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Resumen

Las técnicas de biologia molecular como la Reaccion en Cadena de Polimerasa (PCR), la Amplificacion
de acido nucleico isotérmico, la PCR en tiempo real, la Secuenciacion de Sanger y la Secuenciacion
de Nueva Generacion permiten analizar acidos nucleicos para la deteccion e identificacion de
microrganismos, genes y genotipos asociados a la resistencia a antibioticos en Helicobacter pylori. Con
el objetivo de analizar los métodos moleculares utilizados en la practica clinica para la deteccion de la
resistencia antibiotica en H. pylori, considerando su aplicabilidad, ventajas y limitaciones, se disefio esta
revision siguiendo las pautas del Instituto Joanna Briggs y PRISMA-ScR. Se consulto en bases de datos
como PubMed, Dialnet, Science Direct y Scielo, aplicando palabras clave de los DeCS para registrar
los estudios. Se incluyeron estudios cuantitativos, de disefio transversal y longitudinal, prospectivos y
estudios epidemiologicos, periodicidad siete afios, sin restriccion idiomatica. Se excluyeron revisiones,
actas de congreso, editoriales y literatura gris. Finalmente, se seleccionaron 41 estudios que cumplieron
los criterios de inclusion. La informacion obtenida se analiz6 en una tabla Excel para su analisis y
evaluacion. Los genes mas frecuentemente estudiados fueron el 23S ARNr;, 16S ARNry gyr4. La mutacion
identificada asociada con resistencia a claritromicina fue la A2143G en el gen 23S ARNr. Las técnicas
moleculares mas utilizadas fueron la secuenciacion de Sanger y la secuenciacion de nueva generacion,
siendo esta ultima eficaz por su elevada sensibilidad, capacidad para manejar grandes voliimenes de
datos y detectar de forma simultanea multiples variantes. Se concluye que la identificacion de mutaciones
relacionadas a resistencia antibiotica en H pylori, es una herramienta clave en el diagnoéstico clinico y
toma de decisiones terapéuticas, su aplicacion puede contribuir significativamente a un tratamiento mas
preciso, optimizar el manejo clinico de los pacientes y fortalecer las estrategias de salud publica frente
a la resistencia antimicrobiana.

Palabras clave: Helicobacter pylori; Infecciones por Helicobacter; Resistencia a Medicamentos;
Técnicas de Diagndstico Molecular.

Abstract

Molecular biology techniques such as Polymerase Chain Reaction (PCR), Sanger Sequencing, Isothermal
Nucleic Acid Amplification and Next Generation Sequencing and Real-Time PCR allow nucleic acids
to be analyzed for the detection and identification of microorganisms, genotypes and genes associated
with antibiotic resistance in Helicobacter pylori. The objective of this study was to analyze the molecular
methods used in clinical practice for the detection of antibiotic resistance in H. pylori, highlighting their
applicability, advantages and limitations. The review was designed following the guidelines of the Joanna
Briggs Institute and PRISMA-ScR. Databases such as PubMed, Dialnet, Science Direct, and Scielo were
queried, and DeCS keywords were used to identify studies. Quantitative, cross-sectional and longitudinal
studies, prospective studies and epidemiological studies, periodicity seven years, without language
restriction, were included. Reviews, conference proceedings, editorials, and grey literature were excluded.
Finally, 41 studies that met the inclusion criteria were selected. The information obtained was analyzed in
an Excel table for analysis and evaluation. The most frequently studied genes were 23S rRNA, 16S rRNA,
and gyrA. The commonly identified mutation associated with antibiotic resistance was A2143G in the 23S
rRNA gene, related to resistance to clarithromycin. The most commonly used techniques to identify this
mutation included Sanger sequencing and next-generation sequencing, the latter being effective due to its
high sensitivity and ability to handle large volumes of data and detect multiple variants simultaneously. It
is concluded that the identification of mutations related to antibiotic resistance in H pylori is a key tool in
clinical diagnosis and therapeutic decision-making, its application can significantly contribute to a more
precise treatment, optimize the clinical management of patients and strengthen public health strategies
against antimicrobial resistance.

