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Distribución de enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido en pacientes ambulatorios

	Distribution of extended-spectrum beta-lactamase-producing enterobacteria in outpatients

	León Orellana Priscila Katherine1, Ágreda Orellana Ivanna Solmayra1, Molina Matute Marcos Fernando2

	RESUMEN

	Introducción: la resistencia bacteriana es un problema de salud pública mundial en contextos comunitarios y hospitalarios, influenciado por factores humanos, ambientales, animales y la cadena alimentaria.

	Objetivo: esta investigación tuvo como objetivo determinar la frecuencia de enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido presentes en la microbiota intestinal y su asociación con sexo, edad y nivel socioeconómico en pacientes ambulatorios del Hospital Universitario del Río, Cuenca, Ecuador. 

	Metodología: se trata de un estudio observacional, analítico de corte transversal con 223 participantes. El tamaño muestral se calculó con un nivel de confianza del 95% (α=0.05) y un margen de error del 5%. Se empleó un muestreo no probabilístico por conveniencia. Se recolectaron muestras de heces y se utilizaron métodos fenotípicos para la identificación microbiológica de enterobacterias enfocándose únicamente en la detección de cepas productoras de betalactamasas de espectro extendido. Para el análisis estadístico se utilizó el programa SPSS v 24.

	Resultados: la frecuencia de enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido encontrada fue del 9.4% (21/223), siendo Escherichia coli la única especie aislada, mientras que el 90.6% (202/223) correspondió a cepas que no mostraron resistencia bacteriana. No se identificaron asociaciones estadísticamente significativas entre la presencia de betalactamasas de espectro extendido y los determinantes de salud evaluados: sexo, edad y nivel socioeconómico.

	Conclusiones: se evidenció una frecuencia de enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido del 9.4% en población ambulatoria, sin asociación estadísticamente significativa con las variables edad, sexo ni nivel socioeconómico.

	 

	Palabras clave: beta-lactamasas, antibacterianos, enterobacteriaceae.

	 

	ABSTRACT

	Introduction: bacterial resistance is a global public health problem in community and hospital settings, it has been influenced by human, environmental, animal, and food chain factors.

	Objective: to determine the frequency of extended-spectrum beta-lactamase-producing enterobacteria present in the intestinal microbiota and its association with sex, age, and socioeconomic status in outpatients at the Hospital Universitario del Río, Cuenca, Ecuador. 

	Methodology: an observational, analytical, cross-sectional study was carried out with a total of 223 participants. The sample size was calculated with a 95% confidence level (α = 0.05) and a 5% margin of error. Non probabilistic convenience sampling was employed. Stool samples were collected, and phenotypic methods were used for microbiological identification of enterobacteria, focusing exclusively on the detection of ESBL producing strains. Statistical analysis was performed using SPSS version 24.

	Results: the frequency of ESBL producing enterobacteria was 9.4% (21/223), with Escherichia coli was the only species isolated, while 90.6% (202/223) corresponded to non ESBL producing strains. No statistically significant associations were found between the presence of ESBLs and the evaluated health determinants: sex, age, and socioeconomic status.

	Conclusions: a 9.4% frequency of ESBL producing enterobacteria was observed in the outpatient population, with no statistically significant association with age, sex, or socioeconomic status.

	 

	Keywords: beta-lactamases, anti-bacterial agents, enterobacteriaceae.

	 


INTRODUCCIÓN

	La Organización Mundial de la Salud (OMS) ha advertido que la resistencia a los antimicrobianos se encuentra entre las diez principales amenazas para la salud pública a nivel global1. Esta declaración subraya la gravedad y la urgencia de abordar este fenómeno, el cual socava la eficacia de tratamientos antes considerados rutinarios y facilita la propagación de infecciones difíciles de controlar. 

	En particular, las enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido (EP BLEE) han emergido como actores clave en este escenario, tanto en entornos hospitalarios como comunitarios debido a su capacidad de resistir múltiples antibióticos β lactámicos y poner en riesgo a pacientes ambulatorios1.

