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Resumen
Int roducción:  St aphylococcus aureus resistente a la met icilina (SARM) es responsable de infec-

ciones int rahospitalarias, las que const ituyen una importante causa de morbilidad y mortali-

dad en nuest ro medio, por lo cual la rápida ident if icación y t ipif icación molecular de la resis-

tencia como el complej o SSCmec es esencial para entender la epidemiología de la infección.

Objet ivo: Caracterizar fenot ípicamente la resistencia a met icilina y genot ípicamente el casete 

cromosomal SSCmec en cepas de S. aureus aislados de individuos de la ciudad de Medellín 

mediante PCR múlt iple.

Materiales y métodos: A 41 aislamientos (hospitalarios y de la comunidad) de S. aureus se les estable-

ció la resistencia a cefoxit in mediante la técnica de Kirby-Bauer y la concentración inhibitoria mínima 

para oxacilina. Mediante PCR convencional se les confirmó la presencia del gen mecA. Para la t ipifi-

cación del complejo SSCmec se utilizó PCR múltiple para amplificar 6 loci diferentes de este gen.

Result ados:  A todos los aislamientos se les confirmó resistencia a met icilina y la presencia del 

gen mecA, de los cuales 17 fueron clasif icados como SSC mec I,  1 como SSC mec II,  21 como 

SSC mecIV; dos aislamientos no fue posible clasif icarlos.

Conclusiones: Con el uso de esta técnica clasificamos el 95% de los aislamientos del estudio, encon-

trando una mayor prevalencia de los SSCmec I y IV. La implementación de esta técnica permite 

una fácil caracterización de los aislamientos SARM y un apropiado manejo de la información de los 

integrantes de los comités de infecciones hospitalarios, lo cual podría impactar posit ivamente en el 

tratamiento a los pacientes y el control de enfermedades infecciosas intrahospitalarias. 

© 2013 ACIN. Publicado por Elsevier España, S.L. Todos los derechos reservados.
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Characterization of mecA gene of methicillin-resistant Staphylococcus aureus Isolated 
from three population groups in Medellín

ABSTRACT
Int roduct ion:  Methicill in-resistant  St aphylococcus aureus (MRSA) is involved in nosocomial 

infect ions, represent ing an important  cause of morbidity and mortalit y. The rapid ident if ica-

t ion and molecular classif icat ion of resistance, such as the SSCmec complex, is essent ial to 

understanding the epidemiology of infect ion. 

Obj ect ive:  To phenotypically characterize methicill in resistance and to genotype the SSCmec 

complex in S. aureus isolates collected from a cohort  of pat ients from Medellín, Colombia. 

Mat erials and Met hods:  Cefoxt in resistance was evaluated in 41 S. aureus isolates, using the 

Kirby-Bauer method and determining the minimal bactericidal concent rat ion of oxacill in. To 

confirm the presence of the mecA gene, convent ional PCR was performed. The classif icat ion 

of the SSCmec complex was carried out  by mult iple PCR, amplifying 6 dif ferent  loci in this 

gene.

Result s:  Methicill in resistance and the presence of the mecA gene were confirmed in all iso-

lates. A total of 17 were classif ied as SSCmec I, one as SSCmec II,  and 21 SSCmec IV (only two 

isolates were not  classif ied). 

Conclusions:  Using this method, it  was possible to classify 95% of the studied isolates, with 

a higher prevalence of SSCmec I and IV. The implementat ion of this technique allows the 

characterizat ion of MRSA isolates and an appropriate management  of the informat ion by the 

members of the Hospital Infect ion Commit tee. Altogether, this method may have a posit ive 

impact  on the t reatment  of pat ients with MRSA infect ions. 

