGTTCCTGCGCAGGACAAACAATATTTAATTAGC 1740 

ATCC17978      ATTTCCTATATTGTTCCGGGCGGTTTCGTTCCTGCGCAGGACAAACAATATTTAATTAGC 1740 

               ***************** ** *************************************** 

 

AE38           TTTGCGCAGCTACCAAACGGCGCGTCATTAGATCGTACCGAAGCGGTCATTCGTAAAATG 1800 

ATCC17978      TTTGCGCAGCTACCAAACGGCGCATCATTAGATCGTACCGAAGCAGTCATTCGTAAAATG 1800 

               *********************** ******************** *************** 

 

AE38           AGTGACACTGCGCTTAAACAACCTGGTGTAGAAAGTGCGGTTGCCTTTCCCGGCCTATCA 1860 

ATCC17978      AGTGACACTGCACTTAAACAGCCTGGTGTAGAAAGTGCTGTTGCCTTCCCTGGCCTCTCA 1860 

               *********** ******** ***************** ******** ** ***** *** 

 

AE38           ATTAACGGTTTCACCAATAGCTCGAGTGCCGGTATTGTCTTTGTGACCTTAAAGCCATTC 1920 

ATCC17978      ATTAATGGTTTCACCAATAGCTCTAGCGCTGGTATTGTCTTTGTGACTTTAAAGCCATTT 1920 

               ***** ***************** ** ** ***************** ***********  

 

AE38           GATGAACGTAAGGCTAAAGACTTATCTGCAAATGCTATTGCAGGTGCACTCAACCAGAAA 1980 

ATCC17978      GATGAACGTAAGGCAAAAGACTTATCTGCAAATGCAATTGCAGGTGCGCTCAACCAGAAA 1980 

               ************** ******************** *********** ************ 

 

AE38           TATTCAGCTATTCAAGATGCTTATATCGCTGTTTTCCCACCACCACCAGTGATGGGCTTA 2040 

ATCC17978      TATTCAGCTATTCAAGATGCCTATATCGCGGTTTTCCCACCACCACCAGTGATGGGCTTA 2040 

               ******************** ******** ****************************** 

 

AE38           GGCACGATGGGCGGCTTTAAACTGCAACTTGAAGACCGAGGTGCCTTAGGCTATTCAGCC 2100 

ATCC17978      GGTACTATGGGCGGCTTTAAACTGCAACTTGAAGACCGAGGTGCCTTAGGCTATTCAGCC 2100 

               ** ** ****************************************************** 

 

AE38           TTGAACGATGCTGCTCAAAACTTTATGAAAGCAGCACAATCAGCCCCTGAACTGGGTCCA 2160 
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ATCC17978      TTGAACGATGCTGCTCAAAACTTTATGAAGGCAGCACAATCAGCCCCTGAACTTGGTCCA 2160 

               ***************************** *********************** ****** 

 

AE38           ATGTTCTCAAGTTATCAAATTAACGTACCTCAACTCAACGTAGATCTGGACCGTGTAAAA 2220 

ATCC17978      ATGTTCTCAAGTTATCAAATTAACGTGCCTCAACTCAATGTAGATCTGGACCGTGTAAAA 2220 

               ************************** *********** ********************* 

 

AE38           GCTAAACAGCAAGGCGTTGCTGTTACAGATGTTTTCAACACTATGCAGATTTATTTAGGT 2280 

ATCC17978      GCTAAACAGCAAGGCGTTGCTGTGACAGATGTTTTCAACACTATGCAGATTTATTTAGGT 2280 

               *********************** ************************************ 

 

AE38           TCTCAGTACGTTAACGACTTTAACCGCTTTGGACGTGTTTATCAGGTTCGTGCACAAGCC 2340 

ATCC17978      TCTCAGTACGTTAACGACTTTAACCGTTTTGGACGTGTTTATCAGGTCCGTGCACAAGCC 2340 

               ************************** ******************** ************ 

 

AE38           GATGCGCCTTTCCGTGCTAACCCTGAAGATATTTTGCAGCTTAAAACCCGTAATAGTGCC 2400 

ATCC17978      GATGCGCCTTTCCGTGCTAACCCTGAAGATATTTTGCAGCTTAAAACCCGTAATAGTGCC 2400 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGACAAATGGTGCCATTATCTTCATTGGTGAATGTAACTCAAACCTATGGTCCTGAAATG 2460 

ATCC17978      GGACAAATGGTGCCATTATCTTCATTGGTGAATGTAACTCAAACCTATGGTCCTGAAATG 2460 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTCGTTCGTTATAACGGTTACACATCAGCAGATATTAACGGCGGCCCTGCCCCAGGTTAT 2520 

ATCC17978      GTCGTTCGTTATAACGGTTACACATCAGCAGATATTAACGGCGGCCCTGCCCCAGGTTAT 2520 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCATCTAGCCAAGCAGAAGCTGCGGTTGAACGTATTGCTGCACAAACTCTACCGCGTGGT 2580 

ATCC17978      TCATCTAGCCAAGCAGAAGCTGCGGTTGAACGTATTGCTGCACAAACTCTACCGCGTGGT 2580 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATCAAGTTTGAATGGACAGATTTAACTTACCAAAAAATCTTGGCTGGTAATGCTGGACTT 2640 

ATCC17978      ATCAAGTTTGAATGGACAGATTTAACTTACCAAAAAATCTTGGCTGGTAATGCTGGACTT 2640 

               ************************************************************ 

 

AE38           TGGGTATTCCCTATTAGCGTATTACTCGTGTTCTTAGTATTAGCTGCTCAGTATGAAAGC 2700 

ATCC17978      TGGGTATTCCCTATTAGCGTATTACTCGTGTTCTTAGTATTAGCTGCTCAGTATGAAAGC 2700 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTAACCCTACCATTAGCAGTTATCTTAATTGTACCAATGGGAATCTTAGCGGCTCTGACA 2760 

ATCC17978      TTAACCCTACCATTAGCAGTTATCTTAATTGTACCAATGGGAATCTTAGCGGCTCTGACA 2760 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTGTCTGGTTGACAGCTGGAGATAACAACATCTTTACTCAAATCGGTCTAATGGTACTG 2820 

ATCC17978      GGTGTCTGGTTGACAGCTGGAGATAACAACATCTTTACCCAAATCGGTCTAATGGTACTG 2820 

               ************************************** ********************* 

 

AE38           GTCGGGCTAGCCTGTAAAAATGCCATCTTAATTGTTGAATTTGCGCGGGAACTTGAAATG 2880 

ATCC17978      GTGGGGCTAGCCTGTAAAAATGCTATTTTGATTGTCGAATTTGCGCGGGAACTTGAAATG 2880 

               ** ******************** ** ** ***** ************************ 

 

AE38           CAAGGTGCGACTGCCTTTAAAGCAGCTGTTGAAGCAAGTCGTCTACGTTTACGCCCAATT 2940 

ATCC17978      CAAGGTGCGACTGCCTTTAAAGCAGCCGTTGAAGCAAGTCGTCTACGTTTACGCCCAATT 2940 

               ************************** ********************************* 

 

AE38           TTAATGACCTCTATTGCATTTATTATGGGTGTAGTGCCACTGGTTACTTCAACTGGCGCA 3000 

ATCC17978      TTAATGACCTCTATTGCATTTATTATGGGTGTAGTGCCACTGGTTACTTCAACTGGCGCA 3000 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTTCTGAAATGCGACATGCGATGGGTGTTGCCGTATTCTTCGGCATGATCGGTGTAACA 3060 

ATCC17978      GGTTCTGAAATGCGACATGCGATGGGTGTTGCCGTATTCTTCGGTATGATCGGTGTAACA 3060 

               ******************************************** *************** 
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AE38           TTCTTTGGTTTATTCCTCACCCCGGCCTTTTACGTTCTGATTCGTACCCTCAACAGCAAA 3120 

ATCC17978      TTCTTTGGTTTATTCCTCACCCCGGCCTTTTACGTTCTGATTCGTACCCTCAACAGCAAA 3120 

               ************************************************************ 

 

AE38           CATAAACTGCATTCTGCGGCAGTTCATGAAGCGCCGTTAGCTAGCCCACACGATCATTAA 3180 

ATCC17978      CATAAACTACATTCTGCGGCAGTTCATGAAGCGCCGTTAGCTAGCCCACACGATCATTAA 3180 

               ******** *************************************************** 

 

Anexo 9. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeG de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeG de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MNISKFFIDRPIFAGVLSVLILLAGLLSVFQLPISEYPEVVPPSVVVRAQYPGANPKVIA 60 

ATCC17978      MNISKFFIDRPIFAGVLSVLILLAGLLSVFQLPISEYPEVVPPSVVVRAQYPGANPKVIA 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           ETVASPLEESINGVEDMLYMQSQANSDGNLTITVNFKLGIDPDKAQQLVQNRVSQAMPRL 120 

ATCC17978      ETVASPLEESINGVEDMLYMQSQANSDGNLTITVNFKLGIDPDKAQQLVQNRVSQAMPRL 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           PEDVQRLGVTTLKSSPTLTMVVHLTSPDNRYDMTYLRNYAVLNVKDRLARLQGVGEVGLF 180 

ATCC17978      PEDVQRLGVTTLKSSPTLTMVVHLTSPDNRYDMTYLRNYAVLNVKDRLARLQGVGEVGLF 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           GSGDYAMRVWLDPQKVAQRNLTATEIVNAIREQNIQVAAGTIGASPSNSPLQLSVNAQGR 240 

ATCC17978      GSGDYAMRVWLDPQKVAQRNLTATEIVNAIREQNIQVAAGTIGASPSNSPLQLSVNAQGR 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           LTTEQEFADIILKTAPDGAVTRLGDVARVELAASQYGLRSLLDNKQAVAIPIFQAPGANA 300 

ATCC17978      LTTEQEFADIILKTAPDGAVTRLGDVARVELAASQYGLRSLLDNKQAVAIPIFQAPGANA 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           LQVSDQVRSTMKELSKDFPSSIKYDIVYDPTQFVRASIKAVVHTLLEAIALVVVVVILFL 360 

ATCC17978      LQVSDQVRSTMKELSKDFPSSIKYDIVYDPTQFVRASIKAVVHTLLEAIALVVVVVILFL 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           QTWRASIIPLLAVPVSIIGTFALMLAFGYSINALSLFGMVLAIGIVVDDAIVVVENVERN 420 

