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Resumen 
Se investigó la resistencia de bacterias gram negativas aisladas durante 2001-2020 en un hospital de tercer 
nivel en México. Se analizaron los resultados de resistencia antimicrobiana en aislamientos de Escherichia coli, 
Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aeruginosa y Enterobacter spp. obtenidos de 
especímenes clínicos durante 20 años. Los aislamientos con susceptibilidad intermedia se agruparon con los 
resistentes y se asignaron como no susceptibles (ns). Todos los resultados se analizaron utilizando el software 
whonet 5.6. Los resultados se estratificaron en cuatro periodos de cinco años y se compararon. Se registró un 
total de 61 691 aislamientos únicos, de los cuales 28 518 fueron de E. coli, 9 629 de K. pneumoniae, 9 124 de A. 
baumannii, 10 031 de P. aeruginosa y 4 389 de Enterobacter spp. Hubo un aumento significativo en la resistencia 
de K. pneumoniae ns a la mayoría de los antibióticos. Por el contrario, se observó una disminución en la ns de P. 
aeruginosa y Enterobacter spp. a la mayoría de los antibióticos. Además, hubo un aumento en la ns de A. bau-
mannii a cefepime y meropenem durante 2010-2020. Por último, la ns de E. coli aumentó constantemente para 
cefalosporinas de tercera generación y ciprofloxacino. La resistencia de bacilos gram negativos está aumentando 
para algunos antibióticos en un hospital de tercer nivel en México. Es crucial la necesidad de un monitoreo con-
tinuo de la resistencia a los antibióticos.
Palabras clave: eskape, resistencia, gram negativo, Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Enterobacter spp., Acinetobac-
ter baumannii, Pseudomonas aeruginosa.

Abstract
Gram-negative bacteria are steadily evolving and developing antibiotic resistance. In this study, the resistance of 
gram-negative bacteria isolated during 2001-2020 in a tertiary care hospital in Mexico was studied. Routine drug 
resistance results for Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas aerugi-
nosa, and Enterobacter spp. isolates from clinical specimens over twenty years were analyzed. The isolates with 
intermediate susceptibility were grouped with resistant ones, forming a non-susceptible group (ns). All results 
were analyzed using the whonet 5.6 software. Results were stratified into four five-year periods and compared. 
A total of 61 691 unique isolates were recorded, of which 28 518 were E. coli isolates, 9 629 K. pneumoniae, 
9 124 A. baumannii, 10 031 P. aeruginosa, and 4 389 Enterobacter spp. There was a significant increase in the 
resistance of ns K. pneumoniae to most antibiotics. In contrast, there was a decrease in the non-susceptibility 
of P. aeruginosa and Enterobacter spp. to most antibiotics. Furthermore, there was an increase in the ns of A. 
baumannii to cefepime and meropenem during 2010-2020. Lastly, the ns of E. coli constantly increased for third 
generation cephalosporins, and ciprofloxacin. Gram-negative bacilli resistance is increasing for some antibiotics 
in a third-level hospital in Mexico. The need for continuous monitoring of antibiotic resistance is crucial.
Keywords: eskape, resistance, gram-negative, Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Enterobacter spp., Acinetobacter bau-
mannii, Pseudomonas aeruginosa.
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Introducción
La resistencia bacteriana a antibióticos se ha convertido en 
un problema global. Las bacterias gram negativas como 
Klebsiella pneumoniae y Pseudomonas aeruginosa enca-
bezan la epidemia de la resistencia antimicrobiana, ya que 
han disminuido su susceptibilidad a carbapenémicos y ce-
falosporinas. Este fenómeno es seguido de Acinetobacter 
baumannii multirresistente. La evolución de patógenos no-
socomiales resistentes a los antibióticos y la necesidad de 
financiamiento adecuado para la investigación y desarrollo 
de nuevos antibióticos llevaron a la creación de las siglas 
eskape (Enterococcus faecium, Staphylococcus aureus, Kleb-
siella pneumoniae, Acinetobacter baumannii, Pseudomonas 
aeruginosa y Enterobacter spp.).1-3 Las bacterias gram nega-
tivas del grupo eskape se encuentran entre las causas más 
frecuentes de infecciones adquiridas en el hospital (iah), son 
resistentes a la mayoría de los antibióticos de primera línea 
y están asociadas con una alta mortalidad.4 

