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RESUMEN 

Objetivos. Describir los patrones fenotípicos y genotípicos de la resistencia antimicrobiana de Salmonella Infantis en 
Perú. Materiales y Métodos. Se analizaron 297 cepas de Salmonella sp. remitidas al Instituto Nacional de Salud (INS) en 
el periodo 2014-2016. Las cepas fueron caracterizadas fenotípicamente mediante pruebas microbiológicas, serológicas 
y de susceptibilidad antimicrobiana. En base a los patrones de resistencia antimicrobiana se seleccionaron 46 cepas que 
fueron caracterizadas genéticamente mediante secuenciamiento de nueva generación. Resultados. Se identificaron 
193/297 (65,0%) cepas de Salmonella Infantis, de la cuales 143 (74,1%) fueron multidrogorresistentes productoras 
de betalactamasas de espectro extendido (BLEE). Con el secuenciamiento genómico se evidenció un nuevo perfil 
para Salmonella Infantis, además, se identificó la presencia de 15 diferentes determinantes genéticos de resistencia a 
los antimicrobianos codificados en cromosoma bacteriano y cinco codificados en un megaplásmido. Los patrones de 
resistencia fenotípicos y genotípicos coincidieron, a excepción de la ceftazidima. Asimismo, las 46 cepas presentaron 
resistencia y/o sensibilidad disminuida a las quinolonas. Conclusiones. Salmonella Infantis se ha convertido en una 
de las serovariedades más frecuentemente referidas al INS, la cual incluye cepas multidrogoresistentes productoras de 
BLEE con resistencia a las quinolonas. Finalmente, se reafirma la relevancia del secuenciamiento de nueva generación 
en la caracterización de nuevas variantes de patógenos de importancia para la salud pública y su uso potencial en los 
sistemas de vigilancia de resistencia antimicrobiana.

Palabras clave: Salmonella; Resistencia a múltiples fármacos; Secuenciación completa de genoma (fuente: DeCS BIREME).

MULTIDRUG RESISTANCE OF Salmonella Infantis IN PERU: A STUDY 
THROUGH NEXT GENERATION SEQUENCING

ABSTRACT

Objectives. To describe the phenotypic and genotypic patterns of the antimicrobial resistance of Salmonella Infantis 
in Peru. Materials and Methods. Two hundred and ninety-seven strains of Salmonella sp. submitted to the National 
Institute of Health (INS, in Spanish) during 2014-2016 were analyzed. The strains were phenotypically characterized 
by microbiological, serological, and antimicrobial susceptibility tests. Based on antimicrobial resistance patterns, 46 
strains were selected and genetically characterized by next generation sequencing. Results. 193/297 (65%) strains 
of Salmonella Infantis were identified, of which 143 (74.1%) were multidrug-resistant producers of extended spectrum 
beta-lactamases (ESBL). The genomic sequencing evidenced a new profile for Salmonella Infantis; additionally, it 
identified the presence of 15 different genetic determinants of antimicrobial resistance coded in bacterial chromosome 
and five coded in a megaplasmid. The phenotypic and genotypic resistance patterns matched, with the exception of 
ceftazidime. Moreover, the 46 strains presented resistance and/or decreased sensitivity to quinolones. Conclusions. 
Salmonella Infantis has become one of the sero-varieties most frequently referred to the INS, which includes ESBL-
producing multidrug-resistant strains with resistance to quinolones. Finally, the relevance of next generation sequencing 
is reasserted in the characterization of new variants of pathogens that are important for public health, and their potential 
use in antimicrobial resistance surveillance systems.

Keywords: Salmonella; Multidrug resistance; Complete genome sequencing (source: MeSH NLM).
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Motivación para realizar el estudio. En los últimos años se ha 
observado un incremento inusual de casos de salmonella de origen 
humano reportados al Instituto Nacional de Salud (INS) y un 
aumento en las detecciones fenotípicas de betalactamasas de espectro 
extendido, así como la resistencia in vitro a otros antimicrobianos. 

Principales hallazgos. Se determinó una mayor frecuencia de 
Salmonella Infantis respecto a otras serovariedades de Salmonella 
remitidas al INS en el periodo 2014-2016. Se identificó 13 perfiles 
fenotípicos de multidrogoresistencia asociados a estas cepas, la 
presencia de genes de resistencia asociados a un megaplásmido y 
al cromosoma se confirmaron mediante secuenciamiento de nueva 
generación. 

