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RESUMEN 

 

Objetivos: Determinar la frecuencia, perfil fenotípico de resistencia y caracterización 

molecular de genes de resistencia a betalactámicos y carbapenémicos en aislados 

clínicos obtenidos en una Unidad de Cuidados Intensivos (UCI) en Lima, Perú. 

Materiales y métodos: Estudio transversal para determinar la frecuencia de pacientes 

colonizados con potenciales patógenos. Se incluyeron hisopados de nasofaringe y 

manos de pacientes internados en la UCI del Hospital Nacional 2 de Mayo. La 

información clínica se obtuvo de las historias clínicas previamente recolectadas. En las 

bacterias aisladas, se evaluó la sensibilidad a antimicromianos con método de difusión 

en disco y se evaluaron los niveles de sensibilidad a Colistina por microdilución. Se 

identificó las cepas productoras de betalactamasas de espectro extendido (BLEE) 

mediante técnica de sinergia de doble disco. Los genes codificantes para betalactamasas 

y carbapenemasas se detectaron mediante el uso PCR y posterior secuenciación.  

Resultados: Un total de 21(95%) pacientes presentaron algún patógeno potencial en 

una de sus muestras. Se aislaron un total de 39 bacterias, siendo Escherichia coli la más 

frecuente (15, 38%). En 8 (38%) pacientes encontramos cepas multidrogoresistentes; De 

estos, 5 (23%) pacientes con presencia de bacterias MDR (4 E.coli y 1 P.aeruginosa) y 3 

(14%) con bacterias extremadamente resistentes (XDR) (K.aerogenes, P.aeruginosa y 

S.marcesens). Los pacientes colonizados con cepas multidrogoresistentes presentaban 

una media mayor de días en UCI comparado con los pacientes que tenían cepas 

sensibles, 14.4 IC95% (10.05%-18.7%)vs 6.5 IC95%(2.38%-10.61) (p=0.01). 



 
 

 

Se detectaron 4 pacientes con presencia de E.coli con el mismo patrón de resistencia 

productora de BLEE y 2  con el gen blaCTX-M-15.  En 3 P.aeruginosa de 2 pacientes se 

encontró el gen blaIMP y destacar la presencia en un paciente colonizado con 

S.marcesens con 2 genes carbapenemasas (blaKPC y blaNDM). Destacar que en tres 

pacientes (13.6%) se detectaron cepas resistentes a colistina.  

Conclusiones: Se encontraron elevados niveles de resistencia en cepas de pacientes 

colonizados en UCI, especialmente de cepas MDR, XDR con resistencia a colistina.   

Palabras clave: Resistencia antibacteriana, UCI, colonización, BLEE, 

carbapenems, Colistina 

Mensajes clave:  

-Motivación para realizar el estudio: En la Unidad de Cuidados Intensivos la fragilidad 

de los pacientes facilita la presencia de infecciones adquiridas en el hospital (IAAS). La 

mayoría son causadas por microorganismos multidrogoresistentes que provienen de 

superficies o dispositivos contaminados o de los pacientes colonizados. Esto representa 

un reto terapéutico que deja pocas posibilidades para el tratamiento. 

-Principales hallazgos: La mayoría de los pacientes de la UCI se encontraban colonizados 

por patógenos potenciales, los cuales algunos presentaban fenotipos de 

multidrogoresistencia (23%) y extremadamente resistentes (14%). También se 

reportaron la presencia de cepas (13.6%) resistentes a colistina. 

-Implicancias: Tanto para la salud pública y para las políticas sanitarias la presencia de 

pacientes colonizados con cepas altamente resistentes es un riesgo potencial para poder 

tratar las IAAS de manera adecuada en las UCIs. 



 
 

 

ABSTRACT 

Objectives: To determine the frequency, phenotypic profile of resistance and molecular 

characterization of genes for resistance to betalactams and carbapenems in clinical 

isolates obtained in an Intensive Care Unit (ICU) in Lima, Peru. 

Materials and methods: Cross-sectional study to determine the frequency of patients 

colonized with potential pathogens. Nasopharynx and hand swabs from patients 

admitted to the ICU of the Hospital Nacional 2 de Mayo were included. The clinical 

information was obtained from previously collected medical records. In isolated 

bacteria, antimicrobial sensitivity was evaluated with the disk diffusion method and 

levels of sensitivity to colistin were evaluated by microdilution. Extended spectrum beta-

lactamase (ESBL) producing strains were identified by double disk synergy technique. 

The genes coding for betalactamases and carbapenemases were detected using PCR and 

subsequent sequencing. 

Results: A total of 21 (95%) patients presented some potential pathogen in one of their 

samples. 39 bacteria were isolated, Escherichia coli being the most frequent (15, 38%). 

In 8 (38%) patients we found multidrug resistant strains; Of these, 5 (23%) patients with 

the presence of MDR bacteria (4 E. coli and 1 P. aeruginosa) and 3 (14%) with extremely 

resistant bacteria (XDR) (K. aerogenes, P. aeruginosa and S. marcesens). Patients 

colonized with multidrug-resistant strains had a longer mean number of days in the ICU 

compared to patients with susceptible strains, 14.4 IC95% (10.05%-18.7%) vs 6.5 IC95% 

(2.38%-10.61)  p = 0.01). 

Four patients with the presence of E. coli were detected with the same resistance 

pattern producing ESBL and 2 patients with the blaCTX-M-15 gene. In 3 P. aeruginosa of 2 



 
 

 

patients the blaIMP gene was found and the presence in a patient colonized with S. 

marcesens with 2 carbapenemase genes (blaKPC and blaNDM) was highlighted. It should 

be noted that in three patients (13.6%) colistin resistant strains were detected. 

Conclusions: High levels of resistance were found in strains of patients colonized in the 

ICU, especially MDR, XDR strains with resistance to colistin. 

Keywords: Antibacterial resistance, ICU, colonization, ESBL, carbapenems, colistin. 

Key messages:  

-Motivation to carry out the study: In the Intensive Care Unit, the frailty of the patients 

facilitates the presence of infections acquired in the hospital (IAAS). Multidrug resistant 

microorganisms that come from contaminated surfaces or devices or from colonized 

patients cause most. This represents a therapeutic challenge that leaves little scope for 

treatment. 

-Main findings: The majority of ICU patients were colonized by potential pathogens, 

some of which had multidrug resistance (23%) and extremely resistant (14%) 

phenotypes. The presence of colistin resistant strains (13.6%) was also reported. 

-Implications: Both for public health and for health policies, the presence of patients 

colonized with highly resistant strains is a potential risk to be able to treat HAI 

adequately in ICUs. 

 

 

 