El uso generalizado de antibióticos ha conducido a 
un previsible surgimiento de la resistencia bacteriana. Es-
to ha dado lugar a un mejor entendimiento de los distintos 
mecanismos genéticos y moleculares de los patógenos que 
afectan con mayor frecuencia al ser humano. A nivel mun-
dial, las bacterias del grupo eskape asociadas a la atención de 
la salud representan paradigmas de patogénesis, transmi-
sión y resistencia.1 El efecto de las iah y el acceso a nuevos 
y efectivos antibióticos contra las bacterias gram negativas 
multirresistentes difieren entre los países desarrollados y en 
vías de desarrollo.5-7 Se estima que más de 700 mil personas 
mueren cada año en todo el mundo a causa de infecciones 
provocadas por bacterias resistentes a los antibióticos, y la 
Organización Mundial de la Salud (oms) predice que estas 
cifras podrían aumentar a más de 10 millones para el año 
2050.8 En 2019 la mortalidad global causada por infecciones 
se estimó en 13.7 millones de muertes relacionadas con 
infecciones y, de éstas, 7.7 millones de muertes asociadas 
con cinco patógenos principales (S. aureus, E. coli, S. pneu-
moniae, K. pneumoniae y P. aeruginosa), y las infecciones 
del torrente sanguíneo son responsables de más de 2 mi-
llones de muertes.9 En 2019, en América Latina la tasa de 
mortalidad estandarizada por edad de las muertes causadas 
por los cinco patógenos bacterianos mencionados fue de 
50-100 por cada 100 mil personas.9 La resistencia antimi-
crobiana representa un importante desafío en la actuali-
dad, ya que la pérdida de antimicrobianos efectivos podría 
transformar infecciones comunes en amenazas potenciales 
para la vida y obstaculizar la capacidad para llevar a cabo 
procedimientos quirúrgicos estándar y otros tratamientos 
médicos.10 

La evolución de esta resistencia antimicrobiana en 
bacterias prioritarias, incluidas las bacterias gram negativas 
del grupo eskape, es un factor en constante cambio en Mé-
xico que amenaza con infecciones adquiridas en el hospital 
en centros de atención terciaria. Este informe describe la 
evolución de las bacterias gram negativas resistentes en 
el grupo eskape encontradas en un hospital de tercer nivel 
desde 2001 hasta 2020.

Material y métodos 
Los datos fueron recopilados en el Hospital Civil de Gua-
dalajara Fray Antonio Alcalde. Este hospital es un centro 
de tercer nivel con 899 camas, ubicado en Guadalajara, la 
segunda ciudad más grande de México. Ofrece atención a 
pacientes adultos y pediátricos en 31 áreas distribuidas en 
tres edificios conectados. Este estudio observacional inclu-
yó datos de susceptibilidad rutinaria de K. pneumoniae, E. 
coli, A. baumannii y P. aeruginosa recuperados de infeccio-
nes provenientes de vías urinarias, sangre, tracto respirato-
rio, piel, tejidos blandos y líquidos estériles.

La susceptibilidad antimicrobiana se determinó me-
diante el sistema vitek 2 (bioMérieux, Marcy l’Etoile, Francia), 
según las indicaciones del fabricante. Se incluyó sólo un 
aislado por paciente. La clasificación de los aislados como 
susceptibles, intermedios o resistentes se basó en la guía 
clínica del Clinical and Laboratory Standards Institute (clsi) 
de 2020 (https://clsi.org). Los puntos de corte de la concen-
tración mínima inhibitoria (cmi) de tigeciclina se incluyeron 
en el inserto del paquete aprobado por la Food and Drug 
Administration (fda) de Estados Unidos.

