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Resumen
Introducción: El aumento significativo de especies micobacterianas descritas como 
agentes patógenos implicó la necesidad de implementar métodos de  identificación 
más avanzados que permitan acortar el tiempo diagnóstico. Desde el punto de vista 
clínico, es importante diferenciar el complejo Mycobacterium tuberculosis (MTBC) del 
resto de las especies micobacterianas no tuberculosas (MNT), con el fin de aplicar tra-
tamiento específico. 
Objetivo: Identificar aislados micobacterianos procedentes de muestras clínicas pul-
monares y extrapulmonares por las técnicas diagnósticas SD BIOLINE TB Ag MPT64 y 
Genotype Mycobacterium CM/AS. 
Material y métodos: Se recibieron 3.604 muestras clínicas procedentes de pacientes 
sintomáticos durante el período comprendido entre enero 2018–enero 2024. Estas fue-
ron procesadas en el Laboratorio Nacional de Referencia e Investigaciones de Tubercu-
losis, Lepra y Micobacterias del Instituto de Medicina Tropical “Pedro Kourí” (IPK). Pa-
ra la identificación de MTBC, se utilizó el test inmunocromatográfico SD TB Ag MPT64; 
para la identificación de MNT, las técnicas diagnósticas moleculares Genotype Myco-
bacterium CM/AS. 
Resultados: Del total de muestras procesadas, se obtuvieron 325 aislados micobac-
terianos; 252 (77,53%) identificados como MTBC y 73 (22,45%) especies micobacte-
rianas no tuberculosas. De estas, la de mayor frecuencia de aislamiento fue: Myco-
bacterium fortuitum 19 (26,02%), Mycobacterium avium 17 (23,80%) y Mycobacterium 
intracellulare 13 (17,80%). 
Conclusiones: Los resultados obtenidos reafirman que los métodos de identificación 
utilizados son adecuados, ambas técnicas logran el acortamiento del tiempo diagnós-
tico, lo que permite la implementación temprana del tratamiento adecuado, y así evitar 
la diseminación de la infección, sobre todo en pacientes con algún tipo de deterioro en 
su barrera inmunológica.
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Abstract
Introduction: The significant increase in mycobacterial species described as pathoge-
nic agents implied the need to implement more advanced identification methods that 
would shorten the diagnostic time. From a clinical point of view, it is important to diffe-
rentiate Mycobacterium tuberculosis complex (MTBC) from the rest of the nontubercu-
lous mycobacterial species (NTM), in order to apply specific treatment. 
Objective: Identify mycobacterial isolates from pulmonary and extrapulmonary clini-
cal samples using the SD BIOLINE TB Ag MPT64 and Genotype Mycobacterium CM/AS 
diagnostic techniques. 
Materials and methods: 3,604 clinical samples were received from symptomatic pa-
tients during the period between January 2018–January 2024. These were processed at 
the National Reference and Research Laboratory for Tuberculosis, Leprosy and Myco-
bacteria of the “Pedro Kourí” Institute of Tropical Medicine (IPK). For the identification of 
MTBC, the SD TB Ag MPT64 immunochromatographic test was used, and for the iden-
tification of NTM, the Genotype Mycobacterium CM/AS molecular diagnostic techni-
ques were used. 
Results: Of the total samples processed, 325 mycobacterial isolates were obtained; 252 
(77.53%) identified as MTBC and 73 (22.45%) nontuberculous mycobacterial species, 
of which the highest frequency of isolation was: Mycobacterium fortuitum 19 (26.02%), 
Mycobacterium avium 17 (23. 80%) and Mycobacterium intracellulare 13 (17.80%). 
Conclusions: The results obtained reaffirm that the diagnostic methods used are ade-
quate, both techniques achieve a shortening of the diagnostic time, which allows the 
early implementation of the appropriate treatment, thus avoiding the spread of the in-
fection, especially in patients with some type of deterioration in their barrier immuno-
logical.

