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De acuerdo al articulo "Antibiotic resistance in the wild: an eco-evolutionary perspective"

¢,Cudl es el mecanismo de resistencia antibiético que utilizan las bacterias?

La transferencia horizontal de genes es un mecanismo clave para la evolucion de la
resistencia a los antibidticos

HGT es el proceso en el que las células bacterianas pueden intercambiar genes material.
Los genes de resistencia a los antibiéticos a menudo se transmiten MGE (plasmidos,
transposones o integrones) que actan como vectores transferir informacién genética entre
bacterias e incluso entre los limites de las especies.

Tres mecanismos principales para HGT son conjugacion, transformacion y transduccion.

En conjugacion, el ADN se transfiere en contacto celular. Transformacién no requiere
contacto de célula a célula, pero fragmentos cortos de el ADN desnudo es absorbido por
bacterias naturalmente transformables. La transduccién implica la transferencia de ADN a
través de bacteriofagos.

Esencialmente, estos mecanismos permiten una evolucién extremadamente rapida ya que
con HGT las bacterias pueden cambiar su genética.

HGT es el principal mecanismo por el cual las bacterias adquieren resistencia a los
antibiéticos, otro mecanismo clave es cromosomico mutaciones. La principal diferencia
entre estos mecanismos. es la rapidez con la que se produce la adaptacion de la
resistencia en las bacterias.

¢,Como ha interactuado la evolucién ecoldgica dinamica para provocar la resistencia
antibiética?

Durante algun tiempo, se ha sabido que las interacciones ecolégicas pueden alterarse por
evolucion rapida. La evolucién rapida en especies ocurren facilmente en poblaciones
bacterianas, facilitadas por grandes tamafos de poblacion y tiempos de generacion
rapidos

Ademas, los procesos ecoldgicos y evolutivos estan ocurriendo en la misma escala de
tiempo y varios ejemplos empiricos han demostrado ecoevolutivos retroalimentacion en las
comunidades de bacterias, p. €j. con protozoos y consumidores de fagos.

Mientras también estos simultaneos procesos ecoldgicos y evolutivos, bacterias

también podria desarrollar resistencia a los antibiéticos o portar genes de resistencia
costosos. Hay evidencia que muestra que el plasmido

el transporte puede dificultar la evolucion de la resistencia a los fagos en las bacterias
[51]. Ademés, Andersson y Hughes [49] proponen que

el costo de la resistencia, cuando los antibiéticos ya no estan presentes, puede ser tan
pequefio que los genotipos resistentes son

¢,Cuales son los principales métodos de andlisis molecular para determinar la resistencia
antibiotica?

Matriz-gPCR es un método especialmente eficaz para estimar la presencia y cantidad de
genes de resistencia a antibidticos en diferentes entornos



Secuenciacion de genomas de células individuales permite un analisis genético detallado
de la célula microbiana sin cultivar y, por lo tanto, es un método vital para estudiar
evolucion de la resistencia a los antibidticos en comunidades naturales.

Con el método epicPCR descrito recientemente [66], ahora es posible conectar un gen con
su huésped en una resolucién de una sola célula para el analisis de gen-huésped, lo que lo
convierte en una herramienta muy Util en estudiar la genética de la dinamica de la
resistencia a los antibioticos.

En general, las técnicas unicelulares pueden resultar extremadamente Utiles si se
desarrollan en la direccién donde se pueden monitorear varios rasgos simultaneamente,
proporcionando potencialmente informacién sobre la composicién de la comunidad y la
evolucion de los rasgos (por ejemplo, en interaccion de especies ademas de la resistencia
a los antibiéticos) en una manera de alto rendimiento