	La resistencia bacteriana  (RB), se define como la capacidad de las bacterias para tolerar los efectos de los antibióticos diseñados para inhibirlas o eliminarlas2. Aunque el descubrimiento de los antibióticos marcó un hito en la medicina moderna, el uso indiscriminado y excesivo de estos fármacos tanto en humanos como en animales ha propiciado la selección de cepas resistentes que se diseminan a través de diversos reservorios, incluidos el medio ambiente, la fauna y la cadena alimentaria. Este fenómeno, multifactorial y de rápida evolución, requiere un enfoque integral de “Una Salud” (One Health) para abordar su complejidad y reducir su impacto negativo en la población3–14.

	La resistencia bacteriana incrementa las tasas de mortalidad, prolonga la duración de las estancias hospitalarias y eleva los costos sanitarios de forma significativa. Como contramedida, se han implementado cultivos de vigilancia dirigidos a identificar precozmente a portadores de enterobacterias multidrogo resistentes, lo que permite establecer medidas de aislamiento y de contacto para frenar la transmisión nosocomial y comunitaria. Estas estrategias de vigilancia, junto con la optimización de los protocolos de prescripción de antibióticos, constituyen herramientas indispensables en la lucha contra la resistencia3,15,16.

	Entre los distintos mecanismos de resistencia bacteriana, destaca la producción de enzimas capaces de inactivar el fármaco. Las betalactamasas hidrolizan el anillo betalactámico, elemento esencial para la actividad de las penicilinas, cefalosporinas y monobactámicos15. Las variantes de espectro extendido, o BLEE, confieren resistencia a penicilinas, cefalosporinas de tercera y cuarta generación y al aztreonam, aunque no afectan a los carbapenémicos ni a las cefamicinas y son inhibidas por el ácido clavulánico, el sulbactam y otros inhibidores enzimáticos15.

	Las enterobacterias intestinales, como Escherichia coli (E. coli), Klebsiella pneumoniae y Enterobacter spp., funcionan como reservorios de genes BLEE y otras resistencias, facilitando su persistencia en el microbioma humano y su transmisión en la comunidad6,17. Estas especies comensales pueden convertirse en patógenos oportunistas, generando infecciones urinarias, gastrointestinales y bacteriemias difíciles de tratar cuando portan BLEE. Por ello, la detección de BLEE en cepas comensales resulta esencial para comprender su contribución a la carga de resistencia bacteriana y diseñar intervenciones preventivas adecuadas18.

	Desde el punto de vista clínico y epidemiológico, la presencia de cepas BLEE en pacientes ambulatorios eleva el riesgo de complicaciones en inmunocomprometidos, aumenta la probabilidad de recurrencias infecciosas y favorece brotes silenciosos en la comunidad4. Factores como el uso inadecuado de antibióticos, antecedentes de viajes a zonas donde la resistencia bacteriana es más frecuente, hospitalizaciones recientes y comorbilidades crónicas se han asociado con un mayor riesgo de colonización y diseminación de BLEE, lo cual refuerza la necesidad de identificar determinantes de salud específicos en este grupo poblacional17-22.

	Los determinantes de la colonización por EP BLEE son múltiples. La edad avanzada, vinculada a mayor exposición a antibióticos y a entornos sanitarios, incrementa el riesgo23–26; el género puede influir a través de factores biológicos y conductuales, y las condiciones socioeconómicas facilitan la transmisión fecal oral24,27,28.

	Numerosos estudios globales han estimado prevalencias crecientes de portación de BLEE en individuos sanos. Por ejemplo, Abera et al. en 2024 reportaron una prevalencia global aproximada del 31 %22. En el ámbito pediátrico, Kibwana et al. en 2022 encontraron en niños hospitalizados de África una portación fecal de BLEE del 56%, asociada a un riesgo elevado de infecciones invasivas subsecuentes. En Latinoamérica, los datos también reflejan una alta circulación: en México, se detectó 84.3% de enterobacterias productores de BLEE en donadores de sangre, mientras que en Perú se reportó un 31 % de portadores en población general27,29. En Ecuador, estudios en Quito durante 2016 indicaron frecuencias de 9.0 % y 14.3 % en muestras de pacientes ambulatorios, evidenciando la relevancia local de este problema23,30.