© 2013 ACIN. Published by Elsevier España, S.L. All rights reserved.
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Introducción

Las enfermedades infecciosas const ituyen una causa muy 
importante de morbil idad y mortalidad a nivel mundial,  
por lo que se espera que el  t rat amient o adecuado en 
el momento oport uno para dichas ent idades genere un 
impacto posit ivo en la salud pública de la mayoría de los 
países1,  especialmente en países subdesarrollados como 
Colombia. Sin embargo, el t ratamiento convencional puede 
no ser el adecuado cuando se deben combat ir microorganis-
mos que han desarrollado mecanismos de resistencia a los 
ant ibiót icos de primera línea de elección2,3. Este ha sido un 
problema que se ha incrementado en los últ imos años, afec-
tando de forma negat iva el t ratamiento de los pacientes, 
aumentando los costos hospitalarios y los esfuerzos invert i-
dos para lograr la remisión de los pacientes infectados2,4.

St aphylococcus aureus es un patógeno oportunista res-
ponsable de una gran cant idad de infecciones tanto en 
humanos como en animales5,6.  Los seres humanos son un 
reservorio natural de este microorganismo y,  aunque la 
colonización asintomát ica es más común que la infección7,  
este microorganismo puede encont rarse, causando desde 
infecciones menores en la piel hasta infecciones en heri-
das quirúrgicas, neumonía y ot ro t ipo de infecciones que 
pueden comprometer la vida del paciente8.

En 1960 se reportó por primera vez en Europa una cepa de 
S. aureus resistente a la met icilina (SARM); posteriormente 
en Estados Unidos, en 1968, se reportó una cepa con iguales 
característ icas9,10. SARM es una causa importante de infec-
ciones asociadas al cuidado de la salud en todo el mundo; sin 
embargo, desde su primer aislamiento11 se ha observado un 
incremento en la prevalencia de estas cepas en la comuni-

dad, lo cual facilita la t ransmisión endémica y zoonót ica de 
estas cepas9,12. Actualmente la resistencia a la met icilina es 
un hallazgo frecuente y representa un problema importante 
de salud pública a nivel mundial5,8-10,13,14.

El gen MecA, responsable de la resistencia a la met icilina 
en S. aureus, no es endógeno y se encuentra integrado al 
cromosoma bacteriano, pudiendo ser detectado mediante 
reacción en cadena de la polimerasa (PCR)15,16. El producto 
de expresión de este gen es una proteína de unión a la 
penicilina de 78 kDa, con baja afinidad por los ant ibiót icos 
beta-lactámicos, llamada PBP2´  o PBP2a7,10,17. Este gen se 
encuentra dentro de un elemento cromosomal móvil hete-
rogéneo conocido como “ Staphylococcal casset t e chromo-

some mec”  (SSCmec)17,18. Los aislamientos que poseen este 
elemento genét ico presentan una disminución en la afinidad 
a met icilina, lo cual genera la resistencia bacteriana7, por 
lo cual han sido ut ilizados en diversos estudios para carac-
terizar la resistencia a B-lactámicos7,17.

Este elemento genét ico también ha sido encont rado en 
ot ras especies de St aphylococcus y se cree que las espe-
cies coagulasa negat ivas const ituyen un reservorio para la 
adquisición de SSCmec19.  Diferentes t ipos de SSCmec han 
sido reconocidos y mediante el uso de técnicas de t ipif ica-
ción molecular se ha logrado su caracterización, lo cual ha 
facilitado los análisis epidemiológicos de la dist ribución de 
S. aureus resistente a met icilina20.

Empleando técnicas moleculares para la identificación del 
gen mecA, se ha reportado en muchos países la presencia 
de diferentes aislamientos SARM, t ipificando el casete cro-
mosomal SSCmec con fines epidemiológicos. En un estudio 
realizado entre 2006 y 2008 en 32 hospitales en Colombia, 
Ecuador, Perú y Venezuela, Reyes et  al. obtuvieron 1.570 
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aislamientos de S. aureus, de los cuales 651 (41%) fueron 
SARM, siendo más predominante el SSCmec IV21. En Colombia, 
Alvarez et al. (2006) reportaron 2 casos de pacientes infecta-
dos con S. aureus resistente a la meticilina (SARM), al cual se 
le demostró mediante la técnica de PCR la presencia del gen 
mecA22. En otro estudio realizado en 5 hospitales de Bogotá 
(Colombia), Alvarez et al. demostraron que, de 250 aislamien-
tos SARM causantes de infecciones asociadas al cuidado de la 
salud, el 10,4% eran adquiridos en la comunidad (CA-SARM)23.