ATCC17978      QTWRASIIPLLAVPVSIIGTFALMLAFGYSINALSLFGMVLAIGIVVDDAIVVVENVERN 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           IEAGLNPREATYRAMREVSGPIIAIALTLVAVFVPLAFMTGLTGQFYKQFAMTIAISTVI 480 

ATCC17978      IEAGLNPREATYRAMREVSGPIIAIALTLVAVFVPLAFMTGLTGQFYKQFAMTIAISTVI 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           SAFNSLTLSPALAALLLKGHDAKPDALTRIMNRLFGRFFALFNRVFSRASDRYSQGVSRV 540 

ATCC17978      SAFNSLTLSPALAALLLKGHDAKPDALTRIMNRVFGRFFALFNRVFSRASDRYSQGVSRV 540 

               *********************************:************************** 

 

AE38           ISHKASAMGVYAALLGLTVGISYIVPGGFVPAQDKQYLISFAQLPNGASLDRTEAVIRKM 600 

ATCC17978      ISHKASAMGVYAALLGLTVGISYIVPGGFVPAQDKQYLISFAQLPNGASLDRTEAVIRKM 600 

               ************************************************************ 

 

AE38           SDTALKQPGVESAVAFPGLSINGFTNSSSAGIVFVTLKPFDERKAKDLSANAIAGALNQK 660 

ATCC17978      SDTALKQPGVESAVAFPGLSINGFTNSSSAGIVFVTLKPFDERKAKDLSANAIAGALNQK 660 

               ************************************************************ 
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AE38           YSAIQDAYIAVFPPPPVMGLGTMGGFKLQLEDRGALGYSALNDAAQNFMKAAQSAPELGP 720 

ATCC17978      YSAIQDAYIAVFPPPPVMGLGTMGGFKLQLEDRGALGYSALNDAAQNFMKAAQSAPELGP 720 

               ************************************************************ 

 

AE38           MFSSYQINVPQLNVDLDRVKAKQQGVAVTDVFNTMQIYLGSQYVNDFNRFGRVYQVRAQA 780 

ATCC17978      MFSSYQINVPQLNVDLDRVKAKQQGVAVTDVFNTMQIYLGSQYVNDFNRFGRVYQVRAQA 780 

               ************************************************************ 

 

AE38           DAPFRANPEDILQLKTRNSAGQMVPLSSLVNVTQTYGPEMVVRYNGYTSADINGGPAPGY 840 

ATCC17978      DAPFRANPEDILQLKTRNSAGQMVPLSSLVNVTQTYGPEMVVRYNGYTSADINGGPAPGY 840 

               ************************************************************ 

 

AE38           SSSQAEAAVERIAAQTLPRGIKFEWTDLTYQKILAGNAGLWVFPISVLLVFLVLAAQYES 900 

ATCC17978      SSSQAEAAVERIAAQTLPRGIKFEWTDLTYQKILAGNAGLWVFPISVLLVFLVLAAQYES 900 

               ************************************************************ 

 

AE38           LTLPLAVILIVPMGILAALTGVWLTAGDNNIFTQIGLMVLVGLACKNAILIVEFARELEM 960 

ATCC17978      LTLPLAVILIVPMGILAALTGVWLTAGDNNIFTQIGLMVLVGLACKNAILIVEFARELEM 960 

               ************************************************************ 

 

AE38           QGATAFKAAVEASRLRLRPILMTSIAFIMGVVPLVTSTGAGSEMRHAMGVAVFFGMIGVT 1020 

ATCC17978      QGATAFKAAVEASRLRLRPILMTSIAFIMGVVPLVTSTGAGSEMRHAMGVAVFFGMIGVT 1020 

               ************************************************************ 

 

AE38           FFGLFLTPAFYVLIRTLNSKHKLHSAAVHEAPLASPHDH 1059 

ATCC17978      FFGLFLTPAFYVLIRTLNSKHKLHSAAVHEAPLASPHDH 1059 

               *************************************** 

 

Anexo 10. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeN de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeN de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ATGCATGATCCAGTCCTTGAGTCACATCATCTCGTATGTGAAAAACCCCAAACACGCCGC 60 

ATCC17978      ATGCATGATCCAGTCCTTGAGTCACATCATCTCGTATGTGAAAAACCCCAAACACGCCGC 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTATAGAACGTCGTTTAGCTCTATTGCTAAGCGCAACCGAGCTGTTTTTGGAAAAAGGA 120 

ATCC17978      GGTATAGAACGTCGTTTAGCTCTATTGCTAAGCGCAACCGAGCTGTTTTTGGAAAAAGGA 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           TATGATGCTGTCTCTCTTGACGACATCGTCAATCATGCTGGTGGTTCAAAAACCTCTATT 180 

ATCC17978      TATGATGCTGTCTCTCTTGACGACATCGTTAATCATGCTGGTGGTTCAAAAACCTCTATT 180 

               ***************************** ****************************** 

 

AE38           TATAAATACTTCGGTAATAAAGATGGCTTATTTACTGCAATCTGCGATTATCGCCGTGAA 240 

ATCC17978      TATAAATACTTCGGTAATAAAGATGGCTTATTTACTGCAATCTGCGATTATCGCCGTGAA 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATGTTTTTTAAAGATATCTGCATTGCATTTCAACCAGAGCAAACTTCTTTAAAAGATTAT 300 

ATCC17978      ATGTTTTTTAAAGATATCTGCATTGCATTTCAACCAGAGCAAACTTCTTTAAAAGATTAT 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTAATCCAAACTCTCATCCGTTTTTATAAACACATTATTCAACCTGAACACATTGCCTTT 360 

ATCC17978      TTAATCCAAACTCTCATCCGTTTTTATAAGCACATTATTCAACCTGAACACATTGCCTTT 360 

               ***************************** ****************************** 
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AE38           TTACGTTTGGTTATTGAACAAACTCAATGTAATGCAACTTTGAGCCAATACTTATATGAA 420 

ATCC17978      TTACGTTTGGTTATTGAACAAACTCAATGTAATGCAACTTTGAGCCAATACTTATATGAA 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           AAATGTGCTCTGGATGTCCAAAATACAATTGCTCAAGCCTTACTCATATCTCATCAATCA 480 

ATCC17978      AAATGTGCTCTGGATGTCCAAAATACAATTGCTCAAGCCTTACTCATATCTCATCAATCA 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTGAAATTACCTGTACATCTCCTGATCATTCCTCTCTTATGTATTTTGGAATTTTACGT 540 

ATCC17978      GGTGAAATTACCTGTACATCTCCTGATCATTCCTCTCTTATGTATTTTGGAATTTTACGT 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           GATATTGAATGGCGAATGATTATGGGAATGCCTCTTCCACCCAATGAGACAGAAGTTATT 600 

ATCC17978      GATATTGAATGGCGAATGATTATGGGAATGCCTCTCCCACCCAATGAGACAGAAGTTATT 600 

               *********************************** ************************ 

 

AE38           GATTATATTAACTATTGTGTTGATATTTTCTTCTCTGTACACGATAAAAATAGATAA 657 

ATCC17978      GATTATATTAATTATTGTGTTGATATTTTCTTAAAGGGGCATCATAAAGTCTAA--- 654 

               *********** ********************    *  **  *****     *    

 

Anexo 11. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeN de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen adeN de la cepa A. baumannii ATCC 
17978. 
 
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MHDPVLESHHLVCEKPQTRRGIERRLALLLSATELFLEKGYDAVSLDDIVNHAGGSKTSI 60 

ATCC17978      MHDPVLESHHLVCEKPQTRRGIERRLALLLSATELFLEKGYDAVSLDDIVNHAGGSKTSI 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           YKYFGNKDGLFTAICDYRREMFFKDICIAFQPEQTSLKDYLIQTLIRFYKHIIQPEHIAF 120 

ATCC17978      YKYFGNKDGLFTAICDYRREMFFKDICIAFQPEQTSLKDYLIQTLIRFYKHIIQPEHIAF 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           LRLVIEQTQCNATLSQYLYEKCALDVQNTIAQALLISHQSGEITCTSPDHSSLMYFGILR 180 

ATCC17978      LRLVIEQTQCNATLSQYLYEKCALDVQNTIAQALLISHQSGEITCTSPDHSSLMYFGILR 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           DIEWRMIMGMPLPPNETEVIDYINYCVDIFFSVHDKNR 218 

ATCC17978      DIEWRMIMGMPLPPNETEVIDYINYCVDIFLKGHHKV- 217 

               ******************************:. *.*   

 
Anexo 12. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen adeJ de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen adeJ de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ATGGCACAATTTTTTATTCATCGCCCCATATTTGCGTGGGTGATTGCATTAGTCATTATG 60 

ATCC17978      ATGGCACAATTTTTTATTCATCGCCCCATATTTGCGTGGGTGATTGCATTAGTCATTATG 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTGGCGGGTATTCTTACGCTAACAAAAATGCCTATTGCACAATATCCAACGATTGCACCA 120 

ATCC17978      TTGGCGGGTATTCTTACGCTAACAAAAATGCCTATTGCACAATATCCAACGATTGCACCA 120 

               ************************************************************ 
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AE38           CCAACCGTAACGATTGCTGCGACTTATCCTGGTGCATCGGCTGAAACAGTTGAAAATACT 180 

ATCC17978      CCAACCGTAACGATTGCTGCGACTTATCCTGGTGCATCGGCTGAAACAGTTGAAAATACT 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTAACCCAGATCATTGAACAACAAATGAATGGTCTTGATGGCTTACGTTATATTTCATCT 240 

ATCC17978      GTAACCCAGATCATTGAACAACAAATGAATGGTCTTGATGGCTTACGTTATATTTCATCT 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           AACAGTGCTGGTAATGGTCAGGCATCTATTCAATTAAACTTTGAACAAGGTGTTGACCCT 300 

ATCC17978      AACAGTGCTGGTAATGGTCAGGCATCTATTCAATTAAACTTTGAACAAGGTGTTGACCCT 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           GATATTGCACAGGTTCAAGTTCAAAACAAATTGCAATCTGCAACTGCGCTTTTACCTGAA 360 

ATCC17978      GATATTGCACAGGTTCAAGTTCAAAACAAATTGCAATCTGCAACTGCGCTTTTACCTGAA 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           GATGTACAACGTCAAGGTGTAACAGTTACTAAATCTGGTGCGAGCTTCTTGCAAGTTATT 420 