	Ante la amenaza global de la resistencia bacteriana, la OMS ha impulsado el Plan de Acción Mundial centrado en la vigilancia, la prevención y la innovación científica1,31. Sin embargo, la aplicación de estas medidas a nivel regional se ve limitada por la escasez de datos epidemiológicos en entornos como Cuenca, Ecuador. En esta localidad, a pesar de la importancia del reservorio comunitario en la propagación de la resistencia, la evidencia en población no hospitalizada sigue siendo insuficiente. La mayoría de los estudios locales se han restringido a cuadros clínicos e infecciones del tracto urinario, omitiendo el papel crítico que desempeña la colonización intestinal en individuos ambulatorios como factor clave en la diseminación de resistencia antibiótica.

	El análisis de la colonización por enterobacterias productoras de BLEE en la comunidad ha integrado frecuentemente variables demográficas como edad, sexo y nivel socioeconómico en modelos multivariables, a menudo en conjunto con factores clínicos y de exposición23–28. Estas variables actúan como indicadores indirectos de los determinantes sociales de la salud, permitiendo caracterizar la distribución epidemiológica de la resistencia bacteriana. Su relevancia radica en que reflejan condiciones subyacentes como el acceso a servicios sanitarios, patrones de uso de antibióticos, densidad poblacional y calidad del saneamiento básico, los cuales condicionan la exposición a mecanismos de transmisión fecal-oral y la propagación de bacterias resistentes en la población. Aunque la literatura suele incluir factores clínicos y de exposición, el uso de variables demográficas constituye una aproximación epidemiológica válida para la caracterización inicial en escenarios con información limitada. Por ello, la presente investigación priorizó dichas variables debido a su utilidad diagnóstica en población ambulatoria; si bien se reconoce la relevancia de factores como comorbilidades o exposición reciente a antibióticos, estos se excluyeron para centrar el enfoque en estimar la frecuencia y su relación demográfica en un entorno con escasa evidencia local previa.

	La presente investigación, busca contribuir a la generación de información epidemiológica actualizada sobre frecuencia de EP BLEE y su relación con variables demográficas. El objetivo general de este estudio fue determinar la frecuencia de cepas productoras de betalactamasas de espectro extendido en enterobacterias de la microbiota intestinal y su asociación con sexo, edad y nivel socioeconómico en pacientes ambulatorios atendidos en el Laboratorio del Hospital Universitario del Río (HUR) de Cuenca durante 2023.

	La hipótesis de trabajo fue que la frecuencia de colonización por enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido en población ambulatoria es superior al 10%, y que existe asociación con variables sociodemográficas como edad, sexo y nivel socioeconómico.

	METODOLOGÍA 

	Se trata de una investigación observacional, analítica de corte transversal, realizada en el Hospital Universitario del Río, en Cuenca, Ecuador. El estudio se centró en una población de 460 pacientes ambulatorios de 5 a 70 años durante el año 2023. El tamaño de muestra se calculó considerando un nivel de confianza del 95% (α=0.05), y un margen de error del 5% obteniéndose un tamaño mínimo de 215 participantes. Este valor incluyó un ajuste adicional para posibles pérdidas. La muestra final analizada fue de 223 participantes. El reclutamiento se efectuó entre octubre y diciembre de 2023, mediante un muestreo no probabilístico por conveniencia hasta alcanzar y superar el tamaño muestral mínimo establecido, seleccionando a los participantes entre quieres acudieron al laboratorio por indicación médica, sin selección específica para el estudio para realizarse un examen de heces. Previo a la inclusión, se verificó el cumplimiento de los criterios de selección mediante una entrevista dirigida y una encuesta sociodemográfica. Se incluyeron pacientes que otorgaron su consentimiento informado, entregaron muestras de heces con cantidad adecuada, y no habían consumido antibióticos, laxantes ni antidiarreicos en los siete días previos. Por otro lado, se establecieron criterios de exclusión relacionados con la calidad microbiológica de las muestras (muestras duplicadas o inadecuadas); sin embargo, estos fueron verificados previo al enrolamiento. En consecuencia, todos los participantes incluidos cumplieron los criterios establecidos, por lo que no se registraron exclusiones posteriores.

