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Resumen 

Los genes de resistencia a antibióticos (GRAs) representan una preocupación global, 

especialmente en suelos agrícolas, donde actúan como reservorios que facilitan la 

diseminación de resistencia a los antimicrobianos. Este artículo de revisión explora los 

principales orígenes, como fertilizantes orgánicos, inorgánicos y aguas residuales, así como 

los mecanismos de diseminación, con énfasis en la transferencia horizontal de genes y los 
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elementos genéticos móviles. Además, se examinan los esfuerzos de países desarrollados 

como China y Estados Unidos para comprender esta problemática, resaltando la interacción 

entre GRAs, suelos agrícolas y cultivos, la cual podría impactar la salud pública al transferir 

resistencia a los alimentos. Dada la limitada información disponible sobre esta temática en 

regiones como Latinoamérica y Centroamérica, se subraya la necesidad de investigaciones 

en países poco explorados como Panamá, donde la agricultura es crucial para la economía y 

la seguridad alimentaria. El propósito de esta revisión es fomentar estudios futuros que 

profundicen en la relación entre los GRAs y las prácticas agrícolas, contribuyendo a una 

mejor comprensión de su impacto en regiones donde la agricultura es fundamental para la 

economía y la seguridad alimentaria. 

Palabras clave: agricultura, microbiología, suelo 

Abstract 

Antibiotic resistance genes (ARGs) represent a global concern, especially in agricultural 

soils, where they act as reservoirs that facilitate the spread of antimicrobial resistance. This 

review article explores the main sources, such as organic fertilizers, inorganic fertilizers, and 

wastewater, as well as the mechanisms of dissemination, with emphasis on horizontal gene 

transfer and mobile genetic elements. In addition, the efforts of developed countries such as 

China and the United States to understand this problem are examined, highlighting the 

interaction between GRAs, agricultural soils and crops, which could impact public health by 

transferring resistance to food. Given the limited information available on this topic in 

regions such as Latin and Central America, the need for research in underexplored countries 

such as Panama, where agriculture is crucial for the economy and food security, is 

highlighted. The purpose of this review is to encourage future studies that delve deeper into 

the relationship between GRAs and agricultural practices, contributing to a better 

understanding of their impact in regions where agriculture is fundamental to the economy 

and food security. 
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INTRODUCCIÓN 

La resistencia a los antibióticos (RA), es considerada como una problemática global para la 

salud pública en constante expansión. Se estima que, para el 2050, las infecciones con este 

tipo de resistencia podrían causar hasta 10 millones de muertes anuales, causando impactos 

económicos y sociales devastadores, que podrían llevar para el 2030 hasta 24 millones de 

personas a la pobreza extrema. Aunque históricamente la resistencia a los antibióticos se ha 

relacionado únicamente con la medicina clínica, ahora es evidente que el uso de antibióticos 

en la agricultura también desempeña un papel central en esta problemática, ya que esta puede 

impulsar la propagación de genes de resistencia a antibióticos (GRAs) en los ecosistemas 

naturales y la cadena alimentaria (Word Health Organization, 2019; Food and Agriculture 

Organization of the United Nations, 2018). 

Uno de los ecosistemas naturales en el que se ha presentado especial interés para el estudio 

de la presencia de GRAs, en los últimos años son los suelos, en especial los suelos agrícolas 

que, debido a su alta diversidad microbiana, son considerados un reservorio crítico de estos 

genes. Estas resistencias pueden originarse tanto de microorganismos autóctonos como de 

factores externos, como estiércol, lodos residuales y agua reciclada (Wu et al., 2023). De 

igual forma, se han destinado esfuerzos al estudio de la transferencia horizontal de genes 

(THG) de resistencia a antibióticos en estos suelos, la cual es facilitada por elementos 

genéticos móviles (EGM) como plásmidos y transposones, incrementando la dispersión de 

este tipo de resistencia a nivel global (Zalewska et al., 2021). 

