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Un método predice la resistencia a
antibidéticos de una bacteria estomacal que
porta la mitad de la poblacion mundial

® Un estudio del CSIC emplea la gendémica para predecir con
precision la resistencia a farmacos de ‘Helicobacter pylori’,
una bacteria que puede causar gastritis, ulceras y un mayor
riesgo de cancer

m | os resultados, que anticipan la resistencia a dos farmacos
con total fiabilidad, permitiran reducir la tasa del 25% de
tratamientos fallidos asociada a estas resistencias
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Recreacion de la bacteria ‘Helicobacter pylori’ alojada en la mucosa que reviste el estdmago. / iStock

Un estudio liderado por el Instituto de Biomedicina de Valencia (IBV), del Consejo
Superior de Investigaciones Cientificas (CSIC), y el National Reference Center for
Campylobacters and Helicobacters (Francia), ha logrado un hito en el tratamiento de
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Helicobacter pylori, una bacteria que afecta a la mitad de la poblacién mundial. En un
estudio publicado en la revista The Lancet Microbe, el equipo describe un método capaz
de predecir con un 100% de precisidn la resistencia a claritromicina y levofloxacino, dos
antibidticos clave en el tratamiento. En lugar de realizar cultivos de la bacteria, este nuevo
método utiliza la secuenciacion gendmica para identificar mutaciones especificas que
avanzan la resistencia, lo que permite saber con antelacidon qué tratamiento serd mas
eficaz para cada paciente de forma mas rapida y precisa.

Helicobacter pylori es una bacteria que vive en el estémago y que puede sobrevivir en un
ambiente muy acido. Es una de las infecciones crénicas mas comunes en humanos: se
estima que mds del 50% de la poblacién mundial la porta, aunque muchas personas nunca
presentan sintomas. Cuando lo hacen, provoca gastritis y Ulceras pépticas, y, a largo
plazo, aumenta el riesgo de cancer gastrico y un tipo raro de linfoma estomacal.

En la actualidad, los tratamientos buscan erradicar la bacteria para evitar complicaciones
mas graves. La mayoria combina antibidticos contra H. pylori con farmacos para proteger
el estémago. “Los tratamientos para erradicar Helicobacter pylori fallan en alrededor de
un 25% de casos, generalmente debido a bacterias resistentes a alguno de los antibidticos
usados”, explica Iitaki Comas, profesor de investigacion del CSIC en el IBV que lidera el
estudio.

Tradicionalmente, la técnica de laboratorio empleada para determinar la posible
resistencia de la bacteria ante determinados medicamentos es el cultivo bacteriano. Este
método consiste en cultivar una bacteria, es decir, en proporcionarle un ambiente éptimo
para que se multiplique, y asi obtener una poblacién bacteriana lo suficientemente
grande para facilitar el diagndstico. En el caso de H. pylori, este proceso es especialmente
dificil y sus resultados dificiles de replicar entre laboratorios.

Sin embargo, “en nuestro proyecto analizamos el ADN gendmico de la bacteria para
detectar si es resistente a ciertos antibidticos. En lugar de usar métodos tradicionales de
laboratorio para determinar su sensibilidad a antibidticos, que requieren cultivar la
bacteria, empleamos la secuenciacidn genémica para identificar mutaciones especificas
gue indican resistencia”, resume Comas.

Saber qué tratamiento sera mas eficaz

El objetivo es saber con antelacién qué tratamiento serd mas eficaz para cada paciente
de forma mas rdpida y precisa. “El estudio ha demostrado que es posible predecir con un
100% de precision la resistencia a claritromicina y levofloxacino, dos antibidticos clave en
el tratamiento de Helicobacter pylori”’, revela Francisco José Martinez, investigador
doctoral en el IBV-CSIC y uno de los autores principales del trabajo. Con estos resultados
han creado un catdlogo de mutaciones genéticas que permite diagnosticar la resistencia
sin necesidad de cultivar la bacteria, sélo con un andlisis para conocer su genoma.
Ademads, han estimado la prevalencia global de estas resistencias, revelando diferencias
importantes entre regiones del mundo.

“La principal ventaja de este método es que evita realizar el cultivo de la bacteria, muy
dificil de realizar en el caso de Helicobacter pylori”, asegura Alvaro Chiner, investigador
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en la Fundacion para el Fomento de la Investigacidn Sanitaria y Biomédica de la
Comunitat Valenciana (Fisabio) y también autor principal del estudio. “Aunque requiere
un cultivo positivo (confirmacion de presencia bacteriana en una muestra) para obtener
el genoma de la bacteria, no es necesario hacer cultivos adicionales para identificar
resistencias, lo que ahorra tiempo y recursos. Ademas, el método es mas preciso y
reproducible, evitando los errores asociados a las pruebas tradicionales”, puntualiza.

Aplicacion global y escalable

Segun los investigadores, esta técnica permite una aplicacion global y escalable, ya que
puede integrarse en plataformas de diagndstico gendmico y adaptarse a las necesidades
de cada region. “Esta tecnologia puede utilizarse en el diagnéstico clinico para seleccionar
el tratamiento mas adecuado desde el inicio”, razona Ifiaki Comas. En su opinién, la
progresiva implantacién de la secuenciacién genética en hospitales, sobre todo a partir
de la pandemia de covid-19, permitiria integrar este analisis para Helicobacter pylori.

“También es util para la vigilancia epidemioldgica de la resistencia a antibidticos y para el
desarrollo de nuevas estrategias terapéuticas”, afiade Comas. A largo plazo, los
investigadores confian en que podria contribuir a reducir el fracaso terapéutico y mejorar
el control de infecciones por Helicobacter pylori en todo el mundo.

El proyecto forma parte de un consorcio internacional financiado y liderado por Contanza
Carmago, del Instituto Nacional del Cancer de los Estados Unidos. Ademds de la
Fundacidn Fisabio, el proyecto ha contado con la colaboraciéon de otras instituciones
cientificas de Espaiia, Francia, Japdn y Estados Unidos. En su financiacién han contribuido
el Consejo Europeo de Investigacion (ERC) y el Ministerio de Ciencia, Innovacion vy
Universidades. El laboratorio de Ifiaki Comas en el IBV-CSIC forma parte del CIBER en
Epidemiologia y Salud Publica del Instituto de Salud Carlos Il y de la Plataforma Tematica
Interdisciplinar (PTI) Salud Global del CSIC.
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