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Acimetobacter baumannii

1898 genes compartidos con 

todos los genomas

¿Cómo evoluciona cada individuo de una especie?

Acimetobacter baumannii



Métodos Moleculares Clásicos

Métodos dirigidos a evaluar la evolución a largo plazo (evolución neutra).

MLST: Multilocus Sequencing Typing.

Análisis de fragmentos de 400- 450pb de 7

genes “housekeeping” o esenciales. Cada

aislamiento es definido por una

combinación particular de alelos.

Perfil Alélico o  Secuenciotipo, ST .Perfil Alélico o  Secuenciotipo, ST .

Modelos de evolución bacteriana simples,

análisis por el programa eBURST

(http://eburst.mlst.net) (Feil et al., 2004)

infieren las relaciones evolutivas entre los ST.

El análisis clasifica a los ST en grupos

evolutivamente relacionados que reciben el

nombre de Complejos Clonales (CC).

Complejo Clonal



Generalmente, Comparación de Patrones de Bandas.

Métodos dirigidos a evaluar la evolución a corto plazo. 

Métodos Moleculares Clásicos

Repetitive

sequences -based

PCR

Random Amplified

Polymorphic DNA-

PCR

Rep-PCR RAPD-PCR PFGE

Pulsed-field Gel 

Electrophoresis

Se observan cambios evolutivos en el genoma pero se desconoce el evento que lo origina.



Genómica  Comparativa

�MLST in silico

Genotipificación Específica Core genoma SNPs

Selección del genoma más 

Comparación genoma completo 

Composición de nucleótidos, 

Secuenciación de genomas

�MLST in silico

�Perfil de resistencia 

antimicrobiana.

� Perfil de virulencia.

� Análisis de plásmidos.

� Otros elementos  del “moviloma”

(fagos, transposones, islas, IS).

� Entre otros (vías metabólicas 

secundarias, enzimas específicas

etc.)

Selección del genoma más 
similar para comparar.

SNPs contra genoma (s)
de referencia (s).

Comparación del 
patrón de SNPs

Arboles Filogenéticos

Composición de nucleótidos, 

Regiones altamente conservadas,

Rearreglos, Sintenía global, SNP, 

Inserciones  y Deleciones de 

cualquier tamaño, etc.

Tabla de genes ortólogos.
(homología entre genes  presentes 

en diferentes especies).

cgMLST



MLST: OXFORD (Bartual et al)

Acinetobacter baumannii 1983-2012

Stietz et al Infect Genet Evol. 2013 Mar;14:294-301
2017

2014



MLST: PASTEURMLST:

Acinetobacter baumannii 1983-2012

Stietz et al Infect Genet Evol. 2013 Mar;14:294-301

2014



MLST: Secuencias concadenadas.

Filogenia: Neighbour-joining analysis.

*

*

*

**

Stietz et al Infect Genet Evol. 2013 Mar;14:294-301



PFGE

Acinetobacter baumannii 1983-2012

Pulsotipo I

CC113/79
Pulsotipos XVI

CC110/25

Actualmente 229/25

Stietz et al Infect Genet Evol. 2013 Mar;14:294-301

Stietz Tesis Doctoral 2014



Sahl et al Sci Rep. 2015 Oct 14;5:15188. doi: 10.1038/srep15188.



A. baumannii ST25 (Pasteurs)

Sahl et al Sci Rep. 2015 Oct 14;5:15188. doi: 10.1038/srep15188.



Diseminación y diversidad de aislamientos de A. baumannii 2007-2008 en un 

hospital terciario (HT),  sus hospitales comunitarios afiliados y un centro de 

atención prolongada (CAP).

ST nuevos y ST79   en clados diferentes

(divergentes entre si), 4 grupos (A-D) ST2 

Cepas de Referencia

Rosa Hop B

Gris Hop C

Cepa de Referencia

Fig 1. Core SNP phylogenetic tree topology showing the relationships among 

all of the isolates.

