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Resumen

Objetivo: Evaluar la utilidad de la prueba de qPCR de COBAS® TaqMan® Chlamydia 
trachomatis (CT) para la detección de cepas circulantes en México. Materiales y Métodos: 
Estudio descriptivo y transversal. Se analizaron 413 muestras endocervicales por el sistema 
COBAS® de pacientes con infertilidad, con el diagnóstico de C. trachomatis. que acudieron a la 
Clínica ETS del Instituto Nacional de Perinatología (INPer) en la Ciudad de México. Las muestras 
positivas también analizaron por el sistema Abbot Real-time CT / NG, y por PCR de punto final 
para la detección de plásmido. Las variables de estudio fueron: Infertilidad, diagnóstico de 
Chlamydia trachomatis, infección por Chlamydia y otras variables. Para determinar la asociación 
entre la infección por CT y los datos clínicos se utilizó la prueba no paramétrica exacta de Fisher. 
Un valor p<0.05 fue considerado como significativo. Resultados: De las 413 muestras, 276 
pacientes femeninas con infertilidad primaria y 137 de infertilidad secundaria, con edades de 20 a 
42 años. La principal causa de infertilidad primaria fue factor endocrino-ovárico y de infertilidad 
secundaria fue el factor tuboperitoneal. De 22 muestras fueron positivas, una asociación 
significativa entre la infertilidad por factor tubárico y la infección por C. trachomatis (RR = 2,47 
IC95% 1,1-5,5, p <0,05) fue demostrada por la prueba COBAS® TaqMan® CT. De éstas solo 5 
fueron identificadas por el sistema Abbott (p <0.011).  Conclusión: El sistema de COBAS® 
TaqMan® CT de Roche Molecular Diagnostic mostró mayor utilidad para identificar las cepas de 
CT que están circulando en México.

Palabras clave: Chlamydia trachomatis, diagnóstico de Chlamydia trachomatis;,variantes 
génicas de Chlamydia trachomatis, Chlamydia sin plásmido, infertilidad por factor tubárico 
(Fuente: DeCS BIREME)..

Abstract

Objective: This study aimed to evaluate the usefulness of the qPCR de COBAS® TaqMan® CT 
test to detect circulating strains in Mexico.  Materials and Methods: Descriptive and transversal 
study. We analyzed 413 endocervical cases for the COBAS® system of patients with infertility, 
with the diagnosis of C. trachomatis. that acudieron has the Clínica ETS del Instituto Nacional de 
Perinatología (INPer) in the Ciudad de México. Las muestras positivas también analizaron por el 
sistema Abbot Real-time CT / NG, y por PCR de punto final para la detección de plásmido. Las 
variables de estudio fueron: Infertilidad, diagnóstico de Chlamydia trachomatis, infección por 
Chlamydia y otras variables. To determine the association between CT infection and clinical data, 
Fisher's no parametric exact test was used. A value p<0.05 was considered significant. Results: 
Of the 413 deaths, 276 female patients with primary infertility and 137 with secondary infertility, 
they ranged from 20 to 42 years. The main cause of primary infertility is endocrine-ovarian factor 
and secondary infertility is tuboperitoneal factor. Of 22 positive cases, a significant association 
between infertility by tubárico factor and infection by C. trachomatis (RR = 2.47 95% CI 1.1-5.5, p 
<0.05) was demonstrated by COBAS prueba ® TaqMan® CT. De éstas solo 5 fueron identificadas 
por el sistema Abbott (p <0.011). Conclusion. El sistema de COBAS® TaqMan® CT de Roche 
Molecular Diagnostic mostró mayor utilidad para identificar las cepas de CT que están circulando 
en México. Conclusion: The COBAS® TaqMan® CT test from Roche Molecular Diagnostic 
showed more utility in identifying the CT strains that circulate in Mexico.

Palabras clave: Chlamydia trachomatis, Diagnosis of Chlamydia trachomatis, Mexican variant of 
Chlamydia trachomatis, Chlamydia with cryptic plasmid deletion, plasmid-free Chlamydia, tubal 
factor infertility (Source: MeSH BIREME).
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Variables

Las variables de estudio fueron: Infertilidad (primaria y secundaria), diagnóstico de Chlamydia trachomatis 
(COBAS, ABBOTT Y PCR-KL), infección por Chlamydia y otras variables: edad, años de infertilidad, factor 
endocrino- ovárico, factor masculino, factor tuboperitoneal (FTP) y factor uterino-endometrial).

Procedimientos

Posterior a la obtención del permiso del comité de ejecución del estudio.  Se procedió a tomar las muestras 
endocervicales, mediante la introducción de un hisopo de alginato de calcio en la cavidad vaginal, para obtener 
células epiteliales del endocervix. Los hisopos fueron colocados en el medio de transporte UTM-RT (Copan 
Diagnostic Inc. Corona, CA, EUA). 

Detección de Chlamydia trachomatis mediante PCR tiempo real
Para la detección de CT se utilizaron dos sistemas de PCR tiempo real, uno de ellos fue empleando el kit de 
COBAS® TaqMan® CT test, v2.0 de Roche (Roche Molecular Diagnostic, Oklahoma, OK. USA) y realizando la 
detección con el sistema COBAS® TaqMan® 48. El otro sistema fue el de Abbott Real-time CT/NG (Abbot 
Molecular Inc., Des Plaines, IL, EE. UU.) que utiliza en el sistema robotizado Abbott m2000. En ambas técnicas 
se siguieron las instrucciones del fabricante. El sistema COBAS® detecta un doble objetivo, amplifican genes 
de la región CD1 y 2 del plásmido críptico (fragmento de 206 pb) y del ompA (182 pb). El sistema Abbott amplifica 
y detecta dos sitios del plásmido críptico, uno de 102 pb en la región de deleción de 377 pb (CD1) de la variante 
sueca, y un segundo fragmento de 140 pb que se encuentra fuera de la región CD1. Ambos sistemas garantizan 
la detección de la variante Sueca.

Detección de Chlamydia trachomatis por PCR punto final
Para las muestras que fueron positivas a CT, se les extrajo el DNA mediante la técnica fenol-cloroformo tal y 

(15)como se describió previamente . La detección del patógeno fue por PCR de punto final detectando la 
presencia de plásmido. Para ello, se amplificó un fragmento de 241 pb de la CD2 con los iniciadores reportados 

(17)por Mahony y col.,  KL1 5'-TCCGGAGCGAGTTACGAAGA-3' y KL2 5'-AATCAATGCCCGG GATTGGT-3'. 
Para la amplificación de este fragmento se empleó un volumen final de 50 μL. La mezcla de reacción fue: 3 μl de 
ADN (aproximadamente 100 ng/μl) y 47 μl de una mezcla de reactivos que contenía el tampón de amplificación 
1X, MgCl2 1,75 mM, 30 pM/μl de cada cebador, 160 μM/μl de cada base y 1 U/μl de polimerasa Taq (Promega, 
Madison, WI, EE. UU.). La mezcla de reacción se procesó en un termociclador PTC-100 (MJ Research Inc ™, 
EE.UU.). La desnaturalización del ADN se hizo a 94°C durante cinco minutos, seguido de 30 ciclos de 
amplificación: 94 °C, 1 min; 56°C, 1 min y 72°C, 2 min y extensión final a 72°C 5min. Como control negativo se 
empleó DNA de células Mc Coy no infectadas y como control positivo DNA de la variante Mexica y de la cepa D 
(ATCC: DUWC3X) de CT.