ATCC17978      GATGTACAACGTCAAGGTGTAACAGTTACTAAATCTGGTGCGAGCTTCTTGCAAGTTATT 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCATTCTATTCACCAGATAACAACCTGTCAGACTCTGACATTAAAGACTACGTAAACTCG 480 

ATCC17978      GCATTCTATTCACCAGATAACAACCTGTCAGACTCTGACATTAAAGACTACGTAAACTCG 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCAATTAAAGAACCGCTTAGCCGTGTTGCCGGTGTTGGTGAGGTACAGGTCTTCGGTGGC 540 

ATCC17978      TCAATTAAAGAACCGCTTAGCCGTGTTGCCGGTGTTGGTGAGGTACAGGTCTTCGGTGGC 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCATACGCAATGCGTATCTGGCTTGATCCAGCTAAATTAACAAGCTATCAACTTACTCCT 600 

ATCC17978      TCATACGCAATGCGTATCTGGCTTGATCCAGCTAAATTAACAAGCTACCAACTTACTCCT 600 

               *********************************************** ************ 

 

AE38           AGTGATATTGCAACTGCCTTACAAGCGCAGAACTCGCAAGTTGCCGTAGGTCAGTTAGGT 660 

ATCC17978      AGTGATATTGCAACTGCCTTACAAGCGCAGAACTCGCAAGTTGCTGTAGGTCAGTTAGGT 660 

               ******************************************** *************** 

 

AE38           GGTGCTCCGGCTGTACAAGGTCAAGTTCTTAACGCAACAGTAAATGCACAAAGCTTATTG 720 

ATCC17978      GGTGCTCCGGCTGTACAAGGTCAAGTTCTTAACGCAACAGTAAATGCACAAAGCTTATTG 720 

               ************************************************************ 

 

AE38           CAGACTCCTGAACAGTTTAAAAATATCTTCTTAAAGAACACAGCATCAGGTGCTGAGGTT 780 

ATCC17978      CAGACTCCTGAACAGTTTAAAAATATCTTCTTAAAGAACACAGCATCAGGTGCTGAGGTT 780 

               ************************************************************ 

 

AE38           CGATTAAAAGATGTTGCTCGCGTAGAATTAGGTTCGGATAACTATCAATTCGACTCGAAG 840 

ATCC17978      CGATTAAAAGATGTTGCTCGCGTAGAATTAGGTTCGGATAACTATCAATTTGACTCGAAG 840 

               ************************************************** ********* 

 

AE38           TTTAACGGTAAACCGGCAGCTGGTCTTGCAATTAAAATTGCAACAGGTGCTAACGCACTC 900 

ATCC17978      TTTAACGGTAAACCGGCAGCTGGTCTTGCAATTAAAATTGCAACAGGTGCTAACGCACTC 900 

               ************************************************************ 

 

AE38           GACACAGCCGAAGCAGTTGAACAACGTTTATCTGAACTACGTAAGAACTATCCAACAGGT 960 

ATCC17978      GACACAGCCGAAGCAGTTGAACAACGTTTATCTGAACTACGTAAGAACTATCCAACAGGT 960 

               ************************************************************ 

 

AE38           CTTGCAGATAAACTGGCTTATGACACGACTCCATTTATCCGTCTTTCAATTGAAAGTGTA 1020 

ATCC17978      CTTGCAGATAAACTGGCTTATGACACGACTCCATTTATCCGTCTTTCAATTGAAAGTGTA 1020 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTACACACATTAATTGAAGCCGTGATTTTGGTATTCATTGTCATGTTCCTATTCTTACAA 1080 

ATCC17978      GTACACACATTAATTGAAGCCGTGATTTTGGTATTCATTGTCATGTTCCTATTCTTACAA 1080 
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               ************************************************************ 

 

AE38           AACTGGCGTGCAACGATTATTCCAACGCTTGCAGTTCCAGTAGTTGTATTAGGTACATTT 1140 

ATCC17978      AACTGGCGTGCAACGATTATTCCAACGCTTGCAGTTCCAGTAGTTGTATTAGGTACATTT 1140 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCGGTCATTAATATCTTTGGCTTCTCAATTAACACCTTAACCATGTTCGCTATGGTATTG 1200 

ATCC17978      GCGGTCATTAATATCTTTGGCTTCTCAATTAACACCTTAACCATGTTCGCTATGGTATTG 1200 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCAATCGGTCTTCTGGTCGACGACGCCATTGTTGTAGTCGAAAACGTTGAACGTGTGATG 1260 

ATCC17978      GCAATCGGTCTTCTGGTCGACGACGCCATTGTTGTAGTCGAAAACGTTGAACGTGTGATG 1260 

               ************************************************************ 

 

AE38           AGTGAAGACCATACCGATCCGGTTACGGCCACTTCTCGCTCAATGCAGCAGATTTCTGGT 1320 

ATCC17978      AGTGAAGACCATACCGATCCGGTTACCGCCACTTCTCGCTCAATGCAGCAGATTTCTGGT 1320 

               ************************** ********************************* 

 

AE38           GCGTTAGTAGGTATTACCAGCGTATTGACAGCGGTATTCGTACCAATGGCTTTCTTTGGT 1380 

ATCC17978      GCGTTAGTAGGTATTACCAGCGTATTGACAGCGGTATTCGTACCAATGGCTTTCTTTGGT 1380 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTACAACAGGTGTAATTTACCGCCAGTTCTCGATTACCCTTGTAACTGCAATGGTTCTG 1440 

ATCC17978      GGTACAACAGGTGTAATTTACCGCCAGTTCTCGATTACCCTTGTAACTGCAATGGTTCTG 1440 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCGTTAATTGTAGCGTTGACGTTCACACCGGCACTTTGTGCAACTATCTTGAAACAGCAT 1500 

ATCC17978      TCGTTAATTGTAGCGTTGACGTTCACACCGGCACTTTGTGCAACTATCTTGAAACAGCAT 1500 

               ************************************************************ 

 

AE38           GATCCTAATAAAGAACCAAGCAATAATATCTTTGCGCGTTTCTTTAGAAGCTTTAACAAT 1560 

ATCC17978      GATCCTAATAAAGAACCAAGCAATAATATCTTTGCGCGTTTCTTTAGAAGCTTTAACAAT 1560 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTTTTGACCGCATGTCGCATAGCTACCAAAATGGTGTTAGCCGCATGCTTAAAGGCAAA 1620 

ATCC17978      GGTTTTGACCGCATGTCGCATAGCTACCAAAATGGTGTTAGCCGCATGCTTAAAGGCAAA 1620 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATCTTCTCTGGCGTGCTCTATGCTGTTGTAGTTGCCCTTTTAGTCTTCTTGTTCCAAAAA 1680 

ATCC17978      ATCTTCTCTGGCGTGCTCTATGCTGTTGTAGTTGCCCTTTTAGTCTTCTTGTTCCAAAAA 1680 

               ************************************************************ 

 

AE38           CTCCCGTCTTCATTCTTACCAGAAGAAGATCAGGGTGTGGTCATGACACTTGTACAATTA 1740 

ATCC17978      CTCCCGTCTTCATTCTTACCAGAAGAAGATCAGGGTGTGGTCATGACACTTGTACAATTA 1740 

               ************************************************************ 

 

AE38           CCACCAAATGCAACGCTTGACCGTACCGGTAAAGTGATTGATACCATGACTAACTTCTTT 1800 

ATCC17978      CCACCAAATGCAACGCTTGACCGTACCGGTAAAGTGATTGACACCATGACTAACTTCTTT 1800 

               ***************************************** ****************** 

 

AE38           ATGAATGAAAAAGATACCGTGGAATCTATTTTCACTGTTTCTGGTTTCTCATTCACAGGT 1860 

ATCC17978      ATGAATGAAAAAGACACCGTGGAATCTATTTTCACTGTTTCTGGTTTCTCATTCACAGGT 1860 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           GTTGGTCAAAACGCGGGTATTGGCTTCGTTAAGTTGAAAGACTGGAGCAAACGTACGACA 1920 

ATCC17978      GTTGGTCAAAACGCTGGTATTGGCTTCGTTAAGTTGAAAGACTGGAGCAAACGTACGACA 1920 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           CCAGAAACTCAAATTGGTTCATTGATTCAGCGTGGTATGGCATTAAATATGATCATTAAA 1980 

ATCC17978      CCAGAAACTCAAATTGGTTCATTGATTCAGCGTGGTATGGCATTAAATATGATCATTAAA 1980 

               ************************************************************ 
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AE38           GATGCATCATACGTTATGCCGTTACAGCTTCCAGCAATGCCTGAACTTGGTGTAACTGCC 2040 

ATCC17978      GATGCATCATATGTTATGCCGTTACAGCTTCCAGCAATGCCTGAACTTGGTGTAACTGCC 2040 

               *********** ************************************************ 

 

AE38           GGATTTAACTTGCAGCTTAAAGATTCAAGTGGTCAAGGCCATGAGAAACTGATTGCAGCT 2100 

ATCC17978      GGATTTAACTTGCAGCTTAAAGATTCAAGTGGTCAAGGCCATGAGAAACTGATCGCAGCT 2100 

               ***************************************************** ****** 

 

AE38           CGTAACACGATTTTAGGTTTGGCATCACAAGATAAACGTCTTGTAGGTGTGCGTCCAAAT 2160 

ATCC17978      CGTAACACGATTTTAGGTTTGGCATCACAAGATAAACGTCTTGTAGGTGTGCGTCCAAAT 2160 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTCAGGAAGATACTCCTCAGTATCAAATTAATGTAGATCAGGCTCAAGCTGGTGCTATG 2220 

ATCC17978      GGTCAGGAAGATACTCCTCAATATCAAATTAATGTAGATCAGGCTCAAGCTGGTGCTATG 2220 

               ******************** *************************************** 

 

AE38           GGCGTTAGTATTGCCGAAATCAACAATACAATGCGTATTGCATGGGGTGGCTCATACATT 2280 

ATCC17978      GGCGTTAGTATTGCCGAAATCAACAATACAATGCGTATTGCATGGGGTGGCTCATACATT 2280 

               ************************************************************ 

 

AE38           AACGATTTCGTTGACCGTGGTCGTGTGAAAAAAGTTTATGTTCAAGGTGATGCGGGCAGC 2340 

ATCC17978      AACGATTTCGTTGACCGTGGTCGTGTGAAAAAAGTTTATGTTCAAGGTGATGCGGGCAGC 2340 

               ************************************************************ 

 