Los aislamient os SARM han sido t ambién aislados de 
niños; Escobar et  al.  reportaron la presencia de un nuevo 
clon de SARM (t ipo t1635 ACME-negat ivo) genét icamente 
no relacionado con el clon USA300, el cual fue asociado 
a infecciones en niños en Colombia24.  En ot ro estudio, 
Jiménez et  al.  obtuvieron 60 aislamientos SARM y SASM 
de pacientes pediát ricos ent re 0 y 14 años; ident if icaron 
genes que codif ican factores de virulencia y t ipif icaron el 
SSCmec de los aislamientos SARM, en los cuales encont ra-
ron SSCmec t ipo IVc en el 60% de los paciente, t ipo I en el 
30%, t ipo IVa en el 7% y t ipo V en el 3% de los pacientes25.

En un estudio realizado por Jiménez et  al. ,  en Medellín 
(Colombia), de 538 aislamientos SARM, 306 (58,7%) fueron 
clasif icados como SSCmec t ipo IV, seguido por 174 SSCmec 
t ipo I (33,4%), adicionalmente demost raron un incremento 
en la prevalencia del SSCmec t ipo IVc del 50,0% al 68,2% 
ent re 2008 y 2010, lo cual demuest ra que este t ipo de 
SSCmec es predominante en los hospitales de Medellín26.

En este t rabaj o se clasif icaron 39 de 41 aislamientos 
SARM procedentes de 3 diferentes grupos poblacionales 
de la ciudad de Medellín, ut il izando una PCR múlt iple para 
realizar la t ipif icación del complej o SSCmec, método ef i-
ciente y de fácil ut il ización para la ident if icación del t ipo 
est ructural de los elementos mec en aislamientos SARM. 

Materiales y métodos

Tipo de estudio, población y muestra

Este fue un estudio de t ipo descript ivo prospect ivo; en el 
cual se evaluaron 41 aislamientos de SARM procedentes 
de pacientes de t res diferentes grupos poblacionales de 
la ciudad de Medellín en el año 2010. Tres aislamientos 
fueron obtenidos de pacientes ambulatorios VIH posit ivo, 
4 aislamientos de individuos de la población general; para 
ambos grupos los aislamientos fueron obtenidos de por-
tadores nasales y 34 aislamientos obtenidos de pacientes 
hospit al izados en el  Hospit al  General  de Medel l ín.  Los 
aislamientos fueron obtenidos de diferentes muest ras clí-
nicas, así: secreciones el 50%, sangre el 25%, orina el 8%, 
líquido peritoneal 6%, hueso 6%, herida quirúrgica 5%.

Criterios de inclusión: aislamientos de SARM confirmados 
procedentes de t res grupos poblacionales; pacientes ambu-
latorios VIH posit ivo, individuos de la población general y 
pacientes hospitalizados en el Hospital General de Medellín 
recuperados en el 2010. Cada aislamiento corresponde a un 
paciente diferente

Criterios de exclusión: aislamientos de SASM proceden-
tes de t res grupos poblacionales; pacientes ambulatorios 
VIH posit ivo, individuos de la población general y pacien-
tes hospitalizados en el Hospital General de Medellín recu-
perados en el 2010. 