Keywords: Helicobacter pylori; Helicobacter Infections; Drug Resistance; Molecular Diagnostic
Techniques.
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Introduccion

Helicobacter pylori (H. pylori) es uno de los patégenos infecciosos mas extendidos a nivel mundial, afectando a una
porcién considerable de la poblacion. Aunque muchas personas portadoras son asintomaticas, esta bacteria representa un
desafio importante para la salud publica sobre todo en regiones con menos recursos', donde puede infectar a mas del 80%
de la poblacion adulta. En América Latina, su prevalencia también se mantiene elevada®.

En varios paises de la region se ha identificado la presencia de H. pylori resistente a multiples antimicrobianos. En
Colombia, se han detectado cepas resistentes a farmacos como la amoxicilina, metronidazol, claritromicina, furazolidona,
levofloxacina y tetraciclina®. En el caso de México, las guias clinicas advierten contra el uso de tratamientos triples que
incluyan claritromicina cuando la tasa de resistencia supera el 15%*. En Ecuador, aunque los estudios atin son limitados,
una investigacion’ realizada en pacientes ambulatorios en Guayaquil reportd una tasa de infeccion del 44,6%. En pacientes
asintomaticos atendidos en la misma cuidad, la prevalencia fue mayor en hombres (51,5%) que en mujeres ( 43,89%)>.
Ademas, en Cuenca entre pacientes sometidos a endoscopia alta con toma de biopsia, se registrd una resistencia del 63,2%
al metronidazol y del 31,6% a la claritromicina®.

El H. pylori esta coligado con patologias como la gastritis, haciendo necesario su deteccion precoz y tratamiento oportuno
para evitar complicaciones graves, como Ulceras gastricas y cancer gastrico’. Los antibidticos mas prescritos para su
erradicacion incluyen a la claritromicina y el metronidazol®, aunque la eficacia del tratamiento depende en gran medida de
la susceptibilidad del microorganismo a estos antibidticos®.

En cuanto a las técnicas diagnosticas, la técnica de amplificacion isotérmica mediada por bucles (LAMP), facilita la
deteccion rapida de genes relacionados con la resistencia a antibidticos en un breve periodo de tiempo, sin necesidad de
termocicladores como la PCR convencional. Esta técnica se destaca por su alta especificidad y sensibilidad. Por otro lado,
métodos como la secuenciacion de Sanger y la secuenciacion de nueva generacion (NGS) se emplean principalmente en
investigacion, ya que brindan un analisis profundo de las variaciones genéticas, aunque su implementacion en el diagnostico
rutinario es limitada por los elevados costos y requerimientos técnicos'’. Las mutaciones en el acido desoxirribonucleico
(ADN) de H pylori, pueden comprometer la eficacia de los antibidticos. Técnicas como PCR y LAMP se enfocan en la
deteccion rapida y especifica de estas mutaciones, mientras que la secuenciacion Sanger y NGS brindan una visién mas
amplia del material genético del patogeno, lo que resulta util para estudios mas detallados. Cada método posee ventajas y
limitaciones, que deben evaluarse en el contexto clinico o investigativo que se desarrolle™.

Dada la relevancia clinica de la resistencia antibidtica en H pylori, esta revision se enfoca en explorar las técnicas
moleculares utilizadas para su deteccion, diferenciando aquellas aplicables a la practica médica, como la PCR en tiempo
real, de otras empleadas principalmente con fines de investigacion, como las técnicas de secuenciacion. Por ello se planted
como objetivo analizar los métodos moleculares utilizados para la deteccion de la resistencia antibidtica en H. pylori,
enfocandose en su aplicabilidad, ventajas y limitaciones en la practica clinica e investigativa.

Metodologia

Esta revision de alcance se disefio siguiendo la guia del Instituto Joanna Briggs para realizar e informar revisiones de
alcance, la lista de verificacion se desarroll6 través de la extension PRISMA para revisiones de alcance (PRISMA-ScR) !

Criterios de inclusion/exclusion

Se incluyeron articulos originales de investigacion con enfoque cuantitativo, disefio transversal, longitudinal, prospectivos
y estudios epidemioldgicos que abordaban temas relacionados con “Técnicas de Diagndstico Molecular”, “métodos
moleculares” “resistencia antibiotica” “Helicobacter pylori”. También se consideraron estudios que incluyeran variables

como “Farmacos”, “Genes Bacterianos”, “Tipificaciéon Molecular”.

No hubo restriccion de pais o idiomatica. Se excluyeron revisiones, actas de congresos, editoriales, literatura gris y
articulos con mas de ocho afios de antigiiedad.
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Figura 1. Resultado de la busqueda y proceso de seleccion e inclusion de estudios.