Implicancias. El secuenciamiento de nueva generación es la 
herramienta de elección, ya que brinda información necesaria para 
determinar el patrón de resistencia completo, el cual podría servir 
para trazar una apropiada estrategia de salud pública en Perú.

MENSAJES CLAVE
INTRODUCCIÓN

Salmonella enterica subespecie enterica es causante de la 
salmonelosis en los seres humanos y es considerada como 
una de las etiologías más importantes debido a su impacto en 
la salud pública y en la sanidad animal. Existen más de 2500 
serovariedades de Salmonella enterica subespecie enterica (1), 
siendo las serovariedades Enteritidis y Typhimurium las de 
mayor importancia tanto en países desarrollados como en 
desarrollo (2). Sin embargo, recientemente la serovariedad 
Infantis (Salmonella Infantis) ha tomado protagonismo 
debido a que presenta frecuentemente un fenotipo 
resistente a los antimicrobianos (3). Las circunstancias 
de aparición y propagación de la resistencia a los 
antimicrobianos son complejas. Epidemiológicamente, 
se ha descrito que una de las causas más importantes 
es el uso generalizado de agentes antimicrobianos en 
animales de consumo humano (4). 

Recientes estudios usando técnicas de biología molecular, 
han mejorado el entendimiento de la presencia de resistencia 
en los antimicrobianos para Salmonella, la que está asociada 
con genes de resistencia específicos a ciertos antimicrobianos 
y a genes de resistencia con objetivos múltiples (5). La técnica 
del secuenciamiento de nueva generación permite obtener 
la información genómica completa de los genes vinculados 
a la resistencia antimicrobiana (6), además tiene aplicabilidad 
en los sistema de vigilancia para predecir la susceptibilidad 
antimicrobiana a Salmonella (7). 

En Perú se presenta un panorama similar. En el 2011, se 
presentó el último reporte donde la  Salmonella Infantis 
se ubicó como la tercera serovariedad más frecuente (3). 
La importancia del estudio de la Salmonella Infantis no se 
da sólo por la frecuencia de casos sino por la presencia 
de resistencia a más de dos antimicrobianos (8)  y la 
producción de betalactamasas de espectro extendido 
(BLEE) (3).

A nivel hospitalario, las bacterias productoras de BLEE son 
causantes del incremento de morbilidad y mortalidad. Las 
consecuencias de ignorar su presencia, puede condicionar 
al fracaso del tratamiento debido a un uso inapropiado de 
antibióticos, lo que conllevaría a aumentar la resistencia y la 
diseminación de este tipo de microorganismos. Asimismo, 
en Perú se han identificado pocas investigaciones que 
usen el secuenciamiento de nueva generación.
 
El objetivo del presente estudio es describir por primera 
vez los perfiles fenotípicos y genéticos de resistencia 
a los antibióticos de Salmonella Infantis, en muestras 
remitidas al Laboratorio de Referencia Nacional de 
Enteropatógenos del Instituto Nacional de Salud (INS) 
durante el periodo 2014-2016. 

MATERIALES Y METODOS

DISEÑO Y POBLACIÓN DEL ESTUDIO

El presente estudio es una investigación descriptiva 
transversal. La población estuvo conformada por 297 
cepas de Salmonella spp. de origen humano aisladas de 
heces, sangre y orina. Las cepas fueron remitidas de Lima, 
Apurímac, Cajamarca, Ancash, Lambayeque y Cuzco 
al Laboratorio de Referencia Nacional de Enteropatógenos 
del INS, durante el periodo 2014-2016 para la determinación 
de serovariedades y el estudio de susceptibilidad de 
antimicrobianos de Salmonella spp. 

IDENTIFICACIÓN BIOQUÍMICA DE Salmonellla Infantis 

Las 297 muestras fueron reaisladas en Caldo Tripticasa de 
Soya (Merck, Germany) a 37 °C durante 6 a 8 horas. 
Posteriormente, fueron sembradas por agotamiento en 
placas de Agar Salmonella Shigella (Merck, Germany) y 
se incubaron a 37 °C durante 18 a 24 horas. El género 
Salmonella fue confirmado utilizando pruebas bioquímicas 
convencionales. Estas cepas fueron analizadas con 
antisueros de aglutinación O y H (Bio Merieux, Francia) 
siguiendo el esquema de Kauffmann–White (9), para la 
identificación de la serovariedad. 