Recolección de las muestras y aislamiento  
de cepas bacterianas

Todos los pacient es acept aron part icipar del est udio y 
diligenciaron un formato único de información. Las mues-
t ras obtenidas de los pacientes fueron t ransportadas en el 
medio stuart  y posteriormente cult ivadas en agar sangre de 
carnero y en agar cromogénico Chromid MRSA de BioMérieux 
con una siembra por agotamiento, en una atmósfera de 5 al 
10% de CO2 a 37°C, durante 24 a 48 horas; las colonias com-
pat ibles con cocos Gram posit ivos se confirmaron mediante 
coloración de GRAM, prueba de la catalasa y prueba de la 
coagulasa. Adicionalmente se ut ilizó el método comercial 
semi-automat izado API Staph de BioMérieux, para clasif i-
carlo como S. aureus. Todos los aislamientos se conservaron 
en caldo BHI glicerol al 30% en ult ra congelación.

Determinación del patrón de susceptibilidad

A las colonias aisladas de S. aureus se les realizó ant ibiogra-
mas por la técnica de Kirby-Bauer, en agar Mueller-Hinton 
ut ilizando los sensidiscos gentamicina, clindamicina, erit ro-
micina, t rimetoprimsulfametoxasol, cefoxit in y tet raciclina. 
Adicionalmente se realizó el test  de difusión en disco (D 
test ) para detectar resistencia inducible a clindamicina.

En las pruebas de sensibilidad realizadas a los aislamientos 
procedentes de pacientes VIH y los de población general se 
observó una sensibilidad para erit romicina y tetraciclina del 
66,6% y de 100% para gentamicina y clindamicina. En los 
aislamientos correspondientes a pacientes hospitalizados el 
perfil de sensibilidad fue: clindamicina 67% y 100% para gen-
tamicina, erit romicina, t rimetoprimsulfa y ciprofloxacina. Los 
halos de inhibición se midieron a las 24 horas de incubación, 
siguiendo las normas estandarizadas por el CLSI (Clinical and 
Laboratory Standars Inst itute)27. En los aislamientos resis-
tentes a cefoxit in, se determinó la concentración inhibitoria 
mínima para oxacilina confirmando la resistencia a met ici-
lina en todas las cepas, la metodología empleada fue la del 
Sistema VITEK® 2 compac bioMérieux. Como control interno 
para la validación de las pruebas de ident ificación y de sensi-
bilidad ant imicrobiana se ut ilizaron cepas de referencia ATCC 
(American Type Culture) de S. aureus resistente a met icilina 
(ATCC 43300) y sensible a met icilina (ATCC 29213).

Obtención de ADN bacteriano e identificación  
de la presencia del gen mecA

Los aislamientos ident if icados como S. aureus resistentes 
a met icil ina se les somet ió a un protocolo de ext racción 
de ADN genómico ut il izando el j uego de react ivos comer-
cial  de Promega Wizard® Genomic DNA Purif icat ion Kit  
(cat  A1120) siguiendo las inst rucciones del  fabricant e 
(ht tp: / / www.promega.com/ tbs/ tm050/ tm050.pdf).

A part ir del ADN bacteriano obtenido por el método pre-
viamente descrito, se amplif icó mediante PCR convencional 
un fragmento correspondiente al gen MecA, ut ilizando los 
iniciadores reportados por Jaffe et  al. (2000)28. Como con-
t roles posit ivos se ut ilizaron secuencias 16S RNAr específico 
de Staphylococcus y 16S RNAr de bacterias28. La secuencia 
de los iniciadores y el tamaño fragmento que se obtuvo se 
especifican en la tabla 1.
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Las condiciones de PCR ut i l i zadas en est e est udio 
fueron las siguient es:  desnat ural ización inicial  a 95ºC 
durante 5 minutos, 35 ciclos de 95ºC durante 1 minuto, 
57ºC por 1 minuto y 70ºC por 45 segundos; y una elongación 
final de 10 minutos a 70ºC. La reacción se realizó en un volu-
ogp"72"-n"cu‡<"Dwhhgt"fg"tgceek„p"3Z."OiEn2 2,5 uM, dNTP’s 
200 uM, cada iniciador a concentración final entre 200 nM y 
800 nM como fue reportado por Oliveira y Lencastre (2002)20.  
3.7"W"fg" rqnkogtcuc" *Dkqncuc" DKQVCSª"RET"Mkv+." 55" -n" fg"
H2O y 100 ng de ADN templado en las muestras obtenidas 
como se describió previamente.

