
PARADA, JuL1FIN 

Epidemiologie molecu 

2012 



kYN: 

C asif: 



UNE 
.1111~W 

Crear .. emir Crwer 

4 

Universidad Nacional de Río Cuarto 

Facultad de Agronomía y Veterinaria 

EPIDEMIOLOGIA MOLECULAR DE LA TRANSMISIÓN 

DE SALMONELLA ENTERICA DE LA CACHORRA 

A SU PROGENIE 

MV Julián Parada 

Trabajo de tesis para optar al grado académicode 

Magister Scientie en Salud y Producción Porcina 

Director: MV MSc Bibiana R. Pelliza 

Co-director: MV MSc Alicia I. Carranza 

12 / 12 / 2012 



dedicada a mi oactve... 



AGRADECIMIENTOS 

Para comenzar Quiero aaradecer a la lerública Araentina v su política de educación 

pública libre y gratuita que me posibilitó alcanzar un titulo de grado, ya Ca 'Universidad 

Nacional de Wfo Cuarto y sus docentes que fueron el instrumento para que esto fuera 

posible. 

En el prano personal, debo agradecer a mi papá por enseñarme a tener pasión por lo 

que uno hace; a mi mamá por la formación ética y moral, y por ser una cariñosa y 

comprensiva guía a lo Cargo de toda mi vida; a mis hermanos por ser una fuente de 

inspiración y apoyo;a mis tíos y primos por su atención durante mis estadías en la capital; 

y a mis amigos por tantos buenos momentos vividos y tantos otros que fueron más fáciles 

con ellos a mi fado. 

En lo académico, quiero agradecer al Grupo de Salud Porcina por permitirme 

realizar este trabajo y en especial a Naly por la formación profesional adquirida a su 

Cado;a mis directores Bibiana y Alicia por acompañarme y aguantarme durante todo este 

trabajo de tesis; a Mariana y todo equipo de trabajo del Servicio de Enterobacterias del 

INEI "Carlos G. 9kialbrán" por su predisposición; y a todos mis compañeros del 

Departamento de Patología Animal, docentes y no docentes, por ser una fuente de consulta 

y colaboración en (as tareas diarias, y en especial a Analía por su ayuda en el laboratorio;y 

no quiero olvidarme de los ayudantes de cátedra y de investigación por su contribución y 

compañía diaria. 

Julián 



INDICE DE CONTENIDOS 

INTRODUCCIÓN 

Importancia de la salmonelosis 1 

Salmonella 2 

Salud Pública 5 

Salmonelosis y animales de consumo 6 

Situación Internacional 7 

Situación Nacional 8 

Prevalencia de Infección 9 

Epidemiología Molecular 15 

Salmonelosis en el cerdo 16 

Dinámica de la Infección 20 

Factores de Riesgo 22 

HIPOTESIS 27 

OBJETIVOS 

Objetivo General 27 

Objetivos Específicos 29 



MATERIALES Y MÉTODOS 

Determinación de la Prevalencia de Infección en las Cachorras 31 

1. Muestras 

1.1. Muestreo en Granja 31 

1.2. Muestreo en Frigorífico 32 

2. Procesamiento de la muestras 

2.1. Serología 32 

2.2. Bacteriología 34 

2.3. Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) 36 

2.4. Serotipificación 40 

2.5. Subtipificación genética de cepas (PFGE) 41 

3. Determinación de la Prevalencia de Infección en la Progenie 43 

3.1.Serología 43 

3.2.Bacteriología, PCR y Serotipificación 43 

3.3.Subtipificación genética de cepas 44 

4. Comparación Genética 44 

RESULTADOS 

Prevalencia de Infección en las Cachorras 45 

Prevalencia de Infección en la Progenie 50 

Comparación Genética 53 

ii 



DISCUSIÓN 

Prevalencia de Cachorras con Anticuerpos contra Salmonella spp 55 

Prevalencia de Cachorras Eliminadoras de Salmonella enterica 56 

Prevalencia de Cachorras Positivas a Salmonella enterica en Frigorífico 59 

Prevalencia de Infección en las Cachorras 64 

Prevalencia de Infección en la Progenie 67 

Comparación Genética 71 

Transmisión de Salmonella de la Cachorra a su Progenie 72 

CONCLUSIÓN 81 

REFERENCIAS BIBLIOGRÁFICAS 83 

ANEXO 1 

Reporte de la UE 101 

ANEXO 2 

Flujograma para la serotipificación de Salmonella enterica 102 



INTRODUCCIÓN 



INTRODUCCIÓN 

Importancia de la salmonelosis 

Las infecciones por Salmonella en cerdos son de importancia por dos razones 

principales. Por un lado, la enfermedad clínica (salmonelosis) que puede producirse en 

los cerdos, y por otro lado, la infección con serovariedades que pueden ser una fuente de 

infección en los productos de carne de cerdo (Schwartz, 2000). 