La Identificación de los genotipos de Chlamydia trachomatis
La identificación de genotipos se realizó por secuenciación mediante secuenciador ABI PRISM (Applied 
Biosystems, Waltham, MA, EE. UU.), las muestras fueron enviadas al Instituto de Biología de la Universidad 
Nacional Autónoma de México. Las secuencias del gen ompA fueron analizadas en el software de Chromas, 
identificado por BLASTn (NCBI) y alineadas con el software ClustalW, 10 y Multalin (versión 5.4.1, alineación de 
secuencia múltiple con agrupamiento jerárquico, Francia).

Análisis estadístico 

Para determinar la asociación entre la infección por CT y los datos clínicos se utilizó la prueba no paramétrica 
exacta de Fisher. La magnitud de las asociaciones entre las variables fue expresada como riesgo relativo (RR) 
en un intervalo de confianza del 95%. Para datos cuantitativos se empleó la prueba de t student. Una P de dos 
colas con valor p<0.05 fue considerado como significativo. Los análisis se realizaron en el programa SPSS 
versión 20.0 (IBM Corp. Released 2011. IBM SPSS Statistics for Windows, Version 20.0. Armonk, Ny. IBM 
Corp), 

Aspectos éticos

Este estudio fue llevado a cabo con la aprobación del Comité de Ética del Instituto Nacional de Perinatología 
“Isidro Espinosa de los Reyes” en la Ciudad de México, México con el ID número 2019-1-33. Además, las 
pacientes diagnosticadas de este estudio otorgaron su consentimiento informado. 
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Introducción

La infección genital por Chlamydia trachomatis (CT) es una de las enfermedades de transmisión sexual (ETS) 
(1)curable y la más frecuente en todo el mundo . El 80% de las infecciones son asintomáticas, y a menudo 

permanece sin ser detectada o no diagnosticada, lo que a su vez da como resultado una amplia propagación de 
(2)la infección por este patógeno y un retraso en su tratamiento . Cuando ésta infección no es tratada, puede 

provocar complicaciones graves, como la enfermedad inflamatoria pélvica, embarazo ectópico e infertilidad por 
(3)factor tuboperitoneal (FTP) . En los hombres, puede causar uretritis no gonocócica e infección de las glándulas 

(4)accesorias . Además, la infección por CT se asocia con un mayor riesgo de cáncer de cuello uterino en unión 
(5,6)con el virus del papiloma humano y de adquirir la infección por el virus de la inmunodeficiencia humana . 

Aunque las técnicas de amplificación de ácido nucleicos (TAAN) para la detección de CT de tipo comercial 
(7)aparecieron desde 1992 , el número de casos de infección por este patógeno han ido en aumento en todo el 

(8)mundo, de 89 millones de casos nuevos en 1995 a 127 millones en 2016 . Diversas causas podrían ser las 
responsables tales como: tipo de prueba de diagnóstico empleada, características propias del microorganismo, 
tipo de tratamiento, capacidad de la respuesta inmunológica y comportamiento sexual del individuo (solo por 

(8)mencionar algunas) . 

Con el avance de las TAAN, el diagnóstico se ha vuelto más fácil, ha demostrado la gran cantidad de personas 
infectadas y ha permitido identificar la aparición de subgenotipos y nuevas variantes de CT (nvCT) en todo el 

(8-14)mundo . Lo anterior es importante ya que los blancos genéticos más empleados son los genes de la proteína 
(9,10,12)principal de membrana externa (ompA) y los genes del plásmido críptico . Es importante señalar que por 

cada cuerpo elemental existen de 4 a 10 copias del plásmido, y que el plásmido tiene 8 marcos de lectura a 
(9,11)abierta (ORF) o secuencias codificantes (CD) . Gracias al aumento en el análisis de las secuencias 

nucleotídicas de estos genes en diversas cepas, se ha demostrado deleciones y mutaciones, lo que puede 
favorecer el reporte de pruebas falsas negativas como ocurrió con la variante plásmidica sueca reportada en 

(9-12)2006 .

En México han aparecido variantes y subgenotipos de este patógeno que no habían sido reportados 
(13,15)anteriormente en otros países . Además, un estudio serológico realizado por nuestro grupo de investigación 

en mujeres mexicanas embarazadas ha puesto en evidencia la presencia de anticuerpos contra diversas 
especies de Chlamydia (C. trachomatis, C. pneumoniae, C. psittaci). Este estudio demostró que el 46% de los 
sueros tenían anticuerpos para las tres especies de Chlamydia. Lo que sugiere de una posible infección con 
estos tres patógenos, lo que da la posibilidad de una recombinación genética entre ellas si en un momento dado 

(16)hubo una infección mixta . 

Todas las TAAN comerciales para el diagnóstico de infección por CT han sido estandarizadas y evaluadas con 
muestras vaginales, uretrales o de orina de personas infectadas con cepas prevalentes de Europa y de Estados 
Unidos, pero no para muestras que tienen cepas que transitan en Latino-América. Debido a lo anterior el 
objetivo de esta investigación fue establecer la utilidad de algunas pruebas comerciales para la detección de las 
cepas de Chlamydia que circulan más frecuentemente en México.

Material y métodos

Diseño del estudio

Se realizó un estudio descriptivo y transversal.

Población de estudio 

La población estuvo conformada por participantes femeninas de 20 a 42 años todas ellas con infertilidad, con el 
diagnóstico endocervical de infección por clamidia que acudieron a la Clínica ETS del Instituto Nacional de 
Perinatología (INPer) en la Ciudad de México, durante septiembre de 2016 a noviembre de 2017.

Muestra y muestreo

El tamaño de la muestra fue por conveniencia y no probabilístico. Se considero 413 pacientes. Los criterios de 
inclusión fueron: paciente femenina entre 20 y 42 años, con diagnostico endocervical por clamidia. Las 
pacientes fueron excluidas del estudio si habían tomado antibióticos en los últimos 30 días, si mostraban una 
enfermedad inmunosupresora conocida o signos de una crisis de salud emocional o mental o algún tipo de 
tratamiento contra el cáncer. 
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(7)aparecieron desde 1992 , el número de casos de infección por este patógeno han ido en aumento en todo el 

(8)mundo, de 89 millones de casos nuevos en 1995 a 127 millones en 2016 . Diversas causas podrían ser las 
responsables tales como: tipo de prueba de diagnóstico empleada, características propias del microorganismo, 
tipo de tratamiento, capacidad de la respuesta inmunológica y comportamiento sexual del individuo (solo por 

(8)mencionar algunas) . 

Con el avance de las TAAN, el diagnóstico se ha vuelto más fácil, ha demostrado la gran cantidad de personas 
infectadas y ha permitido identificar la aparición de subgenotipos y nuevas variantes de CT (nvCT) en todo el 

(8-14)mundo . Lo anterior es importante ya que los blancos genéticos más empleados son los genes de la proteína 
(9,10,12)principal de membrana externa (ompA) y los genes del plásmido críptico . Es importante señalar que por 

cada cuerpo elemental existen de 4 a 10 copias del plásmido, y que el plásmido tiene 8 marcos de lectura a 
(9,11)abierta (ORF) o secuencias codificantes (CD) . Gracias al aumento en el análisis de las secuencias 

nucleotídicas de estos genes en diversas cepas, se ha demostrado deleciones y mutaciones, lo que puede 
favorecer el reporte de pruebas falsas negativas como ocurrió con la variante plásmidica sueca reportada en 

(9-12)2006 .