Al ser los suelos la principal fuente natural de GRAs, la diseminación de estos genes en 

suelos utilizados para la agricultura tiene un efecto sobre la seguridad alimentaria y la salud 

de las personas, ya que estos pueden ser transportados a través de cultivos, agua de riego y 

aerosoles, contaminando cuerpos de agua y contribuyendo a la propagación de bacterias 

resistentes a antibióticos (BRA) (Forsberg et al., 2012). Este vínculo entre la agricultura y la 

salud pública refuerza la necesidad de un enfoque integrado "One Health" que involucre la 

relación entre salud humana, animal y ambiental (Wang et al., 2021). 
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En regiones como Europa, se han implementado estrategias integrales para combatir la 

resistencia a los antibióticos en diversas matrices, incluidos los suelos agrícolas. Un ejemplo 

destacado es el Plan Nacional frente a la Resistencia a los Antibióticos de España (PRAN, 

2022), diseñado para minimizar el riesgo de selección y diseminación de estas resistencias. 

En América Latina, por el contrario, los estudios se enfocan principalmente en su relación 

con la medicina clínica (Gonzales-Rodríguez et al., 2022), la veterinaria (Hernández et al., 

2023) y las aguas (Calizaya et al., 2023). 

En Panamá, investigaciones como la de Ramírez-Bayard et al. (2023), donde analizaron 

genes de resistencia a tetraciclinas en muestras ambientales, animales y humanas, representan 

avances notables. Sin embargo, los estudios centrados en suelos agrícolas son escasos, a pesar 

de su relevancia para comprender el impacto global de la resistencia a antibióticos. Forsberg 

et al. (2014) demostraron que los suelos agrícolas y los pastizales presentan resistomas 

variados, lo que resalta la importancia de ampliar estas investigaciones y abordar este tipo de 

matrices. 

Por ello, mediante la recopilación y análisis de la literatura reciente sobre las principales 

fuentes de GRAs en suelos agrícolas, los métodos más utilizados para su determinación, la 

interacción que puede existir entre los GRAs con el suelo y los cultivos que podrían 

representar un riesgo para la salud pública, se busca promover investigaciones futuras en 

regiones de Latinoamérica y Centroamérica, como Panamá, las cuales cuentan con limitada 

información sobre este tema. De esta forma, se podría identificar la abundancia de GRAs y 

su relación con las prácticas agronómicas, en estas regiones donde la agricultura es uno de 

los sectores económicos más importantes. 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

Para la elaboración de este artículo de revisión, se emplearon 40 documentos, los cuales 

fueron seleccionados mediante una búsqueda exhaustiva de literatura científica utilizando 

bases de datos y buscadores especializados, como PubMed, Scielo, Google Scholar, 

American Chemical Society (ACS), MDPI y ScienceDirect. Se dio prioridad a la selección 
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de artículos publicados, principalmente, en los últimos 10 años. Además, se incorporaron 

datos provenientes de organismos internacionales, como la Organización de las Naciones 

Unidas para la Alimentación y la Agricultura (FAO) y la Organización Mundial de la Salud 

(WHO, por sus siglas en inglés). 

Las búsquedas se llevaron a cabo empleando operadores booleanos y combinaciones de 

palabras clave y frases relevantes, tales como “genes de resistencia a antibióticos”, 

“resistencia antimicrobiana”, “suelos agrícolas”, “resistoma de suelos” y “resistencia a 

antibióticos en entornos ambientales”. Dentro de los criterios de elección de los artículos se 

contemplaron artículos originales, revisiones sistemáticas y documentos técnicos de 

organismos oficiales relacionados con el tema. 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Origen y diseminación de GRAs en suelos agrícolas 

Los GRAs en suelos agrícolas provienen de múltiples fuentes antropogénicas, siendo una de 

las principales el uso de fertilizantes orgánicos como estiércol, lodos de depuradora y aguas 

residuales tratadas que contienen bacterias resistentes y están estrechamente relacionadas con 

la agricultura. Estas aplicaciones introducen GRAs y EGMs al microbioma del suelo, 

favoreciendo su persistencia y propagación hacia otros ecosistemas (Karkman et al., 2018; 

Zhu et al., 2021). 

Para la determinación de estos genes se pueden emplear diversos métodos y técnicas 

moleculares. En la Tabla 1, se puede observar que, de un total de 13 artículos consultados, la 

técnica más empleada en los últimos 10 años para la determinación de GRAs es la Reacción 

en Cadena de la Polimerasa en Tiempo Real (Figura 1) (qPCR, por sus siglas en inglés), todo 

esto porque proporciona una detección y cuantificación muy sensibles de estos genes en 

muestras ambientales, lo cual permite que sea un método comparable entre estudios y 

matrices (Abramova et al., 2023).  
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Figura 1 

Proceso para la detección y cuantificación de GRAs por qPCR en muestras ambientales. 