Los datos de las tasas de resistencia de 2001 a 2020 
se estratificaron en periodos de cinco años de la siguien-
te manera: 1 (2001-2005), 2 (2006-2010), 3 (2011-2015) y 4 
(2016-2020). Se incluyó sólo un aislado por paciente. Los 
aislados con susceptibilidad intermedia se agruparon con 
los resistentes, formando el grupo no susceptible (ns). Se 
utilizó el programa whonet 5.6 para analizar las bases de da-
tos. Finalmente, los datos se analizaron utilizando spss (ibm 
spss Statistics, Estados Unidos) v. 24, y se empleó la prueba 
de χ² para evaluar las diferencias entre los grupos. Se consi-
deró un valor de p <0.05 como significativo.

Resultados

Especies detectadas de las muestras 
clínicas
Durante el periodo estudiado se analizaron 61 691 aislados 
exclusivos de gram negativos del grupo eskape. De estos 
aislados, 28 518 fueron de E. coli, 9 629 de K. pneumoniae, 
9 124 de A. baumannii, 10 031 de P. aeruginosa y 4 389 de 
Enterobacter spp. (cuadro 1). Además, se recuperaron 21 
332 aislados del tracto urinario (ranquin 1), donde E. coli fue 
el más frecuente, seguido por K. pneumoniae y P. aerugi-
nosa (cuadro 1). El resto de los aislamientos recuperados 
incluyeron 7 908 aislamientos de sangre (ranquin 4), con 1 
808 pertenecientes a K. pneumoniae (ranquin 1); 9 823 ais-
lamientos respiratorios (ranquin 3), con 2 754 pertenecien-
tes a A. baumannii (ranquin 1); 19 618 aislamientos de piel 
y tejidos blandos (ranquin 2), E. coli fue el más frecuente; y 
2 373 aislamientos de fluidos estériles (ranquin 5), también 
E. coli fue el más común. Los 637 aislamientos restantes 
pertenecían al grupo de otros sitios (ranquin 6).
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Cuadro 1. 
Frecuencia de los bacilos gram negativos por sitio de aislamiento y número de bacterias (ranquin)

Sitio K. pneumoniae A. baumannii P. aeruginosa Enterobacter sp. E. coli Total

Tracto urinario 2 306 (2) 643 (4) 1 292 (3) 608 (5) 16 483 (1) 21 332 (1)

Sangre 1 808 (1) 1 783 (2) 1 641 (4) 995 (5) 1 681 (3) 7 908 (4)

Respiratorio 2 108 (3) 2 754 (1) 2 708 (2) 917 (5) 1 336 (4) 9 823 (3)

aptbs 2 963 (4) 3 352 (3) 3 847 (2) 1 554 (5) 7 902 (1) 19 618 (2)

Fluidos estériles 305 (4) 513 (2) 447 (3) 238 (5) 870 (1) 2 337 (5)

Otros 139 (2) 79 (4) 96 (3) 77 (5) 246 (1) 637 (6)

Total 9 629 (3) 9 124 (4) 10 031 (2) 4 389 (5) 28 518 (1) 61 691

aptbs: aislamientos de piel y tejidos blandos. 