Keywords: Mycobacterium tuberculosis complex (MTBC), SD BIOLINE TB Ag MPT64, Genotype Mycobacterium 

CM/AS, nontuberculous mycobacterial 

Introducción 
La tuberculosis (TB) está presente desde los inicios de la historia de la humanidad. Cada año mi-
llones de personas se ven afectadas por esta enfermedad, su incremento se debe en gran medi-
da al aumento de personas viviendo con VIH (PVVIH).1,2

Las micobacterias no tuberculosas (MNT) también juegan un papel importante como agen-
te causal de infecciones en humanos, su sintomatología es similar a la producida por la TB. Las 
MNT están ampliamente distribuidas en la naturaleza (suelo, aguas contaminadas, animales 
domésticos, soluciones e instrumentos quirúrgicos, entre otros), la transmisión de persona-per-
sona no está confirmada.3-5

La principal limitante de los métodos convencionales para el diagnóstico es el tiempo de cre-
cimiento (3-8 semanas). Desde el punto de vista clínico-diagnóstico, es muy importante diferen-
ciar el complejo Mycobacterium tuberculosis (MTBC) de las especies MNT,  con el fin de aplicar 
cuanto antes el tratamiento específico. Por lo tanto, se hace necesaria la implementación de mé-
todos de identificación de mayor sensibilidad, como es el caso del análisis inmunocromatográ-
fico SD BIOLINE TB que detecta el antígeno MPT64 segregado por las especies pertenecientes 
al MTBC durante el crecimiento en el cultivo y es uno de los métodos más recomendados en la 
literatura.6-10
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Para la identificación de MNT, ya existen técnicas de hibridación reversa y tecnología de son-
da en línea como los ensayos GenoType Mycobacterium CM y GenoType Mycobacterium AS 
(Hain Lifescience, Nehren, Alemania).11-13

El objetivo de este estudio fue identificar aislados micobacterianos a partir de muestras clí-
nicas pulmonares y extrapulmonares, utilizando los métodos diagnósticos SD BIOLINE TB Ag 
MPT64 y GenotypeMycobacterium CM/AS.

Material y métodos 
Se realizó un estudio descriptivo, retrospectivo de corte transversal en el período comprendido 
entre enero 2018 - enero 2024, en el Laboratorio Nacional de Referencia e Investigaciones de 
Tuberculosis, Lepra y Micobacterias (LNRI-TBLM) del Instituto de Medicina Tropical “Pedro Kou-
rí” (IPK), La Habana, Cuba. Se recibieron y analizaron un total de 3.604 muestras procedentes 
de pacientes sintomáticos, incluyendo PVVIH. El método de descontaminación se aplicó acor-
de a lo establecido en los laboratorios de micobacteriología según tipo de muestra. El cultivo se 
realizó en medio sólido Löwenstein-Jensen, posteriormente se incubó a 37°C, con lecturas se-
manales durante 8 semanas.14,15

En el caso de que se obtuviera algún crecimiento, se les realizó coloración de Ziehl-Neelsen 
para verificar la presencia de bacilos ácido alcohol resistente (BAAR). La identificación de MTBC 
se realizó por el ensayo inmunocromatográfico TB Ag MPT64 Rapid Device (Abbott Diagnos-
tics Korea Inc., Corea del Sur). Para la identificación de especies MNT, se utilizaron  los métodos 
genotípicos GenoType Mycobacterium CM y GenoType Mycobacterium AS, según las normas del 
fabricante.11-13

Aspectos éticos: Por el tipo de estudio que se realizó, no se requirió de consentimiento informa-
do de los pacientes involucrados en esta investigación. El trabajo se llevó a cabo en cabinas de 
bioseguridad clase II, según las normas y procedimientos de los laboratorios de micobacteriolo-
gía. Los nombres de los pacientes involucrados se mantuvieron de manera confidencial. No hubo 
conflicto de intereses entre los autores. El protocolo de investigación fue evaluado y aprobado 
por la Comisión Científica Especializada de Microbiología y el Comité de Ética de Investigación-
IPK.

