
 
                                                                
 

Describen los mecanismos genéticos por los que la 

bacteria A. pittii es resistente a distintos antibióticos  

• Esta especie, que causa patologías graves, ha adquirido características 

que permiten su dispersión y supervivencia en el ambiente 

hospitalario  

• Algunas bacterias del género Acinetobacter pertenecen a un grupo de 

patógenos contra los que la Organización Mundial de la Salud estima 
que hay necesidad imperiosa de conseguir nuevos antibióticos eficaces 

Santander, 17 de junio de 2022.- Acinetobacter pittii (A. pittii), una bacteria 

pató gena que se própaga en ambientes hóspitalariós y que suele causar infecciónes 

sanguí neas asóciadas al usó de cate teres, alberga diferentes genes relaciónadós cón 

la resistencia a lós antibió ticós betalacta micós, el grupó ma s ampliamente usadó de 

antimicróbianós, así  cómó mutaciónes puntuales que parecen estar tambie n 

vinculadas cón la resistencia a la cólistina, un antibió ticó de lós cónsideradós de 

“u ltimó recursó”. Así  ló ha descritó un estudió lideradó pór un equipó del a rea de 

Enfermedades Infecciósas del CIBER (CIBERINFEC) y ótras instituciónes 
naciónales e internaciónales, que publica la revista Antibiotics.  

Las bacterias resistentes a lós antimicróbianós són un próblema creciente en la 

salud pu blica, especialmente en el ambiente hóspitalarió, dónde lós 

micróórganismós de infecció n encuentran su nichó. Entre estas bacterias, el ge neró 

Acinetobacter alberga diferentes especies que escapan a mu ltiples fa rmacós. Es pór 

elló que esta  incluidó en el grupó pató genó ESKAPE, una serie de especies 

bacterianas cóntra las que la Organizació n Mundial de la Salud estima que hay una 

necesidad imperiósa de cónseguir nuevós antibió ticós eficaces, puestó que entre 

tódas próvócan el 80% de lós fallecimientós causadós pór infecciónes debidas 

pató genós resistentes a antibió ticós. 

Unas bacterias cada vez más extendidas y reservorio de resistencias 

“Dentró de esta familia de bacterias, A. baumannii (la ma s extendida de este grupó) 

y A. pittii han cónseguidó en relativamente pócós an ós pasar de ser meras 

cóntaminantes ambientales a verdaderas próductóras de patólógí as graves, en 

muchós casós difí ciles de tratar cón antibió ticó”, explica Jóse  Ramós Vivas, 

investigadór del CIBERINFEC y de la Universidad Európea del Atla nticó de 

Santander y unó de lós autóres principales de este trabajó. A pesar de la tódaví a 

baja –aunque creciente– prevalencia de A. pittii en lós hóspitales, existe cierta 

preócupació n de que estas cepas cón determinantes de resistencia puedan 

própagarse igual ó ma s que especies ma s próblema ticas cómó su pariente A. 

baumannii. Adema s, “estas bacterias són difí ciles de erradicar de lós entórnós 

hóspitalariós debidó a su capacidad para sóbrevivir en cóndiciónes estresantes, 

actuandó tambie n cómó reservórió de genes de resistencia a lós antimicróbianós 

en instalaciónes clí nicas que pódrí an diseminarse fa cilmente a ótrós pató genós”, 

alerta el investigadór. 



 
                                                                
 

Pór elló, es impórtante cómprender có mó estas especies han adquiridó las 

caracterí sticas que permiten su dispersió n y su supervivencia en el ambiente 

hóspitalarió, así  cómó averiguar cua les són lós mótivós pór lós que reclutan 

fa cilmente en sus genómas lós determinantes que les ayudan a resistir distintós 

tratamientós antibió ticós. Para avanzar en este cónócimientó, este grupó de 

investigació n se centró  en analizar las caracterí sticas genó micas y lós 

determinantes de resistencia a lós antimicróbianós en cincó cepas de A. pittii que 

fuerón aisladas en el Hóspital Universitarió Marque s de Valdecilla (Santander). 

Transferencia de la resistencia a los antimicrobianos 

En esós genómas se detectan gran cantidad de elementós mó viles que pueden 

pórtar determinantes de resistencia. Se trata, pór ejempló, de islas genó micas (unó 

de lós principales mecanismós gene ticós de transferencia intercelular, pór lós 

cuales las bacterias causantes de infecciónes intrahóspitalarias adquieren perfiles 

de multirresistencia) y de transpósónes (secuencias de ADN que puede móverse de 

manera autósuficiente a diferentes partes del genóma de una ce lula y causar 

mutaciónes en el ADN del genóma). “Tantó la nueva adquisició n cómó la 

diseminació n de genes de resistencia a lós antimicróbianós se deben 

principalmente al papel de estós elementós gene ticós mó viles, que pueden móver 

algunas secuencias en la misma bacteria (ADN intracelular) ó a una nueva ce lula a 

trave s de la transferencia hórizóntal de genes (ADN intercelular)”, sen ala Marí a 

La zaró, investigadóra en el Institutó de Agróbiótecnólógí a del CSIC en Navarra y 
tambie n autóra del estudió. 

Utilizandó distintós prógramas bióinfórma ticós, este equipó ha pódidó definir 

có mó, al igual que ócurre en A. baumannii, distintas cepas de la especie A. pittii 

albergan ya en sus genómas transpósónes, islas genó micas, y determinantes 

puntuales de resistencia frente a distintós cómpuestós antimicróbianós cómó la 

cólistina, un antibió ticó de u ltimó recursó. “La presencia principalmente de 

elementós gene ticós crómósó micós mó viles y pla smidós permitirí a a A. pittii la 

adquisició n y la diseminació n de la resistencia a diversós antibió ticós. Estó, juntó 

cón una capacidad similar a A. baumannii para fórmar biócapas -ó biófilms- en 

distintas superficies, pódrí a hacer difí cil su erradicació n del ambiente hóspitalarió”, 

detalla Itziar Chapartegui, investigadóra póstdóctóral en el Departamentó de 

Micróbiólógí a de la Universidad de Texas en Galvestón, y primera firmante del 

estudió. 

“Las investigaciónes de este tipó, dónde se realiza una cómparativa cómpleta de lós 

genómas entre distintas cepas y especies, nós puede ayudar a cómprender mejór 

su ecólógí a dentró del ambiente hóspitalarió y así  óptimizar estrategias que 
puedan permitir el cóntról de su dispersió n”, cóncluyen estós investigadóres . 
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Sobre CIBERINFEC 

El Centro de Investigación Biomédica en Red (CIBER) es un Consorcio dependiente 

del Instituto de Salud Carlos III –Ministerio de Ciencia e Innovación). Su área de 

Enfermedades Infecciosas (CIBERINFEC), impulsada gracias a los fondos 

NextGenerationEU, está formada por 46 grupos de investigación que trabajan en 

cuatro grandes programas de investigación: Salud Global, infecciones emergentes y 

reemergentes; resistencia a antimicrobianos; VIH/SIDA e infecciones de 

transmisión sexual; e infecciones en Inmunodeprimidos no HIV e infecciones 
relacionadas con la asistencia sanitaria.  

 