IDENTIFICACIÓN MOLECULAR DE Salmonella Infantis

Las cepas identificadas por serología como Salmonella 
Infantis fueron seleccionadas. El ADN de dichas cepas fue 
extraído utilizando el kit DNesay Blood &Tissue (Qiagen, 
Germany) según las instrucciones del fabricante. La 
concentración de ADN y la pureza se evaluó mediante un 
espectrofotómetro (DENOVIX, EEUU). La identificación 
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molecular se realizó mediante Reacción en cadena de 
Polimerasa (PCR) convencional, teniendo como blanco el 
gen fljB (10).

SUSCEPTIBILIDAD ANTIMICROBIANA

Se evaluó la susceptibilidad a los antimicrobianos de las 
cepas de Salmonella Infantis, mediante el método de 
difusión en disco siguiendo los lineamientos del Clinical and 
Laboratory Standards Institute (CLSI) (11). Los antimicrobianos 
utilizados fueron: ampicilina, AMP (10 μg), sulfametoxazol-
trimetoprima, STX (25 μg), ácido nalidíxico, NAL (30 μg), 
nitrofurantoina, NIT (300 μg), (10 μg), cefotaxima, CTX (30 
μg), ceftazidima, CAZ (30 μg), amoxicilina / ácido clavulánico, 
AMC (20/10 μg), tetraciclina, TCY (30 μg), cloranfenicol, CHL 
(30 μg) y ciprofloxacina, CIP (5 μg).

CONFIRMACIÓN DE LA PRODUCCIÓN DE BLEE 

Se utilizaron dos métodos para determinar las cepas de 
Salmonella Infantis productoras de BLEE. Primero, la prueba 
de sinergia de doble disco (DDST), la cual fue realizada 
siguiendo el método descrito por Jarlier (12). Segundo, la 
prueba confirmatoria de BLEE-CLSI, la cual fue realizada 
siguiendo el protocolo de la CLSI (11).

SECUENCIAMIENTO Y ANÁLISIS GENÓMICO

Se seleccionaron aleatoriamente cepas de Salmonella 
Infantis según el perfil fenotípico de resistencia. Las 
muestras de ADN genómico obtenidas previamente fueron 
cuantificadas mediante fluorometría (Quibit 3.0 Invitrogen, 
Malasia). La elaboración de las librerías de secuenciamiento 
se realizó usando el Kit preparación de librería Nextera XT 
(Illumina, EEUU), y el secuenciamiento genómico utilizando el 
secuenciador de nueva generación MiSeq (Illumina, EEUU).

La calidad de las secuencias obtenidas de cada cepa fueron 
evaluadas mediante el programa Fastqc v0.11.5 (13). Los 
adaptadores y bases nitrogenadas de baja calidad fueron 
removidas usando el programa Trimommatic v0.38 (14). Se 

ensamblo de novo las secuencias correspondientes a cada 
cepa empleando el pipeline a5_pipeline.pl. Se identificó la 
especie y serotipo de cada cepa usando el programa Multi-
locus Sequence Typing (MLST) v2.10 (16). Se utilizó un genoma 
de referencia de Salmonella Infantis (Genbank id CP016412 
y CP016413) para identificar los contigs del cromosoma y 
plásmido de cada cepa secuenciada usando el programa 
Bandage v0.8.1(17), basado en el algoritmo BLAST (18) con 
parámetros de 80% de identidad, 20 pares de base (pb) de 
cobertura mínima. Para identificar los genes de resistencia se 
descargó la base de datos CARD (19) y genes del integrón 1, 2 
y 3 (20), y se construyó una base de datos local. 

Se realizó la predicción de  secuencias codificantes para cada 
librería usando el programa Prodigal v2.6.3 (21). Se identificaron 
los genes homólogos de las secuencias a partir de los genes 
del genoma de referencia, con el algoritmo BLAST con <79% 
de identidad y una cobertura <80% de alineamiento a la 
referencia. El código empleado para la anotación se encuentra 
disponible en https://github.com/OrsonMM/Blast-score-ratio-
for-genomics. Todas las secuencias obtenidas durante el 
estudio han sido depositadas en la base de datos del NCBI 
(GenBank).