La importancia en producción animal se ve reflejada en reportes de Muirhead & 

Alexander (2001), quienes plantean que la mortalidad producida en cuadros de 

salmonelosis, sumado a las pérdidas de producción y la afección de los índices de 

conversión, generan un costo estimado de £16.200/año/cada 100 madres en producción. 

Por otro lado, desde el punto de vista de la Salud Pública, las infecciones causadas 

por Salmonella spp.constituyen una de las enfermedades zoonóticas más importantes en 

el mundo (Anonymous, 2006a). Afectan a todos los grupos etáreos, presentando cuadros 

más severos en niños menores de 5 arios, ancianos e inmunocomprometidos (Ramos 

Moreno y co/., 2008;Schulze y co/., 2009; Lakshmaiahy co/., 2009). La principal reserva 

de Salmonella está en los animales, y estos microorganismos son transmitidos al hombre 

en forma directa o, más comúnmente, a través del consumo de alimentos contaminados 

de origen animal (Plym Forshell & Wierup, 2006). 

Partiendo de los 36.184 aislamientos de Salmonella de casos clínicos en humanos 

reportados por el Centro para el control de Enfermedades (CDC) de los Estados Unidos 

en el 2005 (CDC, 2006), se estima que los costos socio-económico atribuidos a 

salmonelosis transmitida por alimentos en ese país estarían entre los 2,3 y los 12,8 

billones de dólares anuales, y específicamente, más de 81,53 millones de dólares para 
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casos asociados con consumo de carne de cerdo (Frenzen y col., 1999; Miller y col., 

2005). Sumado a esto, según un estudio europeo, se estima que la implementación de los 

diferentes métodos de control para reducir el nivel de patógenos en la canal dentro del 

frigorífico (agua caliente, ultrasonido, acido láctico 2,5% por 5seg) requiere de €5,4 

millones por año, lo que sugiere un costo promedio adicional por carcasa de entre €0,19 

y €0,26 (Lawson y col., 2009). 

Salmonella 

Pertenecen algénero Salmonellalos bacilos Gram-negativos, de 0,7-1,5 x 2,0-5i.tm, 

generalmente móviles por flagelos perítricos (excepto S. Gallinarum), anaerobios 

facultativos y no esporulados. 

El género Salmonella pertenece a la tribu Salmonelleae, de la familia 

Enterobacteriaceae. Este génerofue objeto de sucesivas modificaciones, a través de los 

años, en lo que respecta a su nomenclatura y taxonomía. Sin embargo, se mantienen las 

ideas desarrolladas por P.R. Edwards y H.W. Ewing en la década del 40, cuando 

definieron e identificaron las primeras cepas del género Salmonella y de otros miembros 

de la familia Enterobacteriaceae(Caffer y col., 2008). 

Estudios del ADN mediante técnicas de hibridación mostraron que el género 

Salmonella está constituido por 2 especies: Salmonella enterica y Salmonella bongori. 

Salmonella enterica está compuesta por 6 subespecies: Salmonella enterica subespecie 

enterica, Salmonella enterica subespecie salamae, Salmonella enterica subespecie 

arizonae, Salmonella enterica subespecie diarizonae, Salmonella enterica subespecie 

houtenae y Salmonella enterica subespecie indica(Caffer y col., 2008). 
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A su vez, las subespecies de Salmonella enterica se dividen en más de 2400 

serovariedades, que están definidas en función de diferentes asociaciones de factores 

antigénicos somáticos O y flagelares H. 

La mayoría de las serovariedades aisladas del hombre y de los animales de sangre 

caliente pertenecen a la subespecie enterica (subespecie I) y llevan un nombre 

relacionado con el lugar geográfico donde se la aisló por primera vez(Caffer y col., 

2008). 

Como las serovariedades no tienen nivel taxonómico de especie, sus nombres no 

siguen las reglas del "International Code of Nomenclature of Bacteria", de manera que 

sus nombres se escriben en letras romanas (no itálicas) y con mayúscula; por ejemplo el 

nombre completo de Salmonella Typhimurium es Salmonella enterica subespecie 

enterica serovariedad Typhimurium. Como este nombre es muy largo, a los fines 

prácticos se utiliza directamente Salmonella Typhimurium. 

Las serovariedades pertenecientes a las subespecies restantes y a Salmonella 

bongori, de baja incidencia en patología humana o animal, se designan con el nombre de 

la subespecie, seguido de la fórmula antigénica, por ejemplo: Salmonella subesp. IV 50: 

b : - (Salmonella enterica subesp. houtenae 50:b: -)(Caffer y col., 2008). 

