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RESUMEN 

La resistencia antimicrobiana es una amenaza a nivel mundial, y entre las razones 

principales de su expansión están el uso de agentes antimicrobianos en los entornos de 

producción avícola. Se conoce que la carne de pollo está entre los tipos de carne más 

consumidas alrededor del mundo. Los entornos de producción avícola muestran el 

empleo de antimicrobianos como promotores de crecimiento para prevenir y tratar 

enfermedades. El empleo no regulado de antimicrobianos puede promover el 

surgimiento de bacterias resistentes a antimicrobianos, como E. coli, lo que puede 

resultar en fallas en tratamientos y cuantiosas pérdidas económicas. En este estudio, 

se llevó a cabo la secuenciación y caracterización genómica de 7 aislados de E. coli 

MDR (Multirresistente a Medicamentos), obtenidos de centros avícolas de crianza 

intensiva en Lima Metropolitana. Mediante herramientas bioinformáticas se determinó 

los linajes de los aislados, entre los que destacan los pertenecientes al ST48 y ST410, 

de relevancia epidemiológica. También, se encontraron 37 genes de resistencia 

antimicrobiana, entre los que destacan por su presencia y diversidad, los asociados a 

aminoglucósidos y β-lactámicos, además se encontró un gen de resistencia a colistina. 

Mediante el análisis del contexto de genómico de los genes de resistencia, se halló su 

vínculo con elementos genéticos móviles, como plásmidos pertenecientes a los grupos 

de incompatibilidad IncFIA(HI1) y Col3M y su vínculo con el gen mcr-1 y qnrD1, 

respectivamente; fagos, como SJ46 y su asociación con los genes tet(A) y sul1; 

secuencias de inserción, entre las más comunes IS26, IS406 ISApl1, e integrones, entre 

los que destacan los asociados a genes de resistencia a aminoglucósidos y a 

trimetoprimas. Estos hallazgos demuestran la gran diversidad de genes de resistencia 

de origen aviar (pollos) y una diversidad de elementos genéticos móviles asociados, lo 

cual indica el potencial riesgo de diseminación y una posible amenaza a la salud animal 

y humana. 

Palabras clave: Resistencia antimicrobiana, genómica, pollos, Escherichia coli, 

elementos genéticos móviles 



 

ABSTRACT 

 

Antimicrobial resistance is a global threat, and among the main reasons for its expansion 

are the inappropriate handling of antimicrobial agents in poultry production 

environments. Chicken meat is known to be among the most consumed types of meat 

around the world. Poultry production environments show the use of antimicrobials as 

growth promoters to prevent and treat disease. The unregulated use of antimicrobials 

can promote the emergence of antimicrobial-resistant bacteria, such as E. coli, leading 

treatment failure and significant economic losses. This study involved the sequencing 

and genomic characterization of 7 isolates of MDR (Multidrug-Resistant) E. coli, obtained 

from intensive poultry breeding centers in Metropolitan Lima. Using bioinformatic tools, 

lineages of the isolates were determined, among which those belonging to ST48 and 

ST410 stand out because of their epidemiological relevance. Also, 37 antimicrobial 

resistance genes were found, among which those associated with aminoglycosides and 

β-lactams stand out for their presence and diversity, also a colistin resistance gene was 

found. By analyzing the genomic context of resistance genes, their link with mobile 

genetic elements was found, such as plasmids belonging to the IncFIA(HI1) and Col3M 

incompatibility groups and their link with mcr-1 and qnrD1 genes, respectively; phages, 

such as SJ46 and its association with the tet(A) and sul1 genes; insertion sequences, 

among the most common IS26, IS406 ISApl1, and integrons, including those associated 

with aminoglycoside and trimethoprim resistance genes. These findings demonstrate the 

high diversity of resistance genes of avian (chicken) origin and a diversity of associated 

mobile genetic elements, indicating the potential risk of dissemination and a possible 

threat to animal and human health. 

Keywords: Antimicrobial resistance, Genomics, Poultry, Escherichia coli, Mobile genetic 

elements.


