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4 RESUMEN h

Los brotes de colera, asociados tanto a cepas de linaje pandémico como no pandémico del Vibrio cholerae, suelen ocurrir de manera esporadica en zonas con dificultades en el saneamiento, en
comunidades hacinadas que carecen de acceso adecuado a agua potable, alcantarillado o higiene (1). A pesar de que en Paraguay no se han presentado casos de colera desde el afio 2009,
existe el riesgo latente de reintroduccion del célera epidémico debido al intenso flujo de viajeros, especialmente de aquellos procedentes de paises endémicos o con brotes activos en la region,
dado que el patégeno es capaz de transmitirse de persona a persona (2). Por lo tanto, es de vital importancia reconocer la presencia de clones locales que podrian estar causando casos o brotes,
definir su rol en el ambiente y su capacidad de diseminacion, a fin de estar preparados para identificar rapidamente los casos y establecer medidas de control. Actualmente la falta de conocimiento
de las caracteristicas genéticas de Vibrio cholerae, tanto en muestras ambientales como en casos clinicos, asi como de la determinacion de los linajes circulantes, los factores de virulencia, los
mecanismos de resistencia acompafantes, asi como la relacion genética de estos aislamientos, constituyen la principal problematica del tema.

Por esta razén, es sumamente importante el fortalecimiento contante de las capacidades de los profesionales a cargo de la vigilancia de Vibrio cholerae en nuestro pais, mediante el intercambio
de conocimientos con Instituciones de Referencia en Gendmica, como ser el ALNIS-Malbran. Que ayuden a la implementacién de técnicas altamente especializadas de secuenciacion genética,
q el fin de definir el flujo de trabajo de la vigilancia genética de este microorganismo en Instituciones de referencia, como el Laboratorio Central de Salud Publica. De este modo hacer frente a
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a amenaza de salud publica.
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