Resultados
De las 3.604 muestras pulmonares y extrapulmonares procesadas de pacientes sintomáticos, 
se obtuvieron 325 (9%) aislados micobacterianos, 252 (77,53%) identificados como MTBC y 73 
(22,45%) especies micobacterianas no tuberculosas. La figura 1 muestra los resultados de la 
frecuencia de aislamiento pertenecientes MTBC y especies de MNT obtenidos en este periodo; 
como se puede observar, MTBC sigue siendo el mayor agente causal de infecciones en humano 
tanto pulmonar como extrapulmonar.
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Figura 1. 
Frecuencia de aislamiento de especies micobacterianas periodo 2018 - 2024.

Complejo Mycobacterium tuberculosis 

MTBC 
252  (77,53%)

MNT 
73 (22,45%)

Complejo Mycobacterium tuberculosis Micobacterias no tuberculosas

 
         Complejo Mycobacterium tuberculosis          Micobacterias no tuberculosis

En la Tabla 1, se muestran los resultados obtenidos de los 73 aislados clínicos de MNT identi-
ficados por especies mediante las técnicas Genotype Mycobacterium CM y Genotype Mycobac-
terium AS. Las especies de mayor frecuencia de aislamiento fueron: M. fortuitum 19 (26%), M. 
avium 17 (23,3%) y M. intracellulare 13 (17,8%).

Tabla 1. 
Resultados de la identificación de los aislados de MNT mediante los métodos  moleculares  Genotype Myco-
bacterium CM y GenoType Mycobacterium AS. 

Especies n %

M. fortuitum 19 26

M. avium 17 23,3

M. intracelullare 13 17,8

M. chelonae 7 9,6

M. simiae 6 8,2

M. smegmatis 5 6,8

M. scrofulaceum 3 4,1

M. gastri 1 1,4

M. abcsessus 1 1,4

M. kansasii 1 1,4

Total 73 100

La tabla 2 expone el total de especies identificadas según tipo de muestra. Como se puede 
observar, tanto en muestras pulmonares como extrapulmonares predomina el aislamiento de M. 
tuberculosis, lo que reafirma que este sigue siendo el mayor agente causal en humano, princi-
palmente en muestras pulmonares.
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Tabla 2. 
Identificación de especies micobacterianas aisladas según tipo de muestra.

Tipo de muestras Especies n %

Esputo (283) 

M. tuberculosis 219 77,38

M. avium 13 4,59

M. chelonae 8 2,82

M. fortuitum  18 6,36

M. intracellulare 11 3,89

M. scrofulaceum 2 0,71

M. simiae 6 2,12

M. smegmatis 5 1,77

M. abscessus 1 0,35

Lavado bronquial (9)

M. tuberculosis 9 100

M. tuberculosis 7 63,64

M. gastri 1 9,09

Biopsias (11)

M. kansasii 1 9,09

M. scrofulaceum 1 9,09

M. intracellulare 1 9,09

Liquido pleural (5) M. tuberculosis 5 100

*LCR (1) M. tuberculosis 1 100

Liquido ascitico (1) 
M. tuberculosis 1 100

M. tuberculosis 5 62,5

Orina (8) 
M. avium 2 25,00

M. fortuitum 1 12,50

Sangre (2)
M. avium 1 50,00

M. intracellulare 1 50,00

Secreción abscesos (4) M. tuberculosis 4 100

Exudado de lesión (1) M. tuberculosis 1 100

Total 325
*LCR, líquido cefalorraquídeo   

Discusión
La TB históricamente fue y sigue siendo un importante problema de salud pública. Las herra-
mientas diagnósticas convencionales para la identificación-discriminación entre MTBC y MNT 
tienen baja sensibilidad. Los frotis para detectar la presencia de BAAR no pueden discriminar 
MTBC de  MNT, y el tiempo de crecimiento en el cultivo es largo, lo que retarda el diagnóstico. 
Esto llevó a la urgente necesidad de encontrar pruebas diagnósticas de mayor sensibilidad y ra-
pidez.15