 

 

En los últimos años el uso de técnicas como la secuenciación de nueva generación (NGS, por 

sus siglas en inglés) ha cobrado gran interés debido a la cantidad de información que pueden 

proporcionar sobre este tipo de genes, con algunas limitaciones como la falta de protocolos 

estandarizados, los datos que se generan son semicuantitativos, el límite de cuantificación es 

pobre y se requiere un conocimiento avanzado en el uso de herramientas bioinformáticas,  

(Florensa et al., 2022; Abramova et al., 2023). 

Se ha evidenciado que las aguas residuales son vectores importantes de GRAs, ya que incluso 

después de tratamientos avanzados persisten genes y bacterias con estas resistencias, lo cual 

sugiere que su uso en el riego agrícola debe considerarse con especial cuidado, ya que las 

mismas pueden actuar como fuentes de resistencia a antibióticos y puede ser promotor de 

una mayor diseminación de GRAs (Karkman et al., 2018). 
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La administración directa de antibióticos en sistemas ganaderos intensivos, granjas de cerdos 

y pollos causa una alta presión selectiva, que genera la proliferación de bacterias resistentes 

y la transferencia de GRAs al ambiente, siendo las dos últimas donde se presentan, 

generalmente las mayores abundancias de este tipo de genes (He et al., 2020; Farooq et al., 

2022). Además, se ha determinado que en desechos sólidos y líquidos de animales los niveles 

que se mantienen de algunos antibióticos representan una problemática, al poder generar una 

presión selectiva sobre la microflora propia de los animales, lo que propicia el incremento en 

la abundancia de GRAs que eventualmente llega a los suelos agrícolas a través de enmiendas 

agrícolas (Wang et al., 2022; Karwowska, 2024). 

Se ha demostrado que los suelos agrícolas presentan mayor frecuencia y abundancia de GRAs 

e IntI1, en comparación con los no agrícolas, diferencia atribuida a la constante incorporación 

de enmiendas agrícolas que mantienen GRAs y la selección microbiana inducida por la 

exposición a antibióticos Dungan et al., (2019). De igual manera, Forsberg et al. (2014) 

revelaron que los resistomas de este tipo de suelos son más complejos y están enriquecidos 

en GRAs relacionados con la resistencia a antibióticos de amplio espectro en comparación 

con los de suelos de pastizales. Estos datos sugieren, en cierto modo, que las prácticas 

agrícolas contribuyen significativamente al incremento de GRAs en el ambiente.  

En este mismo sentido, un estudio realizado por Chen et al., (2017), con suelos fertilizados 

con estiércol de cerdo se reportó la presencia de 34 GRAs adicionales e incrementos 

significativos en la abundancia de los GRAs (expresada en el número de copias GRAs/ gen 

16S rRNA) en comparación con las presentadas en suelos control (Sin estiércol de cerdo). 

De igual forma, McKinney et al., (2018) observaron que la abundancia de GRAs, 

especialmente sul1 y tet (W), se incrementaron significativamente cuando el suelo se fertilizó 

con estiércol de vaca en comparación con los controles y los que se fertilizaron con abonos 

inorgánicos.  

En los últimos años, la presencia de genes de resistencia a antibióticos (GRAs) en suelos 

agrícolas ha cobrado notable relevancia. Como se muestra en la Figura 2, de 21 artículos de 

investigación analizados, los países que lideran la mayoría de estos estudios son 

desarrollados, destacando China, donde se ha realizado el 62% de estas investigaciones. Estos 
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estudios han evaluado una amplia variedad de GRAs, principalmente aquellos que confieren 

resistencia a tetraciclinas (Tabla 1). Estas investigaciones abarcan suelos, vegetales y otras 

matrices que pueden estar en contacto con suelos agrícolas y cultivos, con el propósito de 

comprender la magnitud de esta problemática y su relación con la resistencia a los 

antimicrobianos. 

Figura 2 

Distribución geográfica de las investigaciones sobre GRAs en suelos agrícolas. 
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Tabla 1.  

GRAs en entornos agrícolas: Matrices evaluadas, genes determinados y técnicas de 

detección empleadas. 