Criterio de elegibilidad de estudios

En esta revision de alcance se excluyeron publicaciones con una periodicidad mayor a ocho afos. Se llevaron a cabo
busquedas en bases de datos en el mes de octubre del 2024 y se actualiz6 la estrategia de busqueda en abril 2025. Se
identificaron un total de 291 articulos, tras emplear los criterios de inclusion y exclusion, se escogieron 41 articulos para
su revision. Durante el proceso de seleccion se priorizo publicaciones recientes de calidad alta y relevancia, proveyendo
una base consistente en el area de la biologia molecular y la farmacologia dirigida a la erradicacion del H. pylori.

Fuentes de informacion
Se realizaron busquedas de literatura en multiples bases de datos como PubMed, SciELO, Dialnet, Science Direct.
Seleccion de fuentes de evidencia

El proceso de seleccion se realizé en dos fases: en la primera fase, a partir de los registros obtenidos en las bases de
datos electronicas, se estructurd una tabla con las citas por autores, titulo y resumen para verificar su idoneidad segtn los
criterios de elegibilidad previamente establecidos. Se consideraron aquellos articulos que cumplian con estas caracteristicas
potencialmente elegibles y fueron evaluados por los autores. En la segunda fase, se realizo una revision a texto completo,
examinandose de forma independiente por pares de manera que cada articulo fue evaluado individualmente y cualquier
discrepancia en la decision de inclusion o exclusion se resolvié mediante discusion. Ademas, se importaron los articulos
al gestor bibliografico Zotero 6.0.27, a través del cual se eliminaron los duplicados.
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Extraccion de datos

La informacion obtenida de los textos completos se traslad6 a un formulario de datos en Excel. Que incluy6 autoria, afio
de publicacion, el titulo, el pais de origen, metodologia aplicada, resultados y conclusiones. La extraccion de datos se
efectud de manera independiente por cada investigador, y luego se compararon los resultados garantizando precision. El
investigador con mayor experiencia llevo a cabo una verificacion cruzada de la informacion. La evaluacion critica de las
fuentes se realizo aplicando la metodologia de Joanna Briggs. Finalmente, los datos en Excel fueron clasificados segtn el
tipo de estudio y si se referian principalmente métodos moleculares o a la resistencia de H. pylori.

Resultados y discusion

La deteccion de H. pylori es crucial para el diagndstico y tratamiento eficaz de infecciones del sistema gastrico. En
investigaciones recientes, se han empleado distintas técnicas moleculares con el fin de estudiar tanto la prevalencia de
esta bacteria como su resistencia a los antibidticos. Los estudios analizados NGS, la PCR y LAMP, los cuales ofrecen
informacién valiosa sobre la sensibilidad, especificidad y limitaciones de cada técnica, lo cual contribuye a una mejor
compresion de la microbiologia gastrica.

En la Tabla 1 se sintetizan los principales hallazgos de los estudios seleccionados, los cuales muestran una variedad de
estrategias tanto en las muestras utilizadas y técnicas empleadas para detectar H. pylori. Una observacion destacada es
que la mayoria de los estudios analizados'?'® se centraron en biopsias gastricas, una practica alineada con los estandares
clinicos por su alta sensibilidad y especificidad. No obstante, otros estudios como el de Campos et al.’’ , Noh et al.?,
Bonilla et al. ?' incorporaron muestras fecales, lo cual evidencia un interés creciente por métodos no invasivos que podrian
facilitar tanto el diagnostico como el seguimiento en pacientes que no pueden someterse a endoscopia, ampliando las
posibilidades de manejo clinica de esta infeccion.

En relacion con las técnica moleculares, la PCR convencional fue la mas utilizada'*'>'%! lo que confirma su fiabilidad y
precision. La qPCR tuvo amplia presencia'*!"!52° destacandose por su capacidad de cuantificar la carga bacteriana y por
su utilidad en la evaluacién del tratamiento. En cuanto a la Secuenciacién Sanger ' su uso se centr6 en la identificacion
de mutaciones especificas y la caracterizacion genética del microorganismo.

Es necesario destacar la inclusion de técnicas por ejemplo la Secuenciacion de ADN'>1*21 y la LAMP . Por un lado, la
Secuenciacion de ADN provee de un analisis exhaustivo del genoma de H. pylori, analizar la variabilidad genética y la
resistencia farmacoldgica, mientras que la técnica LAMP, aunque menos usada, presenta ventajas valiosas en contextos
donde se requieren métodos diagndsticos simples y expeditos.