En México han aparecido variantes y subgenotipos de este patógeno que no habían sido reportados 
(13,15)anteriormente en otros países . Además, un estudio serológico realizado por nuestro grupo de investigación 

en mujeres mexicanas embarazadas ha puesto en evidencia la presencia de anticuerpos contra diversas 
especies de Chlamydia (C. trachomatis, C. pneumoniae, C. psittaci). Este estudio demostró que el 46% de los 
sueros tenían anticuerpos para las tres especies de Chlamydia. Lo que sugiere de una posible infección con 
estos tres patógenos, lo que da la posibilidad de una recombinación genética entre ellas si en un momento dado 

(16)hubo una infección mixta . 

Todas las TAAN comerciales para el diagnóstico de infección por CT han sido estandarizadas y evaluadas con 
muestras vaginales, uretrales o de orina de personas infectadas con cepas prevalentes de Europa y de Estados 
Unidos, pero no para muestras que tienen cepas que transitan en Latino-América. Debido a lo anterior el 
objetivo de esta investigación fue establecer la utilidad de algunas pruebas comerciales para la detección de las 
cepas de Chlamydia que circulan más frecuentemente en México.

Material y métodos

Diseño del estudio

Se realizó un estudio descriptivo y transversal.

Población de estudio 

La población estuvo conformada por participantes femeninas de 20 a 42 años todas ellas con infertilidad, con el 
diagnóstico endocervical de infección por clamidia que acudieron a la Clínica ETS del Instituto Nacional de 
Perinatología (INPer) en la Ciudad de México, durante septiembre de 2016 a noviembre de 2017.

Muestra y muestreo

El tamaño de la muestra fue por conveniencia y no probabilístico. Se considero 413 pacientes. Los criterios de 
inclusión fueron: paciente femenina entre 20 y 42 años, con diagnostico endocervical por clamidia. Las 
pacientes fueron excluidas del estudio si habían tomado antibióticos en los últimos 30 días, si mostraban una 
enfermedad inmunosupresora conocida o signos de una crisis de salud emocional o mental o algún tipo de 
tratamiento contra el cáncer. 
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Tabla 2
Asociación de Chlamydia trachomatis con diferentes padecimientos que causan infertilidad femenina

Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo

Comparación predictiva de las pruebas de detección de Chlamydia trachomatis

Para la comparación predictiva de la sensibilidad de las pruebas comerciales que detectan la infección CT, se 
seleccionaron las 22 muestras positivas y 78 muestras negativas (seleccionadas al azar) por el sistema 
COBAS® (Tabla 3). Estas 100 muestras se analizaron para los sistemas de Abbott y PCR de punto final (PCR-
KL). Los resultados mostraron que no hubo una asociación significativa entre los diversos métodos de detección 
y las manifestaciones clínicas, a excepción del sistema de COBAS® que mostró asociación con el FTP como la 
única causa de su infertilidad (RR= 3.8, IC95% 1.9-7.6, p<0.05). 

Al comparar las 22 muestras positivas por el sistema de COBAS® con los otros sistemas (Tabla 4) se observó 
2una concordancia significativa con el sistema de Abbott (X = 6.49 p<0.02) pero no con la PCR-KL. A pesar de lo 

2anterior, el sistema de Abbott mostró una concordancia significativa con la PCR–KL (X = 5.92; p<0.02).

Identificación del genotipo de Chlamydia

El análisis de secuenciación nucleotídica del gen ompA de 7/9 cepas identificados por los tres sistemas de PCR 
utilizadas en este estudio, identificó a 6 de ellas como genotipo F y una del genotipo D. En dos de ellas no se 
logró identificar el genotipo de Chlamydia, sugiriendo la presencia de cepas diferentes a CT.

Discusión

(3)Chlamydia trachomatis es un patógeno que está asociado al desarrollo de infertilidad por oclusión tubárica . Sin 
embargo, las causas de infertilidad pueden ser múltiples y hasta una misma paciente puede tener más de una 

(18)causa de infertilidad . En este estudio se evidenció que las pacientes infértiles que participaron el factor 
endocrino-ovárico fue 10 veces más frecuente en las mujeres con infertilidad primaria, sugiriendo que es la 
causa más común para no embarazarse y la urgencia para asistir a la clínica de infertilidad del INPer. Varios 
estudios han reportado que factor endocrino-ovárico se presenta entre el 5% al 20 % de las mujeres en edad 

(19)reproductiva . En el caso de mujeres que mostraron infertilidad por FTP, éste fue significativo en las mujeres 
que mostraron una infertilidad secundaría y que no habían logrado embarazarse nuevamente en los primeros 5 

Positiva Negativa

n n 

20-29 7 105 1.25 (0.53-3.0) NS

30-39 15 273 0.983(0.39-2.23) NS

≥40 0 13 1.06 (1.03-1.08) NS

1 - 5 años 18 219 3.34 (1.15-9.7) 0.025

6 - 10 años 3 128 0.34 (0.10-1.13) NS

≥11 años 1 44 0.39 (0.54-2.8) NS

Si 15 273 0.93 (0.39-2.22) NS

No 7 118

Si 7 142 0.83 (0.35-2.0) NS

No 15 249

Si 11 108 2.47 (1.1-5.5) 0.03

No 11 283

Si 5 75 1.2 (0.47-3.2) NS

No 17 316

Factor endocrino- Ovárico

Factor Masculino

Factor tuboperitoneal (FTP)

Factor Uterino-Endometrial

Riesgo 

Relativo IC 

95%

Valor de P*Variables

Chlamydia trachomatis 

Edad (años)

Años de infertilidad
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Resultados

Tipos de Infertilidad
De las 413 muestras estudiadas, 276 fueron de pacientes con infertilidad primaria y 137 de infertilidad 
secundaria; la edad promedio fue 31.8 y 32.9 años (p<0.5), respectivamente. Los años promedio de infertilidad 
primaria fue de seis y de infertilidad secundaria de cinco años (p<0.05). El 60.3% de las pacientes, su infertilidad 
fue a una combinación de diversas causas, sin embargo, las pacientes con infertilidad primaria la causa más 
frecuente fue el factor endocrino-ovárico (RR= 10.5; IC95% 5.9-18.04, p<0.001) mientras que las pacientes con 
infertilidad secundaria fue el FTP (RR=1.4; IC95% 1.08-1.87, p<0.025). El factor masculino y el factor uterino-
endometrial estuvieron presentes tanto en pacientes con infertilidad primaria como secundaria por lo que no 
mostraron una estadística significativa (Tabla 1). Cabe señalar que hubo un 7% mayor del factor masculino en 
mujeres con infertilidad primaria. Los años de infertilidad entre uno y cinco mostró asociación significativa con la 
infertilidad secundaria (RR= 3.34 IC95% 1.15-9.7, p< 0.01) mientras que la infertilidad mayor o igual a 11 años 
con la infertilidad primaria (RR=1.27 IC95% 1.08-1.48, p<0.02).

Tabla 1
Causas frecuentes de infertilidad primaria y secundaria de los pacientes que asisten al Instituto Nacional de 

Perinatología

Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo

Prevalencia de infección por Chlamydia trachomatis

Veinte y dos muestras fueron positivas por el sistema COBAS®. Por lo que la prevalencia de infección fue de 
5.33%. Trece de ellas mostraron infertilidad primaria y nueve infertilidades secundarias (Tabla 2).  Los 
resultados en general mostraron que hubo una asociación significativa entre la presencia del FTP y la 
positividad al ADN de CT empleando el sistema de COBAS® (RR= 2.47 IC95% 1.1-5.5, p<0.05), de manera 
similar, los años de infertilidad entre 1 y 5 años mostró una asociación significativa con la detección de ADN de 
CT (RR= 3.34 IC95% 1.15-9.7, p<0.03).