Matriz GRAs determinados Técnicas Referencia 

Suelo y aguas 

residuales   

ermB, qnrA, sul1, tetA, tetW, tetX, 

intI1 y 16S rRNA. 
qPCR 

(Burch et al., 

2017) 

Suelo, tomate y 

aguas 

intl1, sul1, tetM, qnrS1, mecA, 

blaTEM, blaCTX-M-32, blaOXA-58, 16S 

rDNA. 

qPCR, NGS 
Cerqueira et al., 

2019a 

Suelo, tomate, 

lechuga, habas 

intl1, blaTEM, sul1, qnrS1, blaCTX-

M-32, tetM, blaOXA-58, mecA, 16S 

rDNA. 

qPCR, NGS 
Cerqueira et al., 

2019b 

Suelo, habas 

intl1, sul1, tetM, qnrS1, mecA, 

blaTEM, blaCTX-M-32, blaOXA-58, 16S 

rDNA. 

qPCR, NGS 
Cerqueira et al., 

2019c 

Suelo  
16S rRNA, blaCTX-M-1, ermB, intI1, 

sul1, tetB, tetM, tetX. 
qPCR 

(Dungan et al., 

2019) 

Suelo 
16s rRNA, intI1, blaCTX-M-1, ermB, 

sul1, tetA, tetW, tetX 
qPCR 

(McKinney et al., 

2018) 

Suelo y agua de 

riego 

tetA, tetB, tetC, tetE, tetM, tetO, 

tetS, tetX, sulI, sulII, sulIII, 

16SrRNA. 

qPCR 
(Pan & Chu., 

2018) 

Suelo 

sul1, ermB, vanA, aph(3')-IIa, 

aph(3′)-IIIa, blaTEM-1 and tetW, 

16S RNA. 

qPCR 
(Radu et al., 

2021) 



 

225 
 

 

Vol. 5 (2) abril – septiembre 2025, pp. 216-232, ISSN-L 2710-7469

 

Suelo 

ampC, blaTEM, blaCTX-M, blaSOF, 

fox5, pbp, blaPAO, aadA1, aadA2, 

aphA3, aph(2′)-Id, aac, mphB, 

mphA, vgaB, ermK, msrA, oleC, 

vatE, vgb, mexF, mexE, oprJ, 

pmrA, sulI, sulII, tetT, tetW, tetB, 

tetR, tetQ, tetV, tetU, tetD, tetE, 

vanWG, vanA, vanD, vanSB, 

vanG, bacA, tolC, fosX, marR, 

tnpA, IS613 y intI1, intI2. 

qPCR y NGS (Shi et al., 2020) 

Suelo 
tetA, tetG, tetM, tetO, tetW, sulI, 

sulII, qnrS, intI1 y 16S rRNA. 
qPCR (Sun et al., 2020) 

Suelo y 

vegetales 

tetA, tetC, tetE, tetK, tetL, tetA/P, 

tetG, tetM, tetO, tetQ, tetS, tetT, 

tetW, tetB/P, tetX, blaCTX-M, 

blaTEM, blaSHV, 

blaampC, sulI, sulII, sulIII, qnrA, 

qnrB, qnrS, ereA, ereB, mphA, 

intI1. 

PCR, qPCR 
(Wang et al., 

2015) 

Agua residuales 

y suelo 

16S rRNA, intI1, qnrS, and 

blaOXA‐10. 
qPCR 

(Zammit et al., 

2020) 

Suelo y estiércol  

tetA, tetM, tetQ, tetX, sul1, sul2, 

blaTEM, oqxB, qnrS, ermB, 

ermC, drA7, cfr y strB. 

PCR, qPCR (Zhu et al., 2021) 

 

Interacción entre GRAs, suelos agrícolas, cultivos y su impacto en la salud. 
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En los últimos años, se ha incrementado la preocupación de que la resistencia a los 

antibióticos en el  ambiente pueda alcanzar a los humanos a través de la exposición a cultivos 

que interaccionen con suelos, agua u otras matrices ambientales con una abundancia 

significativa de GRAs, debido a que bacterias hospedadoras de GRAs pueden ser absorbidas 

por las plantas desde el suelo de la rizosfera y diseminarse por mecanismos de THG (Figura 

3), que es la principal forma de transferir resistencia a antibióticos por elementos genéticos 

móviles como los transposones e integrones (Wang et al., 2022).  

 

Figura 3 

Fuentes de diseminación de GRAs en suelos agrícolas y su transmisión a cultivos y humanos. 