Wrigt et al, MBio. 2014,  5(1):e00963-13.

doi: 10.1128/mBio.00963-13

(divergentes entre si), 4 grupos (A-D) ST2 

(CI 2), con alta similaridad aunque con 

diferentes linajes .

Verde HT

Violeta CAP

Amarillo Hop A



Diversidad en las cepas de A. baumannii 2007-2008 en un hospital terciario,  

sus hospitales comunitarios afiliados y un centro de atención prolongada 

(CAP). Wrigt et al, MBio. 2014,  5(1):e00963-13.

doi: 10.1128/mBio.00963-13

Evidencias de transmisión intra 

hospital : Clado o grupo D, 5/6 

aislamientos originados en el 

mismo periodo de tiempo  de 

un ancestro común mostraron 

un contenido de genes 

indistinguibles.

Región csu codifica la fimbria tipo I, TS6SS sistema de secreción tipo 6, Locus K síntesis y 

ensamblado del antígeno O, OC síntesis y ensamblado de los azucares del core experto del LPS, bla

ABC cefalosporinsa, bla
oxa 51like 

solo se expresa cuando  la ISAba 1 río arriba. Fe(II)-Hemo es

capturado y metabolizado proveyendo una alternativa fuente de hierro .

FIG 2 Genome features.



Conclusiones: 

La dinámica de la población de A. baumannii sugiere cepas endémicas que

interactúan entre si y con un influjo periódico de cepas nóveles que

aportan potencialmente nuevo material genético. 

Sumado a la variabilidad en los determinantes de resistencia, otras regiones

muestras cambios genéticos que pueden evolucionar en corto tiempo que

apuntarían o otros aspectos fisológicos de A. baumannii que pueden contribuir a apuntarían o otros aspectos fisológicos de A. baumannii que pueden contribuir a 

su exito como patógeno nosocomial.



Polimorfismo de SNP Genoma core de A. baumannii (cgMLST)

En rojo junio 2013-diciembre 2013 (brote), aislados de sangre 2005-2013, 

Northwestern Memorial Hospital Chicago, IL

Fitzpatrick et al J. Clin. Microbiol. September 2016 54: 2391-2394

ST (Pasteur 79)



Whole-genome sequencing for analysis of an outbreak of

meticillin-resistant Staphylococcus aureus: a descriptive study

Bebes Colonizados con MRSA en sala de neonatología (SCBU),  ST2371.  Período 6 meses, 2011.

Bebes 1, 2, 4 y 11 

desarrollaron 

pústulas 

superficiales 

(internación)

Bebes 16, 17, colonización (-)  abscesos 13 y 29 días 

d/alta.

M 19 (16) , M20 (M), M21 (M), M23 (14), M24(18, 

neg) abscesos  (pecho), 11-26 días d/ alta. 

M 22 (8) absceso (muslo) 175 días  d/ alta. 

Harris et al Lancet Infect Dis 2013; 13: 130–36

M 22 (8) absceso (muslo) 175 días  d/ alta. 

P25 (M 22, bebe 8), absceso oído 175 d/alta. 

P26 (M 20) absceso muslo 375 días d/alta.

Pérdida del 

plásmido

(ermC)

SNP genoma core

(1861 genes)



La secuenciación genómica (SG) supera todo método de genotipificación

previo.

En el presente existen aún barreras para que SG sea adoptada en forma

universal: i) los costos de los equipos, ii) la capacitación y disponibilidad

de expertos en bioinformática, iii) la estandarización de la técnica para

que sea comparable intra-laboratorios.

Superadas tales barreras, potencialmente permitiría la investigación de

brotes en tiempo real que impacta significativamente en el control de

las infecciones y en la evolución del paciente.

Quedan dos desafíos: i) una nomenclatura universal de cgMLST en base

de datos pública (WEB) para cada especie, para garantizar la

Quedan dos desafíos: i) una nomenclatura universal de cgMLST en base

de datos pública (WEB) para cada especie, para garantizar la

comparación inter-laboratorios ii) el umbral o punto de corte de

similitud para facilitar la detección de transmisiones.



MUCHAS GRACIAS¡¡¡¡¡¡¡¡¡


