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Identificación de clones Staphylococcus aureusResistentes a Meticilina Aislados de Niños 
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Objetivo: Identificar clones de Staphylococcus aureus resistentes a meticilina (SARM) 
comunitarios aislados de niños paraguayos. Materiales y Métodos:Estudio observacional 
descriptivo de corte transverso, muestreo no probabilístico de conveniencia, incluyó 24 
aislados SARM obtenidos de infecciones de piel, partes blandas e invasivas de niños  que 
acudieron a 4 hospitales de referencia del Paraguay. La caracterización molecular se realizó 
por MLVA (Análisis de Número Variable de Repeticiones en Tándem), PFGE 
(Electroforesis en Gel de Campo Pulsado), tipificación locus spA,cassette SCCmec, 
detección genes codificantes de factores de virulencia: hemolisinas alfa, beta, leucocidina 
de Panton-Valentine, enterotoxinas A, B, C, D, H, toxinas exfoliativas A, B y de resistencia 
a meticilina.Resultados: Se detectaron genes de leucocidina de Panton Valentine, 
hemolisina A, B y enterotoxina A en 35%, 30%, 9% y 4% de los aislados. Todos los 
aislados fueron portadores de cassette SCCmec tipo IV. Por tipificación del locus spA, se 
observó que el spatipo más frecuente es el t019 (54%) seguido en menor frecuencia por 
t311 (22%), t002 (8%) y en 4%: t148, t975, t002, t021 y t1791. La PFGE permitió validar 
los resultados obtenidos por MLVA, en el cual se observaron tres pequeñas agrupaciones 
(descarta presencia de brotes) que incluían a aislados con mismas características fenotípicas 
y genotípicas. Conclusión: El 22% de los aislados está estrechamente relacionado al clon 
responsable de las infecciones más severas causadas por SARM de la comunidad en la 
región (PFGE A, SCCmecIV, spat311, ST5). El 54% está relacionado al clon comunitario 
PFGE C, SCCmecIV, spat019, ST30. 
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