Cuadro 2. 
Distribución de la resistencia a fármacos en los periodos de estudio

2001-2005 2006-2010 2011-2015 2016-2020
pNo 

susceptible
Susceptible No 

susceptible
Susceptible No 

susceptible
Susceptible No 

susceptible
Susceptible

E. coli

Amikacina 207 3 800 570 5 131 375 5 878 1 324 6 954 <0.001

Ceftriaxona 681 3 326 1 938 3 763 2 876 3 377 4 470 3 808 <0.001

Ciprofloxacino 1 963 2 044 3 535 2 166 4 190 2 063 5 381 2 897 <0.001

Meropenem 120 3 887 114 5 587 125 6 128 66 8 212 <0.001

Tigeciclina nr nr nr nr 188 6 065 166 8 112 <0.001

K. pneumoniae

Amikacina 325 1 383 215 1 575 57 1 837 179 2 808 <0.001

Ceftriaxona 615 1 093 573 1 217 701 1 193 1 434 1 553 <0.001

Ciprofloxacino 376 1 332 555 1 235 758 1 136 1 344 1 643 <0.001

Meropenem 85 1 623 90 1 700 57 1 837 358 2 629 <0.001

Tigeciclina nr nr nr nr 379 1 515 777 2 210 <0.001

Enterobacter sp.

Amikacina 170 777 162 852 62 826 95 1 091 <0.001

Ceftriaxona 426 521 345 669 258 630 344 842 <0.001

Ciprofloxacino 256 691 254 760 178 710 166 1 020 <0.001

Meropenem 47 900 41 973 27 861 107 1 079 <0.001

Tigeciclina nr nr nr nr 337 551 296 890 <0.001

P. aeruginosa

Amikacina 366 1 097 527 1 499 621 1 767 293 1 800 <0.001

Ceftazidima 512 951 648 1 378 812 1 576 398 1 695 <0.001

Ciprofloxacina 424 1 039 527 1 499 764 1 624 419 1 674 <0.001

Meropenem 468 995 669 1 357 764 1 624 712 1 381 0.45833

Piperacilina/tazobactam 483 980 507 1 519 860 1 528 733 1 360 <0.001

Cefepime 439 1 024 466 1 560 549 1 839 356 1 737 <0.001

A. baumannii

Amikacina 490 230 1 087 511 2 540 484 1 252 1 729 <0.001

Ceftazidima 590 130 1 294 304 2 752 272 2 743 238 <0.001

Ciprofloxacino 540 180 1 374 224 2 812 212 2 653 328 <0.001

Meropenem 180 540 927 671 2 722 302 2 623 358 <0.001

Ampicilina/sulbactam nr nr 1 087 511 1 572 1 452 2 415 566 <0.001

Cefepime 252 468 767 831 2 147 877 2 683 298 <0.001

Tigeciclina nr nr nr nr 1 966 1 058 1 252 1 729 <0.001

nr: no realizado.
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Figura 1. 
Distribución de la resistencia a antimicrobianos en los periodos estudiados
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Resistencia a antibióticos
Para E. coli, la ns a ceftriaxona y ciprofloxacino aumentó 
durante el periodo de estudio (p < 0.001), en el caso de 
la amikacina también su ns fue significativo, pero esta ns 
continúa estando por abajo de 20%. En cambio, la ns a me-
ropenem disminuyó con el tiempo (p < 0.001). En el caso 
de la tigeciclina, sólo se consideraron los dos últimos pe-
riodos (cuadro 2, figura 1). En el caso de K. pneumoniae, la 
ns a amikacina disminuyó (p < 0.001), con un aumento en 
la ns a cefalosporinas de tercera generación, ciprofloxacino, 
meropenem y tigeciclina (p < 0.001) (cuadro 2, figura 1). En 
Enterobacter spp., la ns a amikacina, ceftriaxona y ciprofloxa-
cino disminuyó durante el perodo de estudio (p < 0.001), 
con un incremento en la ns a meropenem de 2016 a 2020 
(p < 0.001) (cuadro 2, figura 1). A lo largo de los veinte años 
a analizados, en el caso de P. aeruginosa, la ns a amikaci-
na, ceftazidima, ciprofloxacino y cefepima disminuyó (p < 
0.001). La ns a piperacilina/tazobactam aumentó con el tiem-
po. No hubo cambio en cuanto a meropenem durante este 
tiempo (p = 0.0458) (cuadro 2, figura 1). Finalmente, para A. 
baumannii se observó un aumento en la ns a ceftazidima, ci-
profloxacino, meropenem, ampicilina/sulbactam y cefepima 
(p < 0.001). Asimismo, el incremento más significativo en 
la ns a cefepima y meropenem ocurrió durante 2010-2020 y 
ampicilina/sulbactam durante 2016-2020 (cuadro 2, figura 1).

