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1. Introducción

En el año 2014 la OMS , basado en datos de 114 paı́ses,
presenta un informe, el primero de carácter mundial en re-
ferencia a la resistencia bacteriana a los antibióticos, en
dicho informe se comunica la crı́tica situación que puede
ocasionar este fenómeno debido a que lesiones o enferme-
dades tratadas con antimicrobianos (particularmente an-
tibióticos) pueden volverse potencialmente mortales para
el ser humano [1]. El problema de la resistencia bacteria-
na es un tema de interés público y no solo médico, esto
se ve reflejado en titulares como ((The rise of antimicrobial
resistance)) (The New York Times, 10 de mayo de 2014);
((Fleming tenı́a razón)) (El Paı́s, 30 de abril de 2014) [2].
Previamente durante el año 2011 la OMS incluye dentro de
sus polı́ticas fomentar innovaciones e investigación y men-
ciona que uno de los desafı́os a superar es la insuficiente
investigación operativa, es decir, investigación para identi-
ficar los principales factores que contribuyen a la aparición
y propagación de la resistencia antimicrobiana (RAM), la
cual es deficiente en la mayorı́a de los paı́ses. Es este últi-
mo hecho el que suscita la pregunta que guı́a la presente
investigación ¿Qué tan eficiente es la transformación vı́a
plasmidica como mecanismo de adquisición de resistencia
bacteriana?

2. Obtención de datos

Se realizó una cinética de crecimiento para un aislado re-
sistente y uno sensible, con el fin de determinar el com-
portamiento individual que presentan las poblaciones, ca-
be resaltar que se realizarón tres replicas biológicas y tres
replicas técnicas. La poblaciones bacterianas resistentes y
sensibles, se inocularón en caldo M.H. suplementado con
cantidades mı́nimas de tres antibióticos a los cuales pre-
sentan resistencia, como controles se empleo las poblacio-
nes bacterianas resistentes y sensibles sin la presencia de
antibióticos. La medida de crecimiento poblacional se eva-
luó cada 3 horas durante 24 horas, para lo cual se empleó
inóculos iniciales de aproximadamente 108 bacterias sobre
mililitro respecto al estándar Mc Farland; para la cuantifica-
ción se empleó la técnica spread plate, empleando 100 µL
de tres diluciones seriadas (10-1, 10-3 y 10-5) del inóculo
final, los cuales se sembrarón en cajas Petri con agar M.H.

Figura 1: Formación UFC en Placa de Petri

3. Formulación del Modelo

Se formularon cuatro modelos tipo logı́stico, dos de ellos
describen la cinética de crecimiento de Escherichia Coli re-
sistente en presencia y ausencia de antibiótico y dos más
para describir la cinética de crecimiento de Salmonella en-
terica sensible en presencia y ausencia de antibiótico.
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El sistema (1) describe la interacción de E. coli resistente-
sustrato-antibiótico, las variables que intervienen son Br
que representa la población de E.colli resistente, S que co-
rresponde al concentración de sustrato y A representa la
concentración de antibiótico en el medio, por otro lado los
parámetros son: k11 es la tasa de crecimiento poblacional,
α1 un parámetro de ajuste, βr tasa de inhibición de cre-
cimiento bacteriano por efecto del antibiótico, µr tasa de
muerte natural de E. colli resistente, k21 tasa de degrada-
ción de sustrato y k31 tasa de degradación de antibiótico.

El sistema (2) describe la interacción de E. coli resistente-
sustrato, las variables que intervienen son Br que repre-
senta la población de E.coli resistente y S que corresponde
al concentración de sustrato, los parámetros propuestos
para este modelo son: k12 es la tasa de crecimiento po-
blacional, α2 un parámetro de ajuste, µr tasa de muerte
natural de E. colli resistente y k22 tasa de degradación de
sustrato.
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El sistema (3) describe la interacción de Salmonella
sensible-Salmonella resistente-sustrato-antibiótico, las va-
riables que intervienen son Bs que representa la población
de Salmonella sensible, Br que representa la población de
Salmonella resistente, S que corresponde a la concentra-
ción de sustrato y A representa la concentración de anti-
biótico en el medio, por otro lado los parámetros son: k13
es la tasa de crecimiento poblacional de Salmonella sen-
sible, α3 un parámetro de ajuste, βs tasa de inhibición de
crecimiento bacteriano por efecto del antibiótico, µr tasa de
muerte natural de Salmonella resistente, µs tasa de muerte
natural de Salmonella sensible, k23 es la tasa de crecimien-
to poblacional de Salmonella resistente, θ tasa de transfor-
mación de Salmonella sensible en Salmonella resistente
por contacto con el antibiótico, k33 tasa de degradación de
sustrato y k43 tasa de degradación de antibiótico.

El sistema (4) describe la interacción de salmonella
sensible-sustrato, las variables que intervienen son Bs que
representa la población de Salmonella sensible y S que
corresponde al concentración de sustrato, los parámetros
propuestos para este modelo son: k14 es la tasa de creci-
miento poblacional, α4 un parámetro de ajuste, µs tasa de
muerte natural de Salmonella sensible y k22 tasa de degra-
dación de sustrato.

4. Simulación numérica

Se realizó la simulación y procedimientos de ajuste de cur-
vas mediante la resolución numérica de las ecuaciones em-
pleando el método de algoritmo genético.

5. Resultados

Figura 2: Cinética de crecimiento poblacional

6. Conclusiones

Tanto las gráficas de crecimiemto como las gráficas de
ajuste de curvas presentan el comportamiento esperado
biolóogicamente, en el caso de Salmonella sensible debi-
do a la efectividad del antibiótico la población de la misma
practicamente desaparece al momento en el que esta en-
tra en contacto con el, por este motivo para la estimación
de dichos parámetros se empleó como población inicial el
inoculo, es decir, 108Bacterias/mL. Una vez se realizarón
las simulaciones númericas y se obtuvierón los parámetros
(un conjunto de parámetros para cada una de las replicas
técnicas y biológicas) se obsertvó que los parámetros obte-
nidos no presentaban gran diferencia entre cada una de las
tres replicas técnicas, es decir bajo las mismas condiciones
la dinámica poblacional tanto de E. coli resistente como de
Salmonella sensible es muy similar. Como se esperaba la
tasa de inhibición de crecimiento poblacional por efecto del
antibiótico en E. coli resistente fué mı́nima.
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