Las técnicas analíticas y moleculares, como la amplificación de ácidos nucleicos, genes 16S 
rRNA, sondas quimioluminiscentes, SM-MALDITOF, entre otras; son métodos costosos y que re-
quieren de mayor preparación del personal técnico-profesional. Por lo tanto, para la detección 
del MTBC se crea el ensayo “SD BIOLINE TB Ag MPT 64®” que es una prueba diagnóstica rá-
pida y que puede usarse en entornos de laboratorio sin muchos recursos. Pocos autores han in-
formado resultados falsos positivos al evaluar el antígeno MPT64. Sin embargo, también es muy 
importante identificar el aislamiento micobacteriano con resultado negativo a la prueba del an-
tígeno MPT 64, por cuanto podríamos estar en presencia de una especie micobacteriana no per-
tenecientes al MTBC, lo que hace que la conducta terapéutica a seguir sea diferente, pues las es-
pecies MNT requieren de tratamientos más específicos. La utilización de la prueba de detección 
rápida de antígeno SD Bioline MPT64 tiene gran potencial y facilita tomar decisiones rápidas y 
precisas para lograr un mejor manejo clínico de la infección.15
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La identificación tradicional de las MNT se basa en el análisis de las características fenotí-
picas, biológicas y bioquímicas tales como: morfología, velocidad de crecimiento, producción de 
pigmento, actividad enzimática y la utilización de sustratos. Muchas de estas técnicas requie-
ren varias semanas para obtener sus resultados, lo que atenta contra la necesidad de acortar el 
tiempo diagnóstico. Por esta razón, actualmente existen técnicas moleculares de mayor sensibi-
lidad y especificidad, las que permiten lograr un diagnóstico rápido y confiable.16

Respecto a los resultados obtenidos, no discrepan de los ya reportados en la literatura cien-
tífica tanto nacional como internacional, donde la mayor frecuencia de aislamiento correspon-
de al MTBC. Así, se confirma que este sigue siendo el agente infeccioso más importante dentro 
del Género Mycobacterium tanto en pacientes inmunocompetentes como inmunodeficientes es-
pecíficamente los PVVIH, pues este grupo de pacientes presentan un mayor riesgo de infección 
por el significativo deterioro en su barrera inmunológica.17-19

Las especies micobacterianas aisladas según tipo de muestra pulmonar y extrapulmonar re-
afirmaron lo anteriormente expuesto, donde MTBC (77,53%) fue el agente infeccioso con mayor 
porcentaje de aislamiento. Respecto a las especies micobacterianas no tuberculosas, se puede 
observar que según clasificación de Runyon las de mayor porcentaje de aislamiento fueron: Gru-
po III (M. avium y M. intracellulare) y Grupo IV (M. fortuitum, M. chelonae), resultados que con-
cuerdan con los ya reportados por otros autores.

La distribución de las MNT sigue parámetros regionales, sin embargo, en la mayoría de las 
zonas geográficas prevalecen dentro de las especies de crecimiento lento las pertenecientes al 
complejo M. avium-intracellulare (MAIC). Respecto a las de crecimiento rápido, prevalecen las 
especies asociadas al complejo M. fortuitum, tanto a infecciones pulmonares como extrapulmo-
nares. Son varios los factores de riesgo que influyen en este tipo de infección; entre ellos, perso-
nas con enfermedades preexistentes, factores conductuales como  fumadores, consumo exce-
sivo de alcohol, exposición a aerosoles, ingestión o contacto con aguas contaminadas, así como 
material quirúrgico infectado, factores genéticos que incluyen como fibrosis quística, deficien-
cias en la producción de proteínas de señalización inmunitaria, además de otras causas. Otro 
aspecto de interés son los factores de patogenicidad de estos microorganismos.20-23

Ciertamente, la incidencia y prevalencia de las MNT actualmente aumenta significativamen-
te, incluso en personas sin factor de riesgo. El aumento de casos de micobacteriosis coincide 
mundialmente con el declive de Mycobacterium tuberculosis y la aparición del Virus de Inmuno-
deficiencia Humana (VIH). Otro factor que ha influido es la aplicación de nuevas técnicas diag-
nósticas analíticas y moleculares en los laboratorios de micobacteriología que permiten obtener 
un mayor número de aislamientos microbiológicos e identificación más rápida y exacta.21

