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10 Resumen

La recién cursada pandemia ocasionada por el virus SARS-CoV2, nos ha dejado 
varias lecciones; dentro de ellas destaca la vulnerabilidad del ser humano como 
especie al daño que pueden causar agentes infecciosos, pero también que con 
la participación responsable de la sociedad en conjunto con las políticas públi-
cas se pueden contener los embates de esas fuerzas de la evolución. Un enemi-
go silencioso que ha estado al acecho y que crece constantemente lo constitu-
yen las bacterias, que por su plasticidad tienen una alta capacidad de adquirir 
y desarrollar mecanismos para evadir la acción de los fármacos que utilizamos 
para el control de las infecciones. En este documento, se presenta el estado 
actual de los principales agentes microbianos causantes de infecciones y que 
han sido catalogados como prioritarios para agencias de salud internacionales 
y el panorama que representa que alberguen mecanismos de resistencia para 
su contención. De igual forma, se mencionan aspectos regulatorios y el papel 
de la sociedad para evitar la diseminación de bacterias Multidrogorresistentes.

Palabras clave: Bacterias multidrogoresistentes, resistencia a los antimicrobianos, ESKAPE

 
Abst ract
The recent pandemic caused by the SARS-CoV2 virus has taught us several les-
sons; among them is the vulnerability of human beings as a species to the dama-
ge that can be caused by infectious agents, but also that with the responsible 
participation of society in conjunction with the public policies, the onslaught of 
these forces of evolution can be contained. A silent enemy that has been lurking 
and is constantly growing is bacteria, which due to their plasticity have a high 
capacity to acquire and develop mechanisms to evade the action of the drugs 
we use to control infections. This document presents the state-of-the-art of the 
main microbial agents that cause infections and that have been cataloged as 
a priority for international health agencies and the panorama that represents 
the fact that they harbor resistance mechanisms for their containment. It also 
mentions regulatory aspects and the role of society to avoid the dissemination 
of multidrug-resistant bacteria.
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11 Las bacterias que pertenecen a este 

grupo son:
Enterococcus faecium: Es una bacte-
ria que puede causar infecciones del 
tracto urinario, infecciones del torrente 
sanguíneo y endocarditis, y ha desarro-
llado resistencia a varios antibióticos, 
incluyendo la vancomicina, que es un 
antibiótico de último recurso (Lebreton 
et al., 2013; Mende et al., 2022; Ruekit 
et al., 2022).

Staphylococcus aureus resistente a me-
ticilina (SARM): Bacteria comúnmente 
conocida como “estafilococo dorado” 
que puede causar una amplia variedad 
de infecciones, desde infecciones de 
piel y tejidos blandos hasta infeccio-
nes graves del torrente sanguíneo y 
neumonía (Flores Morales et al., 2023; 
Mlynarczyk-Bonikowska et al., 2022). El 
SARM es resistente a la meticilina, un 
tipo de antibiótico betalactámico, lo 
que limita las opciones de tratamiento 
(Simonetti et al., 2022).

Klebsiella pneumoniae resistente a 
carbapenémicos: Esta bacteria puede 
causar infecciones del tracto urinario, 
infecciones del torrente sanguíneo y 
neumonía, y ha desarrollado resistencia 
a carbapenémicos, que habitualmente 
son antibióticos de último recurso uti-
lizados para tratar infecciones graves 
(Han et al., 2022; Tian et al., 2022).

Acinetobacter baumannii resistente a 
carbapenémicos: A. baumanii puede 
causar infecciones del tracto urinario, 
infecciones del torrente sanguíneo y 
neumonía, y dificulta su tratamiento 
debido a que ha desarrollado resisten-
cia a los carbapenémicos entre otros 
múltiples mecanismos de resistencia a 
antibióticos de diversas familias (Gupta 
et al., 2022; Iovleva et al., 2022; Jiang 
et al., 2022).

Int roducción
Las bacterias son microorganismos que 
se encuentran en todas partes, incluso 
en nuestro propio cuerpo. Algunas 
bacterias son inofensivas o incluso 
beneficiosas para nuestra salud, pero 
otras pueden causar enfermedades. Y, 
lamentablemente, algunas bacterias 
se han vuelto resistentes a múltiples 
medicamentos, lo que las hace extre-
madamente difíciles de tratar. Estas 
bacterias multidrogoresistentes (MDR) 
representan una creciente preocu-
pación para la comunidad médica y 
podrían constituir la próxima pandemia. 
Las bacterias MDR son aquellas que han 
desarrollado resistencia a múltiples 
clases de antibióticos, lo que dificulta 
su tratamiento y control.
Entre las bacterias MDR más preocupan-
tes se encuentran las pertenecientes al 
llamado Grupo ESKAPE.

