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

La HGT es el mecanismo principal por el cual las bacterias adquieren resistencia
a los antibidticos. Otro mecanismo clave son las mutaciones cromosémicas.

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

Pues debido a que la evolucidn ecoldgica dindmica es muy lenta, ya que el cambio
evolutivo no es significativo en la escala de tiempo. En el caso de la propagacién
de genes de resistencia a antibiéticos a través de HGT, las comunidades
microbianas pueden verse como redes de intercambio de genes donde la
composicion y diversidad de especies pueden ser un factor importante que
determina cémo se propagan los genes de resistencia Estudios recientes
sugieren que ciertas especies son especies centrales fundamentales, que
promueven la propagacion de genes de resistencia a los antibidticos, lo que indica
que la composicién de las especies puede ser critica

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

v' El andlisis metagendmico basado en la secuenciacién de ADN de alto
rendimiento es esencial para comprender la dindmica ecoevolutiva de la
resistencia a los antibiéticos en un contexto comunitario.

v" Tecnologias de secuenciacién de lectura larga como PacBio RS y Oxford
Nanopore MinION [ 62] son importantes ya que facilitan el ensamblaje de
contigs largos facilitando asi la identificacién de dreas gendmicas bajo
seleccidn.

v" PCR cuantitativa

v" Array-qPCR es un método especialmente eficaz para estimar la presencia
y la cantidad de genes de resistencia a antibidticos en diferentes
entornos.

v" La secuenciacién de genomas de células individuales

v" El método epicPCR
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