Las especies pertenecientes al complejo M. fortuitum son responsables de la mayor parte de 
las infecciones causadas por micobacterias no pigmentadas de crecimiento rápido (MNPCR). 
Sin embargo, no son muchos los reportes de estas especies asociadas como patógenos poten-
ciales en piel, tejidos blandos, y otras infecciones extrapulmonares; no porque no existan, sino 
porque los especialistas no asocian estos casos a infección micobacteriana. Desde el punto de 
vista clínico, las especies patógenas se consideran oportunistas mayores u oportunistas meno-
res según la mayor o menor incidencia en enfermedad humana.5,22,23

Reportes recientes describen que de 475 aislados de MNT procedentes de biopsias de piel y 
tejidos blandos, la MNPCR aislada con mayor frecuencia fue M. abscessus 184 (38,7%), segui-
da por M. fortuitum 150 (31,5%), y M. chelonae con 72 (15%). Otros estudios también describen 
la aparición de estas especies asociadas a infecciones postquirúrgicas, debido a instrumenta-
ción contaminada.24-27

Otros autores han reportado infecciones provocadas por MNT tanto de crecimiento lento co-
mo rápido en otorrinolaringología. La TB extrapulmonar más frecuente es en ganglios submaxilar 
y cervical, conjuntamente también existe un aumento de reportes de casos clínicos de linfade-
nitis provocados por MNT tanto en pacientes inmunocompetentes como inmunodeficientes.28,29
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Más recientemente, otro trabajo analizó 217 aislados de MNT procedentes de pacientes sin-
tomáticos respiratorios; de estos, 91 procedían de PVVIH lo que reafirma que son más suscepti-
bles a este tipo de infección. Las especies con mayor frecuencia de aislamiento fueron M. avium 
34 (37,4%) y M. intracellulare 57 (62,6%). La literatura científica describe el significativo aumen-
to del complejo MAI como agente causal de infecciones pulmonares y extrapulmonares.30,31

Conclusiones
Los resultados expuestos anteriormente reafirman que los métodos de identificación utilizados 
son adecuados. Ambas técnicas logran el acortamiento del tiempo diagnóstico, lo que permite 
la implementación temprana del tratamiento adecuado. MTB sigue siendo el mayor agente cau-
sal de infecciones por micobacterias en humanos. Los especialistas deben efectuar una búsque-
da más intensa de este tipo de infección ya sea pulmonar como extrapulmonar y tener en cuen-
ta que estas pueden aparecer tanto en pacientes inmunocompetentes o inmunodeficientes. De 
esta forma, se puede controlar la infección así como prevenir las peligrosas formas de disemina-
ción que generalmente tienen graves consecuencias, sobre todo en los grupos poblacionales de 
alto riesgo, en particular en los PVVIH. 

Financiamiento:  los autores declaran que el trabajo no tuvo financiamiento.
Conflictos de interés: los autores declaran que no tienen conflictos de intereses relacio-
nados con el tema de esta publicación.
Contribución de los autores: MSA: conceptualización, curación de datos, análisis for-
mal, metodología, software, redacción (borrador original), redacción (revisión y edición).  
LMMC: conceptualización, curación de datos, análisis formal, metodología, software, 
redacción (borrador original), redacción (revisión y edición).  GGL: metodología, soft-
ware, redacción (revisión y edición). MRMR: metodología, redacción (borrador original), 
redacción (revisión y edición). RDR: redacción (revisión y edición).

Los Editores en Jefe, Dr. Carlos Luna y Dr. Francisco Arancibia, realizaron el seguimien-
to del proceso de revisión y aprobaron este artículo.

Referencias 
1. Tiberi S, Carvalho AC, Sulis G et al. The cursed duet today: Tuberculosis and HIV-coinfection. Presse Med 2017;46: e23–

e39.
2. Farfán-Cano GG, Farfán Cano SG, Farfán Cano HR, Silva Rojas GA. Infecciones oportunistas asociadas a VIH. Rev Cien Ec 

2022;4(4):1. Doi: 10.23936/cienec.v4i4.71.
3. Cabello-Vílchez AM, Núñez-Ato RG. Aislamiento y Caracterización Molecular de Micobacterias No Tuberculosas en el 