	 

	La recolección de datos se realizó mediante una encuesta sociodemográfica de elaboración propia, basada en criterios del Instituto Nacional de Estadística y Censos (INEC), aplicada por el investigador en el momento de la recepción de la muestra, previo consentimiento informado.

	Se realizó el aislamiento de enterobacterias a partir de muestras de heces, con énfasis en la detección de cepas con resistencia a cefalosporinas de tercera generación. Para la identificación bacteriana las muestras de heces se sembraron en placas de Agar MacConkey y Agar MacConkey suplementado con ceftriaxona a una concentración final de 4ug/ml32, incubándose a 35-37 °C por 18-24 horas. Se consideraron las colonias de bacilos gram negativos con crecimiento en el medio suplementado como indicativo de resistencia a ceftriaxona y posible producción de BLEE. Las colonias aisladas se identificaron con el sistema Enterosystem 18R y se confirmó la producción de BLEE mediante la prueba de doble disco (cefotaxima/ácido clavulánico y ceftazidima/ácido clavulánico).

	El control de calidad incluyó cepas ATCC (K. pneumoniae ATCC 700603 como positivo y E. coli ATCC 25922 como negativo) y validación mediante Vitek Compact 2 en el 10% de aislamientos. La concordancia entre métodos manuales y automatizados garantizó la fiabilidad de los resultados. 

	Los datos fueron anonimizados y procesados mediante el software SPSS v.24. Se estableció como variable dependiente la presencia de enterobacterias productoras de BLEE (dicotómica: sí/no), mientras que las variables independientes incluyeron edad, sexo y nivel socioeconómico. El análisis descriptivo incluyó frecuencias absolutas y relativas para las variables cualitativas, mientras que la edad (rango 5-70 años) se reportó con medidas de tendencia central y dispersión; adicionalmente, esta se categorizó en cinco intervalos de amplitud uniforme para optimizar las comparaciones grupales. El nivel socioeconómico se determinó utilizando variables derivadas del cuestionario de estratificación del Instituto Nacional de Estadística y Censos (INEC), específicamente ocupación del jefe del hogar, nivel educativo y tipo de servicio higiénico, realizando una estimación proporcional basada en los criterios oficiales para su categorización en bajo, medio o alto, debido a la baja representatividad del estrato bajo (n=4), se consolidó con el medio en una variable dicotómica (alto y medio-bajo). Para el análisis bivariado de las enterobacterias productoras de BLEE, se emplearon las pruebas de Chi-cuadrado o exacta de Fisher, reportando la significancia mediante valores p < 0.05. Asimismo, se calcularon las Razones de Prevalencia (RP) acompañadas de sus respectivos intervalos de confianza al 95% (IC 95%) para determinar la magnitud y precisión de las asociaciones.

	Se consideraron posibles fuentes de sesgo. El sesgo de selección relacionado con el muestreo por conveniencia en un único centro, lo que podría limitar la representatividad de la población estudiada. Para reducirlo parcialmente, se incluyó de manera consecutiva a todos los pacientes que cumplieron los criterios durante el periodo de estudio. Asimismo, se consideró el sesgo de información, especialmente en variables auto reportadas como el uso de antibióticos, el cual se intentó minimizar mediante la aplicación directa de la encuesta por el investigador en el momento de la recolección de la muestra.

	RESULTADOS 

	Se analizaron 223 muestras fecales, encontrándose una frecuencia de EP BLEE del 9.4%. Todos los aislamientos correspondieron a E. coli. No se evidenció asociación estadísticamente significativa entre la presencia de EP BLEE y las variables sociodemográficas evaluadas (p>0.05).

	Durante el periodo de estudio, todos los pacientes que acudieron al laboratorio para examen coproparasitológico fueron evaluados para elegibilidad. Aquellos que cumplieron los criterios de inclusión y no presentaron criterios de exclusión fueron invitados a participar, aceptando voluntariamente su inclusión. No se registraron exclusiones posteriores al enrolamiento ni pérdidas durante el procesamiento de las muestras. Finalmente, se incluyeron 223 participantes, superando el tamaño muestral mínimo calculado (n=215), debido a la aceptación voluntaria de participantes adicionales durante el periodo de recolección. Se caracterizó demográficamente (Tabla 1) a los 223 participantes del estudio. La edad osciló entre 5 y 70 años (rango=65), con una media de 37.7 ± 16.9 años y una mediana de 38.9 años. El grupo de 30 y 43 años presentó mayor frecuencia (31.4%). El 57% fueron mujeres y el 43%  hombres. Predominó el nivel socioeconómico medio con 76.2%, con menor representación de los niveles alto y bajo.

