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METODOLOGIA

INTRODUCCION

La resistencia a
antimicrobianos (RAM) es
una de las principales
amenazas para la salud
publica global

Los ambientes acuaticos
actlan como reservorios
de genes de resistencia,
conformando el resistoma

Muestreo en arroyos de
Misiones

Cultivo de cianobacterias
Microcystis sp. (CMIO49) y
Synechocystis sp. (CMI052)

ambiental. Extraccion de ADN

genomico y plasmidico
Las cilanobacterias y las

comunidades bacterianas
asociadas a su ficoOsfera
podrian participar en la
persistencia y diseminacion
de estos genes.

Deteccidn del gen gacH por
PCR

Aislamiento de bacterias de
la ficosfera de Microcystis

sp. CMI049

ldentificacion bacteriana
ARNr 16S

HIPOTESIS

Las clanobacterias y las bacterias de su
ficosfera actian como  reservorios
ambientales de genes de resistencia con
potencial de transferencia horizontal

Deteccion de genes de
resistencia en aislamientos
bacterianos

CONCLUSIONES

El gen gacH se detecté en el ADN
plasmidico de ambas cianobacterias
(CMIO49 y CMIO52) y en una bacteria
asociada (Ectopseudomonas
oleovorans CBIO1)

La deteccion de tetB pone en
evidencia la presencia de
multiplees  determinantes de
resistencia

La localizacion plasmidica de qacH Las clanobacterias y su
sugiere un elevado potencial de microbioma asociado constituyen
transferencia horizontal entre reservorios ambientales en la
Mmicroorganismos coexistentes dinamica del resistoma ambiental

RELEVANCIA

Comprender la dinamica de los reservorios ambientales
de genes de resistencia y sus mecanismos de
diseminacion es clave para disefar estrategias de
monitoreo y mitigacion que protejan la salud humana,
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AMBIENTAL animal y ambiental desde una perspectiva One Health.
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Bacterias heterotrofas presentes en la
ficésfera de CMIO49
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Cianobacteria

RESULTADOS

l.Deteccién del gen gacH

Callel: ADN gendmico de la cepa CMI049;
Calle 2: ADN gendmico de la cepa CMIO52;
Calle 3: ADN plasmidico de la cepa CMIO49;
Calle 4: ADN plasmidico de la cepa CMIO52;
Calle 5: Control negativo de PCR,;

Calle 6: Marcador de peso molecular.

2.Asociacion observada
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Microambiente que
rodea a las células
cianobacterianas

donde ocurre

de nutrientes,
metabolitos v
sefales moleculares

3.ldentificacion bacteriana

Aislamiento

Resultado BLAST

N° de acceso Cobertura E-value % de identidad

BC

Ectopseudomonas
oleovorans

NR_037000.1

100% 0.0 99.07%

BT

Ectopseudomonas
oleovorans

NR_037000.1

100% 0.0 99.20%

Arbol filogenético ARNr 16S

92 —— CBI01
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62
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4.Genes de resistencia detectados (PCR)

—— CBI02

NR 037000.1 Ectopseudomonas oleovorans

67 —— NR 170428.1 Ectopseudomonas hydrolytica

—— NR 114477.1 Ectopseudomonas mendocina

NR 114072.1 Ectopseudomonas alcaliphila

- — NR 125523.1 Ectopseudomonas chengduensis
74— NR 112808.1 Ectopseudomonas toyotomiensis

NR 137342.1 Bordetella flabilis
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Aislamiento Gen detectado Clase de resistencia
CMIO52 qgacH Resistencia a QAC
CMI049 qgacH Resistencia a QAC

CBIO1 qgacH Resistencia a QAC
CBlO2 tetB Resistencia a tetraciclinas
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