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Antibioticoterapia Resistencia a los Antimicrobianos (RAM)
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Jerarquia y Propagacion de la Resistencia a Antibidticos
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Objetivo

La cepa Aeromonas caviae CAPAO0O06 fue aislada
de alevines de Arapaima gigas clinicamente
enfermos criados en un sistema de recirculacion
acuicola en el departamento de San Martin en el
2021.

Los objetivos de este estudio, fueron determinar la
susceptibilidad fenotipica de la cepa CAPA006
mediante la técnica de difusion en disco, e

identificar genes de resistencia antimicrobiana
(GRA) mediante secuenciamiento del genoma

Pt it

bacteriano. Fuente: ITP Red CITE
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Metodologia

* Oxitetraciclina
* Florfenicol
 Sulfametoxazol/Trimetropima %CLQ
* Enrofloxacina

* Acido oxalinico

Antibiograma

Specimens Pure culture DNA extraction: DNA quality control:
neede e r H 30 min -1 hr - P M ST
' ’ I U b L
| o ¥
‘ ‘V \ R—— G a I axy
| #AMRCuration #WorkTogeth
Raw data Template generation Pooling DNA library uration orklogether
and ing: and i [l i

quality cqntml:
R AS Rapid Annotation using
Subsystem Technology

sequencing: 5 p
20 min 26-36 hrs 1-1.5 hrs 4-6 hrs
The NMPDR, SEED-based, prokaryotic genome annotation service.
For more information about The SEED please visit theSEED.org.

Verificacion en Agar Selectivo

Secuenciamiento Genoma - lllumina Analisis Bioinformatico
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Resultados

Determinacion de sensibilidad antimicrobiana por disco difusion

Patron de resistencia a Numero de antibioticos

ID Codigo Especie antibioticos resistentes
CAPA-06 A. caviae OT, OA, SXT, ENR, FFC 5

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 ugQ)
sulfametoxazol/trimetropima (25 ug) y florfenicol (30

ug).
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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 andlisis calidad QUAST del
ensamblado del genoma Aeromonas caviae mediante
servidor Galaxy-Australia.

Subsystem Coverage Subsystem Category Distribution

30%
70%

Subsystem Feature Counts

W Cofactors, Vitamins, Prosthetic Groups, Pigments (167)
@M Cell Wall and Capsule (27)

@ M Virulence, Disease and Defense (58)

@ | Potassium metabolism (8)

@ M Photosynthesis (0)

Miscellaneous (11)

m Phages, Prophages, Transposable elements, Plasmids (1)
@ M Membrane Transport (90)

@ W Iron acquisition and metabolism (11)
RNA Metabolism (49)

@ M Nucleosides and Nucleotides (83)

@ m Protein Metabolism (249)

@ M Cell Division and Cell Cycle (8)

Motility and Chemotaxis (76)

@ M Regulation and Cell signaling (38)
Secondary Metabolism (4)

DNA Metabolism (81)

@ M Fatty Acids, Lipids, and Isoprenoids (56)
@ M Nitrogen Metabolism (45)

@ m Dormancy and Sporulation (2)

@ W Respiration (114)

W Stress Response (68)

Metabolism of Aromatic Compounds (15)
Amino Acids and Derivatives (365)
Sulfur Metabolism (23)

Phosphorus Metabolism (31)
Carbohydrates (265)

FEEAE®

Figura 02. Diagrama de pastel del numero de genes
anotados del genoma de Aeromonas caviae mediante

servidor RAST.
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Resultados

Tipificacion de secuencias multilocus (MLST)

Predicted taxa

Taxonomy

SPECIES Aeromonas caviae W00%W Proteobacteria > Gammaproteobacteria > Aeromonadales > Aeromonadaceae > Aeromonas > Aeromonas caviae

Uploaded file: PRM14H_assembly_spades_Galaxy.fasta

51 exact matches found.