AE38           CGTATGATGCCTGAAGACTTAAACAAATGGTATGTACGTAATAACAAAGGTGAGATGGTT 2400 

ATCC17978      CGTATGATGCCTGAAGACTTAAACAAATGGTATGTACGTAATAACAAAGGTGAGATGGTT 2400 

               ************************************************************ 

 

AE38           CCATTCTCGGCATTTGCTACAGGCGAATGGACGTATGGTTCTCCACGTCTCGAACGTTAT 2460 

ATCC17978      CCATTCTCGGCGTTTGCTACAGGCGAATGGACGTATGGTTCTCCACGTCTCGAACGTTAT 2460 

               *********** ************************************************ 

 

AE38           AACGGCGTGTCATCGGTTAACATTCAAGGTACACCTGCACCTGGCGTGAGCTCTGGTGAT 2520 

ATCC17978      AACGGTGTGTCATCAGTTAACATTCAAGGTACACCTGCACCTGGCGTGAGCTCTGGTGAT 2520 

               ***** ******** ********************************************* 

 

AE38           GCCATGAAAGCAATGGAAGAAATTATTGGTAAGTTACCATCTATGGGCTTACAAGGTTTC 2580 

ATCC17978      GCCATGAAAGCAATGGAAAAAATTATTGGTAAGTTGCCTTCTATGGGCTTACAAGGTTTC 2580 

               ****************** **************** ** ********************* 

 

AE38           GACTATGAGTGGACAGGCTTATCACTTGAAGAACGTGAGTCTGGTGCTCAAGCGCCGTTC 2640 

ATCC17978      GACTATGAATGGACAGGCTTATCACTTGAAGAACGTGAGTCTGGTGCTCAAGCGCCGTTC 2640 

               ******** *************************************************** 

 

AE38           TTATACGCACTTTCATTGTTAATCGTATTCCTTTGCTTGGCTGCACTATATGAAAGCTGG 2700 

ATCC17978      TTATACGCACTTTCATTGTTAATCGTATTCCTTTGCTTGGCTGCACTATATGAAAGCTGG 2700 

               ************************************************************ 

 

AE38           TCAATTCCGTTCTCGGTTTTACTTGTGGTACCACTTGGTGTCATTGGTGCAATCGTATTG 2760 

ATCC17978      TCAATTCCGTTCTCGGTTTTACTTGTGGTACCACTTGGTGTCATTGGTGCAATCGTATTG 2760 

               ************************************************************ 

 

AE38           ACCTACTTGGGCATGATTATTAAAGGAGATCCAAATCTCTCAAATAACATTTACTTCCAG 2820 

ATCC17978      ACCTACTTGGGCATGATTATTAAAGGAGATCCAAATCTCTCAAATAACATTTACTTCCAA 2820 

               ***********************************************************  

 

AE38           GTAGCGATTATTGCGGTTATCGGTCTTTCTGCAAAAAATGCGATCTTGATTGTTGAATTC 2880 

ATCC17978      GTAGCGATTATTGCGGTTATCGGTCTTTCTGCAAAAAATGCGATCTTGATTGTTGAATTC 2880 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCAAAAGAATTGCAGGAAAAAGGTGAAGATCTACTTGATGCAACCTTACATGCTGCAAAA 2940 

ATCC17978      GCAAAAGAATTGCAGGAAAAAGGTGAAGATCTACTTGATGCAACCTTACATGCTGCAAAA 2940 
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               ************************************************************ 

 

AE38           ATGCGTTTACGTCCAATTATCATGACCACCCTTGCCTTCGGTTTCGGTGTACTTCCACTT 3000 

ATCC17978      ATGCGTTTACGTCCAATTATCATGACCACCCTTGCCTTCGGTTTCGGTGTACTTCCACTT 3000 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCACTTTCAACAGGTGCCGGTGCAGGAAGTCAGCACTCTGTAGGCTTTGGTGTACTTGGT 3060 

ATCC17978      GCACTTTCAACAGGTGCCGGTGCAGGAAGTCAGCACTCTGTAGGCTTTGGTGTACTTGGT 3060 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGCGTACTCAGCGCGACGTTCTTAGGAATCTTCTTTATCCCTGTATTCTATGTGTGGATT 3120 

ATCC17978      GGCGTACTCAGCGCGACGTTCTTAGGTATCTTCTTTATCCCTGTATTCTATGTGTGGATT 3120 

               ************************** ********************************* 

 

AE38           CGTAGTATCTTTAAGTACAAACCAAAAACCATAAACACTCAGGAGCATAAATCGTGA 3177 

ATCC17978      CGTAGTATCTTTAAGTACAAACCAAAAACCATAAACACTCAGGAGCATAAATCGTGA 3177 

               ********************************************************* 

 

Anexo 13. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen adeJ de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen adeJ de la cepa A. baumannii ATCC 
17978. 
 
CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MAQFFIHRPIFAWVIALVIMLAGILTLTKMPIAQYPTIAPPTVTIAATYPGASAETVENT 60 

ATCC17978      MAQFFIHRPIFAWVIALVIMLAGILTLTKMPIAQYPTIAPPTVTIAATYPGASAETVENT 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           VTQIIEQQMNGLDGLRYISSNSAGNGQASIQLNFEQGVDPDIAQVQVQNKLQSATALLPE 120 

ATCC17978      VTQIIEQQMNGLDGLRYISSNSAGNGQASIQLNFEQGVDPDIAQVQVQNKLQSATALLPE 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           DVQRQGVTVTKSGASFLQVIAFYSPDNNLSDSDIKDYVNSSIKEPLSRVAGVGEVQVFGG 180 

ATCC17978      DVQRQGVTVTKSGASFLQVIAFYSPDNNLSDSDIKDYVNSSIKEPLSRVAGVGEVQVFGG 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           SYAMRIWLDPAKLTSYQLTPSDIATALQAQNSQVAVGQLGGAPAVQGQVLNATVNAQSLL 240 

ATCC17978      SYAMRIWLDPAKLTSYQLTPSDIATALQAQNSQVAVGQLGGAPAVQGQVLNATVNAQSLL 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           QTPEQFKNIFLKNTASGAEVRLKDVARVELGSDNYQFDSKFNGKPAAGLAIKIATGANAL 300 

ATCC17978      QTPEQFKNIFLKNTASGAEVRLKDVARVELGSDNYQFDSKFNGKPAAGLAIKIATGANAL 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           DTAEAVEQRLSELRKNYPTGLADKLAYDTTPFIRLSIESVVHTLIEAVILVFIVMFLFLQ 360 

ATCC17978      DTAEAVEQRLSELRKNYPTGLADKLAYDTTPFIRLSIESVVHTLIEAVILVFIVMFLFLQ 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           NWRATIIPTLAVPVVVLGTFAVINIFGFSINTLTMFAMVLAIGLLVDDAIVVVENVERVM 420 

ATCC17978      NWRATIIPTLAVPVVVLGTFAVINIFGFSINTLTMFAMVLAIGLLVDDAIVVVENVERVM 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           SEDHTDPVTATSRSMQQISGALVGITSVLTAVFVPMAFFGGTTGVIYRQFSITLVTAMVL 480 

ATCC17978      SEDHTDPVTATSRSMQQISGALVGITSVLTAVFVPMAFFGGTTGVIYRQFSITLVTAMVL 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           SLIVALTFTPALCATILKQHDPNKEPSNNIFARFFRSFNNGFDRMSHSYQNGVSRMLKGK 540 

ATCC17978      SLIVALTFTPALCATILKQHDPNKEPSNNIFARFFRSFNNGFDRMSHSYQNGVSRMLKGK 540 
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               ************************************************************ 

 

AE38           IFSGVLYAVVVALLVFLFQKLPSSFLPEEDQGVVMTLVQLPPNATLDRTGKVIDTMTNFF 600 

ATCC17978      IFSGVLYAVVVALLVFLFQKLPSSFLPEEDQGVVMTLVQLPPNATLDRTGKVIDTMTNFF 600 

               ************************************************************ 

 

AE38           MNEKDTVESIFTVSGFSFTGVGQNAGIGFVKLKDWSKRTTPETQIGSLIQRGMALNMIIK 660 

ATCC17978      MNEKDTVESIFTVSGFSFTGVGQNAGIGFVKLKDWSKRTTPETQIGSLIQRGMALNMIIK 660 

               ************************************************************ 

 

AE38           DASYVMPLQLPAMPELGVTAGFNLQLKDSSGQGHEKLIAARNTILGLASQDKRLVGVRPN 720 

ATCC17978      DASYVMPLQLPAMPELGVTAGFNLQLKDSSGQGHEKLIAARNTILGLASQDKRLVGVRPN 720 

               ************************************************************ 

 

AE38           GQEDTPQYQINVDQAQAGAMGVSIAEINNTMRIAWGGSYINDFVDRGRVKKVYVQGDAGS 780 

ATCC17978      GQEDTPQYQINVDQAQAGAMGVSIAEINNTMRIAWGGSYINDFVDRGRVKKVYVQGDAGS 780 

               ************************************************************ 

 

AE38           RMMPEDLNKWYVRNNKGEMVPFSAFATGEWTYGSPRLERYNGVSSVNIQGTPAPGVSSGD 840 

ATCC17978      RMMPEDLNKWYVRNNKGEMVPFSAFATGEWTYGSPRLERYNGVSSVNIQGTPAPGVSSGD 840 

               ************************************************************ 

 

AE38           AMKAMEEIIGKLPSMGLQGFDYEWTGLSLEERESGAQAPFLYALSLLIVFLCLAALYESW 900 

ATCC17978      AMKAMEKIIGKLPSMGLQGFDYEWTGLSLEERESGAQAPFLYALSLLIVFLCLAALYESW 900 

               ******:***************************************************** 

 

AE38           SIPFSVLLVVPLGVIGAIVLTYLGMIIKGDPNLSNNIYFQVAIIAVIGLSAKNAILIVEF 960 

ATCC17978      SIPFSVLLVVPLGVIGAIVLTYLGMIIKGDPNLSNNIYFQVAIIAVIGLSAKNAILIVEF 960 

               ************************************************************ 

 