Los nombres de todas las serovariedades están contenidos en el Esquema de White-

Kauffmann-Le Minor, publicado periódicamente por el "Centro Colaborador de la OMS 

de Referencia e Investigación de Salmonella", del Instituto Pasteur de París, Francia. 

Los miembros del género Salmonella están ampliamente distribuidos en la 

naturaleza, se los encuentra como comensales y como patógenos en el tracto 

gastrointestinal de mamíferos domésticos y salvajes, reptiles, aves e insectos, causando 
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un amplio espectro de enfermedadesen el hombre y los animales. Además de los 

animales que actúan como reservorio y fuente de infección de bacterias del género, se ha 

demostrado la presencia y viabilidad de Salmonella en el ambiente, con persistencia por 

largos periodos de tiempo (Jensen y col., 2006), especialmente con la formación de 

biofilms naturales que incluyen algas verdes, protozoos, hongos y bacterias, y que 

pueden estar presentes en diferentes cursos de agua (Sha y col., 2011). 

Las serovariedades presentes dentro de Salmonella enterica se pueden clasificar en 

tres grupos: 

a) Los que no tienen preferencia por algún huésped en especial, por lo que infectan 

tanto al hombre como a los animales. En este grupo se encuentran la mayoría de las 

serovariedades responsables de los cuadros de salmonelosis. 

b) Los que infectan sólo al hombre: S.Typhi, S.Paratyphi A yS.Paratyphi C. 

c) Los que están adaptados a un huésped animal: S. Abortusovis, a los ovinos; S. 

Abortusequi, a los equinos;S. Gallinarum, a las aves; S. Choleraesuis, a los cerdos. 

Salmonella enterica posee una gran cantidad de factores de virulencia que 

intervienen en los mecanismos de patogenicidad (Boyen y col., 2008; García del Portillo 

y col., 2008; Spector & Kenyon, 2011). Sólo la invasión y supervivencia intracelular 

esta mediada por al menos 60 genes cromosómicos de virulencia codificados en 

diferentes islas de patogenicidad (Lahiri y col., 2010). Hasta el momento se han 

identificado 12 islas de patogenicidad presentes en el genoma de Salmonella. 

Además de esto, Salmonellaenterica posee diversos sistemas regulatorios dobles 

(TCS) que representan sensores capaces de identificar, desde la disponibilidad de 

nutrientes o pH, hasta diferentes moléculas de estrés oxidativo o tóxicas. Estos TCS 
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monitorean el ambiente y colaboran en la adaptación y supervivencia de la bacteria bajo 

ciertas condiciones (Lahiri y co/., 2010). Investigaciones recientes han demostrado esta 

capacidad de adaptación de las variedades patógenas del género, no sólo a las posibles 

condiciones de estrés presentes (Spector & Kenyon, 2011), sino también a la regulación 

de los mecanismos genéticos requeridos en la patogénesis de Salmonellaenterica según 

el huésped.En este sentido, Bearson & Bearson (2011) revisaron los últimos 

descubrimientos a partir de técnicas moleculares para la detección de factores de 

virulencia,resaltando las diferencias encontradas en la función y requerimientos para la 

patogénesis sistémica de S. Typhimurium en ratones, modelo típico de estudio, con los 

mecanismos que favorecen la colonización intestinal en cerdos. Estas diferencias 

marcan la adaptabilidad de los serotipos patógenos de Salmonella, mediante la expresión 

de factores de virulencia codificados en su estructura genética según el huésped. 

Salud Pública 

La mayoría de las serovariedades aisladas del hombre y los animales de sangre 

caliente pertenecen a Salmonella enterica subespecie enterica. Dentro de esta especie, 

las serovariedades que pueden transmitirse de los animales al hombre (salmonelosis no-

tifoidea) constituyen la fuente más importante de infección en el humano. 

La Unión Europea (UE), a través de sus reportes epidemiológicos, comunicó que 

en el ario 2004 se presentaron 192.703 casos de salmonelosis no-tifoidea en la región 

(Anonymous, 2006a). Por su parte, Voetsch y col. (2004) estimaron que alrededor de 1,4 

millones de personas por año manifiestan cuadros de salmonelosis no-tifoidea en 

Estados Unidos, lo que resulta en 15.000 hospitalizaciones y 400 muertes por año en ese 

país. Propusieron además,la existencia de 38,6 casos clínicos de salmonelosis no-

tifoidea por cada caso confirmado por bacteriología. De modo similar, en Brasil se 
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estima que el 8% de los casos de diarrea en niños menores de dos años son producidos 

por infecciones por Salmonella no Typhi (Ramos Moreno y col., 2008). 