	 

	 

	 

	 

	 

	Tabla 1. Caracterización sociodemográfica de la población de estudio

	
		
				Variables socio demográficas

				n (223)

				%

		

		
				Edad 

				5 a 15 años

				30

				13.5

		

		
				 

				16 a 29 años

				35

				15.7

		

		
				 

				30 a 43 años

				70

				31.4

		

		
				 

				44 a 57 años

				53

				23.8

		

		
				 

				58 a 70 años

				35

				15.7

		

		
				Sexo

				Hombre

				96

				43.0

		

		
				 

				Mujer

				127

				57.0

		

		
				Nivel socioeconómico

				Alto

				49

				22.0

		

		
				 

				Medio

				170

				76.2

		

		
				 

				Bajo

				4

				1.8

		

	

	 

	Tras la confirmación fenotípica de la producción de BLEE en las muestras evaluadas, se determinó una frecuencia del 9.4 % (Figura 1). Se identificaron bacterias en las 21 muestras positivas para betalactamasas, aislándose E. coli en el 100 % de los casos.

	[image: Image]

	Figura 1. Frecuencia de presencia de betalactamasas de espectro extendido

	La mayor frecuencia de EP BLEE se observó en el grupo etario de 30 a 43 años (14.3%). En cuanto al sexo, la frecuencia fue similar en hombres y mujeres (9.4% en ambos grupos). Respecto al nivel socioeconómico, se observó una mayor frecuencia en el nivel alto. 

	No se evidenciaron asociaciones estadísticamente significativas entre la presencia de EP BLEE y los determinantes de salud evaluados. No se evidenciaron diferencias estadísticamente significativas entre los grupos de edad (p=0.49). En relación con el sexo, la razón de prevalencia fue de 0.99 (IC 95 %: 0.43–2.26), mientras que para el nivel socioeconómico fue de 1.11 (IC 95 %: 0.42–2.88), sin asociación significativa en ambos casos (Tabla 2). 

	Tabla 2. Asociación bivariable entre la presencia de EP BLEE y determinantes sociales

	
		
				Determinantes de salud

				Presencia de 
EP BLEE
N=21(9.4%)

				Ausencia de 
EP BLEE
n=202 (90.6%)

				Total 
n=223

				p

				Razón de prevalencia (RP)

				IC 95% (RP)

		

		
				Rangos de Edad (años)

				 

				 

				 

				 

				 

				 

		

		
				5 a 15     

				2 (6.7)           

				28 (93.3)       

				30 (100)                       

				0.493

				 

				 

		

		
				16 a 29     

				4 (11.4)     

				31 (88.6)

				35 (100)                       

				 

				 

		

		
				30 a 43   

				10 (14.3 )              

				60 (85.7 )

				70 (100)                       

				 

				 

		

		
				44 a 57   

				3 (5.7 )           

				50 (94.3 )       

				53 (100)                       

				 

				 

		

		
				58 a 70   

				2 (5.7 )        

				  33(94.3)       

				35 (100)                       

				 

				 

		

		
				Sexo

				 

				 

				 

				 

				 

				 

		

		
				 

				Hombre

				9 (9.4)

				87 (90.6)

				96 (100)

				1.00

				0.99 

				(0.43- 2.26)

		

		
				 

				Mujer

				12 (9.4)

				115(90.6)

				127(100)

				 

				 

				 

		

		
				Nivel socioeconómico

				 

				 

				 

				 

				 

				 

		

		
				 

				Alto

				5 (10.2)

				44 (89.8)

				49 (100)

				0.79

				1.11

				(0.42- 2.88) 

		

		
				 

				Medio - bajo 

				16 (9.2)

				158(90.8)

				174(100)

				 

				 

				 

		

	

	 

	 

	 

	 

	Nota: Los porcentajes se calcularon por fila, tomando como denominador el total de cada categoría. RP: razón de prevalencia; IC: intervalo de confianza. Se utilizó la prueba de Chi-cuadrado o exacta de Fisher según correspondía.