Sistema de distribución de agua en un Hospital de Lima (Perú). Bio salud 2018;17(2):42-50. Doi: 10.17151/biosa.2018.17.2.1  
4. Cabello Vílchez AM, Núñez Ato RG. Aislamiento y caracterización molecular de micobacterias no tuberculosas en el siste-

ma de distribución de agua en un hospital de lima (Perú). Bio Salud 2018;17(2):7 – 24.
5. Esteban J,  Navas E. Tratamiento de las infecciones producidas por micobacterias no tuberculosas. Enferm Infecc Micro-

biol Clin 2018;36(9):586–92.
6. Gitti Z, Neonakis I, Fanti G, Kontos F, Maraki S, Tselentis Y. Use of the GenoType Mycobacterium CM and AS Assays To 

Analyze 76 Nontuberculous Mycobacterial Isolates from Greece. J Clin Microbiol 2006;44(6): 2244–6. Doi: 10.1128/
JCM.02088-05.

7. Yu  MC, Chen HY, Wu MH, Huang WL, Kuo YM, Yu FL. Evaluation of the rapid MGITTM TBc Identification test for culture 
confirmation of Mycobacterium tuberculosis complex strains. J Clin Microbiol 2011; 49:802–7. Doi: 10.1128/JCM.02243-10.

8. García Soler P, Nuñez Cuadro E, Milano Manso G, Ruíz Sanchez P. Identificación de Mycobacterium tuberculosis por inmu-
nocromatografía a partir de cultivos sólidos. Enferm Infecc Microbiol Clin 2011; 29(9):706–713. 

9. Kumar V, Tejashree A, Ranganath R. MPT64 Antigen detection for Rapid confirmation of Mycobacterium tuberculosis isola-
tes. BMC Research Notes 2011; 4:79. Doi: 10.1186/1756-0500-4-79.

10. Jyoti  A, Kumar G, Kumar A, Bhalla M, Sarin R, Prasad V. Utility of MPT64 Antigen Detection for Rapid Confirmation of 
Mycobacterium tuberculosis complex. J Glob Infect Dis 2015;7(2):66–69.  Doi: 10.4103/0974-777X.154443.  

11. Leiva C. Evaluación de una técnica de hibridación reversa para identificación rápida de micobacterias en Chile. Rev Chil 
Enf Respir 2012; 28:9-15. Doi: 10.4067/S0717-73482012000100002 

12. GenoType Mycobacterium CM VER 2.0. [Internet]. [Consultado 15 mar 2023]. Disponible en: www.hain-lifescience.de.
13. GenoType Mycobacterium AS VER 1.0. [Internet]. [Consultado 15 mar 2023]. Disponible en: www.hain-lifescience.de.
14. ORAS – CONHU. Manual para el diagnóstico bacteriológico de la tuberculosis. Parte 2: Manual de actualización del 

cultivo, Lima, Perú. 2018. [Internet]. [Consultado 15 mar 2023] Disponible en:  https://www.paho.org/es/documentos/
manual-para-diagnosticobacteriologico-tuberculosis-parte-2-manual-actualizacion.

15. Shenoy V, Mukhopadhyay C. Rapid Immunochromatographic Test for the Identification and Discrimination of Mycobac-
terium tuberculosis Complex Isolates from Non-tuberculous Mycobacteria. J Clin Diagn Res 2014; 8(4): DC13-DC15. Doi: 
10.7860/JCDR/2014/7098.4253

https://doi.org/10.17151/biosa.2018.17.2.1
https://doi.org/10.17151/biosa.2018.17.2.1
https://doi.org/10.1128%2FJCM.02088-05
https://doi.org/10.1128%2FJCM.02088-05
https://doi.org/10.1128%2FJCM.02243-10


Respirar 2024; 16 (4): 372

ARTÍCULO ORIGINAL / M. Sardiñas Aragón, G. C. García León, M. R. Martínez Romeroe, et al.
Identificación de especies del género Mycobacterium

ISSN 2953-3414

16. Llerena C, Valbuena A, Zabaleta AP.  Micobacteriosis identificadas en el Laboratorio Nacional de Referencia de Colombia 
entre 2012 y 2016. Biomédica 2018;38(2). Doi: 10.7705/biomedica.v38i0.4143 

17. Mederos LM, Sardiñas M,  García GC,  Martínez MR, Díaz R. Identificación de especies micobacterianas ambientales u 
oportunistas en pacientes sintomáticos y con VIH/sida. Salud (i) Ciencia 2020; 24(2):12-18.

