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RESUMEN
La epidemiologia compleja del S. aureus requiere técnicas
moleculares combinadas para su analisis. Este estudio RESULTADOS

observacional, descriptivo para pruebas diagndsticas, tuvo ¢ logré de manera 6ptima la determinacion de perfiles alélicos

como objetivo automatizar una metodologia para tipificacion por MLVA automatizado en el 100% de los aislados en estudio,

de S. aureus, empleandg aislados de, poblacion ped.latrlca de forma concordante con otras técnicas de tipificacién molecular
nosocomial del HC-IPS, afio 2013, previamente caracterizados (PFGE; spa typing, MLST)

fenotipica y genotipicamente. La realizacion del mismo aporté
la validacién de una técnica molecular automatizada, rapida y
robusta que posibilitard el andlisis epidemiolégico de
situaciones probables de brotes entre de pacientes infectados

El tiempo para la obtencidon de los patrones de bandas por la
técnica automatizada fue mucho menor que en el formato
manual, aumentando de esta forma la eficiencia en el tiempo de

con aislados virulentos y por tanto la toma de medidas respuesta.
eficientes para evitar complicaciones graves. Y
INTRODUCCION S
La epidemiologia compleja del S. aureus requiere el empleo Z:::
de técnicas moleculares para su estudio. En este sentido, la PR
MLVA (Multilple Locus Variable Number Tandem Repeat i
Analysis) ha sido utilizada para andlisis de variabilidad p—
genética de S aureus empleando una variante de PCR ar e e
multiple que amplifica 7 regiones intragénicas con ndmero S ers R
variable de repeticiones en tandem (VNTR), validado a nivel aips1
internacional. Este trabajo permitié la automatizacion de la r— -
MLVA, empleando aislados de S. aureus nosocomiales de — -
pacientes pediatricos. =t mT
MATERIALES Y METODOS Figura 2: Dendrograma obtenido con resultados MLVA automatizado en

comparacion con resultados de PFGE, MLVA manual, MLST y spa typing.

Disefio: Observacional descriptivo pruebas diagndsticas. X . ; .
Los calculos estadisticos entre ambas metodologias arrojaron un

nivel de concordancia del 100% con indice Kappa igual a 1,0 en el
Cultivo en T5A proceso de estandarizacion de la MLVA automatizada con las 5

cepas de referencia. Los niveles de sensibilidad de la técnica

Cuantificacién de ADN

nanaDrop-ND-2000 Sa0704 ascienden al 92,9% y un nivel de especificidad del 100%, con
580266 . . o e o, . . .
PR Amplificacién de 6 loci -1 valor predlct|vo.p05|t|vo deI. 100% y valor predictivo negativo de
Oligonuclectidos VNTR Seasti 92,3%, con un nivel de exactitud del 96,2%.
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En este proyecto se logré la automatizacion de la técnica MLVA para la

|_ Resultados en formato digital | tipificacion de aislados de S. aureus, disponible desde ahora en nuestro
pais para analisis ante sospechas de brotes por S. aureus de cualquier
| procedencia (colectados de nifios, adultos, animales, medio ambiente),
(‘Comparacion de Agrupaciones | de répida y facil ejecucion, con altos niveles de concordancia con otras
FigTree V.1.4.0 spatyping y PFGE = técnicas de tipificacion molecular.
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