CONSIDERACIONES ÉTICAS

El protocolo de estudio fue aprobado por el Comité 
Institucional de Ética en Investigación del INS, además, el 
INS otorgó  la autorización para el uso de muestras biológicas 
criopreservadas.  

RESULTADOS

IDENTIFICACIÓN DE Salmonella Infantis

En el estudio se analizaron 297 cepas de Samonella spp., 
de las cuales se identificaron un total de 193 cepas (65,0%) 
como Salmonella Infantis mediante métodos serológicos y 
microbiológicos. Las cepas fueron confirmadas como 
Salmonella Infantis mediante ensayos de PCR para la 
amplificación del gen fljB (Figura 1).

PM: marcador de peso molecular, C+: control positivo, B: control del sistema

Figura 1. Identificación de Salmonella Infantis mediante la amplificación del gen fljB

https://github.com/OrsonMM/Blast-score-ratio-for-genomics
https://github.com/OrsonMM/Blast-score-ratio-for-genomics
https://github.com/OrsonMM/Blast-score-ratio-for-genomics
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PERFIL DE RESISTENCIA ANTIMICROBIANA

A partir de las 193 cepas confirmadas como Salmonella 
Infantis se identificó 143 (74,1%) productoras de BLEE al 
ser resistentes a la ampicilina y cefalosporinas de tercera 
generación mediante métodos fenotípicos (Figura 2). Se 
encontraron 13 patrones de resistencia fenotípica diferentes 
(Tabla 1).
 
ANÁLISIS BIOINFORMÁTICO DE LOS GENOMAS DE 
Salmonella Infantis 

Se seleccionaron un total de 46 cepas Salmonella Infantis 
de forma aleatoria. A partir del set de datos se obtuvieron en 
promedio: 3,2 millones de lecturas, 88 contigs, guanina-
citocina 52,0%, 46X. El alineamiento con el genoma 
de referencia permitió identificar y separar los contigs 
pertenecientes al cromosoma (48Mpb) y los contigs 
pertenecientes al plásmido (249 – 354 Kpb) para cada una 
de nuestras muestras. 

El análisis de MLST identificó que 42 de las cepas 
secuenciadas corresponden al sequence type 32 (ST32). 
Las cuatro cepas restantes no coincidieron con el sequence 
type (ST) reportados para Salmonella Infantis, al presentar 
incongruencias para los genes aroC, hisD y purE (Tabla 2). 

Mediante la anotación sobre los contigs del plásmido se 
logró identificar el integrón clase 1 conformada por los 
genes Int1, aadA1, QaceΔ1 y sul1 y, el integrón clase 
2 conformada por los genes Int2 y dfrA1. Además, en 
los contigs cromosómicos la anotación detectó genes 
asociados a resistencia contra diversos antimicrobianos. En 
la Figura 4 se observa la distribución de los genes asociados 
a la resistencia de los 10 antimicrobianos utilizados en este 
estudio y de otros cinco grupos de antimicrobianos.

Se compararon los resultados obtenidos por los patrones 
de resistencia fenotípicos con la caracterización molecular 
obtenidos por el secuenciamiento. Los resultados, en 
general, muestran una correlación entre la presencia/
ausencia de los genes y la detección fenotípica de la 
resistencia. Esta correlación se aprecia gráficamente 
en la Figura 3. Se evidencia claramente en el caso  de 
CHL donde las 38 cepas que poseen el gen floR son 
resistentes y las ocho cepas que no poseen el gen floR 
son sensibles. En el caso de CIP, las 46 cepas poseen el 
gen gyrA con la mutación D87Y y todas mostraron una 
sensibilidad disminuida. Sin embargo, se encontró un caso 
discordante con CAZ, a pesar de que las 46 cepas poseen 
los genes asociados a su resistencia, sólo seis cepas fueron 
resistentes, 12 intermedias y 28 sensibles.

DISCUSIÓN

La Salmonella Infantis es un patógeno emergente con 
multidrogoresistencia reportado en diferentes regiones 
del mundo (22). En el ámbito local y regional existen pocos 
reportes de esta serovariedad. Por lo cual, el presente 
trabajo ofrece la primera descripción de los perfiles 
fenotípicos y genéticos de resistencia a los antimicrobianos 
de cepas Salmonella Infantis remitidas al INS. 