Entre las bacterias MDR más preocupan-
tes se encuentran las pertenecientes al 
llamado Grupo ESKAPE.
 
El término “ESKAPE” es un acrónimo que 
se utiliza para referirse a un grupo de 
bacterias patógenas que son conocidas 
por su capacidad de resistencia a múl-
tiples antibióticos y su capacidad de 
escapar de la acción de los tratamien-
tos antimicrobianos.

Figura 1. Bacterias pertenecientes al grupo 
ESKAPE.
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12 Pseudomonas aeruginosa resistente 

a múltiples fármacos: Esta bacteria 
puede causar infecciones del tracto 
urinario, infecciones del torrente san-
guíneo, infecciones respiratorias y otras 
infecciones, y ha desarrollado resisten-
cia a múltiples clases de antibióticos, lo 
que limita las opciones de tratamiento 
(Laborda et al., 2022; Madden et al., 
2022; Qin et al., 2022; Tenover et al., 
2022).

Enterobacter spp. resistente a múltiples 
fármacos: Este grupo de bacterias inclu-
ye varias especies, como Enterobacter 
cloacae, y pueden causar infecciones 
del tracto urinario, infecciones del 
torrente sanguíneo y neumonía. En los 
últimos años, ha ido en aumento el 
número de reportes de aislamientos con 
características de resistencia a múlti-
ples clases de antibióticos, convirtien-
do a su control y/o erradicación en un 
importante reto terapéutico (Chang et 
al., 2022; Vakulenko et al., 2002; Wang 
et al., 2022).

Las bacterias del grupo ESKAPE son 
consideradas como importantes 
patógenos causantes de Infecciones 
Asociadas a la Atención de la Salud 
(IAAS), lo que significa que se asocian 
con infecciones adquiridas en hospita-
les y otras instalaciones de asistencia 
y atención médica como los asilos, 
guarderías, estancias de día, etc. Son 
conocidas por su capacidad de desarro-
llar o adquirir mecanismos de resisten-
cia a múltiples antibióticos, lo que hace 
que el tratamiento de las infecciones 
causadas por estas bacterias sea más 
complicado y, en algunos casos, limita-
do a opciones de tratamiento de último 
recurso(Marturano & Lowery, 2019; 
Mills & Marchaim, 2021; Pendleton et 
al., 2013). La prevención adecuada de 
infecciones, el uso responsable de los 

antibióticos y las medidas de control 
de infecciones son cruciales para hacer 
frente a la amenaza de las bacterias del 
grupo ESKAPE y la resistencia antimi-
crobiana en general. Estas bacterias son 
comunes en el medio ambiente y tam-
bién pueden encontrarse en el tracto 
gastrointestinal de los seres humanos 
y otros animales. Normalmente, estas 
bacterias son inofensivas, pero cuando 
adquieren mecanismos de resistencia 
a múltiples medicamentos, pueden 
causar infecciones graves y potencial-
mente mortales en hospitales, hogares 
de cuidado de salud y la comunidad en 
general (Pendleton et al., 2013).

Una de las principales estrategias para 
la generación de resistencia a los anti-
bióticos, se debe a la transferencia de 
genes de resistencia entre bacterias, lo 
que permite a microorganismos hacerse 
de herramientas que les permitan 
resistir a múltiples medicamentos en 
un corto período de tiempo(Carattoli, 
2013; Deng et al., 2015; Harmer & Hall, 
2016; Mazel, 2006; Mota-Bravo et al., 
2023; Rowe-Magnus & Mazel, 2001; 
Shintani et al., 2015; Smillie et al., 
2010). Esto hace que el tratamiento 
de las infecciones causadas por estas 
bacterias sea especialmente difícil 
y limita las opciones de tratamiento 
disponibles.