Primaria Secundaria

n n 

20-29 76 36 1.02 (0.88-1.19) NS

30-39 191 97 0.98 (0.83-1.13) NS

≥40 9 4 1.04 (0.72-1.5) NS

1 - 5 años 145 92 1.52 (1.13-2.05) 0.006

6 - 10 años 94 37 1.11 (0.97-1.28) NS

≥11 años 37 8 1.27 (1.08-1.48) 0.019

Si 265 23 10.5 (5.9-18.4) 0.001

No 11 114

Si 106 43 1.11 (0.96-1.27) NS

No 170 94

Si 69 50 1.4 (1.08-1.87) 0.021

No 207 87

Si 57 23 1.08 (0.92-1.27) NS

No 219 114

Si 13 9 0.88 (0.62-1.25) NS

No 263 128

Factor tuboperitoneal (FTP)

Factor Uterino-Endometrial

Infección por Chlamydia

Riesgo Relativo 

IC 95%
Valor de P*Variables

  Infertilidad

Edad (años)

Años de infertilidad

Factor endocrino- Ovárico

Factor Masculino
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Tabla 2
Asociación de Chlamydia trachomatis con diferentes padecimientos que causan infertilidad femenina

Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo
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seleccionaron las 22 muestras positivas y 78 muestras negativas (seleccionadas al azar) por el sistema 
COBAS® (Tabla 3). Estas 100 muestras se analizaron para los sistemas de Abbott y PCR de punto final (PCR-
KL). Los resultados mostraron que no hubo una asociación significativa entre los diversos métodos de detección 
y las manifestaciones clínicas, a excepción del sistema de COBAS® que mostró asociación con el FTP como la 
única causa de su infertilidad (RR= 3.8, IC95% 1.9-7.6, p<0.05). 

Al comparar las 22 muestras positivas por el sistema de COBAS® con los otros sistemas (Tabla 4) se observó 
2una concordancia significativa con el sistema de Abbott (X = 6.49 p<0.02) pero no con la PCR-KL. A pesar de lo 

2anterior, el sistema de Abbott mostró una concordancia significativa con la PCR–KL (X = 5.92; p<0.02).

Identificación del genotipo de Chlamydia

El análisis de secuenciación nucleotídica del gen ompA de 7/9 cepas identificados por los tres sistemas de PCR 
utilizadas en este estudio, identificó a 6 de ellas como genotipo F y una del genotipo D. En dos de ellas no se 
logró identificar el genotipo de Chlamydia, sugiriendo la presencia de cepas diferentes a CT.

Discusión

(3)Chlamydia trachomatis es un patógeno que está asociado al desarrollo de infertilidad por oclusión tubárica . Sin 
embargo, las causas de infertilidad pueden ser múltiples y hasta una misma paciente puede tener más de una 

(18)causa de infertilidad . En este estudio se evidenció que las pacientes infértiles que participaron el factor 
endocrino-ovárico fue 10 veces más frecuente en las mujeres con infertilidad primaria, sugiriendo que es la 
causa más común para no embarazarse y la urgencia para asistir a la clínica de infertilidad del INPer. Varios 
estudios han reportado que factor endocrino-ovárico se presenta entre el 5% al 20 % de las mujeres en edad 

(19)reproductiva . En el caso de mujeres que mostraron infertilidad por FTP, éste fue significativo en las mujeres 
que mostraron una infertilidad secundaría y que no habían logrado embarazarse nuevamente en los primeros 5 
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Resultados

Tipos de Infertilidad
De las 413 muestras estudiadas, 276 fueron de pacientes con infertilidad primaria y 137 de infertilidad 
secundaria; la edad promedio fue 31.8 y 32.9 años (p<0.5), respectivamente. Los años promedio de infertilidad 
primaria fue de seis y de infertilidad secundaria de cinco años (p<0.05). El 60.3% de las pacientes, su infertilidad 
fue a una combinación de diversas causas, sin embargo, las pacientes con infertilidad primaria la causa más 
frecuente fue el factor endocrino-ovárico (RR= 10.5; IC95% 5.9-18.04, p<0.001) mientras que las pacientes con 
infertilidad secundaria fue el FTP (RR=1.4; IC95% 1.08-1.87, p<0.025). El factor masculino y el factor uterino-
endometrial estuvieron presentes tanto en pacientes con infertilidad primaria como secundaria por lo que no 
mostraron una estadística significativa (Tabla 1). Cabe señalar que hubo un 7% mayor del factor masculino en 
mujeres con infertilidad primaria. Los años de infertilidad entre uno y cinco mostró asociación significativa con la 
infertilidad secundaria (RR= 3.34 IC95% 1.15-9.7, p< 0.01) mientras que la infertilidad mayor o igual a 11 años 
con la infertilidad primaria (RR=1.27 IC95% 1.08-1.48, p<0.02).
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Causas frecuentes de infertilidad primaria y secundaria de los pacientes que asisten al Instituto Nacional de 

Perinatología

Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo

Prevalencia de infección por Chlamydia trachomatis

Veinte y dos muestras fueron positivas por el sistema COBAS®. Por lo que la prevalencia de infección fue de 
5.33%. Trece de ellas mostraron infertilidad primaria y nueve infertilidades secundarias (Tabla 2).  Los 
resultados en general mostraron que hubo una asociación significativa entre la presencia del FTP y la 
positividad al ADN de CT empleando el sistema de COBAS® (RR= 2.47 IC95% 1.1-5.5, p<0.05), de manera 
similar, los años de infertilidad entre 1 y 5 años mostró una asociación significativa con la detección de ADN de 
CT (RR= 3.34 IC95% 1.15-9.7, p<0.03).
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nuevas cepas de CT por ejemplo: desde el 2006 en Suecia, se informó de una variante de CT que presentó una 
(9)deleción de 377 nucleótidos en su plásmido . Este sitio fue el blanco genético por muchos años para el 

diagnóstico de infección por CT en los sistemas de diagnóstico comercialmente disponibles en esa época 
(Cobas Amplicor de Roche Diagnostics y test RealTime CT/NG de Abbott Laboratories). La falla en su detección 
provocó una alta proporción de infecciones (10-65%) por esta variante en la mayoría de los condados de 

(9,21)Suecia  y la posibilidad de que esta cepa se distribuyera en todo el mundo. En México también se ha 
(13)identificado una variante con deleción en la misma región del plásmido .

Debido a lo anterior, es imperativo conocer si estos sistemas mantienen su capacidad de identificar este tipo de 
variantes. La variante de CT informada por nuestro grupo de investigación evidenció la misma de deleción de 
377 nucleótidos (pero de diferente genotipo D) que la cepa Sueca (genotipo E). Además, durante es estudio se 
identificó un alto porcentaje de cepas libres de plásmido(13). Otro estudio de nuestro grupo de investigación 
identifico la presencia de cepas de LGV que no desarrollaban esta enfermedad(15).  Por tales motivos, se 
decidió evaluar los sistemas de COBAS® y Abbott y una versión de PCR de punto final (PCR-KL) que amplifica 
la región codificante CD2 del plásmido (región diferente a la zona de deleción) de CT para identificar cuál prueba 
era mejor.  

