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Comentario al artículo 
“Mutaciones asociadas con 
resistencia a rifampicina o 
isoniazida en aislamientos 
clínicos de M. tuberculosis 
de Sonora, México” de 
Enrique Bolado-Martínez y 
colaboradores

Señor editor: Hemos leído con gran interés 
el artículo de Bolado-Martínez y colabora-
dores1 que describe el análisis de regiones 
específicas de genes asociados con resis-
tencia a isoniazida (INH) o rifampicina 
(RIF) en 22 aislamientos de Mycobacterium 
tuberculosis, en Sonora, México. En este 
estudio se detectaron mutaciones en los 
genes inhA, ahpC-oxyR, katG y rpoB y espe-
cíficamente se encontraron dos mutaciones 
en el gen rpoB: S456L y H451Y.

 Se ha descrito que más de 90% de los 
aislamientos resistentes a RIF presentan 
mutación dentro de la región determinan-
te de resistencia a RIF(RRDR), la cual es 
una región de 81 pb del gen rpoB que com-
prende del codón 507 al 533. Las muta-
ciones ocurren más frecuentemente en los 
codones 526 y 531.2 De hecho, la mutación 
S531L es la más comúnmente asociada 
con resistencia a RIF en el mundo3-5 e, 
incluso, se ha reportado en varios estados 
de México.6-14 Por otro lado, la mutación 
H526Y, la segunda en frecuencia a nivel 
mundial, se ha reportado en Durango,6 
Ciudad de México,6,10 Nuevo León,9,11,12,14 

Tamaulipas 12 y Veracruz.13

 La resistencia a RIF se detectó 
inicialmente en cepas de Escherichia coli 
con mutaciones puntuales en rpoB,15 lo 
cual dio lugar al estudio de este gen en 
micobacterias resistentes a RIF.16 Por ello, 
se han usado dos clasificaciones para la 
numeración de los codones de rpoB de 
M. tuberculosis: el sistema que deriva de 
las mutaciones homólogas en E. coli, en el 
cual el RRDR comprende de los codones 
507 al 533, y el sistema que deriva del 
genoma de M. tuberculosis, cuyo RRDR 
comprende de los codones 432 al 458.17 
Actualmente, es más utilizada la nomen-
clatura que deriva de E. coli.
 Tomando en consideración lo an-
terior, en el trabajo de Bolado-Martínez 
y colaboradores1 se detectaron ocho 
aislamientos resistentes a RIF. Los au-
tores reportan que cuatro aislamientos 
presentaron la mutación BS456L y dos la 
mutación BH451Y;  esta última se indica 
como una mutación no reportada previa-
mente. En esta descripción, los autores 
usaron la nomenclatura que deriva de 
M. tuberculosis, sin embargo, estas dos 
mutaciones corresponden en realidad a 
las mutaciones S531L y H526Y, respecti-
vamente, en la nomenclatura que deriva 
de E. coli, las cuales han sido ampliamente 
descritas en México y en el mundo.
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Respuesta al comentario 
al artículo “Mutaciones 
asociadas con resistencia 
a rifampicina o isoniazida 
en aislamientos clínicos de 
M. Tuberculosis de Sonora, 
México”

Señor editor: Por este medio, los abajo 
firmantes y autores del trabajo titulado 
“Mutaciones asociadas con resistencia a 
rifampicina o isoniazida en aislamientos 
clínicos de M. tuberculosis de Sonora, Méxi-
co”, le informamos que después de revisar 
y discutir la carta enviada por Flores-Tre-

viño Samantha y Garza-González Elvira, 
así como la literatura correspondiente, 
expresamos nuestra aceptación a sus 
observaciones, por lo que en lo sucesivo 
utilizaremos ambas clasificaciones mole-
culares para la discusión de nuestros resul-
tados. No obstante lo anterior, destacamos 
que la finalidad de nuestro trabajo, más 
allá de la intención de profundizar en la 
identificación de mutaciones específicas, 
fue iniciar la caracterización genotípica 
de cepas clínicas de M. tuberculosis resis-
tentes a isoniazida o rifampicina aisladas 
en Sonora, México,1 principalmente para 
fortalecer el monitoreo de la tuberculosis 
multidrogorresistente2 en nuestro país. El 
otro aspecto relevante de nuestro trabajo 
es que al analizar seis aislamientos clínicos 
en los que no se obtuvo un perfil fenotípico 
de resistencia a fármacos, dos de ellos 
presentaron mutaciones asociadas con 
resistencia a isoniazida o rifampicina. De 
igual manera, destacamos que en cuatro 
de las cepas no se detectaron mutaciones 
asociadas con resistencia a esos fármacos, 
dentro de las regiones analizadas y más 
frecuentemente evaluadas en este tipo 
de estudios,3-5 incluso para el diseño de 
nuevos protocolos de evaluación de la 
farmacorresistencia en M. tuberculosis.6-7 
Finalmente, consideramos que la discu-
sión y conclusiones de nuestro artículo 
son pertinentes ya que hemos identificado 
nuevas mutaciones en la región intergé-
nica ahpC-oxyR, particularmente en una 
región (-12 a -17), región en donde se han 
detectado mutaciones asociadas con per-
files de resistencia a isoniazida.5 En virtud 
de lo antes expuesto, consideramos que es 
recomendable realizar la caracterización 
genotípica sistemática de todas las cepas 
clínicas de M. tuberculosis que presenten 
resistencia a cualquier fármaco antitu-
berculoso, en Sonora, México y en otras 
regiones geográficas del país.
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Letalidad por fiebre 
manchada por Rickettsia 
rickettsii en pacientes de 
un hospital pediátrico del 
estado de Sonora, 2004-2012

La fiebre manchada por Rickettsia rickettsii 
(FMRR) es la más letal de las infecciones 
del grupo de fiebres manchadas.1-2 Si bien 
la enfermedad puede ocurrir en cualquier 