 

Se ha determinado que los GRAs pueden pasar del suelo u otras matrices ambientales, como 

el agua de riego, a diversas partes de cultivos como el tomate, habas y lechugas, aunque en 

niveles que representan entre 1 a 10% de los encontrados en el suelo y las raíces de las plantas 

(Cerqueira et al., 2019a; Cerqueira et al., 2019b; Cerqueira et al., 2019c).  
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De igual forma, en lechugas obtenidas por manejos orgánicos y convencionales se ha 

encontrado que en las obtenidas con métodos orgánicos la abundancia de GRAs puede ser 

hasta ocho veces mayor que en las obtenidas con métodos convencionales (Zhu et al., 2017). 

Por su parte, Wang et al. (2015), con plantas de lechuga y endibias sembradas en suelos 

fertilizados con estiércol, observaron que las abundancias de genes como SulI, tetG, tetC, 

tetA y tetM fueron menores en los suelos donde estaban estos cultivos que donde no se 

encontraban. 

Se ha analizado la transferencia de GRAs desde el suelo al arroz, evidenciando que el uso de 

estiércol de cerdo incrementa significativamente la abundancia de genes de resistencia a 

tetraciclinas en el sistema suelo-arroz (Li et al., 2024). Por su parte, Xu et al. (2024) 

determinaron que, al aplicar compost a cultivos de arroz, no mostraron diferencias 

significativas entre los tratamientos y el control en la diversidad de GRAs en los granos de 

arroz. Sin embargo, se detectaron genes de resistencia a betalactámicos (KPC, cphA), 

multifármacos (mexF) y sulfonamida (sul1, sul2) en las partes aéreas y subterráneas de la 

planta e identificaron 76 subtipos de GRAs y 9 de elementos genéticos móviles (EGMs) en 

muestras de compost, suelo y distintas partes de plantas de arroz, destacando la importancia 

de evaluar su impacto en la salud pública.  

Aunque diversos estudios señalan, principalmente, a las enmiendas orgánicas como las 

responsables de promover incrementos en la abundancia de GRAs en suelos y cultivos, 

algunos estudios buscan comprender el rol que juegan los fertilizantes inorgánicos en la 

abundancia de GRAs (Han et al., 2023). Se ha observado que las mayores abundancias de 

estos genes pueden encontrarse en cultivos asociados con una fertilización química al 100% 

y que el uso de fertilizantes orgánicos a un 50% podría promover la migración de estos genes 

a través de los mecanismos de THG (Li et al., 2024). Otros estudios han mostrado que la 

fertilización química a largo plazo y el uso de estiércol pueden cambiar la diversidad 

microbiana, el resistoma del suelo y hacer que los GRAs sean más persistentes en el suelo 

(Xu et al., 2019). 

A pesar de los avances en la comprensión de la interacción entre los GRAs, el suelo y los 

cultivos, aún son necesarios mayores esfuerzos para esclarecer los mecanismos de 
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transferencia y acumulación de estos genes en cultivos destinados al consumo humano, ya 

que comprender estos procesos es clave para mitigar los riesgos asociados a la resistencia a 

los antimicrobianos y proteger la salud pública. 

 

CONCLUSIONES  

Este artículo de revisión resalta cómo los fertilizantes orgánicos, las aguas residuales tratadas 

y el uso excesivo de antimicrobianos en la ganadería contribuyen a enriquecer el resistoma 

de los suelos, facilitando la transferencia de GRAs a cultivos y eventualmente a la cadena 

alimentaria. Además, permite visualizar que, aunque se han logrado avances significativos 

en la identificación de fuentes, métodos y los genes más prevalentes en suelos agrícolas, los 

resultados subrayan la necesidad de una mayor comprensión de los mecanismos de 

transferencia horizontal de genes y su impacto en la salud humana.  

En este mismo contexto, hace énfasis en el notable interés y necesidad de los países 

desarrollados por conocer y entender la resistencia a antibióticos y mecanismos de 

transferencia de estos genes a los suelos, cultivos y otras matrices ambientales son una 

muestra de que los GRAs en suelos agrícolas representan un vínculo crítico entre las prácticas 

agrícolas y la salud pública. Con lo cual, se reitera la necesidad de que regiones de 

Latinoamérica y Centroamérica, como Panamá, dediquen recursos al estudio de la situación 

actual con respecto a la presencia de GRAs en los suelos destinados a la agricultura, una de 

las actividades más importantes de estas regiones, ya que estos pueden representar un riesgo 

para la salud pública. 
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