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Resumen 

 

La contaminación marina ha aumentado a nivel global debido a diversas presiones 

antropogénicas, y la resistencia antimicrobiana se reconoce como uno de los contaminantes 

emergentes de mayor relevancia para la salud ambiental y pública. Ante esta problemática, 

se requieren bioindicadores innovadores que permitan evaluar la presencia y los efectos de 

estos compuestos en los ecosistemas marinos. En este estudio se evaluó el potencial de 

bacterias marinas luminiscentes nativas como bioindicadores para el monitoreo ambiental de 

la resistencia antimicrobiana en áreas marinas protegidas. Se analizaron 13 cepas aisladas del 

Parque Nacional Isla del Coco y Parque Nacional Marino Las Baulas, Costa Rica. La 

clasificación taxonómica se realizó mediante PCR de los genes 16S rRNA y luxA, 

identificándose cepas de Photobacterium leiognathi, Vibrio harveyi y V. harveyi/V. 

campbellii. La resistencia a 12 antimicrobianos se determinó por el método de difusión en 

disco y la presencia de nueve genes de resistencia a antimicrobianos (ARGs), mediante PCR 

cuantitativa. Este es el primer reporte de resistencia antimicrobiana en P. leiognathi 

luminiscente nativa. La mayoría de las cepas mostró resistencia a amoxicilina/ácido 

clavulánico, siendo la amoxicilina el antimicrobiano más utilizado en salud humana en el 

país. Las cepas del Parque Nacional Marino Las Baulas presentaron resistencia a más 

antimicrobianos, lo que podría reflejar mayor influencia antropogénica. No se detectaron los 

ARGs analizados, lo que sugiere susceptibilidad fenotípica o la presencia de mecanismos de 

resistencia no evaluados. Los resultados obtenidos abren una nueva línea de investigación 

orientada al uso de bacterias marinas luminiscentes nativas como especies centinela para la 

vigilancia ambiental de la resistencia antimicrobiana en áreas marinas protegidas. 
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1. Introducción 

 

La contaminación marina ha aumentado a nivel global como consecuencia de múltiples 

presiones antropogénicas, lo que representa una amenaza significativa para la biodiversidad marina 

y la salud humana (Halpern et al., 2025; Thiagarajan y Devarajan, 2025). Una de las problemáticas 

emergentes de mayor importancia, asociada a la contaminación marina, es la resistencia 

antimicrobiana (Larsson et al., 2022). Estudios recientes han demostrado que los océanos actúan 

como reservorios de genes de resistencia a antimicrobianos (ARGs), con evidencias de que más 

del 90% de los ARGs de alto riesgo están siendo expresados en estos ecosistemas (Xu et al., 2023). 

Ante este desafío, se requiere investigación e innovación tecnológica para el desarrollo de nuevas 

herramientas que permitan la evaluación de los cambios espaciales y temporales de la 

contaminación en ambientes marino-costeros (Liu et al., 2023).  

Las investigaciones sobre contaminantes químicos y ecotoxicología enfatizan que se 

requieren análisis basados en organismos para evaluar los efectos biológicos y ecológicos de los 

xenobióticos. En este contexto, el uso de bacterias luminiscentes en ensayos de toxicidad y 

evaluaciones ecológicas ha experimentado un rápido avance, debido a sus ventajas únicas de 

simplicidad, sensibilidad y relevancia ecológica (Bhomkar and Naik, 2025). Actualmente, las 

bacterias marinas luminiscentes se utilizan ampliamente como bioindicadores para evaluar la 

toxicidad de contaminantes individuales, mezclas químicas y muestras ambientales (Gallardo et 

al., 2024; Kassim et al., 2020). No obstante, a pesar de un amplio potencial, aún no se han 

desarrollado estudios que empleen bacterias marinas luminiscentes nativas como especies 

centinelas para la detección y el monitoreo de la resistencia a antimicrobianos en áreas marinas 

protegidas. 
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Análisis metagenómicos recientes han demostrado la difusión de ARGs desde zonas urbanas 

hacia áreas marinas protegidas (Alonso-Vásquez et al., 2025), lo que pone de manifiesto un riesgo 

ecológico significativo incluso en ecosistemas considerados de baja presión antropogénica. En este 

sentido, el monitoreo de la resistencia antimicrobiana en estos ecosistemas es fundamental para 

comprender su dinámica ambiental y sus posibles implicaciones ecológicas (Orlić et al., 2025). El 

objetivo de la presente investigación fue evaluar el potencial de bacterias marinas luminiscentes 

nativas aisladas del Parque Nacional Isla del Coco y del Parque Nacional Marino Las Baulas, Costa 

Rica, reconocidos internacionalmente como santuarios de biodiversidad marina, como 

bioindicadores innovadores para el monitoreo ambiental de la resistencia antimicrobiana y de 

ARGs en áreas marinas protegidas. 
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