M Locus Length Contig Sta!t — Linked data values Flags
position | position
Use ribosomal MLST to accurately BACT0O00002 1605 729 NODE_11_length 144964 cov 128.625474 49896 50624 [ESEETIRECESS species: Aeromonas caviae [n=92]; Aeromonas sp. [n=45]
identify bacterial species from a genome (rpsB) ] _
BACT000003 7445 714 NODE_32_length 46519 cov_184.027690 9660 10373 ESRETETY Rt species: Aeromonas caviae [n=1]
assembly. (1psC)
BACT000004 1498 621 NODE_32_length 46519 cov 184.027690 1578 2198 S FETITEEeCed species: Aeromonas caviae [n=152]; Aeromonas sp. [n=89]
(rpsD)
BACT000005 6961 501 NODE_32_length 46519 cov 184.027690 5242 5742 |EIGEEENTLECIERS specles: Aeromonas sp. [n=1]
(rpsE)

BACTOD0007 1399 471 NODE_47 length_18238 cov_169.728704 2361 2831 ST e specles: Aeromaonas caviae [n=119]; Aeromonas sp. [n=36)

\'4

Figura 03. Reporte de analisis MLST Pubmed identificando a la cepa CAPA006 como
Aeromonas caviae.
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Resultados

|dentificacion de genes de resistencia antimicrobiana

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'")-lb AF313472

aph(6)-Id 100 NODE_1 length 281515 cov_118.798560 Aminoglycoside resistance Alternate name; aph(6)-ld M28829

blaMOX-3 99.56 NODE_30_length 51486 cov_128.899201 Beta-lactam resistance AmpC-type EU515248

Tabla 02. Identificacidon de genes adquiridos y/o mutaciones cromosémicas que median la resistencia antimicrobiana usando
el servidor ResFinder 4.1 en la cepa Aeromonas caviae CAPAQOQG.
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Resultados

|dentificacion de genes de resistencia antimicrobiana

Diagram | Functional Roles | Subsystem Spreadsheet | Additional Notes

Reactions Scenario GO Literature
Reactions

roup Alias Abbrev. Functional Role

parC Topoisomerase IV - - G0:0003677, GO:0003916, GO:0005524, none
subunit A (EC 5.99.1.-) G0O:0005694, GO:0006259, GO:0006265,
G0O:0006268
parkE Topoisomerase IV = = GO:0003676, GO:0003677, GO:0005524, none
subunit B (EC 5.99.1.-) G0O:0005694, GO:0006259, GO:0006265,
G0:0006268, GO:0006504
gyra DNA gyrase subunit A |- - G0O:0005918 none
(EC 5.99.1.3)
gyrb DNA gyrase subunit B |- = G0:0005918 none
(EC 5.99.1.3)
Listeria Lde Efflux pump Lde - - none

Tabla 02. Identificacidon de genes adquiridos y/o mutaciones cromosémicas que median la resistencia antimicrobiana usando
el servidor RAST en la cepa Aeromonas caviae CAPAQ06.
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Conclusiones

°La cepa CAPA0O6 fue identificada por tipificacion de secuencias multilocus (MLST) con un 100% de
ijdentidad como Aeromonas caviae, y no presentd ninguna identidad de tipificacion en la base de
atos.

°La cepa CAPAOO6 es una bacteria fenotipicamente multirresistente (MDR), debido a que presenté
resistencia a la familia de Anfenicoles (Florfenicol), Tetraciclinas (Oxitetraciclina), Sulfonamidas
(Sulfametoxazol/Trimetropima) y Quinolonas (Enrofloxacina/Acido oxalinico).

°La cepa CAPAOO6 presentd genes de resistencia (GRA) a Anfenicoles (floR), Tetraciclinas (tetA),
Sulfgnamidas (sulls) y Quinolonas (parA/parB/gyrA/gyrB/Lde), los cuales se relacionan con el
antibiograma.

°La cepa CAPAOO6 presentd genes de resistencia éGRA) a las familias de Aminoglucdsidos (aph3™
/aph6) y Betalactdmicos (blaMOX-3), pero no se pudo comprar si habria relacién con el antibiograma.

°La informacion de los genes de resistencia intrinsecos y adquiridos es beneficiosa para la salud
publica al revelar los posibles determinantes de AMR transferibles en cepas bacterianas y aumentar la
conciencia de la posible distribucidon de rasgos de AMR en el futuro.
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