Reacción en cadena de la polimerasa múltiple para 
la clasificación del tipo de SSCmec

La PCR múlt iple para la t ipif icación del complej o SSCmec 
incluyó la amplif icación de 6 loci diferentes (A hasta F) 
descrit os por Ol iveira y Lencast re (2002)20.  Se incluyó 
un cont rol posit ivo con el gen mecA. La relación de cada 
locus con el t ipo de SSCmec, los iniciadores ut il izados y el 
tamaño del amplicón están descritos en la tabla 2.

Para evaluar la especificidad, cada iniciador fue analizado 
individualmente a temperaturas desde 50oC hasta 60oC. Para 
la PCR múlt iple se ut ilizaron las condiciones descritas por 
Oliveira y Lencast re (2002)20.  La PCR fue desarrollada en 
My CyclerTM Thermal cycler (Biorad) ut ilizando los siguien-
tes parámetros: denaturación inicial a 94°C por 4 minutos, 

seguido de 30 ciclos de 94°C por 30 segundos, 54°C por 30 
segundos y 72°C por 1 minuto, posteriormente se realizó una 
extensión final a 72°C durante 5 minutos. Para el análisis de 
la amplificación, se realizó una electroforesis en un gel de 
cictquc"cn"4'"gp"dwhhgt"VDG"c"332"xqnvkqu"wvknk¦cpfq"32"-n"fg"
los productos de PCR. El gel fue coloreado con bromuro de 
et idio revelando los productos de amplificación.

Consideraciones éticas

El estudio tuvo la aprobación del Comité de invest igaciones 
de la Inst itución Universitaria Colegio Mayor de Ant ioquia, 
teniendo en cuenta las consideraciones que garant izaron 
el cumplimiento de los lineamientos ét icos del estudio y la 
obtención del consentimiento informado de los pacientes.

Resultados

Resistencia a meticilina e identificación del gen 
MecA en cepas SARM

A t odos los aislamient os se les conf irmó resist encia a 
met icilina mediante los métodos microbiológicos descritos 
previamente; adicionalmente se les detectó la presencia 

Tabla 1"""Kpkekcfqtgu"wvknk¦cfqu"rctc"nc"cornkÞecek„p"fgn"igp"OgeC"{"eqpvtqngu"38U"TPCt"{"fguetkrek„p"fgn"vcoc‚q"fgn"cornke„p"
obtenido

Gen Secuencia de la pareja de iniciadores Amplicón

MecA 5´ cat t t t gagt t ct gcact acc 3’ 967

5’  gcaat acaat cgcacat acat t aat ag 3’

16S RNAr St aphylococcus 5’  gt t at t agggaagaacat at gt g 3’ 750

5´  ccacct t cct ccggt t t gt cacc 3’

16S RNAr bacteriano 5’  gcggat cct gact gcagt gccagcagccgcggt aa 3’ 292

5’  gcggat ccgcggccgcggact accagggt at ct aat  3’

Tabla 2"""Tgncek„p"fg"ecfc"nqewu"eqp"gn"vkrq"fg"UUEoge"*gurgekÞekfcf+."nqu"kpkekcfqtgu"wvknk¦cfqu"{"gn"vcoc‚q"fgn"cornke„p