Discusión
En este estudio se describe la evolución de la resistencia 
a medicamentos antimicrobianos en bacterias gram nega-
tivas a lo largo de 20 años en un hospital en México. Se 
detectó que para E. coli y K. pneumoniae, la resistencia a 
cefalosporinas de tercera generación y quinolonas se incre-
mentó a lo largo del periodo de estudio. 

La aparición de resistencia mediada por cefalospo-
rinas de amplio espectro marcó el comienzo de tiempos 
difíciles en encontrar tratamientos adecuados para las in-
fecciones causadas por bacilos gram negativos. Entre 1988 
y 1991 hubo un aumento persistente en la resistencia de los 
gram negativos a las cefalosporinas de tercera generación, 
imipenem y quinolonas.11 Un informe de 2012 describió las 
tendencias de resistencia de las bacterias gram negativas 
que causaron iah en dos hospitales mexicanos durante 
2005-2010.12 E. coli fue el aislamiento más frecuente con 
más de 50% de resistencia a ciprofloxacino y levofloxacino, 
y 33.2% de resistencia a ceftazidima; K. pneumoniae tuvo 
una resistencia de 33.1% a ceftazidima, y P. aeruginosa pre-
sentó más de 12.8% de resistencia a carbapenémicos.12 En 
2013, la atención se centró en A. baumannii, que mostró 
una disminución persistente en la susceptibilidad a mero-
penem, pasó de 92% susceptible en 1999 a 12% en 2011.13

En 2014, las cepas de E. coli y K. pneumoniae re-
sistentes a cefalosporinas de tercera generación causaron 
aproximadamente 6.4 millones de infecciones del torrente 
sanguíneo y 50.1 millones de infecciones graves en todo el 
mundo.14 De 2009 a 2016, E. coli causó 71 909 infecciones 
en 67 583 pacientes, y las infecciones del tracto urinario 
fueron recurrencias comunes. De estas E. coli, 9.18% fue-
ron resistentes a las cefalosporinas de amplio espectro y 

28.22% a las fluoroquinolonas. La resistencia a las cefa-
losporinas de amplio espectro aumentó de 5.46 a 12.97% 
durante un periodo de estudio de ocho años.15 

En 2022, durante la pandemia de covid-19, se obser-
vó un aumento distintivo en la resistencia a carbapenémi-
cos en los aislamientos de K. pneumoniae. Datos anteriores 
mostraron que los aislamientos respiratorios aumentaron 
los porcentajes de resistencia a imipenem y meropenem, 
pero esta tendencia desapareció para la resistencia a imi-
penem cuando sólo se analizaron los centros de covid-19.16 

El análisis de aislamientos de sangre indicó un au-
mento en la resistencia a imipenem y meropenem.16 Kleb-
siella se ha vuelto altamente resistente a los antibióticos 
debido a la adquisición generalizada de genes que codifican 
enzimas, como las betalactamasas de espectro extendido 
(esbl) y las carbapenemasas.8 En este estudio se detectó 
un aumento en la resistencia a meropenem, pasó de 5.24% 
(85/1 623) a 13.6% (358/2 629) (p < 0.001) durante los 20 
años analizados.