La variedad de métodos y tipos de muestras reflejan la evolucion y diversificacion de las técnicas diagndsticas disponibles.
La posibilidad de emplear métodos no invasivos, como el analisis de heces puede mejorar la accesibilidad del diagndstico
en grupos vulnerable como poblaciones pediatricas o en pacientes con comorbilidades que contraindiquen las biopsias.
Asimismo, la incorporacion de técnicas avanzadas como la PCR en tiempo real y la secuenciacion de ADN permiten
adoptar los tratamientos a cada caso y monitorizar la aparicion de cepas resistentes. Esta diversidad de métodos moleculares
resalta la importancia de escoger y aplicar el método adecuado segun el contexto clinico y las caracteristicas del paciente.

Los datos disponibles muestran que la especificidad varia segtn la técnica molecular empleadas para identificar de H pylori.
Cinco investigaciones 141720 reportaron una especificidad del 98%, al utilizar métodos como la secuenciacion de ADN,
secuenciacion Sanger, PCR convencional, gPCR y LAMP. En otro estudio, la combinacion de qPCR con secuenciacion
Sanger logro alcanzar una especificidad del 99% ' resultado similar al obtenido mediante LAMP". Asimismo, dos
estudios reportaron una especificidad del 100% al usar NGS junto con gPCR!3?!, Estos altos niveles de especificidad se
explican por la capacidad de estas técnicas avanzadas para detectar incluso minimas variaciones genéticas.

Respecto a la sensibilidad, tanto la Secuenciacion Sanger y la NGS arrojaron un 91% 2!, mientras que su combinacién
con qPCR elevo este valor al 95% . Por otro lado, la qPCR y la PCR tradicional mostraron sensibilidades del 97% 78
y la PCR sola alcanz6 un 98% 2°. Algunas investigaciones incluso reportaron sensibilidades superiores al 98% al aplicar
PCR-LAMP? y PCR seguida de secuenciacion de ADN™.
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Tabla 1. Descripcion de los estudios seleccionados de acuerdo a la técnica molecular empleada en la deteccion de H.

pylori
Autor Aplicacion
afio dg Muestra Genes Métodos (diagnéstico/ Limitaciones de Especificidad Ventaias
ublicacién analizada  objetivos  moleculares resistencia estudio Sensibilidad 1
p (investigacion)
Esta técnica
La NGS tiene brinda un analisis
Se identificaron una especificidad  absoluto del
histologicamente superior al 99%,  genoma de
133 cor% H. pviori lo que implica H. pylori, las
Este ensa .op I}\}I GS Se necesita un alto Valor variantes genéticas
se puede Ztilizar un estudio Predictivo y mutaciones
en lsnues iras prospectivo para Positivo (VPP). asociadas con
remanentes determinar si se Esta técnica, la resistencia
Nezami et Biopsia Genes gyr4, recogidas durante puede reducir el exhibe una antibiodtica.
al2. 2019 éstI; ica ARNr 23Sy NGS las %uebas de riesgo de fracaso sensibilidad del Se puede
e & ARNr16S a ter?cién estandar del tratamiento 95%, sefialando manejar grandes
ara detectar utilizando este que algunos casos voliimenes
fnu taciones que se ensayo para guiar  positivos podrian  de datos,
correlacionacrll con la terapia con no ser detectados, convirtiéndose en
N MAYOr Kieseo antibioticos. haciendo que el una herramienta
de fracyaso delg Valor Predictivo  crucial para el
tratamiento Negativo (VPN)  diagndstico y
’ sea relativamente  seguimiento de
menor. la resistencia
bacteriana.
La PCR ani
me(l)s tf(’) u?gdada La PCR, con una
- ifici
sensibilidad del espemo cidad
o Lo del 98% y S
93,8% en biopsias sensibilidad del Diagnostico
de estomago, La mayoria de 95%. ofrece un agil y exacto,
Biopsia pero solo del ellas tenian serias VPPujeleva do fundamental para
Seligové et  clinica, Gen 16S PCR 31,3% en heces. limitaciones un VPN alto y un tratamiento
al. 13,2020  hecesy ARNr La secuenciacion y errores en minimizan d(; oportuno.
saliva de los productos el disefio de falsos negativos Deteccion de
de PCR confirmo cebadores. aunque %esenta, diversos genes de
exclusivamente unaqpeqﬁeﬁa resistencia.
ias de ADN i
seeuenctas €¢ posibilidad de
especificas de H. ...
pylori falsos positivos.
LagPCRyla
Se identifico la secuenciacion de
presencia de H. Un tamafio de Sanger ofrecen Garantiza alta
pylori en muestras ~ muestra pequefio  alta precision recision en
de heces de puede limitar la diagnostica en fos resultados
pacientes infectados  generalizacion de  H. pylori, con Ademds. su '
através de primers  los resultados. Un  especificidad enfo ue’ ermite
Muestras Secuen- especificos numero reducido  del 99% y que per
Campos et Gen 23§ P . . o la evaluacion de
al . 2020 de heces ARNr ciacion de mediante la primera  de muestras puede  sensibilidad del genes especificos
’ © fecales ADNyPCR reaccion de PCR, se  no representar 98% y 96%, de resistencia
utiliz6 cepas control adecuadamente respectivamente, antibiética. lo que
positiva y negativa  la variabilidad lo que garantiza es fun damén ta?
para valorar la genética de la VPPy VPN ara adaptar el
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Estos resultados concuerdan con lo reportado en literatura cientifica previa. Ansari et al.® destacaron la elevada sensibilidad
y especificidad de la qPCR como una herramienta clave para el diagnostico precoz y el monitoreo terapéutico. Aunque
es menos comun en la practica diaria, la secuenciacion también ha demostrado su utilidad, como lo evidencian estudios
como el de Ghazafar e al.”? que resaltan su rapidez y precision, asi como su capacidad de identificar multiples variantes
al mismo tiempo.