Locus Iniciadores Secuencia Amplicón Especificidad

A CIF F2 5’  t t cgagt t gct gat gaagaagg 3 495 I

CIF R2 5´ at t t accacaaggact accagc 3

B KDP F1 5´ aat cat ct gccat t ggt gat gc 3 284 II

KDP R1 5´ cgaat gaagt gaaagaaagt gg 3

C MECI P2 5´ at caagact t gcat t caggc 3 209 II,  III

MECI P3 5´ gcggt t t caat t cact t gt c 3

D DCS F2 5´ cat cct at gat agct t ggt c 3 342 I, II,  IV

DCS R1 5´ ct aaat cat agccat gaccg 3

E RIF4 F3 5´ gt gat t gt t cgagat at gt gg 3 243 III

RIF4 R9 5´ cgct t t at ct gt at ct at cgc 3

F RIF5 F10 5´ t t ct t aagt acacgct gaat cg 3 414 III

RIF5 R13 5´ gt cacagt aat t ccat caat gc 3

Tabla modif icada de Oliveira y Lencast re (2002)20
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del gen mecA mediante la técnica de PCR descrita, lo cual 
correlaciona los hallazgos microbiológicos y las pruebas de 
resistencia con esta prueba molecular. La amplif icación de 
los genes 16s confirmaron la ident idad (género y especie) 
de los microorganismos (f ig. 1).

Caracterización del SSCmec de los aislamientos 
SARM

Ut ilizando una est rategia de PCR múlt iple, caracterizamos 
39 de un grupo de 41 aislamientos SARM, de los cuales 17 
(41,5%) fueron clasif icados como SSCmec I, 1 (2,5%) como 
SSCmec II,  21 (51%) como SSC mecIV, y dos aislamientos no 
fue posible clasif icarlos (f ig. 2).

Discusión

La t ipif icación molecular del gen SSCmec es una de las 
herramientas moleculares más importantes para explorar la 
epidemiología y evolución de los aislamientos SARM; adicio-
nalmente podrían ser una herramienta importante para la 
rápida detección de la resistencia a met icilina5,29. El cono-
cimiento acerca de la naturaleza y diseminación global de 
los aislamientos SARM es necesario para la implementación 
de estrategias de control de la propagación de estas cepas 
entre el ambiente comunitario e int rahospitalario9. La t ipi-
ficación del t ipo de SSCmec ut ilizando PCR múlt iple ha sido 
ampliamente ut ilizada en varios t rabajos con fines invest iga-
t ivos, en los cuales demuestran una asociación epidemioló-
gica entre los aislamientos obtenidos en cada estudio20,30-33.
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Figura 1   Amplif icación mediante PCR. (A) gen Mec A. (B) 16S RNAr Staphylococcus. (C) 16S RNAr bacteriano. Carril 1: control negat ivo.  

Carril 2: control posit ivo. Carriles 3, 4 y 5 aislamientos de S. aureus con el gen MecA y carril 6: marcador de peso molecular.  

Figura 2   Clasif icación de los SSCmec en la población estudiada. (A) Dist ribución de los SSCmec. (B) Patrones de elect roforesis de los grupos 

de SSCmec evaluados. L (marcador de peso molecular). (C) Control negat ivo. ND: no disponible.

25

20

15

10

5

0

P
or

ce
n

ta
je

I II III IV ND



Caracterización del gen mecA de St aphylococcus aureus resistentes a met icilina 71

Varias est rat egias de t ipif icación del gen SSCmec no 
basadas en PCR convencional han sido reportadas. En 2004 
François et  al. ut ilizaron una PCR en t iempo real y sondas 
TaqMan para evaluar la expresión de las regiones ccrB de 
los t ipos I y IV del gen SSCmec34. Recientemente, ha sido 
descrito el uso de análisis de microarreglos para la ident i-
f icación de los t ipos I y IV del gen SSCmec32, sin embargo 
ambos métodos se basan en la evaluación de t ipos especí-
f icos ignorando el complejo SSCmec, lo que resulta en una 
subclasif icación de los aislamientos. Adicionalmente, se han 
descrito t ipif icaciones y clasif icación de este complejo basa-
das en secuenciamiento del ADN35-37 al igual que el análisis 
de polimorfismo de nucleót ido simple38; sin embargo, esos 
métodos no son apropiados para una rápida ident if icación, 
además de ser muy laboriosos y de alto costo.