	Dado que no se identificaron asociaciones significativas en el análisis bivariado, no se realizaron análisis adicionales.

	DISCUSIÓN

	La presente investigación evidenció una frecuencia de colonización por EP BLEE del 9.4% en población ambulatoria atendida en un hospital privado de la ciudad de Cuenca, Ecuador, ubicándose dentro del rango inferior reportado a nivel internacional para entornos comunitarios. Estudios realizados en población general en Europa, como en Alemania y España, han reportado prevalencias cercanas al 5-10% en portadores fecales33,34. mientras que investigaciones en regiones de África subsahariana, Asia y algunos contextos de América Latina describen cifras superiores al 20% e incluso mayores al 50%, especialmente en poblaciones comunitarias con alta exposición ambiental o limitada regulación del uso de antibióticos35–38. Esta heterogeneidad refleja la influencia de factores epidemiológicos locales, patrones de uso de antibióticos, condiciones sanitarias y diferencias metodológicas entre estudios.

	En el contexto latinoamericano y nacional, los hallazgos son comparables con reportes previos en población ambulatoria de Ecuador, particularmente en la ciudad de Quito, donde se han documentado frecuencias cercanas al 9-13% en portadores comunitarios y pacientes de consulta externa23,39. Esta similitud sugiere que la colonización intestinal por EP BLEE en la comunidad constituye un fenómeno presente pero aún moderado en comparación con regiones de alta endemicidad. Sin embargo, estudios realizados en países africanos como Tanzania y Zambia, así como en regiones de Asia como China, han reportado prevalencias considerablemente más elevadas en población comunitaria26,40,41, lo que evidencia el potencial de expansión del fenómeno en ausencia de medidas de control, consolidando la microbiota intestinal como un reservorio dinámico de resistencia antimicrobiana.

	En relación con la edad, aunque el grupo de 30 a 43 años (correspondiente principalmente a población adulta económicamente activa) presentó la mayor frecuencia de portación, no se evidenció una asociación estadísticamente significativa. Este hallazgo coincide con estudios comunitarios realizados en Europa del Este y el sudeste asiático, donde no se encontró relación significativa entre edad y colonización por BLEE en población general42,43. No obstante, investigaciones en contextos africanos y poblaciones institucionalizadas han descrito mayor frecuencia tanto en adultos mayores como en niños22,36 lo que sugiere que la edad podría actuar como un factor modulador en interacción con otras variables, como la exposición a servicios de salud, uso de antibióticos o condiciones de convivencia. En este estudio, la amplia variabilidad etaria (5 a 70 años) podría haber contribuido a la dilución de posibles asociaciones, debido a diferencias biológicas, conductuales y epidemiológicas entre los distintos grupos de edad. En este sentido, los resultados refuerzan que la edad, por sí sola, no explica la colonización, sino que su efecto depende de la interacción con otros factores de exposición.

	Respecto al sexo, no se observaron diferencias significativas entre hombres y mujeres, en concordancia con estudios realizados en población comunitaria en Europa y Asia, donde la distribución de EP BLEE es homogénea entre ambos sexos34,42. Aunque algunas investigaciones en China y Estados Unidos han reportado asociaciones específicas según el contexto (como mayor riesgo en mujeres o diferencias relacionadas con conductas de exposición)40,44, estas no son consistentes a nivel global. La ausencia de asociación en este estudio sugiere que, en el contexto ambulatorio de Cuenca, ambos sexos presentan exposiciones similares a los mecanismos de transmisión comunitaria, particularmente aquellos relacionados con la vía fecal-oral, el entorno doméstico y factores ambientales.