En este estudio el 65,0% de las cepas remitidas al INS 
fueron confirmadas como Salmonella Infantis, esta alta 
ocurrencia podría estar relacionada con el incremento de 
casos asociados a esta serovariedad en el país durante los 
últimos años, tal como se reportó en el 2011 a partir de un 
grupo reducido de cepas evaluadas (5). Asimismo, se describe 
por primera vez que el 74,1% de las Salmonellas Infantis 
corresponden a un perfil multidrogorresistente, agrupándose 
en 13 patrones diferentes, con resistencia a más de cinco 
antimicrobianos y la presencia fenotípica de BLEE. El perfil 
BLEE fue reportado en una cepa de Salmonella Infantis 
del 2013 aislada de un paciente procedente de Lima (23). La 
presencia de cepas productoras de BLEE dentro de esta 
serovariedad podría explicar el incremento de casos de 
Salmonella Infantis en las muestras remitidas al INS. 

En estudios previos usando genes de MLST se asigna esta 
serovariedad dentro del genotipo ST32 (24). Sin embargo, en el 
presente estudio se identificaron 42 cepas con este patrón; las 
otras cepas confirmadas serológicamente y molecularmente 
como Salmonella Infantis presentaron ST no característicos 
en la base de datos (25), estas deben ser considerados para la 
actualización de la base de datos MLST.

Además, el secuenciamiento genómico es también 
importante para la caracterización de cepas emergentes con 
relevancia clínica. Utilizando esta metodología se encontró 
que las 46 cepas estudiadas, presentaban un megaplásmido 
asociado a la multidrogoresistencia a CHL, SXT, TCY, CAZ y 
CTX (26). La literatura describe que el megaplásmido puede 
contener los integrones clase 1, 2 y 3 (20,27), sin embargo, las 
cepas incluidas en el estudio presentan el integrón de clase 

CTX: cefotaxima, CAZ: ceftazidima, AMC: amoxicilina / ácido clavulánico, 
CLA: ácido clavulanico

Figura 2. A) Sinergia de doble disco (test de Jarlier), se observa 
una amplificación o distorsión del halo de inhibición de CTX y/o 
CAZ en la zona de inserción con AMC. B) Método de BLEE –
CSLI, se observa una diferencia de 7 mm del halo de inhibición 
entre CAZ (20mm) y CAZ-CAZ/CLA (27 mm) y una diferencia de 
18 mm entre los discos CTX (10mm) y CTX-CTX/CLA (28 mm).

BA
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1 y 2. Estos están formados por genes dfrA1 y sulf1 que dan 
resistencia a SXT (27), el gen tetC que da resistencia a TCY (28), 
el gen CTX-M-65 que da resistencia a CAZ y CTX (29). Por otro 
lado, el secuenciamiento genómico permitió detectar genes 
cromosómicos (Figura 4) vinculados con la resistencia de 
otros antimicrobianos como NAL, CIP, NIT, AMP (30). 

Podemos observar que los perfiles fenotípicos de 
multidrogoresistencia fueron confirmados con la presencia de 
los genes encontrados en el megaplásmido y el cromosoma. 
Tres casos resumen claramente lo expuesto. Primero, el gen 
floR, asociado a la resistencia a CHL está presente en 38 y 
ausente en 8 cepas y las mismas cepas mostraron resistencia 
y sensibilidad fenotípica respectivamente. Segundo, el gen 
gyrA, asociado a la resistencia a las quinolonas (NAL y 

CIP) tiene la mutación D87Y para las 46 cepas y todas ellas 
mostraron resistencia a NAL y sensibilidad disminuida a CIP. 
Tercero, los genes asociados a la resistencia (plasmídicos y 
cromosómicos) a CAZ están presentes en las 46 cepas, pero 
sólo seis mostraron resistencia fenotípica. Esto sugiere que 
habría otros mecanismos de resistencia asociados a CAZ 
que aún no están descritos en la literatura.

Los resultados obtenidos podrían esclarecer la ineficacia de 
los antimicrobianos en el tratamiento para la salmonelosis 
y contribuir a la generación de evidencia para establecer 
un nuevo esquema, aplicable a la salud pública en el 
tratamiento de dicha enfermedad considerando los perfiles 
de resistencia descritos.