Para t ipif icar nuest ros aislamientos, se ha ut il izado el 
método de PCR múlt iple publicado por el grupo de Len-
cast re en 200220,  el cual permit ió una rápida y fácil clasi-
f icación de los t ipos SSCmec de los aislamientos SARM de 
nuest ro estudio. Con esta est rategia se logró clasif icar el 
t ipo de SSCmec con una reproducibilidad del 100% en 39 
aislamientos previamente obtenidos y clasif icados como 
SARM, en los cuales el SSCmec t ipo IV fue el más preva-
lente;  este result ado está de acuerdo con los t rabaj os 
realizados por Jiménez et  al.  en Medellín, en el cual en 
la población pediát rica el 60% de los aislamientos fue cla-
sif icado como SSCmec t ipo IV25;  en ot ro estudio realizado 
por el mismo grupo el 58,7% fue clasif icado con el mismo 
t ipo de SSCmec26,  lo cual demuest ra que este t ipo de SSC-
mec es predominante en los hospitales de Medellín.  Sin 
embargo este t ipo de SSCmec parece ser el más predomi-
nante a nivel internacional, puesto que Reyes et  al.  repor-
taron que SSCmec t ipo IV fue el más predominante en 32 
hospitales de Colombia, Ecuador, Perú y Venezuela21.

A dos aislamientos no se les logró ident if icar el t ipo de 
SSCmec, y debido a la reciente aparición de nuevos t ipos 
de SSCmec (REF),  es posible que estos dos aislamientos 
pertenezcan a un t ipo de SSCmec diferente a los que pue-
den ser clasif icados con el método ut il izado, por lo tanto, 
deben ser desarrollados y aplicados sistemas de clasif ica-
ción más robustos con alto poder de discriminación, los 
cuales permit irán un mej or entendimiento de la epide-
miología y mecanismos de t ransmisión, tanto a nivel de la 
comunidad como en infecciones asociadas al cuidado de 
la salud a nivel int rahospitalario de unos aislamientos tan 
importantes como las cepas SARM.

La PCR múlt iple ut il izada en este estudio t iene un gran 
potencial para ser ut i l izada en laboratorios cl ínicos de 
microbiología,  gracias a su fáci l  implement ación.  Est a 
técnica aplicada a los aislamientos SARM permite una fácil 
caract erización y faci l i t a el  manej o de la información 
epidemiológica para analistas,  invest igadores y personal 
de salud integrantes de los comités de infecciones de los 
diferentes hospitales y clínicas de nuest ra ciudad. La clasi-
f icación de las cepas SARM según su t ipo de SSCmec genera 
valiosa información acerca de su origen clonal, relaciones 
evolut ivas,  dinámica de t ransmisión de los aislamientos 
de microorganismos portadores de un casete específ ico, 
con lo cual se puede evaluar el comportamiento epidemio-
lógico de un determinado aislamiento y su capacidad de 
propagación ent re los diferentes servicios hospitalarios y 
la comunidad.

Finalmente, es importante resaltar que la toma de deci-
siones acertadas,  con base en la información generada 
por los métodos ut il izados en el área de la epidemiología 
molecular, produce un impacto posit ivo en los t ratamien-
tos de los pacientes y en el cont rol de las enfermedades 
infecciosas hospitalarias. Lo cual se verá ref lej ado en la 
evolución clínica de los individuos afectados, en la dis-
minución de la ocurrencia de eventos adversos de t ipo 
infeccioso y la disminución de los gastos hospitalarios rela-
cionados con largos t iempos de hospitalización y costosos 
t ratamientos ant ibiót icos. 
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