En este estudio al parecer el sistema de COBAS® fue más sensible al identificar un mayor número de muestras 
positivas y mostrar una asociación significativa con la presencia del FTP. Cabe señalar, que de las 22 muestras 
detectadas por el sistema COBAS®, solo cuatro fueron identificadas por el sistema Abbott. La diferencia que 
existe entre ambos sistemas es que COBAS® detecta tanto el plásmido como el gen ompA, mientras que Abbott 
solo el plásmido. Lo anterior sugiere que las 17 muestras no detectadas por el sistema Abbott carecen de 
plásmido, o que son otras especies de Chlamydia que muestran secuencias nucleotídicas similares en el gen 
ompA. Lo anterior no es extraño, en México circula un alto porcentaje de cepas de CT libres de plásmido 

(13) (22)(11.5%) . De manera similar, Yeow y Col.,  informaron que las mujeres de Malasia son infectadas por un alto 
porcentaje de cepas de CT carentes de plásmido (6.5%), aún en E.E.U.U se ha informado de un alto porcentaje 

(23)(22.5%) de estas cepas en pacientes que asistieron al Hospital de la Universidad de Massachusetts . A pesar 
de lo anterior, se han realizado pocos estudios para identificar el genotipo o las variantes de CT que carecen de 

(13,22-24)este plásmido . Aunque otra posibilidad, es la pérdida del plásmido durante la extracción del ADN, por lo 
que será necesario llevar a cabo la evaluación de técnicas para la purificación del plásmido para confirmar si 
realmente son cepas carentes de plásmido. 

En cuanto a la PCR-KL, solo detectó cuatro muestras que fueron positivas por COBAS®, dos de ellas no 
detectadas por el sistema de Abbott, lo que sugiere que éstas presentan secuencias nucleotídicas diferentes a 
las que amplifica el sistema Abbott. Además, las 17 muestras detectadas por el sistema COBAS®, tampoco 
fueron amplificadas por la PCR-KL, confirmando que estás no tenían plásmido.   

Diversos estudios han evaluado los sistemas comerciales para la identificación de CT y han demostrado 
(25)diferencias en el número de muestras identificadas. Hadad y Col., en 2009  analizaron 1059 muestras de las 

cuales 100 (9,4%) dieron positivas tanto en LightMix (Lightmix Kit 480 HT CT/NG, TIB Molbiol) como en 
COBAS® y 13 más solamente en COBAS®. Sin embargo, de éstas últimas, solo 8 de 10 analizadas se 
confirmaron como positivas en el sistema BD ProbeTec ET (BD ProbeTec ET CT/GC Amplified DNA) mientras 
que por el sistema Abbott las 10 analizadas fueron positivas. La explicación dada por Hadad y Col., de las dos 
muestras que no se confirmaron por el sistema ProbeTec fue debido a que este sistema muestra menor 

(26)sensibilidad que el sistema COBAS® , o que el medio de transporte no fue el adecuado para el aislamiento del 
(26)ADN, o el tipo de almacenamiento, o el transporte de las muestras, etc., . Sin embargo, otra posibilidad no 

descrita por estos autores es que fueran cepas con mutaciones en los sitios blancos de amplificación. En 2019, 
en Rusia se detectó una variante sueca de CT del genovar E (ST13) que fue aislada e identificada en una clínica 
de Saratov, y que mostró doble deleción, la de 377 nucleótidos y otra de 17 nucleótidos, ambas en la región CD1 

(27)de su plásmido, lo que podría dar falsas negativas en estos sistemas . Además recientemente, nuestro grupo 
de investigación informó de un caso clínico de una mujer infectada con una cepa de C. pneumoniae no 

(28)humana . Lo que abre la posibilidad de recombinación genética entre diferentes cepas de Chlamydia spp, y 
que puede provocar una falla en el diagnóstico de infección por este patógeno.

En este estudio, de las nueve cepas de CT que se llevaron a genotipificar, el genotipo F fue el más identificado, 
(15)mismo que se ha reportado en otros estudios como el de mayor frecuencia . Sin embargo, en dos muestras 

que mostraron plásmido no se lograron identificar sus genotipos. Esto insinúa que otras especies de Chlamydia 
spp podrían estar infectando a estas pacientes, como ha sucedido con C. psittaci, C. abortus, C. suis, C. caviae 

(29)C. gallinacea o C. felis que infectan al hombre . 

Por otro lado, los resultados de la PCR-KL de este estudio, mostraron 23 muestras positivas, solo cuatro y cinco 
de ellas fueron identificadas por los sistemas COBAS® y Abbott, respectivamente. Lo anterior sugiere de cepas 
con diferentes secuencias nucleotídicas en el plásmido que no son detectadas por estos sistemas. Que el 
sistema COBAS® no haya detectado todas estas muestras positivas, podría deberse a que no detectó el gen 
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años de no haber usado algún método de planificación familiar. Además, cabe señalar que la detección de CT en 
esta pacientes fue 2 veces más frecuente cuando el diagnosticó se realizó por el sistema de Cobas Amplicor de 
Roche Diagnostics, y cuando se compara con el sistema RealTime CT/NG de Abbott o con la PCR-KL, ésta es 3 
veces mayor para detectar CT en pacientes con infertilidad por FTP. 

En cuanto a la prevalencia de infección por CT en este estudio, ésta fue 1.8% mayor a la reportada previamente 
(20)por López-Hurtado y Col., en mujeres con infertilidad que asistieron al INPer en el 2015 , lo que sugiere que la 

(8)infección por CT ha ido en aumento en la población Mexicana como ha ocurrido a nivel mundial . Lo anterior se 
puede deber a una falla en la detección de CT o al bajo número de laboratorios del sector público como privado 
que no realizan esta prueba de diagnóstico. 

Las fallas más comunes de detección de CT en los países industrializados han sido debido a la aparición de 

Tabla 3
Detección de Chlamydia trachomatis mediante diversos ensayos y su asociación con la infertilidad

Fuente: Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo

Tabla 4
Concordancia para la detección de Chlamydia trachomatis en sistemas de diagnóstico

Fuente: Elaboración Propia

+ - + - + -

20-29 7 29 3 33 9 27 1.21 (0.54-2.7) NS

30-39 15 49 6 58 14 50 1.13 (0.3-4.2) NS

1 - 5 años 18* 44 7 55 12 50 2.8 (1.01-7.5) 0.045

6 - 10 años 3 27 2 28 9 21 1.5 (0.73-3.1) NS

≥11 años 1 7 0 8 2 6 1.1 (0.31-3.85) NS

Si 15 64 8 71 16 63 0.57 (0.27-1.22) NS

No 7 14 1 20 7 14 2.13 (0.28-16.1) NS

Si 7 45 5 47 15 37 0.43 (0.16-0.97) NS

No 15 33 4 44 8 40 1.15 (0.33-4.0) NS

Si 11 28 4 35 11 28 1.56 (0.75-3.26) NS

No 11 50 5 56 12 49 1.25 (0.36-4.38) NS

Si 5 26 3 28 10 21 0.66 (0.27-1.6) NS

No 17 52 6 63 13 56 1.11 (0.3-4.2) NS

si 3* 1 0 4 1 3 3.8* (1.9-7.6) 0.032

no 19 77 9 87 22 74 1.1 (1.04-1.18) NS

Solo factor tuboperitoneal

Edad (años)

Años de infertilidad

Factor endocrino- Ovárico

Factor Masculino

Factor tuboperitoneal (FTP)