Adicionalmente, las bacterias MDR 
pueden sobrevivir en ambientes hospi-
talarios y comunitarios durante mucho 
tiempo, lo que facilita su propagación 
de persona a persona y su diseminación 
en la comunidad (Fig. 2) (Mende et al., 
2022). Esto aumenta la posibilidad de 
que las bacterias MDR se conviertan en 
una pandemia, similar a lo que hemos 
experimentado con los virus como el 
SARS-CoV-2, causante de la pandemia 
de COVID-19.
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Otro aspecto de preocupación es que 
las bacterias MDR pueden afectar a 
personas de todas las edades, pero son 
especialmente peligrosas para aquellos 
individuos con sistemas inmunológi-
cos debilitados, como los pacientes 
hospitalizados, los ancianos, los recién 
nacidos y las personas con enfermeda-
des crónicas. Las infecciones causadas 
por bacterias MDR pueden ser difíciles 
de tratar y pueden provocar complica-
ciones graves e incluso la muerte en 
algunos casos.

Para abordar el problema de las bac-
terias MDR, es crucial tomar medidas 
preventivas y promover el uso respon-
sable de los antibióticos. Esto incluye 
evitar el uso innecesario o inapropiado 
de antibióticos, seguir las indicacio-
nes de los profesionales de la salud al 
tomar antibióticos y completar siempre 
los ciclos de tratamiento recetados 
(Nucleo et al., 2018).

Además, es importante mejorar la 
higiene y la limpieza en los entornos de 
atención médica y en la comunidad en 
general.

Estado actual de las bacterias MDR
En los últimos 5 años, algunas de las 
principales bacterias MDR que han sido 
identificadas y representan un desafío 

en la salud pública a nivel mundial 
incluyen Escherichia coli y, Klebsiella 
pneumoniae resistente a carbapené-
micos (CRE y CRKP respectivamente), 
Pseudomonas aeruginosa MDR, Acine-
tobacter baumannii MDR, y Staphylo-
coccus aureus resistente a meticilina 
(MRSA) (Díaz-Jiménez et al., 2020; 
Fleece et al., 2018; Lakhundi & Zhang, 
2018; Lee et al., 2018; Méndez-Moreno 
et al., 2022; Pérez-Etayo et al., 2018; 
Turner et al., 2019).

Cabe destacar que la resistencia bac-
teriana es un problema dinámico y en 
constante evolución, y que la identifi-
cación de las principales bacterias MDR 
puede variar según la región geográfica 
y el momento en el tiempo. Es impor-
tante propiciar la vigilancia epidemio-
lógica de bacterias MDR para seguir 
monitoreando y estudiando la resisten-
cia antimicrobiana para tomar medidas 
adecuadas de prevención y control, y 
promover un uso responsable de los 
antibióticos para preservar su eficacia 
en el tratamiento de las infecciones.

El papel de las políticas Públicas en el Con-
trol de la Diseminación de la Multidrogo-
resistencia
El estado de la regulación en la venta 
de antibióticos varía en distintos países 
y regiones del mundo, incluyendo Méxi-
co y Latinoamérica. A nivel mundial, la 
regulación en la venta de antibióticos 
varía ampliamente. En algunos países, 
se requiere receta médica para la venta 
de antibióticos, mientras que en otros 
no (Arizpe et al., 2016; Companyó et 
al., 2009; Loeb, 2021a, 2021b; Mende 
et al., 2022; Nucleo et al., 2018; Ríos 
Ruy-Pérez, 2004). En general, se reco-
noce la importancia de una regulación 
estricta en la venta de antibióticos para 
promover un uso responsable y reducir 
la aparición de resistencia antimicro-

 
Figura 2. Las bacterias multidrogoresisten-
tes pueden sobrevivir en entornos hospi-

talarios y de la comunidad, facilitando las 
infecciones del ser humano.
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14 biana. Sin embargo, la implementación 

y cumplimiento de estas regulaciones 
pueden ser desafiantes en algunos 
lugares. En países como Argentina, la 
regulación en la distribución y venta de 
antibióticos ha permeado hasta el uso 
veterinario, debido al habitual uso de 
antibióticos como promotores del creci-
miento animal (Castanon, 2007).

En México, la venta de antibióticos está 
regulada por la Comisión Federal para 
la Protección contra Riesgos Sanitarios 
(COFEPRIS), que es la agencia encarga-
da de regular y controlar los productos 
y servicios relacionados con la salud. 
Desde 2010, se implementó una regu-
lación que requiere receta médica para 
la venta de antibióticos(Dreser et al., 
2012). Sin embargo, a pesar de estos 
esfuerzos, se han reportado prácticas 
de venta sin receta médica en algunas 
farmacias y establecimientos, lo que 
constituye un desafío en el control del 
uso responsable de los antibióticos.
Es importante tener en cuenta que la 
regulación en la venta de antibióticos 
es solo una parte de la estrategia 
global para abordar la resistencia 
antimicrobiana. También se requiere 
educación y concientización sobre el 
uso adecuado de los antibióticos por 
parte de los profesionales de la salud y 
el público en general, así como accio-
nes para mejorar la higiene y prevenir 
infecciones, y fomentar la investigación 
y desarrollo de nuevos antibióticos y 
alternativas a los antibióticos tradicio-
nales.