AE38           AKELQEKGEDLLDATLHAAKMRLRPIIMTTLAFGFGVLPLALSTGAGAGSQHSVGFGVLG 1020 

ATCC17978      AKELQEKGEDLLDATLHAAKMRLRPIIMTTLAFGFGVLPLALSTGAGAGSQHSVGFGVLG 1020 

               ************************************************************ 

 

AE38           GVLSATFLGIFFIPVFYVWIRSIFKYKPKTINTQEHKS 1058 

ATCC17978      GVLSATFLGIFFIPVFYVWIRSIFKYKPKTINTQEHKS 1058 

               ************************************** 

 
 
Anexo 14. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen abeM de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen abeM de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           GTGTCGAATGTCACGTCGTTTCGGTCTGAATTAAAACAACTCTTCCATTTAATGTTACCT 60 

ATCC17978      GTGTCGAATGTCACGTCGTTTCGGTCTGAATTAAAACAACTCTTCCATTTAATGTTACCT 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATTTTAATTACGCAGTTTGCTCAAGCAGGGTTCGGGTTAATTGATACCATTATGGCTGGG 120 

ATCC17978      ATTTTAATTACGCAGTTTGCTCAAGCAGGGTTTGGGTTAATTGATACCATTATGGCTGGG 120 

               ******************************** *************************** 

 

AE38           CATTTATCTGCTGCAGACTTAGCCGCGATTGCGGTAGGTGTAGGCTTATGGATTCCAGTC 180 

ATCC17978      CATTTATCTGCCGCAGACTTAGCCGCTATTGCGGTAGGTGTAGGCTTATGGATTCCAGTC 180 

               *********** ************** ********************************* 

 

AE38           ATGCTCTTGTTCAGTGGTATCATGATTGCAACCACACCATTAGTGGCTGAAGCAAAAGGC 240 

ATCC17978      ATGCTCTTGTTCAGTGGCATAATGATTGCAACCACACCATTAGTTGCCGAAGCAAAAGGC 240 
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               ***************** ** *********************** ** ************ 

 

AE38           GCTAGAAATACAGAACAAATTCCAGTGATTGTCCGCCAATCATTATGGGTTGCAGTAATT 300 

ATCC17978      GCTAGAAATACAGAGCAAATTCCAGTGATTGTCCGCCAATCATTATGGGTTGCAGTAATT 300 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           CTAGGGGTATTGGCAATGCTCATTTTGCAGCTTATGCCATTTTTCTTACATGTGTTTGGC 360 

ATCC17978      CTAGGGGTATTGGCAATGCTCATTTTGCAGCTTATGCCATTTTTCTTACATGTGTTTGGC 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTACCAGAAAGTTTACAACCTAAAGCCAGTTTATTCTTACATGCAATTGGTTTGGGTATG 420 

ATCC17978      GTACCAGAAAGTTTACAACCTAAAGCCAGTTTATTCTTACATGCAATTGGTTTGGGTATG 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           CCCGCTGTAACCATGTATGCAGCGCTCCGAGGCTATTCCGAAGCATTAGGCCATCCCCGC 480 

ATCC17978      CCCGCTGTAACCATGTATGCAGCGCTCCGAGGCTATTCCGAAGCATTAGGCCATCCCCGT 480 

               ***********************************************************  

 

AE38           CCTGTCACGGTCATTAGCTTACTAGCCTTAGTGGTTTTAATCCCGCTTAACATGATTTTT 540 

ATCC17978      CCTGTCACGGTCATTAGCTTACTAGCCTTAGTGGTTTTAATCCCGCTTAACATGATTTTT 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           ATGTATGGCTTAGGACCAATACCTGCTTTGGGTAGCGCAGGCTGTGGTTTTGCAACATCT 600 

ATCC17978      ATGTATGGCTTAGGACCAATACCTGCTTTGGGTAGCGCAGGCTGTGGTTTTGCAACATCC 600 

               ***********************************************************  

 

AE38           ATTTTACAGTGGCTGATGCTCATTACGTTAGCAGGCTATATTTATAAGGCTTCGGCTTAT 660 

ATCC17978      ATTTTACAGTGGCTGATGCTCATTACGTTAGCAGGCTATATTTATAAGGCTTCGGCTTAT 660 

               ************************************************************ 

 

AE38           CGAAACACATCTATTTTTAGCAGATTCGATAAAATTAACCTGACTTGGGTTAAAAGAATT 720 

ATCC17978      CGAAACACATCTATTTTTAGCAGATTCGATAAAATTAATCTGACTTGGGTTAAAAGAATT 720 

               ************************************** ********************* 

 

AE38           TTACAGCTTGGCCTGCCAATTGGTTTAGCTGTGTTTTTTGAAGTGAGTATTTTTAGTACA 780 

ATCC17978      TTACAGCTCGGTCTGCCAATTGGTTTAGCTGTGTTTTTTGAAGTGAGTATTTTTAGTACA 780 

               ******** ** ************************************************ 

 

AE38           GGGGCATTGGTCCTTAGCCCTCTAGGAGAAGTCTTTATTGCCGCACACCAAGTAGCGATT 840 

ATCC17978      GGGGCATTGGTCCTTAGCCCTCTAGGGGAAGTCTTTATTGCCGCACACCAAGTAGCGATT 840 

               ************************** ********************************* 

 

AE38           TCAGTCACTTCGGTATTATTTATGATTCCACTTTCTCTTGCCATTGCTTTAACTATTCGC 900 

ATCC17978      TCAGTCACTTCGGTACTGTTTATGATTCCACTTTCTCTTGCCATTGCTTTAACCATTCGC 900 

               *************** * *********************************** ****** 

 

AE38           GTGGGGACGTATTATGGTGAAAAGAACTGGGCTTCCATGTACCAAGTACAAAAAATTGGT 960 

ATCC17978      GTGGGGACGTATTATGGCGAAAAGAACTGGGCTTCCATGTATCAAGTACAAAAAATTGGT 960 

               ***************** *********************** ****************** 

 

AE38           CTAAGCACAGCAGTATTTTTTGCTCTATTGACCATGTCTTTTATTGCTCTAGGCCGTGAA 1020 

ATCC17978      CTAAGCACAGCAGTATTTTTTGCTCTATTGACCATGTCTTTTATTGCTTTAGGCCGTGAA 1020 

               ************************************************ *********** 

 

AE38           CAAATTGTCTCGGTTTATACTCAAGATATAAATGTTGTGCCGGTTGCCATGTATTTGCTC 1080 

ATCC17978      CAAATTGTCTCGGTTTATACTCAAGATATAAATGTTGTGCCGGTTGCCATGTATTTGCTC 1080 

               ************************************************************ 

 

AE38           TGGTTTGCAATGGCATATCAATTAATGGATGCCCTACAAGTTAGCGCTGCCGGCTGTTTA 1140 

ATCC17978      TGGTTTGCAATGGCATATCAATTAATGGATGCTCTACAAGTCAGCGCTGCCGGCTGTTTA 1140 

               ******************************** ******** ****************** 
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AE38           AGAGGTATGCAAGATACTCAGGCACCGATGTGGATCACTTTAATGGCATATTGGGTAATT 1200 

ATCC17978      AGAGGTATGCAAGATACTCAGGCACCGATGTGGATCACCTTAATGGCGTATTGGGTAATT 1200 

               ************************************** ******** ************ 

 

AE38           GCTTTTCCAATCGGTCTTTATTTAGCGCGTTATACCGATTGGGGCGTAGCTGGTGTGTGG 1260 

ATCC17978      GCTTTTCCAATCGGTCTTTATTTAGCGCGTTATACCGATTGGGGCGTAGCTGGTGTGTGG 1260 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTAGGTTTAATTATTGGTTTAAGTATTGCCTGTGTTTTATTGCTCTCACGACTCTATTTG 1320 

ATCC17978      TTAGGTTTAATTATTGGTTTAAGTATTGCCTGTGTTTTATTGCTCTCACGACTCTATTTG 1320 

               ************************************************************ 

 

AE38           AATACCAAACGTTTAAGTCAAACCTAA 1347 

ATCC17978      AATACCAAACGTTTAAGTCAAACCTAA 1347 

               *************************** 

 

Anexo 15. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen abeM de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen abeM de la cepa A. baumannii ATCC 
17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MSNVTSFRSELKQLFHLMLPILITQFAQAGFGLIDTIMAGHLSAADLAAIAVGVGLWIPV 60 

ATCC17978      MSNVTSFRSELKQLFHLMLPILITQFAQAGFGLIDTIMAGHLSAADLAAIAVGVGLWIPV 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           MLLFSGIMIATTPLVAEAKGARNTEQIPVIVRQSLWVAVILGVLAMLILQLMPFFLHVFG 120 

ATCC17978      MLLFSGIMIATTPLVAEAKGARNTEQIPVIVRQSLWVAVILGVLAMLILQLMPFFLHVFG 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           VPESLQPKASLFLHAIGLGMPAVTMYAALRGYSEALGHPRPVTVISLLALVVLIPLNMIF 180 

ATCC17978      VPESLQPKASLFLHAIGLGMPAVTMYAALRGYSEALGHPRPVTVISLLALVVLIPLNMIF 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           MYGLGPIPALGSAGCGFATSILQWLMLITLAGYIYKASAYRNTSIFSRFDKINLTWVKRI 240 

ATCC17978      MYGLGPIPALGSAGCGFATSILQWLMLITLAGYIYKASAYRNTSIFSRFDKINLTWVKRI 240 

               ************************************************************ 

 

AE38           LQLGLPIGLAVFFEVSIFSTGALVLSPLGEVFIAAHQVAISVTSVLFMIPLSLAIALTIR 300 

ATCC17978      LQLGLPIGLAVFFEVSIFSTGALVLSPLGEVFIAAHQVAISVTSVLFMIPLSLAIALTIR 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           VGTYYGEKNWASMYQVQKIGLSTAVFFALLTMSFIALGREQIVSVYTQDINVVPVAMYLL 360 

ATCC17978      VGTYYGEKNWASMYQVQKIGLSTAVFFALLTMSFIALGREQIVSVYTQDINVVPVAMYLL 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           WFAMAYQLMDALQVSAAGCLRGMQDTQAPMWITLMAYWVIAFPIGLYLARYTDWGVAGVW 420 

ATCC17978      WFAMAYQLMDALQVSAAGCLRGMQDTQAPMWITLMAYWVIAFPIGLYLARYTDWGVAGVW 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           LGLIIGLSIACVLLLSRLYLNTKRLSQT 448 