Factor Uterino-Endometrial

Variables
COBAS ABBOTT KL Riesgo Relativo 

IC 95%

 Valor 

de P* 

+ - + -

Positivo 5 4 ─ ─ 6.49 0.011

Negativo 17 74 ─ ─

KL

Positivo 4 19 5* 18 0.37 NS

Negativo 18 59 4 73 5.92 0.015*

ABBOTT

COBAS ABBOTT
Valor X

2 Valor de P
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nuevas cepas de CT por ejemplo: desde el 2006 en Suecia, se informó de una variante de CT que presentó una 
(9)deleción de 377 nucleótidos en su plásmido . Este sitio fue el blanco genético por muchos años para el 

diagnóstico de infección por CT en los sistemas de diagnóstico comercialmente disponibles en esa época 
(Cobas Amplicor de Roche Diagnostics y test RealTime CT/NG de Abbott Laboratories). La falla en su detección 
provocó una alta proporción de infecciones (10-65%) por esta variante en la mayoría de los condados de 

(9,21)Suecia  y la posibilidad de que esta cepa se distribuyera en todo el mundo. En México también se ha 
(13)identificado una variante con deleción en la misma región del plásmido .

Debido a lo anterior, es imperativo conocer si estos sistemas mantienen su capacidad de identificar este tipo de 
variantes. La variante de CT informada por nuestro grupo de investigación evidenció la misma de deleción de 
377 nucleótidos (pero de diferente genotipo D) que la cepa Sueca (genotipo E). Además, durante es estudio se 
identificó un alto porcentaje de cepas libres de plásmido(13). Otro estudio de nuestro grupo de investigación 
identifico la presencia de cepas de LGV que no desarrollaban esta enfermedad(15).  Por tales motivos, se 
decidió evaluar los sistemas de COBAS® y Abbott y una versión de PCR de punto final (PCR-KL) que amplifica 
la región codificante CD2 del plásmido (región diferente a la zona de deleción) de CT para identificar cuál prueba 
era mejor.  

En este estudio al parecer el sistema de COBAS® fue más sensible al identificar un mayor número de muestras 
positivas y mostrar una asociación significativa con la presencia del FTP. Cabe señalar, que de las 22 muestras 
detectadas por el sistema COBAS®, solo cuatro fueron identificadas por el sistema Abbott. La diferencia que 
existe entre ambos sistemas es que COBAS® detecta tanto el plásmido como el gen ompA, mientras que Abbott 
solo el plásmido. Lo anterior sugiere que las 17 muestras no detectadas por el sistema Abbott carecen de 
plásmido, o que son otras especies de Chlamydia que muestran secuencias nucleotídicas similares en el gen 
ompA. Lo anterior no es extraño, en México circula un alto porcentaje de cepas de CT libres de plásmido 

(13) (22)(11.5%) . De manera similar, Yeow y Col.,  informaron que las mujeres de Malasia son infectadas por un alto 
porcentaje de cepas de CT carentes de plásmido (6.5%), aún en E.E.U.U se ha informado de un alto porcentaje 

(23)(22.5%) de estas cepas en pacientes que asistieron al Hospital de la Universidad de Massachusetts . A pesar 
de lo anterior, se han realizado pocos estudios para identificar el genotipo o las variantes de CT que carecen de 

(13,22-24)este plásmido . Aunque otra posibilidad, es la pérdida del plásmido durante la extracción del ADN, por lo 
que será necesario llevar a cabo la evaluación de técnicas para la purificación del plásmido para confirmar si 
realmente son cepas carentes de plásmido. 

En cuanto a la PCR-KL, solo detectó cuatro muestras que fueron positivas por COBAS®, dos de ellas no 
detectadas por el sistema de Abbott, lo que sugiere que éstas presentan secuencias nucleotídicas diferentes a 
las que amplifica el sistema Abbott. Además, las 17 muestras detectadas por el sistema COBAS®, tampoco 
fueron amplificadas por la PCR-KL, confirmando que estás no tenían plásmido.   

Diversos estudios han evaluado los sistemas comerciales para la identificación de CT y han demostrado 
(25)diferencias en el número de muestras identificadas. Hadad y Col., en 2009  analizaron 1059 muestras de las 

cuales 100 (9,4%) dieron positivas tanto en LightMix (Lightmix Kit 480 HT CT/NG, TIB Molbiol) como en 
COBAS® y 13 más solamente en COBAS®. Sin embargo, de éstas últimas, solo 8 de 10 analizadas se 
confirmaron como positivas en el sistema BD ProbeTec ET (BD ProbeTec ET CT/GC Amplified DNA) mientras 
que por el sistema Abbott las 10 analizadas fueron positivas. La explicación dada por Hadad y Col., de las dos 
muestras que no se confirmaron por el sistema ProbeTec fue debido a que este sistema muestra menor 

(26)sensibilidad que el sistema COBAS® , o que el medio de transporte no fue el adecuado para el aislamiento del 
(26)ADN, o el tipo de almacenamiento, o el transporte de las muestras, etc., . Sin embargo, otra posibilidad no 

descrita por estos autores es que fueran cepas con mutaciones en los sitios blancos de amplificación. En 2019, 
en Rusia se detectó una variante sueca de CT del genovar E (ST13) que fue aislada e identificada en una clínica 
de Saratov, y que mostró doble deleción, la de 377 nucleótidos y otra de 17 nucleótidos, ambas en la región CD1 

(27)de su plásmido, lo que podría dar falsas negativas en estos sistemas . Además recientemente, nuestro grupo 
de investigación informó de un caso clínico de una mujer infectada con una cepa de C. pneumoniae no 

(28)humana . Lo que abre la posibilidad de recombinación genética entre diferentes cepas de Chlamydia spp, y 
que puede provocar una falla en el diagnóstico de infección por este patógeno.

En este estudio, de las nueve cepas de CT que se llevaron a genotipificar, el genotipo F fue el más identificado, 
(15)mismo que se ha reportado en otros estudios como el de mayor frecuencia . Sin embargo, en dos muestras 

que mostraron plásmido no se lograron identificar sus genotipos. Esto insinúa que otras especies de Chlamydia 
spp podrían estar infectando a estas pacientes, como ha sucedido con C. psittaci, C. abortus, C. suis, C. caviae 

(29)C. gallinacea o C. felis que infectan al hombre . 

Por otro lado, los resultados de la PCR-KL de este estudio, mostraron 23 muestras positivas, solo cuatro y cinco 
de ellas fueron identificadas por los sistemas COBAS® y Abbott, respectivamente. Lo anterior sugiere de cepas 
con diferentes secuencias nucleotídicas en el plásmido que no son detectadas por estos sistemas. Que el 
sistema COBAS® no haya detectado todas estas muestras positivas, podría deberse a que no detectó el gen 
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años de no haber usado algún método de planificación familiar. Además, cabe señalar que la detección de CT en 
esta pacientes fue 2 veces más frecuente cuando el diagnosticó se realizó por el sistema de Cobas Amplicor de 
Roche Diagnostics, y cuando se compara con el sistema RealTime CT/NG de Abbott o con la PCR-KL, ésta es 3 
veces mayor para detectar CT en pacientes con infertilidad por FTP. 

En cuanto a la prevalencia de infección por CT en este estudio, ésta fue 1.8% mayor a la reportada previamente 
(20)por López-Hurtado y Col., en mujeres con infertilidad que asistieron al INPer en el 2015 , lo que sugiere que la 

(8)infección por CT ha ido en aumento en la población Mexicana como ha ocurrido a nivel mundial . Lo anterior se 
puede deber a una falla en la detección de CT o al bajo número de laboratorios del sector público como privado 
que no realizan esta prueba de diagnóstico. 