Preponderante, el papel de la sociedad 
en el control de la diseminación de la 
multidrogoresistencia
La población puede desempeñar un 
papel importante en la reducción del 
impacto de los microorganismos MDR 
mediante la adopción de medidas 

adecuadas en su vida diaria tales como 
(Figura 3): 

•Uso responsable de los antibióticos: 
Es importante seguir las indicaciones y 
prescripciones de los profesionales de 
la salud al utilizar antibióticos (apego al 
tratamiento). Evitar la automedicación, 
completar el curso de tratamiento pres-
crito, incluso si los síntomas desapare-
cen antes de finalizar el tratamiento y 
no compartir los antibióticos con otras 
personas.

•Buena higiene personal: Lavarse las 
manos con frecuencia y de manera 
adecuada, especialmente después de 
utilizar el baño, antes de preparar ali-
mentos y antes de comer. Esto ayuda a 
prevenir la propagación de las bacterias 
MDR en las manos y reduce el riesgo de 
infecciones. 

•Practicar medidas de prevención de 
infecciones: Seguir las medidas de 
prevención de infecciones en entornos 
hospitalarios, como utilizar adecuada-
mente el equipo de protección perso-
nal, seguir las pautas de aislamiento y 
cumplir con las políticas y regulaciones 
de los establecimientos de atención 
médica.

•Evitar la automedicación con antibióti-
cos en animales: No utilizar antibióticos 
sin receta en animales, ya que esto 
puede contribuir al desarrollo de resis-
tencia antimicrobiana en los animales 
y su posterior transmisión a los seres 
humanos a través de los alimentos.

•Promover y fomentar una alimentación 
segura: Manipular y preparar los alimen-
tos de manera adecuada, asegurándose 
de cocinar los alimentos a temperaturas 
seguras para eliminar a las bacterias y 
evitar la contaminación cruzada. 
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15 •Participar en programas de vacunación: 

Las vacunas son una herramienta impor-
tante para prevenir infecciones y redu-
cir la necesidad de utilizar antibióticos. 
Mantener las vacunas actualizadas 
según las pautas y recomendaciones de 
los profesionales de la salud.

•Educar y concientizar: Informar sobre 
la resistencia antimicrobiana y compar-
tir esta información con la familia, ami-
gos y comunidad. Promover la concien-
tización sobre la importancia de un uso 
responsable de los antibióticos y las 
medidas de prevención de infecciones. 

•Seguir las regulaciones y políticas: 
Cumplir con las regulaciones y políticas 
establecidas por las autoridades de sa-
lud y los profesionales de la salud en lo 
que respecta al uso de antibióticos, la 
prevención de infecciones y el manejo 
adecuado de los desechos médicos.

 

Figura 3. Papel de la sociedad para el 
control de la diseminación de la multidrogo-

resistencia.
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16 Conclusiones

La implementación y cumplimiento de la regulación representan un desafío im-
portante en la lucha contra la resistencia antimicrobiana y es necesario seguir 
trabajando en promover un uso responsable de los antibióticos para preservar su 
eficacia en el tratamiento de las infecciones, sin embargo, esta lucha es respon-
sabilidad de todos, y la adopción de medidas adecuadas en la vida diaria puede 
contribuir a reducir el impacto de los microorganismos MDR en la salud pública y 
preservar la eficacia de los antibióticos para las generaciones futuras. Al igual que 
las acciones tomadas por las autoridades y la sociedad en general, reviste impor-
tancia la investigación y la vigilancia de la aparición de bacterias tradicionalmente 
patógenas, así como de bacterias emergentes y nuevas especies; esto permitirá 
establecer mecanismos que nos permitan a todos estar preparados y que los efec-
tos sean mitigados en menos tiempo. Finalmente quedan muchas preguntas en el 
aire, aunque la que principalmente debemos hacernos es ¿qué estoy dispuesto a 
hacer para contribuir en el control de la diseminación de la multidrogoresistencia?.

Declaración de privacidad
Los datos personales facilitados por los autores a RD-ICUAP se usarán exclusiva-
mente para los fines declarados por la misma, no estando disponibles para ningún 
otro propósito ni proporcionados a terceros.
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