18. Mederos LM, Sardiñas M, García G et al. Importancia diagnóstica de las infecciones genitourinarias producidas por el 
género Mycobacterium procedentes de pacientes sintomáticos y viviendo con VIH/sida. Rev CENIC Cienc Biol 2021;52 
(2):137-145.

19. Auld S, StaitiehB. HIV and the tuberculosis “set point”: how HIV impairs alveolar macrophage responses to tuberculosis 
and sets the stage for progressive disease. Retrovirology 2020; 17(1):1–12.

20. Esteban J. Epidemiología (frecuencia, distribución, hábitat, transmisión) y aspectos microbiológicos y taxonómicos de las 
micobacterias no tuberculosas. Rev Enf Emerg 2019; 18(3):131-134.

21. Falkinham J. Ecology of Nontuberculous Mycobacteria. Microorganisms 2021; 9:2262. Doi: 10.3390/microorga-
nisms9112262.

22. Losa JE. Enfermedades infecciosas emergentes: una realidad asistencial. Ann Sist Sanit Navar 2021; 44(2):147-151.
23. Herrero T, Sanjoaquin MI, La fuente M, Cabrera LM, Betrán M, Camón AM. Análisis de la incidencia y epidemiología de 

las infecciones por micobacterias no tuberculosas en el área de salud III de la comunidad autónoma de Aragón. Rev Esp 
Quimioter. 2023; 36(5): 492–497.

24. Martínez S, Cano A, Sota LA. Micobacterias no tuberculosas. ¿Una amenaza emergente? Arch Bronconeumol 2017; 
53(10):554–560. Doi: 10.1016/j.arbres.2017.02.014

25. García Coca M,  Rodriguez Sevilla G,  Muñoz Egea MC,  Perez Jorge C, Carrasco Anton N, Esteban J. Historical evolution 
of the diseases caused by non-pigmented rapidly growing mycobacteria in a University Hospital. Rev Esp Quimioter 
2019;32(5): 451-457.

26. Sosa L, Silva A, Rivera E. Infección por Mycobacterium fortuitum en cirugía plástica. Tratamiento exitoso con claritromicina 
y levofloxacino durante 12 semanas. Enf Inf Microbiol 2019; 39(4):123-128.

27. Kumar C, Shrivastava K, SinghA, Chauhan V, Varma M. Skin and Soft-Tissue Infections Due to Rapidly Growing Myco-
bacteria: An Overview. Int J Mycobacteriol 2021;10(3):293-300. Doi: 10.4103/ijmy.ijmy_110_21.

28. Mederos Cuervo LM, Rodríguez Delgado F, Pomier Suárez O et al. Micobacteriosis en el tracto orofaríngeo en un paciente 
inmunocompetente. Salud(i)Ciencia 2016;22:57-60.  

29. Mederos LM, Sardiñas M, García G, Martínez MR, Díaz R. Linfadenitis por Mycobacterium en pacientes inmunocompeten-
tes y viviendo con VIH/sida. Rev Cuba Med Tropical 2022;74(1):e768.

30. Sardiñas M, Mederos LM, García G, Martínez, MR, Lemus D, Díaz R. Identificación rápida de Micobacterias no tubercu-
losas en Cuba por las técnicas GenoType Mycobacterium CM/AS. Neumol Cir Torax 2019;78 (3): 290-295. Doi: 10.35366/
NT193E.

31. Sardiñas Aragón M, Mederos Cuervo LM, García León G, Martínez Romero MR. Identificación rápida del Complejo 
Mycobacterium avium a partir de aislados utilizando Genotype Mycobacterium CM. Convención de Salud 2022. [Internet]. 
[Consultado 15 mar 2023]. Disponible en: https://convencionsalud.sld.cu.

https://doi.org/10.7705/biomedica.v38i0.4143
https://www.archbronconeumol.org/en-micobacterias-no-tuberculosas-una-amenaza-articulo-S0300289617300595

	_GoBack
	_heading=h.30j0zll

