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INTRODUCCIÓN 

Acinetobacter baumannii es uno de los patógenos 
más importantes causante de Infecciones Asociadas a 
la Atención de la Salud (IAAS). Está relacionado con 
pacientes inmunocomprometidos cuya estancia 
hospitalaria principalmente es la Unidad de Cuidados 
Intensivos (UCI). La resistencia antimicrobiana de esta 
bacteria es marcada y se encuentra mediada por la 
expresión intrínseca de enzimas tipo Oxacilinasas que 
bloquean la acción de cualquier antibiótico 
betaláctámico, entre estos los carbapenémicos (1). Es 
por esto que  se ha considerado a la tigeciclina como 
terapia alternativa para el tratamiento de este tipo de 
infecciones; sin embargo, en la actualidad existen 
reportes de resistencia a este antibiótico relacionado 
con la presencia y sobreexpresión de bombas de 
eflujo, destacándose la de tipo AdeABC (2). El 
objetivo del presente estudio fue identificar la bomba 
de eflujo tipo AdeABC como un mecanismo de 
resistencia a tigeciclina y correlacionarlo con perfiles 
de susceptibilidad presentados.  

MATERIALES Y MÉTODOS 

Un total de 85 aislados pertenecientes al Centro de 
Referencia Nacional de Resistencia a los 
Antimicrobianos fueron analizados. Las cepas se 
caracterizaron a nivel de especie (3), posteriormente 
se obtuvieron sus perfiles de susceptibilidad y se 
amplificaron los genes de la bomba de eflujo tipo 
AdeABC siguiendo el esquema propuesto (Figura 1). 
Se utilizó una prueba estadística (t Student) para 
compara medias entre la CMI de tigeciclina y la CMI 
de tigeciclina con CCCP. 

Figura 1. Esquema de trabajo para análisis de cepas de A. baumannii. 

CONCLUSIONES RESULTADOS 

Figura 2. Gráfico de barras de los perfiles de susceptibilidad antimicrobiana 
en Acinetobacter baumannii. 

1. Los aislados de A. baumannii analizados son  
resistentes a la mayor parte de antimicrobianos 
incluyendo carbapenémicos y cefalosporinas que 
han venido siendo útiles como tratamiento en 
estas infecciones. 

2. Aún cuando en el estudio realizado por Costello 
(2016), se demuestra una resistencia a tigeciclina 
del 5.2% a nivel de Latinoamérica, en esta 
investigación no se encontraron cepas de A. 
baumannii con el perfil antes mencionado. 

3. Puesto que no se obtuvieron cepas resistentes a 
tigeciclina, no se pudo correlacionar la presencia 
de la bomba de eflujo con la acción fenotípica, sin 
embargo, se las relacionó con sus fenotipos 
resistentes, siendo así, que todas aquellas cepas 
poseedoras de la bomba de eflujo tipo AdeABC 
fueron categorizadas con perfil XDR. 

4. Las diferencias entre la CMI de la tigeciclina y la 
CMI con CCCP fueron significativas (p <0,015), lo 
que señala la presencia de bombas de eflujo en el 
37,64% de cepas de A. baumannii. 

5. La tigeciclina puede ser utilizada como opción 
terapéutica tomando en cuenta la realidad del 
paciente y sobre todo el tipo de muestra. Sin 
embargo, con el fin de prolongar la vida útil del 
antibiótico, se recomienda usarlo en terapia 
combinada. 
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Figura 3. Número de aislados de Acinetobacter baumannii de acuerdo al 
valor de la Concentración Mínima Inhibitoria y la acción del CCCP 

Figura 4. Distribución de los genes de la bomba de eflujo tipo AdeABC en 
Acinetobacter baumannii 

Tabla 1: Fenotipos de resistencia de los aislados que presentan la bomba de 
eflujo tipo AdeABC. 
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