Las fallas más comunes de detección de CT en los países industrializados han sido debido a la aparición de 

Tabla 3
Detección de Chlamydia trachomatis mediante diversos ensayos y su asociación con la infertilidad

Fuente: Fuente: Elaboración Propia, n=muestra, *=p<0.05, NS= no significativo

Tabla 4
Concordancia para la detección de Chlamydia trachomatis en sistemas de diagnóstico

Fuente: Elaboración Propia

+ - + - + -

20-29 7 29 3 33 9 27 1.21 (0.54-2.7) NS

30-39 15 49 6 58 14 50 1.13 (0.3-4.2) NS

1 - 5 años 18* 44 7 55 12 50 2.8 (1.01-7.5) 0.045

6 - 10 años 3 27 2 28 9 21 1.5 (0.73-3.1) NS

≥11 años 1 7 0 8 2 6 1.1 (0.31-3.85) NS

Si 15 64 8 71 16 63 0.57 (0.27-1.22) NS

No 7 14 1 20 7 14 2.13 (0.28-16.1) NS

Si 7 45 5 47 15 37 0.43 (0.16-0.97) NS

No 15 33 4 44 8 40 1.15 (0.33-4.0) NS

Si 11 28 4 35 11 28 1.56 (0.75-3.26) NS

No 11 50 5 56 12 49 1.25 (0.36-4.38) NS

Si 5 26 3 28 10 21 0.66 (0.27-1.6) NS

No 17 52 6 63 13 56 1.11 (0.3-4.2) NS

si 3* 1 0 4 1 3 3.8* (1.9-7.6) 0.032

no 19 77 9 87 22 74 1.1 (1.04-1.18) NS

Solo factor tuboperitoneal

Edad (años)

Años de infertilidad

Factor endocrino- Ovárico

Factor Masculino

Factor tuboperitoneal (FTP)

Factor Uterino-Endometrial

Variables
COBAS ABBOTT KL Riesgo Relativo 

IC 95%

 Valor 

de P* 

+ - + -

Positivo 5 4 ─ ─ 6.49 0.011

Negativo 17 74 ─ ─

KL

Positivo 4 19 5* 18 0.37 NS

Negativo 18 59 4 73 5.92 0.015*

ABBOTT

COBAS ABBOTT
Valor X

2 Valor de P
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ompA. Lo anterior puede deberse a que este sistema reporta como limitaciones que depende del número de 
cuerpos elementales presentes en la muestra, y que requiere de al menos 4 unidades formadoras de inclusión 
(UFI)/ml para dar a la muestra como positiva. En el caso del sistema Abbott, reporta como limitación  su 
incapacidad para detectar las cepas de CT carentes de plásmido y requiere de al menos 5 UFI/ml (es decir de 20 
a 29 copias del plásmido) para que una muestra se considere como positiva.

(11)Es importante señalar, que Jones y Col.  al estudiar el polimorfismo de un solo nucleótido (SNP) en cada una 
(16)de las ocho regiones CD de 524 plásmidos crípticos de todos los serovares descritos ; identificaron 

aproximadamente 11,847 SNP lo que equivale a una tasa loci del 2,84% con SNP. Las regiones CD1, CD2 y 
CD3 mostraron un total de SNP´s 2,012; 1,734 y 2,216 respectivamente, que son las regiones que más 
comúnmente se utilizan para la identificación del plásmido de CT, lo que podría explicar parcialmente la 
incapacidad de estos sistemas de diagnóstico para detectar a las diferentes muestras analizadas en este 
estudio. 

(23)Un estudio realizado por An y col., en 1992 , sobre la detección de cepas libres de plásmido fue el hecho de que 
los ensayos de RNA-PCR y RNP (ensayo de RNA-PCR con ribonucleasa A) identificó nueve cepas libres de 
plásmido a diferencia del ensayo de plásmido-PCR. Además, el sistema de RNP no logró diferenciar con 
exactitud a las cepas CT ya que mostró cierta reactividad cruzada con C. psittaci (la diferencia en el gene ARNr 
16S es menor al 5%). Lo anterior sugiere que podría haber infecciones por C. psittaci, o nvCT (por 
recombinación genética con C. psittaci) que no son detectadas tan fácilmente. Recientemente se ha informado 
de una nvCT en Finlandia la cual no fue detectada por el sistema Aptima Combo 2 (AC2) (Hologic Inc., San 
Diego, California, Estados Unidos (EE. UU.)), que detecta el ARNr 23S de CT. La mutación observada en esta 

(14,30)cepa fue el cambio de una citosina por una tiamina en el gen 1515 (C1515T) del rRNA 23S de CT . Lo que 
(22)confirma el estudio de An y Col.  y sugiere de la aparición de nvCT.

Finalmente, desde 2009, los laboratorios de 17 países europeos que participan en el Servicio Nacional de 
Evaluación de Calidad Externa del Reino Unido (Reino Unido) (NEQAS), han informado que los nuevos 

(31)sistemas de detección de CT son capaces de identificar la variante Sueca . En este estudio se confirmó que 
ambos sistemas COBAS® y Abbott, son capaces de detectar la variante mexicana que al igual que la cepa que 
muestra la deleción de 377 pb, cabe señalar que la variante Mexicana fue utilizada como control positivo para 
identificar este tipo de cepas. En conclusión, el sistema de COBAS® TaqMan® CT de Roche Molecular 
Diagnostic mostró mayor utilidad para identificar las cepas de CT que están circulando en México.

Una de las fortalezas del estudio fue determinar la capacidad que tiene la prueba de diagnóstico de COBAS® 
TaqMan® CT de Roche para identificar la presencia de la variante mexicana de CT y de las cepas carentes de 
plásmido a diferencia del sistema de Abbott y la PCR-KL que solo detectan plásmido. La debilidad del estudio 
fue la incapacidad para identificar el genotipo y la especie de las cepas de CT carentes de plásmido. El poder 
identificar el genotipo o la especie de Chlamydia spp permitiría conocer la prevalencia de estas cepas. Además, 
el estudio tiene la limitación que solo se realizó con muestras endocervicales de la población mexicana y no con 
otras poblaciones o razas humanas que entran al país como migrantes y podrían tener otro tipo de cepas de CT.

La utilidad del presente estudio radica en conocer los sistemas de detección para identificar las variantes de 
Chlamydia trachomatis que están apareciendo en población Mexicana, así como la de favorecer a la sospecha 
de que otras especies de Chlamydia spp que pueden causar infecciones endocervicales. Además sugiere qué 
prueba de diagnóstico debe utilizar para identificar a CT en otros países donde puede haber un porcentaje 
mayor de cepas de CT sin plásmido o con deleción. En conclusión el sistema COBAS® TaqMan® CT de Roche 
es útil para identificar cepas de CT carentes de plásmido. 
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ompA. Lo anterior puede deberse a que este sistema reporta como limitaciones que depende del número de 
cuerpos elementales presentes en la muestra, y que requiere de al menos 4 unidades formadoras de inclusión 
(UFI)/ml para dar a la muestra como positiva. En el caso del sistema Abbott, reporta como limitación  su 
incapacidad para detectar las cepas de CT carentes de plásmido y requiere de al menos 5 UFI/ml (es decir de 20 
a 29 copias del plásmido) para que una muestra se considere como positiva.