En cuanto a P. aeruginosa, su resistencia a aminogli-
cósidos, cefalosporinas de tercera y cuarta generación, y 
quinolonas exhibió una notable reducción a lo largo de dos 
décadas (p < 0.001). En contraste, la resistencia a agen-
tes antipseudomonas y piperacilina/tazobactam mostró 
una tendencia creciente. De manera interesante, no hubo 
cambio en la resistencia a carbapenémicos en este perio-
do. Un reporte integral de 2012 describió a Pseudomonas 
aeruginosa como el tercer organismo más prevalente en 
el grupo estudiado, después de E. coli y Klebsiella spp. Es 
importante destacar que estas tendencias coinciden con 
hallazgos de un estudio previo sobre la resistencia de bac-
terias gram negativas que causan iah en dos hospitales de 
México durante 2005-2010,12,17 donde P. aeruginosa presen-
tó 17.8% de resistencia a imipenem y 12.8% de resistencia 
a meropenem.12

De forma similar, A. baumannii mostró una tenden-
cia ascendente en la resistencia a cefalosporinas de tercera 
y cuarta generación, así como a quinolonas (< 0.001). En 
2020 se obtuvo información sobre la evolución de la resis-
tencia bacteriana a partir de 46 centros mexicanos en 22 
estados, desde enero de 2009 hasta diciembre de 2018.18 
Los aislamientos del complejo A. baumannii presentaron 
resistencia a múltiples fármacos, incluida la resistencia a 
carbapenémicos, Klebsiella sp. en el torrente sanguíneo tu-
vo resistencia a meropenem.18

En otra cohorte examinada durante 2005-2010, se en-
contró que este organismo fue el cuarto bacilo gram negativo 
más comúnmente aislado, y más de 60% de los aislamien-
tos mostraron resistencia a todos los antibióticos probados, 
excepto imipenem, meropenem y colistina/polimixina b, los 
cuales presentaron menos de 40% de resistencia.13

En México la evolución de la resistencia ha sido 
implacable. En un informe de 2012, los organismos más 
frecuentemente aislados fueron A. baumannii (15.8%) y 
P. aeruginosa (14.3%), con resistencia a carbapenémicos 
detectada en 75.3% de A. baumannii. En 2018 y 2020, las 
bacterias del grupo eskape-e se identificaron como los pa-
tógenos más significativos, en aislamientos de infecciones 
del torrente sanguíneo en pacientes con cáncer.20,21 En 2019 
se recopilaron 22 943 aislamientos de 47 centros mexicanos 
durante seis meses. Estos aislamientos revelaron que tres 
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patógenos eskape-e eran resistentes a múltiples fármacos: 
Acinetobacter sp., Klebsiella sp. y E. coli, con resistencia a 
carbapenémicos de 12.5% en Klebsiella sp. y de 40% en P. 
aeruginosa.22 

En 2021 se investigaron fenotipos y genotipos en 
51 laboratorios en México.23 En K. pneumoniae se detec-
taron blatem (68.79%), blashv (72.3%) y blactx (91.9%), y 
en E. coli, se detectaron blatem (20.8%), blashv (4.53%) y 
blactx (85.7%). Entre las Enterobacteriaceae, el gen que 
codifica carbapenemasas más frecuentemente detectado 
fue blandm-1 (81.5%).23 En otro informe, A. baumannii y P. 
aeruginosa causaron brotes significativos en pacientes con 
covid-19 bajo ventilación mecánica.19

En nuestro informe, E. coli es una bacteria cuya re-
sistencia ha evolucionado prominentemente, esto respalda 
su inclusión en el grupo eskape original. En 2014, E. coli y K. 
pneumoniae resistentes a cefalosporinas de tercera gene-
ración causaron aproximadamente 6.4 millones de infeccio-
nes del torrente sanguíneo y 50.1 millones de infecciones 
graves en todo el mundo.14 E. coli es una causa frecuente 
de bacteriemia. En una revisión sistemática de la literatura, 
este patógeno representó 27% de los episodios documen-
tados (18% en iah, 33% adquiridos en la comunidad), la tasa 
de incidencia aumentó con la edad (>300 por 100 mil en 
el grupo de 75-85 años) y tuvo una tasa de mortalidad de 
12%.24 En Israel, E. coli fue la principal causa de bacterie-
mias durante 2018-2019; 11 113 episodios ocurrieron en 10 
218 pacientes para una incidencia anual de 92.5 por cada 
100 mil.25 En este informe, 65% de los aislamientos fueron 
resistentes a múltiples fármacos, con una tasa de mortali-
dad a un año de 47%.25 Las infecciones del torrente sanguí-
neo causadas por otros gram negativos del grupo eskape-e 
son de particular interés. La sepsis a partir de una infección 
es una causa significativa de morbilidad y mortalidad que 
requiere intervenciones agresivas tempranas, incluidos 
antibióticos empíricos.26 Sin embargo, el efecto de la resis-
tencia a múltiples fármacos afecta la selección apropiada 
de antibióticos.27 Las infecciones del torrente sanguíneo 
causadas por K. pneumoniae resistente a carbapenémicos 
en pacientes inmunosuprimidos tienen tasas de mortalidad 
elevadas.20,21,28 