	En cuanto al nivel socioeconómico, se observó una mayor frecuencia de portación en el grupo medio-bajo; sin embargo, esta diferencia no alcanzó significancia estadística. Este hallazgo es parcialmente consistente con estudios realizados en países de ingresos medios y bajos, como Zambia y China, donde se ha descrito una mayor colonización en poblaciones con condiciones de hacinamiento, acceso limitado a agua potable y saneamiento deficiente40,45. No obstante, la falta de asociación significativa sugiere que la diseminación de EP BLEE en esta población podría estar ocurriendo de manera más generalizada, sin depender exclusivamente de determinantes socioeconómicos clásicos.

	La ausencia de asociaciones significativas con las variables sociodemográficas evaluadas plantea un aspecto relevante: la colonización intestinal por EP BLEE en la comunidad podría estar más influenciada por factores no medidos en este estudio. Entre los principales determinantes potenciales se incluyen la automedicación, el uso inapropiado de antibióticos, la exposición a alimentos contaminados, la calidad del agua y la transmisión intrafamiliar, factores ampliamente documentados en estudios realizados en Estados Unidos, África y Europa como motores clave de la resistencia antimicrobiana en entornos comunitarios46,47.

	Desde el punto de vista microbiológico, todos los aislamientos correspondieron a E. coli, en concordancia con la evidencia global proveniente de estudios en Europa, América Latina y Asia, que la identifican como el principal reservorio comunitario de genes BLEE33,34,48. Su predominio se asocia a su papel como componente habitual de la microbiota intestinal y a su elevada capacidad de adquirir y diseminar genes de resistencia, particularmente del tipo CTX-M, lo que refuerza su relevancia epidemiológica tanto en colonización como en infecciones posteriores.

	Un aspecto importante es que, a pesar del enfoque analítico del estudio, no se identificaron asociaciones significativas. Este hallazgo evidencia la naturaleza multifactorial de la colonización por EP BLEE y la necesidad de incorporar variables adicionales en futuros análisis.

	Entre las fortalezas del estudio destaca la aplicación de metodologías microbiológicas estandarizadas, incluyendo el uso de medios selectivos y la confirmación fenotípica mediante prueba de doble disco, lo que garantiza la confiabilidad en la identificación de cepas productoras de BLEE. Asimismo, la generación de datos primarios en población ambulatoria aporta evidencia relevante en un ámbito aún poco explorado en el contexto ecuatoriano, contribuyendo al entendimiento de la resistencia bacteriana desde una perspectiva comunitaria.

	No obstante, deben considerarse ciertas limitaciones. El muestreo por conveniencia en un único centro privado puede introducir sesgo de selección y limitar la representatividad de los resultados respecto a la población general de la ciudad de Cuenca. Además, el uso de información autorreportada, particularmente en variables como el consumo de antibióticos, implica un riesgo de sesgo de información. Finalmente, la ausencia de variables clínicas, ambientales y moleculares restringe la capacidad del estudio para identificar de manera integral los factores asociados a la colonización, lo que debe ser considerado al interpretar los hallazgos.

	CONCLUSIONES 

	En población ambulatoria se evidenció la presencia de enterobacterias productoras de betalactamasas de espectro extendido, con predominio de Escherichia coli, confirmando un reservorio comunitario de resistencia antimicrobiana. No se observaron asociaciones significativas con variables sociodemográficas, lo que no sugiere la participación de factores ambientales, conductuales y relacionados con la exposición a antibióticos. Estos hallazgos aportan evidencia local relevante y resaltan la importancia de fortalecer la vigilancia epidemiológica comunitaria, promover el uso racional de antimicrobianos e incorporar variables clínicas, ambientales y moleculares en futuras investigaciones.
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	Se recomienda fortalecer la vigilancia comunitaria de la resistencia bacteriana mediante estrategias orientadas a población ambulatoria y detección temprana de enterobacterias productoras de BLEE. Además, son necesarios estudios longitudinales que integren variables ambientales, genéticas y conductuales para esclarecer los determinantes de la colonización intestinal. La proporción de portadores identificada respalda la evaluación de estrategias de tamizaje en pacientes ambulatorios de riesgo, particularmente antes de procedimientos invasivos, así como el fortalecimiento de programas de uso racional de antibióticos. Finalmente, se propone un enfoque multisectorial que articule a los sistemas de salud y la comunidad para limitar la diseminación de la resistencia antimicrobiana.
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