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Resistencia a vancomicina en aislamientos
clinicos de Enterococcus

Vancomycin-resistant in clinical isolates of Enterococcus

Serior Editor:

Enterococcus spp. es un habitante natural del medio
ambiente y un componente esencial de la microbiota
intestinal de humanos y animales sanos . Los
miembros de este género son patdogenos asociados con
diversos cuadros clinicos, que incluyen bacteriemia,
endocarditis infecciosa, infecciones del tracto urinario
y, en casos raros, infecciones del sistema nervioso
central (),

Los enterococos se reconocieron como patdgenos
nosocomiales importantes debido a su resistencia
intrinseca a varios antimicrobianos y su capacidad
para adquirir rapidamente determinantes de virulencia
y resistencia a los antimicrobianos !?, entre ellas
la resistencia a vancomicina. La infeccion por
Enterococcus resistente a vancomicina (ERV) se
asocia con una mayor tasa de mortalidad. La frecuencia
de ERV han ido aumentando desde que se encontro
por primera vez en 1986 (. La mayoria de los ERV
estdn asociados con las especies E. faecium (77%)
y E. faecalis (9%), y el resto representan especies
menos frecuentes en infecciones graves, incluidas E.

gallinarum, E. casseliflavus, E. avium y E. raffinosus
(12)

Los estudios epidemioldgicos sobre ERV
demuestran que esta resistencia se debe a la adquisicion

de genes, principalmente vanAd y vanB, los cuales se
movilizan a través de plasmidos !, De estos dos
genes, el gen vanA confiere resistencia a vancomicina
y teicoplanina; el gen vanB confiere resistencia
variable solo a vancomicina (.

Nosotros realizamos un estudio con el objetivo de
determinar la presencia de resistencia a vancomicina
en aislamientos clinicos de enterococos. Entre enero
y diciembre de 2017, se colectaron 34 aislamientos
consecutivos unicos de ERV (33 de E. faecium y uno de
E. faecalis), recuperados de muestras clinicas: sangre,
orina, secreciones respiratorias bajas; e hisopados
rectales de pacientes hospitalizados en el Instituto
Nacional de Enfermedades Neoplasicas (INEN) del
Perti (tabla 1). La identificacion y susceptibilidad
antimicrobiana, se realiz6 por el sistema automatizado
Phoenix (BD Diagnostics, Sparks, MD). La
caracterizacion molecular para identificar la presencia
de genes asociados a resistencia se realiz6 mediante
PCR @,

Practicamente todos los aislamientos de
Enterococcus ~ spp.  mostraron  resistencia a
glucopéptidos (so6lo dos aislamientos presentaron
susceptibilidad intermedia a teicoplanina), ademas
de ser resistentes a ampicilina y eritromicina.
Adicionalmente,  presentaron  sensibilidad a
gentamicina 22/34 (64,7%) y ciprofloxacino 3/34

Tabla 1. Distribucion de aislamientos de Enterococcus spp. resistentes a vancomicina
segun tipo de muestra y procedencia.

Tipo de muestra

Procedencia . Secreciones Hisopados
Sangre  Orina . . .
respiratorias bajas rectales

Medicina oncologica 8 3 2 15
Pediatria oncolégica -- -- --
Urologia 1 -- --
Trasplante de médula 6sea -- -- -- 1
TOTAL 13 4 2 16
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(8,8%). Se observo un solo aislamiento con resistencia
a linezolid. La presencia del gen vand se detectd en
29/34 (85,2%) de los aislamientos de ERV.

En Latinoamérica, la resistencia a glucopéptidos
en Enterococcus spp. estd mediada por el gen vand,
mostrando ademas una marcada multi resistencia,
quedando como alternativa terapéutica linezolid,
como se ha descrito en la mayoria de los paises de la
region ), La presencia de ERV portador del gen vand
ya fue notificada en casos de infeccion y colonizacion
intestinal en Perti ¢,

Una de las limitaciones de nuestro estudio fue
que no se analizaron otros genes de resistencia a
vancomicina diferentes a vand y vanB. Ademas,
siendo necesaria la caracterizacion molecular que nos
permita conocer el entorno y las plataformas genéticas
donde se movilizan estos genes.

Enconclusion, ERV productor de vanA esta presente
en el INEN. El gen vanA, al encontrarse en elementos
méviles, podria ser transmitido a otras bacterias mas
patdgenas, ocasionando por ejemplo, la aparicion de
Staphylococcus aureus resistente a vancomicina. En
ese sentido, un enfoque de epidemiologia molecular
es importante para desarrollar estrategias de control
y manejo de este tipo de microorganismos en nuestro
pais.
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