ATCC17978      LGLIIGLSIACVLLLSRLYLNTKRLSQT 448 

               **************************** 
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Anexo 16. Alineamiento de la secuencia nucleotídica del gen emrB de la cepa 
AE38 con la secuencia del gen emrB de la cepa A. baumannii ATCC 17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           ATGAAAACGCAAACACCTTTTGCCGAGTTAAGCGGTGGCCGTTTACTACTGGCAGCGTTT 60 

ATCC17978      ATGAAAACGCAAACACCTTTTGCCGAGTTAAGCGGTGGCCGTTTACTACTGGCAGCGTTT 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           GTTATTGCCTTGTCGAACTTTATGGTCGTACTTGATACGACCATTGCCAACGTCTCTGTA 120 

ATCC17978      GTTATTGCCTTGTCGAACTTTATGGTCGTACTCGATACGACCATTGCCAACGTCTCTGTA 120 

               ******************************** *************************** 

 

AE38           CCGCATATTACCGGTAACCTTGCTGTTTCAAGCACACAAGGCACATGGGTCGTTACTTCA 180 

ATCC17978      CCGCATATTACCGGTAACCTTGCTGTTTCAAGCACACAAGGCACATGGGTCGTTACTTCA 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           TATGCAGTTGCAGAAGCGATTTGTGTACCTTTAACAGGTTGGCTGGCAGGCCGCTTTGGA 240 

ATCC17978      TATGCAGTTGCAGAAGCGATTTGTGTACCTTTAACGGGTTGGCTGGCAGGCCGCTTTGGT 240 

               *********************************** ***********************  

 

AE38           ACGGTGCGGGTCTTTATCTTTGGTTTAATTGGCTTTACGGTCTTTTCTTTCCTATGCGGT 300 

ATCC17978      ACGGTGCGGGTCTTTATCTTTGGTTTAATTGGCTTTACGGTCTTTTCTTTCCTATGCGGT 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTGGCAACATCGTTAGAAATGTTGGTGTTTTTCCGTATTGGGCAGGGCCTTTGTGGTGGT 360 

ATCC17978      TTGGCAACATCGTTAGAAATGTTGGTATTTTTCCGTATTGGGCAGGGTCTTTGTGGTGGT 360 

               ************************** ******************** ************ 

 

AE38           CCACTTATGCCACTTAGCCAAACCTTGCTTATGCGTATTTTCCCTCAAGAAAAGCATGCG 420 

ATCC17978      CCACTTATGCCACTCAGCCAAACCTTGCTTATGCGTATTTTCCCTCAAGAAAAGCATGCG 420 

               ************** ********************************************* 

 

AE38           CAGGCAATGGGCCTATGGGCAATGACCACAGTCGTTGGACCAATTCTAGGACCAATTTTG 480 

ATCC17978      CAGGCAATGGGCCTATGGGCAATGACCACAGTCGTCGGGCCAATTTTAGGACCAATTTTG 480 

               *********************************** ** ****** ************** 

 

AE38           GGTGGTCTGATTAGTGATAACCTGTCTTGGCACTGGATCTTCTTTATTAACTTACCGGTT 540 

ATCC17978      GGTGGTCTGATTAGTGATAACCTGTCTTGGCACTGGATCTTCTTTATTAACTTACCGGTT 540 

               ************************************************************ 

 

AE38           GGTATTGTCTGTGTATTAGCAGCAATGCGCTTGTTAAGAGTAGCTGAAACAGAAACCATT 600 

ATCC17978      GGTATTGTCTGTGTATTAGCAGCAATGCGCTTGTTAAGAGTAGCCGAAACAGAAACCATT 600 

               ******************************************** *************** 

 

AE38           TCTTTAAGAATCGACACTGTTGGTTTAGGTCTATTAATTCTGTGGATTGGTGCATTACAG 660 

ATCC17978      TCTTTAAGAATCGACACTGTTGGTTTAGGTCTGTTAATTCTGTGGATTGGTGCGCTACAG 660 

               ******************************** ********************  ***** 

 

AE38           CTTATGCTCGACTTGGGGCATGAACGCGACTGGTTTAACAGCACCAGCATTGTGGTTTTA 720 

ATCC17978      CTTATGCTCGACTTGGGGCATGAACGCGACTGGTTTAATAGCACCAGTATTGTGATTTTA 720 

               ************************************** ******** ****** ***** 

 

AE38           GCTTTAACTGCCGCCATTGGCTTTGTGGTGTTCCTGATATGGGAACTCACCGATAAGCAC 780 

ATCC17978      GCTTTAACTGCCGCCATTGGCTTTGTGGTGTTCCTGATATGGGAGCTGACCGACAAACAC 780 

               ******************************************** ** ***** ** *** 

 

AE38           CCCGTGGTGGATGTCAAAGTCTTTAGGCATAGGGGCTTTGCCATTTCGGTACTGGCCTTG 840 

ATCC17978      CCCGTGGTAGATGTCAAAGTCTTTAGGCATAGGGGCTTTGCCATATCGGTACTGGCCTTG 840 
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               ******** *********************************** *************** 

 

AE38           TCGCTCGGCTTTGGTGCATTCTTTGGCAGTATTGTACTGATACCGCAGTGGCTGCAAATG 900 

ATCC17978      TCGCTCGGCTTTGGCGCATTCTTTGGCAGTATTGTACTGATTCCGCAGTGGCTGCAAATG 900 

               ************** ************************** ****************** 

 

AE38           AACCTTTCCTATACCGCGACGTGGGCCGGATATTTAACTGCAACCATGGGCTTTGGTAGT 960 

ATCC17978      AACCTTTCCTATACCGCGACGTGGGCCGGATATTTAACTGCAACGATGGGCTTTGGTAGT 960 

               ******************************************** *************** 

 

AE38           TTGACCATGTCACCGATTGTGGCAAAACTTTCGACCAAACATGACCCGCGTGCGCTGGCG 1020 

ATCC17978      TTGACCATGTCACCGATTGTGGCAAAACTTTCGACCAAACATGACCCGCGTGCGCTGGCG 1020 

               ************************************************************ 

 

AE38           AGCTTTGGTTTAATTTTGCTGGGTATTGTGACCTTAATGCGGGCATTCTGGACCACAGAT 1080 

ATCC17978      AGCTTTGGTTTAATTTTGCTGGGTATTGTGACCTTAATGCGGGCATTCTGGACCACAGAT 1080 

               ************************************************************ 

 

AE38           GCCGACTTTATGGCACTGGCTTGGCCGCAAATCCTGCAAGGTTTTGCAGTACCGTTCTTC 1140 

ATCC17978      GCCGACTTTATGGCACTGGCTTGGCCGCAAATCCTGCAAGGTTTTGCAGTACCGTTCTTC 1140 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTTATCCCACTGTCTAACATTGCACTGGGTTCGGTGTTGCAGCAAGAAATTGCATCTGCT 1200 

ATCC17978      TTTATTCCACTGTCTAACATTGCACTTGGTTCGGTGTTGCAGCAAGAAATTGCATCTGCT 1200 

               ***** ******************** ********************************* 

 

AE38           GCGGGCCTCATGAACTTCTTAAGAACCATGGCAGGGGCGATTGGCGCTTCAATTGCGGTG 1260 

ATCC17978      GCGGGCCTCATGAACTTCTTAAGAACCATGGCAGGGGCGATTGGCGCTTCAATTGCAGTG 1260 

               ******************************************************** *** 

 

AE38           ACCGTGTGGGACGACCACGCCAAAGTTGCCCGTAGTGAAATGGTGTCAAACCTACATACC 1320 

ATCC17978      ACCGTGTGGGACGACCACGCCAAAGTTGCCCGTAGTGAAATGGTGTCAAACCTACATACC 1320 

               ************************************************************ 

 

AE38           ACTGAAGTACAAAACACACTTTTGCAAAATGGTTTTACGGCTGACTCGACTTTAGGCATT 1380 

ATCC17978      ACTGAAGTACAAAACACACTTTTGCAAAATGGTTTTACGGCTGACTCGACGCTTGGAATT 1380 

               **************************************************  * ** *** 

 

AE38           ATTTCAAACCTTGTCGATAAAGAAGCCATTACCATGTCGGCAAACCATGTGTTTTTACTG 1440 

ATCC17978      ATTTCAAACCTTGTCGATAAAGAAGCCATTACCATGTCGGCAAACCATGTGTTTTTACTG 1440 

               ************************************************************ 

 

AE38           TTTGCGATCGTGTTTGTCTTTGCGGGGCTGGTCATTTGGCTGTGTCCAAAACCAAAACAG 1500 

ATCC17978      TTTGCGATCGTGTTTGTCTTTGCAGGGCTGGTGATTTGGCTGTGTCCAAAACCCAAACAG 1500 

               *********************** ******** ******************** ****** 

 

AE38           GTTAGCGGTATGCCTTCTCACTAA 1524 

ATCC17978      GTTAGCGGTATGCCTTCTCACTAA 1524 

               ************************ 

 

Anexo 17. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen emrB de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen emrB de la cepa A. baumannii ATCC 
17978. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AE38           MKTQTPFAELSGGRLLLAAFVIALSNFMVVLDTTIANVSVPHITGNLAVSSTQGTWVVTS 60 
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ATCC17978      MKTQTPFAELSGGRLLLAAFVIALSNFMVVLDTTIANVSVPHITGNLAVSSTQGTWVVTS 60 

               ************************************************************ 

 

AE38           YAVAEAICVPLTGWLAGRFGTVRVFIFGLIGFTVFSFLCGLATSLEMLVFFRIGQGLCGG 120 

ATCC17978      YAVAEAICVPLTGWLAGRFGTVRVFIFGLIGFTVFSFLCGLATSLEMLVFFRIGQGLCGG 120 

               ************************************************************ 

 

AE38           PLMPLSQTLLMRIFPQEKHAQAMGLWAMTTVVGPILGPILGGLISDNLSWHWIFFINLPV 180 

ATCC17978      PLMPLSQTLLMRIFPQEKHAQAMGLWAMTTVVGPILGPILGGLISDNLSWHWIFFINLPV 180 

               ************************************************************ 

 

AE38           GIVCVLAAMRLLRVAETETISLRIDTVGLGLLILWIGALQLMLDLGHERDWFNSTSIVVL 240 

ATCC17978      GIVCVLAAMRLLRVAETETISLRIDTVGLGLLILWIGALQLMLDLGHERDWFNSTSIVIL 240 

               **********************************************************:* 

 

