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San Lorenzo, 6 de octubre 2015.-

- Prof.’Ing. Luis A]berto Lima Morra,
Ministro -Presidente del CONACYT
Presente

Me dirijo a Ud. y por su intermedio a quien corresponda, a fin de presentar los
documentos correspondientes a la Difusién de la estancia en la Facultad de Farniacia y
Bioquimica de la UBA realizada con los fondos del CONACYT, Programa Vinculacion
de Cientificos y Tecnélogos, Convocatoria 2013, cod. 14-VIN-019, que me fuera
otorgada.

Adjunto los siguientes documentos:

Afiche Invitacién ATENEO Difusién ,
Copia lista de asistencia ATENEO Difusion
Fotos Ateneo Difusion

Presentacién Power Point ATENEQ Difusién

s W N =

Sin otro particular, hago propicia la ocasién para saludarlo muy atentamente.
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Universidad Nacional de Asuncion

RECTORADO

INSTITUTO DE INVESTIGACIONES EN
CIENCIAS DE LA SALUD

ATENEOS 2015

Disertante:
Mag. Fatima Rodriguez
Dpto. de Biologia Molecular y Biotecnologia

Titulo:

Variabilidad Genética de Staphylococcus aureus
aislados de ninos de la comunidad.

Fecha: O5 de octubre de 2015

Hora: 10:00 hs
Lugar: Aula 1.
IICS-UNA

i




AQBUN'S3 @ B12US30f

BIUBI0(
A
\&
t
TR LA "YU s 0  ea A IIA) TN o A Yy
AN s S e L B
= o~ = R s ~ o They Y
....... WD ) VIV )T IR D N 0B S
! S R )
c -A., =
Y L i) RS A YA & i -4 E J_r .
T = S T £ I DA
' N, 7 & —
euuly 021UQI}IB[S 081109 sopijjede A saiquopN

eiSojoudajoig A Jejnaajoly eiSojoig ap "03dq "zanSiipoy ewned "eiq :ajueHAsIq

3ign3o0 3p S0
STOZ O3IN3ILV
an1vs v1 3d SVION3IID N3 SINOIDVOILSIANI 3a OLNLILSNI
0Oavyd0103d
NOIDNNSY 3d TYNOIDVN avaisd3( n

VIONILSISVY



AQTEUNTSIN@ EIDUSI0]
2I2U320(

Ao L ) p s 2N

et

J /
/

; f AAALLTIT NTEIVD
HYe) 77

021UQJ}I3|2 03110D sopijjade A saiquioN

STOZ O3INILV
an1vs v13d SVION3ID N3 SINOIDVOILSIANI 3d OLNLILSNI
0avy01d3y
{ NOIDNNSY 30 T¥YNOIDVYN avaisyda n






Variabilidad Genética de
Staphylococcus aureus de la
comunidad aislados de ninos
paraguayos

Mg, Fatima Rodrisuez
Area de Bacteriologla Molecular
Dyto. Biologia Molecular y Biotecrnologia-lICsS, UNA
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Estancia FEyB-UBA. Analisis MLST

pta, tpi e

SIP 23 <%  arce Falelo 2
aroe 2 alelo 2
glaf 2alelo 2
muk=Falelo2 sT-30
pta = zlelo &
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yauil < alela 2

CONCLUST

La PFGE permitio validar los resultados obtenidos por MLVA,
en el cual se observaron tres pequefias agrupaciones (descarta
presencia de brotes) gue incluian a aislados con mismas

caracteristicas fenotipicas y genotipicas.

responsable de las infecciones mas severas causadas por SARM

de la comunidad en la region {PFGE A, SCCmeclV, spat311,

ST5). El 54% esta relacionado al clon comunitaric PFGE C,

ST moeriid cnsiia KT3N

Estancia FEyB-UBA. RESULTADOS

i Clonas idantificadas

| ST30-1019-1V-PC{EA%)

i 5T5-t211-IV-PA (22%): clon responsable de las infecciones mé
|

i por SARM de ls comuridsd en la regign [PFGE A, SCCmed, 5

La importancia otorgada a las cepas SARM no sélo radica en
la  resistencia  intrinseca  a  todos  los  antibidticos
betalactamicos, sino también a su mayor patron de

resistencia a olros antibicticos y en su fazcilidad de

clones circulantes a nivel pais, con el fin de dar el
tratamiento oportuno, tomar medidas de control como
aislamiento del paciente y otras medidas de higiene para

evilar st Bropagacion,
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