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La vigilancia genómica consiste en el monitoreo de patógenos mediante la secuenciación de su material genético, lo que permite identificar y caracterizar
microorganismos de interés clínico y ambiental, incluyendo aquellos de difícil aislamiento o manejo mediante métodos convencionales de cultivo. En este
contexto, las tecnologías de secuenciación masiva de tercera generación, como Oxford Nanopore, representan una alternativa para la obtención de
lecturas largas en tiempo real, facilitando una caracterización más completa de los genomas y mejorando la identificación de las especies y de los
mecanismos genéticos asociados, como los determinantes de resistencia antimicrobiana. Desde el Laboratorio de Genética Molecular Bacteriana se ha
venido implementando la tecnología Oxford Nanopore con el propósito de fortalecer las estrategias de vigilancia genómica y caracterización molecular de
diferentes patógenos bacterianos, entre otros. Su incorporación busca optimizar la detección de especies de importancia clínica y ambiental, así como la
identificación de mecanismos de resistencia antimicrobiana, contribuyendo al desarrollo de herramientas que apoyen la vigilancia epidemiológica y la toma
de decisiones en salud pública.

Vigilancia genómica a gran escala y mayor accesibilidad
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Figura 2.
Resultados
parciales para la
identificación de T.
pallidum pallidum en
muestras de
pacientes, utilizando
secuenciación
dirigida.

Figura 3. Perfiles parciales
de MLST para asilamientos
ambientales de aguas
residuales.

Figura 1.
Determinación
preliminar de LoD y
LoQ para la
identificación de
Treponema pallidum
pallidum a través de
secuenciación dirigida.
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Figura 4. Tomado de 1. Figura
resumen explicando el
movimiento de genes de
resistencia a través de elementos
móviles.
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