AE38           ALTAAIGFVVFLIWELTDKHPVVDVKVFRHRGFAISVLALSLGFGAFFGSIVLIPQWLQM 300 

ATCC17978      ALTAAIGFVVFLIWELTDKHPVVDVKVFRHRGFAISVLALSLGFGAFFGSIVLIPQWLQM 300 

               ************************************************************ 

 

AE38           NLSYTATWAGYLTATMGFGSLTMSPIVAKLSTKHDPRALASFGLILLGIVTLMRAFWTTD 360 

ATCC17978      NLSYTATWAGYLTATMGFGSLTMSPIVAKLSTKHDPRALASFGLILLGIVTLMRAFWTTD 360 

               ************************************************************ 

 

AE38           ADFMALAWPQILQGFAVPFFFIPLSNIALGSVLQQEIASAAGLMNFLRTMAGAIGASIAV 420 

ATCC17978      ADFMALAWPQILQGFAVPFFFIPLSNIALGSVLQQEIASAAGLMNFLRTMAGAIGASIAV 420 

               ************************************************************ 

 

AE38           TVWDDHAKVARSEMVSNLHTTEVQNTLLQNGFTADSTLGIISNLVDKEAITMSANHVFLL 480 

ATCC17978      TVWDDHAKVARSEMVSNLHTTEVQNTLLQNGFTADSTLGIISNLVDKEAITMSANHVFLL 480 

               ************************************************************ 

 

AE38           FAIVFVFAGLVIWLCPKPKQVSGMPSH 507 

ATCC17978      FAIVFVFAGLVIWLCPKPKQVSGMPSH 507 

               *************************** 

 

Anexo 18. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen gyrA de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen gyrA de las cepas A. baumannii ATCC 
17978, A. baumannii ACICU y A. baumannii AYE. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

AYE            MSVSEIRPIAIEDELKHSYLDYAMSVIVSRALPDVRDGLKPVHRRVLYAMHELGNDYNKA 60 

AE38           MSVSEIRPIAIEDELKHSYLDYAMSVIVSRALPDVRDGLKPVHRRVLYAMHELGNDYNKA 60 

ACICU          MSVSEIRPIAIEDELKHSYLDYAMSVIVSRALPDVRDGLKPVHRRVLYAMHELGNDYNKA 60 

ATCC17978      MSVSEIRPIAIEDELKHSYLDYAMSVIVSRALPDVRDGLKPVHRRVLYAMHELGNDYNKA 60 

               ************************************************************ 

 

AYE            YKKSARVVGDVIGKYHPHGDLAVYETIVRMAQDFSLRYLLVDGQGNFGSIDGDSAAAMRY 120 

AE38           YKKSARVVGDVIGKYHPHGDLAVYETIVRMAQDFSLRYLLVDGQGNFGSIDGDSAAAMRY 120 

ACICU          YKKSARVVGDVIGKYHPHGDLAVYETIVRMAQDFSLRYLLVDGQGNFGSIDGDSAAAMRY 120 

ATCC17978      YKKSARVVGDVIGKYHPHGDSAVYETIVRMAQDFSLRYLLVDGQGNFGSIDGDSAAAMRY 120 

               ******************** *************************************** 

 

AYE            TEVRMTKLAHELLADLEKDTVDWEDNYDGSERIPEVLPTRVPNLLINGAAGIAVGMATNM 180 

AE38           TEVRMTKLAHELLADLEKDTVDWEDNYDGSERIPEVLPTRVPNLLINGAAGIAVGMATNM 180 

ACICU          TEVRMTKLAHELLADLEKDTVDWEDNYDGSERIPEVLPTRVPNLLINGAAGIAVGMATNM 180 

ATCC17978      TEVRMTKLAHELLADLEKDTVDWEDNYDGSERIPEVLPTRVPNLLINGAAGIAVGMATNM 180 
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               ************************************************************ 

 

AYE            APHNMTEVVNACLAYADNPNISIEGLMEYITGPDFPTGGIIYGKSGIVDAYRTGKGRLHI 240 

AE38           APHNMTEVVNACLAYADNPNISIEGLMEYITGPDFPTGGIIYGKSGIVDAYRTGKGRLHI 240 

ACICU          APHNMTEVVNACLAYADNPNISIEGLMEYITGPDFPTGGIIYGKSGIVDAYRTGKGRLHI 240 

ATCC17978      APHNMTEVVNACLAYADNPNISIEGLMEYITGPDFPTGGIIYGKSGIVDAYRTGKGRLHI 240 

               ************************************************************ 

 

AYE            RGKYHFEEDEKTGRTTIVFTEIPYQVNKARVIERIAELVKEKKLEGISELRDESDKEGMR 300 

AE38           RGKYHFEEDEKTGRTTIVFTEIPYQVNKARVIERIAELVKEKKLEGISELRDESDKEGMR 300 

ACICU          RGKYHFEEDEKTGRTTIVFTEIPYQVNKARVIERIAELVKEKKLEGISELRDESDKEGMR 300 

ATCC17978      RGKYHFEEDEKTGRTTIVFTEIPYQVNKARVIERIAELVKEKKLEGISELRDESDKEGMR 300 

               ************************************************************ 

 

AYE            IAIDLKRGENAEVVVNNLFLNTQLENSFSINMVCLDNGQPKLMNLKDIIAAFIRHRQEVV 360 

AE38           IAIDLKRGENAEVVVNNLFLNTQLENSFSINMVCLDNGQPKLMNLKDIIAAFIRHRQEVV 360 

ACICU          IAIDLKRGENAEVVVNNLFLNTQLENSFSINMVCLDNGQPKLMNLKDIIAAFIRHRQEVV 360 

ATCC17978      IAIDLKRGENAEVVVNNLFLNTQLENSFSINMVCLDNGQPKLMNLKDIIAAFIRHRQEVV 360 

               ************************************************************ 

 

AYE            TRRTMFELRKARERGHILEGLTVALANIDEIIETIKTSANPAEARERLLAGEWAGGGVVA 420 

AE38           TRRTMFELRKARERGHILEGLTVALANIDEIIETIKTSANPAEARERLLAGEWAGGGVVA 420 

ACICU          TRRTMFELRKARERGHILEGLTVALANIDEIIETIKTSANPAEARERLLAGEWAGGGVVA 420 

ATCC17978      TRRTMFELRKARERGHILEGLTVALANIDEIIETIKTSANPAEARERLLAGEWAGGGVVA 420 

               ************************************************************ 

 

AYE            LLEKAGAISVRPDEIEGEDPNRPFGLSDSFYRLSPTQVGAILELRLHRLTGLEQDKLHAE 480 

AE38           LLEKAGAISVRPDEIEGEDPNRPFGLSDSIYRLSPTQVGAILELRLHRLTGLEQDKLHAE 480 

ACICU          LLEKAGAISVRPDEIEGEDPNRPFGLSDSIYRLSPTQVGAILELRLHRLTGLEQDKLHAE 480 

ATCC17978      LLEKAGAISVRPDEIEGEDPNRPFGLSDSIYRLSPTQVGAILELRLHRLTGLEQDKLHAE 480 

               *****************************:****************************** 

 

AYE            YTEILGQIAELTAILNDFNLLMGVIREELAQVLQQYGDARRTEIVESRVDFCREDLIPEE 540 

AE38           YTEILGQIAELTAILNDFNLLMGVIREELAQVLQQYGDARRTEIVESRVDFCREDLIPEE 540 

ACICU          YTEILGQIAELTAILNDFNLLMGVIREELAQVLQQYGDARRTEIVESRVDFCREDLIPEE 540 

ATCC17978      YTEILGQIAELTAILNDFNLLMGVIREELAQVLQQYGDARRTEIVESRVDFCREDLIPEE 540 

               ************************************************************ 

 

AYE            QVVLTVSQTGYAKTQPLSDYQAQRRGGRGKSATSMKDDDFIQHLIVASNHATVLCFTNVG 600 

AE38           QVVLTVSQTGYAKTQPLSDYQAQRRGGRGKSATSMKDDDFIQHLIVASNHATVLCFTNVG 600 

ACICU          QVVLTVSQTGYAKTQPLSDYQAQRRGGRGKSATSMKDDDFIQHLIVASNHATVLCFTNVG 600 

ATCC17978      QVVLTVSQTGYAKTQPLSDYQAQRRGGRGKSATSMKDDDFIQHLIVASNHATVLCFTNVG 600 

               ************************************************************ 

 

AYE            KVYRLKVFEVPQASRGAKGRPIVNLLPLDATETVTAILPLTEFPENHYVFMATASGTVKR 660 

AE38           KVYRLKVFEVPQASRGAKGRPIVNLLPLDATETVTAILPLTEFPENHYVFMATASGTVKR 660 

ACICU          KVYRLKVFEVPQASRGAKGRPIVNLLPLDATETVTAILPLTEFPENHYVFMATASGTVKR 660 

ATCC17978      KVYRLKVFEVPQASRGAKGRPIVNLLPLDATETVTAILPLTEFPENHYVFMATASGTVKR 660 

               ************************************************************ 

 

AYE            VELEQFANIRSNGLRAIELNEEDTLIGVAITDGNQQIMLFSNEGKAIRFAETDVRAMGRT 720 

AE38           VELEQFANIRSNGLRAIELNEEDTLIGVAITDGNQQIMLFSNEGKAIRFAETDVRAMGRT 720 

ACICU          VELEQFANIRSNGLRAIELNEEDTLIGVAITDGNQQIMLFSNEGKAIRFAETDVRAMGRT 720 

ATCC17978      VELEQFANIRSNGLRAIELNEEDTLIGVAITDGNQQIMLFSNEGKAIRFAETDVRAMGRT 720 

               ************************************************************ 

 

AYE            AKGVRGMRVSFASSTLSEEDADVENDDSDDNDDSTDSSLVSRIVSLVVVPETGEVLCASA 780 

AE38           AKGVRGMRVSFASSTLSEEDADVENDDSDDNDDSADSSLVSRIVSLVVVPETGEVLCASA 780 

ACICU          AKGVRGMRVSFASSTLSEEDADVENDDSDDNDDSADSSLVSRIVSLVVVPETGEVLCASA 780 

ATCC17978      AKGVRGMRVSFASSTLSEEDADVENDDSDDNDDSADSSLVSRIVSLVVVPETGEVLCASA 780 

               **********************************:************************* 
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AYE            NGYGKRTPVNDFPTKKRGGKGVIAIKTSERNGELVGAVSIDETKELLLISDGGTLVRTRA 840 