Perfiles de resistencia 2014 2015 2016 Subtotal

AMP, NAL, NIT, TCY, CTX 1 - - 1

AMP, CHL, NAL, NIT, TCY, CTX 4 1 1 6

AMP, STX, NAL, NIT, TCY, CTX 7 3 3 13

AMP, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX - - 1 1

AMP, CHL, STX, NAL, NIT, TCY, CTX 71 15 25 111

AMP,CHL, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX 1 - - 1

AMP, STX, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX - - 1 1

AMP, CHL, STX, CIP, NAL, NIT, TCY, CTX - - 2 2

AMP, CHL, STX, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX - 1 2 3

AMP, STX, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX, AMC - - 1 1

AMP, STX, CIP, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX  -  - 1 1

AMP, CHL, STX, CIP, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX - - 1 1

AMP, CHL, STX, CIP, NAL, NIT, TCY, CAZ, CTX, AMC  -  - 1 1

Total  84 20 39 143

Tabla 1. Frecuencia de patrones de resistencia en aislados de Salmonella Infantis productores betalactamasas de espectro 
extendido durante el periodo 2014-2016. Los perfiles en negrita fueron los perfiles secuenciados en el presente estudio

AMP: ampicilina, NAL: ácido nalidíxico; CHL: cloranfenicol, STX: sulfametoxazol-trimetoprima, CIP: ciprofloxacina, NIT: nitrofurantoina, TCY: tetraciclina, 
CAZ: ceftazidima, CTX: cefotaxima. 
Guión: no casos

MLST Genómico
Muestra \ Gen aroC dnaN hemD hisD purE sucA thrA ST Frecuencia

Otros 17 18 22 17 5 21 19 32 42

14 - - - 936† - - - - 1
40 17* - - - - - 1
46 - - - - 5* - - - 1
47 - - - 882† - - - - 1
Total 46

Tabla 2. Sequence type de Salmonella Infantis usando el programa el programa Multi-locus Sequence Typing (MLST)

* Nuevo alelo o similar. 
† alineamiento parcial a un alelo conocido
ST = sequence type
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Figura 3. Perfil de resistencia fenotípico y genotípico de las 46 cepas de Salmonella Infantis. En 
el perfil de resistencia fenotípico una caja negra indica la resistencia, la caja de color blanco indica 
sensibilidad, la caja de color gris claro indica susceptibilidad intermedia; además la resistencia al disco 
puede estar dado por genes cromosómicos (*) o plasmídicos (**). En el perfil de resistencia genotípico, 
para plásmido y cromosoma una “X” es presencia del gen(es) y la no presencia en blanco

* marA/R, soxR/S, acrB, sdiA, H-NS,acrA, mdsA/C,CRP, golS, patA, MdtK, emrB/R, gyrA (D87Y)
** dfrA1, sulf1, tet(C), CTX-M-65 
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El estudio presenta la limitación de no haber analizado 
muestras de las 24 regiones de Perú, lo que hubiera 
mejorado su representatividad. A pesar de ello, las cepas 
recibidas han permitido detectar la circulación de los genes 
responsables de la multidrogoresistencia de Salmonella 
Infantis productoras de BLEE. Además, los recursos 
económicos con los que se disponía permitieron secuenciar 
un número limitado de cepas. Pese a estas limitaciones el 
estudio brinda información sobre un mayor número de cepas 
que los disponibles actualmente en las bases de datos. 

En conclusión, se logró describir los patrones de resistencia 
en las muestras remitidas al Instituto Nacional de Salud; 
además, el uso del secuenciamiento permitió identificar genes 
de resistencia asociados a otros grupos de antimicrobianos 
que no estaban incluidos en las recomendaciones de la 
CLSI (11). El secuenciamiento es la herramienta de elección 
ya que brinda información necesaria para determinar el 
patrón de resistencia completo, lo que podría servir para 
trazar una apropiada estrategia de salud pública en Perú. 
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Figura 4. Genes de resistencia antimicrobiana vinculados con los antibióticos estudiados (*) contra Salmonella Infantis 
mediante secuenciamiento genético de nueva generación. En el perfil de resistencia genotípico una caja negra indica la 
presencia del gen de resistencia y la caja de color blanco ausencia del gen. 
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