
Análisis genómico de la resistencia 
antimicrobiana de la cepa CAPA006 de 

Aeromonas caviae resistente a múltiples 
fármacos aislado de Arapaima gigas 

MSc.  MV.  Enr ique Ga rc ía Candela

Responsable de Laborator io  de  I nvest igac ión y  Aná l i s i s

I TP/CITEacuíco la pesquero Ahuashiyacu



Introducción

Acuicultura Cultivos intensivos Enfermedades: Aeromonas spp

Antibioticoterapia Resistencia a los Antimicrobianos (RAM)
Secuenciamiento de 

Genomas Bacterianos



Introducción

Jerarquía y Propagación de la Resistencia a Antibióticos

Hernando-Amado et al 2019



Objetivo

La cepa Aeromonas caviae CAPA006 fue aislada

de alevines de Arapaima gigas clínicamente

enfermos criados en un sistema de recirculación

acuícola en el departamento de San Martín en el

2021.

Los objetivos de este estudio, fueron determinar la

susceptibilidad fenotípica de la cepa CAPA006

mediante la técnica de difusión en disco, e

identificar genes de resistencia antimicrobiana

(GRA) mediante secuenciamiento del genoma

bacteriano.

Fuente: ITP Red CITE
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Metodología

Fuente: ITP Red CITE (2021)

• Oxitetraciclina
• Florfenicol
• Sulfametoxazol/Trimetropima
• Enrofloxacina
• Acido oxalinico

Reactivación de Cepa

Verificación en Agar Selectivo
Secuenciamiento Genoma - Illumina Análisis Bioinformático

Antibiograma



ID Código Especie 
Patrón de resistencia a 

antibióticos 

Numero de antibióticos 

resistentes 

CAPA-06 A. caviae OT, OA, SXT, ENR, FFC 5 

 

Resultados
Determinación de sensibilidad antimicrobiana por disco difusión

Figura 01. Antiobiograma de cepa de Aeromonas

caviae CAPA006 en agar Muller Hinton, la cual

muestra resistencia a oxitetraciclina (30 ug),

enrofloxacina (5 ug), acido oxalinico (2 ug)

sulfametoxazol/trimetropima (25 ug) y florfenicol (30

ug).



Resultados
Ensamblaje y anotación del genoma bacteriano

Ensamblaje SPADES

# contigs (>= 0 bp) 210

# contigs (>= 1000 bp) 59

Total length (>= 0 bp) 4608418

Total length (>= 1000 bp) 4582078

# contigs 66

Largest contig 281515

Total length 4586599

GC (%) 61.3

N50 140302

N75 81893

L50 12

L75 22

# N's per 100 kbp 0

Tabla 01. Reporte de análisis calidad QUAST del

ensamblado del genoma Aeromonas caviae mediante

servidor Galaxy-Australia.

Figura 02. Diagrama de pastel del numero de genes

anotados del genoma de Aeromonas caviae mediante

servidor RAST.



Resultados
Tipificación de secuencias multilocus (MLST)

Figura 03. Reporte de análisis MLST Pubmed identificando a la cepa CAPA006 como

Aeromonas caviae.



Resultados
Identificación de genes de resistencia antimicrobiana

Resistance gene Identity Contig Phenotype Accession no.

sul1 100 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Sulphonamide resistance AY963803

floR 98.27 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Phenicol resistance AF118107

aph(3'')-Ib 99.88 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(3'')-Ib AF321550

aph(3'')-Ib 99.88 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(3'')-Ib AF313472

aph(3'')-Ib 100 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(3'')-Ib AF024602

aph(6)-Id 100 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(6)-Id M28829

aph(3'')-Ib 99.88 NODE_1_length_281515_cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(3'')-Ib AF321551

blaMOX-3 99.56 NODE_30_length_51486_cov_128.899201 Beta-lactam resistance AmpC-type EU515248

tet(A) 100 NODE_49_length_13350_cov_446.600015 Tetracycline resistance AJ517790

Tabla 02. Identificación de genes adquiridos y/o mutaciones cromosómicas que median la resistencia antimicrobiana usando

el servidor ResFinder 4.1 en la cepa Aeromonas caviae CAPA006.



Resultados
Identificación de genes de resistencia antimicrobiana

Tabla 02. Identificación de genes adquiridos y/o mutaciones cromosómicas que median la resistencia antimicrobiana usando

el servidor RAST en la cepa Aeromonas caviae CAPA006.



Conclusiones
•La cepa CAPA006 fue identificada por tipificación de secuencias multilocus (MLST) con un 100% de
identidad como Aeromonas caviae, y no presentó ningúna identidad de tipificación en la base de
datos.

•La cepa CAPA006 es una bacteria fenotípicamente multirresistente (MDR), debido a que presentó
resistencia a la familia de Anfenicoles (Florfenicol), Tetraciclinas (Oxitetraciclina), Sulfonamidas
(Sulfametoxazol/Trimetropima) y Quinolonas (Enrofloxacina/Acido oxalinico).

•La cepa CAPA006 presentó genes de resistencia (GRA) a Anfenicoles (floR), Tetraciclinas (tetA),
Sulfonamidas (sul1) y Quinolonas (parA/parB/gyrA/gyrB/Lde), los cuales se relacionan con el
antibiograma.

•La cepa CAPA006 presentó genes de resistencia (GRA) a las familias de Aminoglucósidos (aph3´´
/aph6) y Betalactámicos (blaMOX-3), pero no se pudo comprar si habría relación con el antibiograma.

•La información de los genes de resistencia intrínsecos y adquiridos es beneficiosa para la salud
pública al revelar los posibles determinantes de AMR transferibles en cepas bacterianas y aumentar la
conciencia de la posible distribución de rasgos de AMR en el futuro.
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