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RESUMEN 

En los últimos años la resistencia bacteriana, se ha convertido en un problema mundial, 

Klebsiella pneumoniae, es el segundo agente responsable de infecciones nosocomiales, 

produciendo morbimortalidad alta, debido a la facilidad de transferencia de plásmidos de 

resistencia antibiótica, como las productoras de enzimas β-lactamasas de espectro 

extendido (BLEE) y carbapenemasas. El objetivo del presente estudio fue identificar 

fenotípica y molecularmente (PCR) la presencia de β-lactamasas tipo BLEE y 

carbapenemasas en 50 cepas de Klebsiella aislados de pacientes intrahospitalarios de 

muestras clínicas (sangre, orina y secreciones) procedentes del Hospital Regional, 

Hospital Lorena y Hospital Adolfo Guevara Velasco EsSalud. En la Reidentificacíon por 

pruebas bioquímicas tradicionales de las cepas de Klebsiella se determinó como 

Klebsiella pneumoniae el 100%. La identificación fenotípica de β-lactamasas de espectro 

extendido (BLEE) fue por el método Jarlier donde se determinó que el 90% resultaron 

ser positivos; para la identificación fenotípica de carbapenemasas se utilizó la sinergia a 

doble disco con Ácido Borónico y EDTA, donde el 22% resultó ser positivo, de las cuales 

el 27% fueron tipo metalo-β-lactamasas (MBL), 64% fue de tipo KPC y un 9% presento 

la enzima carbapenemasa, pero no se determinó la clase de estas. Para la identificación 

de genes β-lactamasas se utilizó la PCR convencional, donde se identificó que los genes 

β-lactamasas tipo BLEE amplificaron en un 60% blaTEM, 82% blaSHV y 68% para      

blaCTX-M. También se han identificado genes para carbapenemasas que amplificaron el 

14% para blaKPC, 6% blaNDM, no se observaron amplificación para los genes blaIMP y 

blaVIM. Se observo que las cepas de Klebsiella pneumoniae amplificaron el 18% cuatro 

genes, 28% tres genes, 26% dos genes, 22% un gen y el 6% que no amplifico para los 

genes en estudio. Para Cusco, como nuevo registro se reporta la presencia de los blaCTX-

M, blaTEM, blaSHV y blaKPC en cepas de Klebsiella pneumoniae. 

Palabras claves: Bacterias resistente, Klebsiella pneumoniae, β-lactamasas de espectro 

extendido, carbapenemasas.   
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