En lineas generales, las técnicas moleculares modernas tienden a coincidir en sus niveles de especificidad y sensibilidad.
No obstante, las variaciones observadas entre estudios pueden atribuirse al tipo de muestra utilizada, las diferencias en el
disefio metodologico, las caracteristicas de la poblacion estudiada, el riesgo de contaminacion y los costes implicados®
Por esta razon, todos estos elementos deben considerarse al interpretar los resultados obtenidos.

Desde el punto de vista clinico, la secuenciacion Sanger atn se emplea para validar mutaciones puntuales, aunque su uso
ha disminuido con la llegada de tecnologias como NGS, que permiten una vision mas amplia y rapida del genoma. Cada
técnica tiene ventajas especificas: PCR y qPCR destacan por su rapidez y especificidad diagndstica; NGS por su capacidad
de analisis genomico exhaustivo, aunque con mayores requerimientos técnicos y econdmicos; y la secuenciacion Sanger
continua siendo la referencia para confirmacion.

En conjunto, los datos ofrecen una perspectiva global sobre el uso complementario de las técnicas moleculares para detectar
H. pylori y evaluar su resistencia a los antibidticos. La combinacion de herramientas como PCR, gPCR, NGS, LAMP
y secuenciacion Sanger, sumada a protocolos estrictos de control de calidad, resulta clave para mejorar el diagnostico y
el tratamiento. Ademas, la actualizacion constante de los esquemas terapéuticos y la personalizacion del abordaje segun
datos locales de resistencia son esenciales para un control clinico y epidemiologico mas efectivo.

Finalmente, los estudios revisados validan el uso de qPCR y NGS en la identificacion de H. pylori y mutaciones vinculadas
a la resistencia frente a claritromicina y metronidazol. Estas técnicas, tal como sefialan autores como Tshibangu-Kabamba
et al**, Brennan et al. » y Zhou et al.?®, son fundamentales para un diagnostico preciso, vigilancia genémica y ajuste
terapéutico personalizado, consolidandose como pilares en el manejo clinico moderno de esta infeccion.