Las infecciones del torrente sanguíneo por Gram 
negativos resistentes a múltiples fármacos se pueden abor-
dar como infecciones difíciles de tratar.4 De acuerdo con 
los Centros para el Control y Prevención de Enfermedades 
(cdc), las definiciones fenotípicas de bacterias difíciles de 
tratar se suman a la definición de bacterias resistentes a car-
bapenémicos, bacterias productoras de cefalosporinas de 
amplio espectro y bacterias resistentes a fluoroquinolonas. 

Las bacterias difíciles de tratar tienen un nivel intermedio o 
son resistentes a todos los agentes informados en las ca-
tegorías de los cdc.4 El desarrollo de antibiogramas a nivel 
estatal para detectar tendencias en la resistencia a antibió-
ticos de patógenos eskape es otro esfuerzo para encontrar 
tempranamente tratamientos apropiados.29 El uso de algo-
ritmos de grupos de palabras en el texto del código de la 
Clasificación Internacional de Enfermedades (cie) durante la 
admisión (por ejemplo, Staph, Pseudomonas, pneumoniae, 
tract, ulcer, abscess, foot, leg, cutaneous, shock, pressure, 
anemia) puede ayudar a prever un cultivo de sangre positivo 
con bacterias eskape.30

El traslado entre instituciones de la persona infecta-
da por bacterias resistentes es una causa significativa de la 
diseminación de estas bacterias. Una diferencia importante 
entre los patógenos pandémicos es que las bacterias resis-
tentes pueden sobrevivir y viajar en individuos colonizados. 
Las personas con bacterias colonizadas en sus intestinos 
suelen ser asintomáticas y pueden portar patógenos re-
sistentes. Por ejemplo, el personal sanitario que trabaja en 
diferentes instituciones puede transportar bacterias proble-
máticas entre hospitales.31

Este reporte presenta varias limitaciones, incluida la 
falta de resultados de los pacientes, la ausencia de informa-
ción sobre la terapia adecuada de la infección una vez que 
se confirmó el patógeno, y la falta de seguimientos prolon-
gados de los pacientes infectados.

En conclusión, la evolución continua de la resistencia 
en las bacterias gram negativas sigue siendo un obstáculo 
constante para el uso efectivo de antibióticos. Los organis-
mos resistentes a múltiples fármacos a menudo causan 
infecciones difíciles de tratar, y el uso inadecuado de an-
tibióticos en entornos de atención médica es un impulsor 
fundamental de la resistencia bacteriana. Las infecciones 
causadas por bacterias resistentes aumentan los costos de 
la estancia hospitalaria y producen una mayor mortalidad.

La crisis de salud global causada por la continua 
pandemia de resistencia bacteriana debe enfrentarse con 
programas adecuados de gestión de antimicrobianos, una 
vigilancia completa de las bacterias resistentes y progra-
mas de educación para el personal de salud y el público en 
general. En la actualidad existen opciones de tratamiento 
limitadas para algunas bacterias resistentes a múltiples fár-
macos. Hay una necesidad urgente de nuevos antibióticos 
y de nuevos enfoques en la combinación de antibióticos.
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