(11)Es importante señalar, que Jones y Col.  al estudiar el polimorfismo de un solo nucleótido (SNP) en cada una 
(16)de las ocho regiones CD de 524 plásmidos crípticos de todos los serovares descritos ; identificaron 

aproximadamente 11,847 SNP lo que equivale a una tasa loci del 2,84% con SNP. Las regiones CD1, CD2 y 
CD3 mostraron un total de SNP´s 2,012; 1,734 y 2,216 respectivamente, que son las regiones que más 
comúnmente se utilizan para la identificación del plásmido de CT, lo que podría explicar parcialmente la 
incapacidad de estos sistemas de diagnóstico para detectar a las diferentes muestras analizadas en este 
estudio. 

(23)Un estudio realizado por An y col., en 1992 , sobre la detección de cepas libres de plásmido fue el hecho de que 
los ensayos de RNA-PCR y RNP (ensayo de RNA-PCR con ribonucleasa A) identificó nueve cepas libres de 
plásmido a diferencia del ensayo de plásmido-PCR. Además, el sistema de RNP no logró diferenciar con 
exactitud a las cepas CT ya que mostró cierta reactividad cruzada con C. psittaci (la diferencia en el gene ARNr 
16S es menor al 5%). Lo anterior sugiere que podría haber infecciones por C. psittaci, o nvCT (por 
recombinación genética con C. psittaci) que no son detectadas tan fácilmente. Recientemente se ha informado 
de una nvCT en Finlandia la cual no fue detectada por el sistema Aptima Combo 2 (AC2) (Hologic Inc., San 
Diego, California, Estados Unidos (EE. UU.)), que detecta el ARNr 23S de CT. La mutación observada en esta 

(14,30)cepa fue el cambio de una citosina por una tiamina en el gen 1515 (C1515T) del rRNA 23S de CT . Lo que 
(22)confirma el estudio de An y Col.  y sugiere de la aparición de nvCT.

Finalmente, desde 2009, los laboratorios de 17 países europeos que participan en el Servicio Nacional de 
Evaluación de Calidad Externa del Reino Unido (Reino Unido) (NEQAS), han informado que los nuevos 

(31)sistemas de detección de CT son capaces de identificar la variante Sueca . En este estudio se confirmó que 
ambos sistemas COBAS® y Abbott, son capaces de detectar la variante mexicana que al igual que la cepa que 
muestra la deleción de 377 pb, cabe señalar que la variante Mexicana fue utilizada como control positivo para 
identificar este tipo de cepas. En conclusión, el sistema de COBAS® TaqMan® CT de Roche Molecular 
Diagnostic mostró mayor utilidad para identificar las cepas de CT que están circulando en México.

Una de las fortalezas del estudio fue determinar la capacidad que tiene la prueba de diagnóstico de COBAS® 
TaqMan® CT de Roche para identificar la presencia de la variante mexicana de CT y de las cepas carentes de 
plásmido a diferencia del sistema de Abbott y la PCR-KL que solo detectan plásmido. La debilidad del estudio 
fue la incapacidad para identificar el genotipo y la especie de las cepas de CT carentes de plásmido. El poder 
identificar el genotipo o la especie de Chlamydia spp permitiría conocer la prevalencia de estas cepas. Además, 
el estudio tiene la limitación que solo se realizó con muestras endocervicales de la población mexicana y no con 
otras poblaciones o razas humanas que entran al país como migrantes y podrían tener otro tipo de cepas de CT.

La utilidad del presente estudio radica en conocer los sistemas de detección para identificar las variantes de 
Chlamydia trachomatis que están apareciendo en población Mexicana, así como la de favorecer a la sospecha 
de que otras especies de Chlamydia spp que pueden causar infecciones endocervicales. Además sugiere qué 
prueba de diagnóstico debe utilizar para identificar a CT en otros países donde puede haber un porcentaje 
mayor de cepas de CT sin plásmido o con deleción. En conclusión el sistema COBAS® TaqMan® CT de Roche 
es útil para identificar cepas de CT carentes de plásmido. 
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Resumen

Objetivo. Identificar arritmias ventriculares en pacientes que padecieron esta enfermedad 
(síndrome post COVID-19). Materiales y métodos. Estudio descriptivo, prospectivo y 
transversal. La muestra correspondió a 79 pacientes infectados por COVID-19 diagnosticados, 
tratados y egresados de una institución venezolana.  Las variables de estudio más importantes 
fueron: severidad por COVID-19 y tipos de arritmias ventricular. Se utilizó un instrumento de 
recolección de datos validado por juicio de expertos. Se empleó el Holter del ritmo para la 
evaluación cardiovascular. Se utilizo estadísticos descriptivos y gráficos-figuras. Resultados.  El 
45,57% de los pacientes fueron femeninos y 54,43% masculino, la edad promedio fue de 56 
años, con predomio del grupo etario entre 41 y 60 años (49,4%). De acuerdo con la 
sintomatología, el 31,65% de los pacientes tuvo una enfermedad leve, el 59,5% moderada y un 
8,86% severa. Los tipos de arritmias más frecuentes según el tipo de COVID-19 padecido, 
fueron: Ritmo Sinusal (28%) en casos leves; las Taquicardias Sinusal (26%) e Inapropiada (26%) 
para moderados y Taquicardia Ventricular (43%) en los casos severos. En cuanto a la evolución 
clínica del paciente, en el proceso de la enfermedad leve la evolución fue satisfactoria de un 
100%; en la moderada la evolución tuvo un 88,5%, y en la severa de 16,6%. Conclusión. A través 
del Holter se pudo determinar el tipo de arritmia que padecían los pacientes, la cual fue diferente 
de acuerdo al grado de severidad de la enfermedad, por lo que esta información pudiera ser 
considerada como un factor predictivo.

Palabras clave: Arritmias ventriculares, síndrome post COVID-19, Holter del ritmo (Fuente: 
DeCS BIREME).

Abstract

Objective. To identify ventricular arrhythmias in patients suffering from this disease (post VOCID-
19 syndrome).  Materials and methods. Descriptive, prospective and cross-sectional study. The 
sample corresponded to 79 patients infected by VOCID-19 diagnosed, treated and discharged 
from a Venezuelan institution.  The most important study variables were: severity by VOCID-19 
and types of ventricular arrhythmias. A data collection instrument validated by expert judgement 
was used. Rhythm Holter was used for cardiovascular evaluation. Descriptive statistics and 
graphs-figures were used. Results.  45.57% of the patients were female and 54.43% male, the 
average age was 56 years, with predomium of the age group between 41 and 60 years (49.4%). 
According to the symptomatology, 31.65% of the patients had a mild disease, 59.5% moderate 
and 8.86% severe. The most frequent types of arrhythmias according to the type of VOCID-19 
suffered were: sinus rhythm (28%) in mild cases; sinus tachycardias (26%) and inappropriate 
(26%) for moderate cases and ventricular tachycardia (43%) in severe cases. As for the clinical 
evolution of the patient, in the process of mild disease the evolution was satisfactory of 100%; in 
the moderate the evolution was 88.5%, and in the severe 16.6%. Conclusion. Holter was able to 
determine the type of arrhythmia suffered by patients, which was different according to the degree 
of severity of the disease, so this information could be considered as a predictive factor.

Palabras clave: Ventricular arrhythmias, post COVID-19 syndrome, Holter rhythm monitoring 
(Source: MeSH BIREME).
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