AE38           NGYGKRTPVNDFPTKKRGGKGVIAIKTSERNGELVGAVSIDETKELLLISDGGTLVRTRA 840 

ACICU          NGYGKRTPVNDFPTKKRGGKGVIAIKTSERNGELVGAVSIDETKELLLISDGGTLVRTRA 840 

ATCC17978      NGYGKRTPVNDFPTKKRGGKGVIAIKTSERNGELVGAVSIDETKELLLISDGGTLVRTRA 840 

               ************************************************************ 

 

AYE            AEVAMTGRNAQGVRLIRLSEEETLVGVVSIEAVEDEEELLEGEVDTTETDSEEAVSNNED 900 

AE38           AEVAMTGRNAQGVRLIRLSEEETLVGVVSIEAVEDEEELLEGEVDTTETDSEEAVSNNED 900 

ACICU          AEVAMTGRNAQGVRLIRLSEEETLVGVVSIEAVEDEEELLEGEVDTTETDSEEAVSNNED 900 

ATCC17978      AEVAMTGRNAQGVRLIRLSEEETLVGVVSIEAVEDEEELLEGEVDTTETDSEEAVSNNED 900 

               ************************************************************ 

 

AYE            TSEE 904 

AE38           TSEE 904 

ACICU          TSEE 904 

ATCC17978      TSEE 904 

               **** 

 
Anexo 19. Alineamiento de la secuencia aminoacídica del gen parC de la 
cepa AE38 con la secuencia del gen parC de las cepas A. baumannii ATCC 
17978, A. baumannii ACICU y A. baumannii AYE. 
 

CLUSTAL O(1.2.4) multiple sequence alignment 

 

 

ACICU          MTSLAHHATENRSVAEFTEQAYLNYAMYVIMDRALPHISDGLKPVQRRIVYAMSELGLKS 60 

ATCC17978      MTSLAHHATENRSVAEFTEQAYLNYAMYVIMDRALPHISDGLKPVQRRIVYAMSELGLKS 60 

AE38           MTSLAHHATENRSVAEFTEQAYLNYAMYVIMDRALPHISDGLKPVQRRIVYAMSELGLKS 60 

AYE            MTSLAHHATENRSVAEFTEQAYLNYAMYVIMDRALPHISDGLKPVQRRIVYAMSELGLKS 60 

               ************************************************************ 

 

ACICU          SGKPKKSARTVGDVLGKYHPHGDSACYEAMVLMAQPFSYRYPLIEGQGNWGSPDDPKSFA 120 

ATCC17978      SGKPKKSARTVGDVLGKYHPHGDSACYEAMVLMAQPFSYRYPLIEGQGNWGSPDDPKSFA 120 

AE38           SGKPKKSARTVGDVLGKYHPHGDLACYEAMVLMAQPFSYRYPLIEGQGNWGSPDDPKSFA 120 

AYE            SGKPKKSARTVGDVLGKYHPHGDLACYEAMVLMAQPFSYRYPLIEGQGNWGSPDDPKSFA 120 

               *********************** ************************************ 

 

ACICU          AMRYTEAKLSAYSELLLSELGQGTSEWQDNFDGSLKEPITLPARVPNILLNGTTGIAVGM 180 

ATCC17978      AMRYTEAKLSAYSELLLSELGQGTSEWQDNFDGSLKEPITLPARVPNILLNGTTGIAVGM 180 

AE38           AMRYTEAKLSAYSELLLSELGQGTSEWQDNFDGSLKEPITLPARVPNILLNGTTGIAVGM 180 

AYE            AMRYTEAKLSAYSELLLSELGQGTSEWQDNFDGSLKEPITLPARVPNILLNGTTGIAVGM 180 

               ************************************************************ 

 

ACICU          ATDIPPHNLREVVKGTIALIRNPQTSDGKLAEYIPAPDLPTKAEIITPPEELLKIQTTGR 240 

ATCC17978      ATDIPPHNLREVVKGTIALIRNPQTSDEKLAEYIPAPDLPTKAEIITPPEELLKIQTTGR 240 

AE38           ATDIPPHNLREVVKGTIALIRNPQTSDEKLAEYIPAPDLPTKAEIITPPEELLKIQTTGR 240 

AYE            ATDIPPHNLREVVKGTIALIRNPQTSDEKLAEYIPAPDLPTKAEIITPPEELLKIQTTGR 240 

               *************************** ******************************** 

 

ACICU          GSYRMRAVYTIEKNEIVITELPYQVSGSKVITQIADQMQAKKLPLVVDVRDESDHENPTR 300 

ATCC17978      GSYRMRAVYTIEKNEIVITELPYQVSGSKVITQIADQMQAKKLPLVVDVRDESDHENPTR 300 

AE38           GSYRMRAVYTIEKNEIVITELPYQVSGSKVITQIADQMQAKKLPLVVDVRDESDHENPTR 300 

AYE            GSYRMRAVYTIEKNEIVITELPYQVSGSKVITQIADQMQAKKLPLVVDVRDESDHENPTR 300 

               ************************************************************ 

 

ACICU          LVIVLRSNRIDAEAVMSHLFATTDLESSYRVNLNMIGEDGRPQVKSIRRILLEWIEIRKK 360 

ATCC17978      LVIVLRSNRIDAEAVMSHLFATTDLESSYRVNLNMIGEDGRPQVKSIRRILLEWIEIRKK 360 

AE38           LVIVLRSNRIDAEAVMSHLFATTDLESSYRVNLNMIGEDGRPQVKSIRRILLEWIEIRKK 360 

AYE            LVIVLRSNRIDAEAVMSHLFATTDLESSYRVNLNMIGEDGRPQVKSIRRILLEWIEIRKK 360 
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               ************************************************************ 

 

ACICU          TVTRRLQYHLNRIEKRLHILAGLLIAYLDIDTVIRIIREEDQPKPVLMEHFNIDEIQAEA 420 

ATCC17978      TVTRRLQYHLNRIEKRLHILAGLLIAYLDIDTVIRIIREEDQPKPVLMEHFNIDEIQAEA 420 

AE38           TVTRRLQYHLNRIEKRLHILAGLLIAYLDIDTVIRIIREEDQPKPVLMEHFNIDEIQAEA 420 

AYE            TVTRRLQYHLNRIEKRLHILAGLLIAYLDIDTVIRIIREEDQPKPVLMEHFNIDEIQAEA 420 

               ************************************************************ 

 

ACICU          ILELKLRHLAKLEEMEIRHEQDELSAKAAIIREQLENPESLKNLIIGELKEDAKKFGDER 480 

ATCC17978      ILELKLRHLAKLEEMEIRHEQDELSAKAAIIREQLENPESLKNLIIGELKEDAKKFGDER 480 

AE38           ILELKLRHLAKLEEMEIRHEQDELSAKAAIIREQLENPESLKNLIIGELKEDAKKFGDER 480 

AYE            ILELKLRHLAKLEEMEIRHEQDELSAKAAIIREQLENPESLKNLIISELKEDAKKFGDER 480 

               **********************************************.************* 

 

ACICU          RSPIVARAEAVQIKEQDLMPAETVTVVLSEAGWVRAAKGADVDAENLNYRAGDQYLSHAV 540 

ATCC17978      RSPIVARAEAVQIKEQDLMPAETVTVVLSEAGWVRAAKGADVDAENLNYRAGDQYLSHAV 540 

AE38           RSPIVARAEAVQIKEQDLMPAETVTVVLSEAGWVRAAKGADVDAENLNYRAGDQYLSHAV 540 

AYE            RSPIVARAEAVQIKEQDLMPAETVTVVLSEAGWVRAAKGADVDAENLNYRAGDQYLSHAV 540 

               ************************************************************ 

 

ACICU          GKTNQRVYFLDETGRSYALPISNLPSARGLGDPLSSKLSPASGVSFIQVYLDDDESELIA 600 

ATCC17978      GKTNQRVYFLDETGRSYALPISNLPSARGLGDPLSSKLSPASGVSFIQVYLDDDESELIA 600 

AE38           GKTNQRVYFLDETGRSYALPISNLPSARGLGDPLSSKLSPASGVSFIQVYLDDDESELIA 600 

AYE            GKTNQRVYFLDETGRSYALPISNLPSARGLGDPLSSKLSPASGVSFIQVYLDDDESELIA 600 

               ************************************************************ 

 

ACICU          ASSAGYGFKTQTKQLDTNAKAGKTFLTVPDKAKALPLISAQNMTHLAVLSSAGRLLILDL 660 

ATCC17978      ASSAGYGFKTQTKQLDTNAKAGKTFLTVPDKAKALPLISAQNMTHLAVLSSAGRLLILDL 660 

AE38           ASSAGYGFKTQTKQLDTNAKAGKTFLTVPDKAKALPLISAQNMTHLAVLSSAGRLLILDL 660 

AYE            ASSAGYGFKTQTKQLDTNAKAGKTFLTVPDKAKALPLISAQNMTHLAVLSSAGRLLILDL 660 

               ************************************************************ 

 

ACICU          VELPNLNKGKGNKLIQLEGKEQILSMTTLNLDEIIQVVAGQQHLKLKGDDLQKYMGKRAS 720 

ATCC17978      AELPNLNKGKGNKLIQLEGKEQILSMTTLNLDEIIQVVAGQQHLKLKGDDLQKYMGKRAS 720 

AE38           AELPNLNKGKGNKLIQLEGKEQILSMTTLNLDEIIQVVAGQQHLKLKGDDLQKYMGKRAS 720 

AYE            AELPNLNKGKGNKLIQLEGKEQILSMTTLNLDEIIQVVAGQQHLKLKGDDLQKYMGKRAS 720 

               .*********************************************************** 

 

ACICU          KGQLLPRGYQKANKLLIQR 739 

ATCC17978      KGQLLPRGYQKANKLLIQR 739 

AE38           KGQLLPRGYQKANKLLIQR 739 

AYE            KGQLLPRGYQKANKLLIQR 739 

               ******************* 
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Anexo 20. Tabla comparativa de cambios y/o mutaciones en sistemas 
reguladores y subunidades de bombas de expulsión reportados en A. 
baumannii y en la cepa AE38. 
 

 
 


