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Objetivos generales: Investigar y describir genotípicamente las resistencias antimicrobianas y los 

perfiles genéticos de Salmonella y E. coli aislados en la producción avícola e 

infecciones del tracto urinario de origen comunitario en Quito-Ecuador. 

Antecedentes:  Las infecciones causadas por serotipos no tifoideos de Salmonella entérica son un 

problema de salud pública a nivel mundial. No obstante, existen más de 2500 

serotipos con potencial de ser patógenos en seres humanos. Investigaciones 

previas en Latinoamérica y Ecuador han reportado a Salmonella entérica serovar 

Infantis como un serotipo de emergente importancia. Este serotipo ha sido 

reportado como causa de infecciones en habitantes locales y viajeros que visitan 

estos países. 

Por otro lado, los antibióticos usados en avicultura pueden fomentar el 

surgimiento y selección cepas de Salmonella resistentes. Esto presenta un 

problema de salud pública cuando estas cepas alcanzan al consumidor, 

especialmente en países en vías de desarrollo donde el mal uso de antibióticos y 

vacíos en cuanto a su legislación y control es un problema que todavía debe ser 

solventado. 

En este marco se hace necesario conocer y comprender los diferentes 

componentes génicos presentes en las poblaciones de Salmonella en el contexto 

ecuatoriano, a fin de buscar o desarrollar medidas para su tratamiento y control. 

Por otra parte, Escherichia coli uropatogénica (UPEC) representa un grave 

problema de salud pública. Es la mayor causa de infecciones en el tracto urinario 

(ITU) adquiridas en hospitales y en la comunidad. UPEC afecta a 150 millones de 

personas cada año a nivel mundial. Un reservorio de estas cepas es la industria 

avícola. Se ha reportado que el 95% de muestras fecales de pollo en la provincia 

de Pichincha presentan E. coli resistente a las cefalosporinas de tercera generación 

(C3G). Este tipo de antibióticos son de elección para las infecciones urogenitales 

en los hospitales de Quito, especialmente porque existe una alta prevalencia de 

resistencia a las fluorquinolonas. Por estos motivos es urgente conocer la 



epidemiología molecular de bacterias resistentes a cefalosporinas y así poder 

generar un planteamiento para preservar la vida útil de estos antibióticos. 
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