A pesar de sus ventajas, la NGS sigue enfrentando barreras como el alto costo y la complejidad técnica, aunque la
disminucion paulatina de su precio ha mejorado su accesibilidad®. En contraposicion, Soroka et al.'’ resaltan que la
técnica LAMP, gracias a su rapidez y eficiencia, permite obtener resultados en menos de una hora, lo que la convierte en
una opcion util en situaciones donde el tiempo es un factor critico.
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Ademés, el gen 23S ARNr es el mas frecuentemente asociado con la resistencia a los antibioticos, especialmente a
claritromicina, como se ha documentado en numerosos estudios 241621,

Enlatabla 2 se encuentra que los estudios revisados muestran alta recurrencia en la aplicacion de técnicas moleculares como
PCR convencional, gPCR, ARMS-PCR, PCR-RFLP, secuenciacion de Sanger y NGS en el diagnostico de mutaciones
asociadas a resistencia antimicrobiana en H. pylori. Se trata de métodos mediante los cuales pueden identificarse con alta
especificidad puntos mutacionales en genes blanco como 23S ARNr, gyrA, rdxA, rpoB y pbpl, implicados en la resistencia
a antibidticos comunmente empleados en terapias de erradicacion. Estos procedimientos representan un avance notable
frente a los enfoques fenotipicos tradicionales.

La claritromicina se destaca como el antibiotico mas estudiado, con mutaciones recurrentes como A2142G, A2143G y
A2147G en el gen 23S ARNr, documentadas en diversas publicaciones'+?" %4142 Egtas investigaciones sostienen que
las mutaciones se relacionan con un mecanismo de resistencia adquirido por modificacion del sitio de union ribosomal,
reduciendo asi la eficacia del tratamiento estandar, algo especialmente relevante al tratarse de una opcion terapéutica de
primera linea en multiples paises.

Por otro lado, en tratamientos que incluyen levofloxacina y otras fluoroquinolonas como alternativas, se observo

resistencia vinculadas principalmente a mutaciones en las posiciones N87 y D91 del gen gyrA4!'43031:363843 " destacando
variantes como N87K, D9IN y D91G. Estas alteraciones afectan la topoisomerasa II, impidiendo la accion bactericida
del antibidtico!#30:31.36.3843,

Respecto al metronidazol, ampliamente utilizado en terapias triples o cuadruples, se identificaron mutaciones a lo largo
del gen rdxA*-3+%, incluyendo combinaciones como D59N + R90K + A118T. Este patron sugiere un mecanismo de
resistencia mas complejo, generalmente asociado a pérdida de funcion del gen. Las técnicas NGS resultan particularmente
utiles en este caso, al posibilitar la deteccion multiple variantes.

Ademas, se documentaron mutaciones en otros genes de interés: G927T y G928C en el 16S ARNr ' para resistencia a
tetraciclina, L547F en rpoB para rifabutina44, y diversas sustituciones en pbpl (T558S, N562H, T593A) asociadas a
resistencia a amoxicilina®434547,

Desde una perspectiva clinica, estas técnicas permiten una deteccion rapida y precisa de biomarcadores genéticos,
facilitando una eleccion personalizada y mejorando la tasa de erradicacion. Aunque técnicas como la NGS, implican una
mayor inversion y requisitos técnicos, su capacidad para detectar simultdneamente genes y mutaciones sin necesidad
de procedimientos invasivos, representa una ventaja considerable, especialmente en escenarios de resistencia elevada o
fracaso terapéutico.

El uso de estos métodos también ayuda a evitar la administracion de antibioticos ineficaces, favorece la adherencia al
tratamiento y reduce el riesgo de aparicion de cepas multirresistentes. Esta utilidad es atin mas destacada en contextos
donde los cultivos bacterianos son dificiles de obtener o presentan baja sensibilidad. En definitiva, estos hallazgos
respaldan firmemente la necesidad de incorporar el diagnostico molecular como herramienta rutinaria en el manejo clinico
de H. pylori y de actualizar las guias terapéuticas locales seglin la prevalencia de mutaciones especificas en cada region.

Conclusiones

La evidencia presentada confirma categdricamente que los métodos moleculares utilizados en el proceso de deteccion de
H. pylori'y suresistencia antibiotica, como la gPCR, PCR, secuenciacion de Sanger, NGS y LAMP, no solo complementan,
sino superan la exactitud y aplicabilidad clinica de los métodos diagndsticos clasicos. Las técnicas han probado ser
altamente sensible y especificas, facilitando una deteccién temprana y precisa de cepas resistentes a antibioticos
considerados de primera linea como la claritromicina, levofloxacina, metronidazol, amoxicilina, rifabutina y tetraciclina.
A parte de facilitar la individualizacion del tratamiento, estos métodos evitan el consumo innecesario de antibidticos,
minimizan la resistencia antibidtica y facilitan un mejor resultado clinicos. Por lo tanto, su adopcion masiva deberia
transformarse en una prioridad en la clinico y manejo de H. pylori. Su implementacion no solo permitira mejorar las tasas
de erradicacion sino reducir la carga global de resistencia antimicrobiana, caminar hacia una medicina mas precisa y,
finalmente transformar la terapia de las infecciones gastricas en la actual practica clinica.
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Tabla 2. Deteccion de la resistencia antibiotica de H. pylori mediante métodos moleculares

Autor y al{(,) de Técnicas Resns.te'rtc}a al  Tipo de re.s15tenc1a Tipos de genes Aplicabilidad clinica
publicacion moleculares antibidtico mutaciones
Egli et al. ',
Kovacheva et al.?’,
Van del Poel et al *$,
Albasha et al.”, 14272833
Zhang et al.”, gg%wmmw A2146C
Moss et al’l, secuenciacion A2146G %,
Essaidi et al.?, Y 293135 A2147GM33
Costache et al.%, gzggrﬁia;i;')n Claritromicina A2143G 2,
Ismail et al*, . A2144G 414, 238 ARNy 1427
dC SangeIJK y 14,27-36,38-42) .
Osrten Serra et al.®, 0 Al141G 3¢
Xiong, et al.*®, ARMS_PCRQ i A2142G 272935364041
Hussein ef al.¥, PCR-RFLP* T2182C ¥y o
Tran et al.®, C2195T Las técnicas molecu.lares
Diab et al.*® como PCR convencional y
Ng et al.® ’ en tiempo real, ARMS-PCR,
Dang Q ez,al,‘” y PCR-RFLP, secuenciacion
Rezaei et al . de Sanger y secuenciacion
- - ey de nueva generacion (NGS)
Zhang et al.*® Levofloxacino  N87K 5.5, permiten identificar mutaciones
) 2 14,31,36,38,43 N87I 14,34,38,43 . . .
Egli ef al . > 4143031363843 asociadas a la resistencia a
. ; DOIN 143338 & o o
Moss et al !, Secuenciacion D9IG 1433358 multiples qntlb.lotlcos usados
Costache et al.®, Sanger!#430:31.33.34.38 Quinolonas * Doy 1 > gyr87 y gyrol en la erradmamqn de H pylori,
Ofori et al ®, ’ o 3334 incluyendo claritromicina,
Ismail ef al., PCR 364 ﬂuo}g(;?ulnolo- C261A307 metronidazol, levofloxacina y
Xiong et al*®y nas= G271A%, 6 amoxicilina. Su aplicacion clinica
Tran Van Huy et al.3* 871le/ LZS/ Tyr/Arg *, posibilita una deteccion rapida
G208E y especifica de biomarcadores
M el D59N, R9OK, genéticos como las mutaciones
P de.’ o NGS HY7T y A118T, A2143G, A2142G y A2147G (gen
Cf)ssi;clhzteat ;1 1’33 Secuenciacion Metronidazol D59N + R90OK + 23S ARNy), C26_11T (gen 168
Ismail ef al T de Nueva 313436 A118T* A610G , rdxA 317343639 ARNF), y mutaciones en el gen
iy o e Generacién *! A61G,T62C , A9IG, gyrA, facilitando una seleccion
long et a}(.) y PCR 3133343639 C92A, G392A, mas adecuada del tratamiento
Diab et al. A614C 31-33:36 antibiotico. Esto mejora las tasas
de erradicacion, reduce el uso
NGS L, inadecuado de antimicrobianos
Moss et al.?! (Si““e““a“‘m Tetraciclina G927T y G928C 16S ARNr y contribuye al control de la
¢ Nuevla, resistencia. Aunque algunas
Generacion técnicas presentan limitaciones
Sistema de en costo o complejidad, su valor
amplificacion predictivo y precision diagnostica
de mutaciones las posicionan como herramientas
refractarias clave en el abordaje clinico de la
- infeccion por H. pylori.
Kuo et al.* E:::;\:ssfe};grgay Rifabutina L547F rpoB
de energia por
resonancia de
fluorescencia
(FRET-PCR)
. T558S, N562H
39 ) )
Diab et al.”, T593A%y G595S
Ofori et al.® L
’ Amoxicilina 4547

Kuo et al.®,
Cimuanga et al.* y
Matta et al.¥’.

PCR 39,43,45-47

39.43,45-47

K2N, Q6H, Q50S-
top, E75K, R90K,
G98S

Phpl ®434547
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