En la República Argentina, el Instituto Nacional de Enfermedades Infecciosas 

(INE I) — ANLIS "Dr. Carlos G. Malbrán", recibe aislamientos de 

Sa/monellarecuperados de humanos derivados por los laboratorios participantes de la 

Red Nacional de Diarreas y Patógenos Bacterianos de Transmisión Alimentaria y del 

Programa de Unidades Centinelas de Diarrea, así como también aislamientos de origen 

animal y de alimentos. Sin embargo, salmonelosis no-tifoidea no es una enfermedad de 

notificación obligatoria, por lo que no se cuenta con datos estadísticos de presentación 

en Argentina. 

Salmonelosis y animales de consumo 

La importancia de la presencia de Salmonellaen animales de producción para 

consumo, como aves (Auryy co/., 2010; Arnold y col., 2011) o bovinos (Dahshan y col., 

2010), ha sido ampliamente descripta.En particular, el papel del cerdo en la 

epidemiología de la enfermedad puede estimarse con estudios realizados en Holanda y 

Dinamarca sobre los casos reportados de salmonelosis no-tifoidea en humano 

relacionados con el consumo de carne fresca de cerdo, donde encontraron que 

representan entre el 13,8% y 26,8% de los casos totales (Anonymous, 2005). Resultados 

similares se obtuvieron en Gran Bretaña (Davies y col., 2004) y para toda la Unión 

Europea (Anonymous, 2010). 

Según estudios epidemiológicos sobre la presencia de Salmonella enterica en 

cortes de carne fresca y subproductos disponibles para el público, se reportó el 0,1% de 

prevalencia en el Reino Unido (Gormley y co/., 2010) y el 2,6% en Irlanda (Prendergast 
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y col., 2009), donde también se encontró queel 24,5% de los subproductos del cuero de 

cerdo utilizados como juguetes para mascotas estaba contaminado 

conSalmonellaenterica(Adley y col., 2011). Ambos estudios irlandeses reportan a S. 

Typhimurium como la serovariedad más frecuentemente aislada, con el 85% y 36% de 

los positivos respectivamente (Prendergast y col., 2009; Adley y col., 2011). 

Vo y col. (2006) en un estudio que comparó las serovariedades de Salmonella 

enterica aisladas de casos clínicos en humanos con aislamientos de alimentos y animales 

en Vietnam, encontraron que muchos de los serotipos y fagotipos hallados en humanos 

también eran frecuentemente aislados en cerdos, lo que identifica al cerdo como una de 

las fuentes de infección de salmonelosis no-tifoidea en el hombre, al menos en ese país 

asiático. 

Situación internacional 

La creciente aparición de casos de salmonelosis transmitidas por alimentos en todo 

el mundo, ha llevado a los países de manera individual o en asociación, como la UE, a 

desarrollar programas que mitiguen la infección en humanos a través del control en 

animales.Es así que surgenla Directiva Europea 2003/99 y la Regulación (EC) 

N°2160/2003 que obligó a los Estados Miembros a implementar programas de control 

contra Salmonella;y luego en 2006, laRegulación (EC) N'668/2006, donde la UE 

reglamentó la obligatoriedad de realizar en 2007 un estudio para determinar la 

prevalencia de Salmonella spp.encerdos mediante un muestreo de ganglios mesentéricos 

ileocecales (GMI) de animales en frigorífico(Anonimous, 2006b). En el 2008 y como 

resultado de este estudio, se informó que en 24 de los 25 Estados Miembros se aisló 

Salmonella spp.con una prevalencia media de 10,3%, llegando en algunos Estados al 

29,0% del total de los cerdos faenados. Las variedades S. Typhimurium, S. Derby,S. 
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Rissen, S. Enteritidis, S. Anatum, S. Bredeney y S. Infantis fueron las más 

frecuentemente aisladas (Anonymous, 2008a). La tabla con los resultados más 

importantes del Informe de Situación de la UE puede verse en el ANEXO 1. 

La magnitud global del problema queda manifiesta en estudios realizados en 

numerosos países que estiman la prevalencia de granjas infectadas por Salmonella spp. 

utilizando técnicas serológicas. Específicamente,se puede señalar a Bélgicacon el 

91%de granjas positivas (Hautekiet y col., 2008), Reunion Island 40% (Cardinale y col., 

2010), Estados Unidos 64% (Carlson y col., 2001) y Canadá 95% (Farzan y col., 2006). 

Además de esto, estudios realizados enDinamarca (Benschop y col., 2008), Alemania 

(Merle y col., 2011) y el Reino Unido (Clough y col., 2009) comprobaron la existencia 

de patrones de distribución espacial del nivel de infección de granjas según regiones 

geográficas. 

Situación nacional 

En los últimos arios, el Instituto Nacional de Enfermedades Infecciosas (INEI) — 

ANLIS "Dr. Carlos G. Malbrán" reportó a las serovariedades S. Typhimurium, S. 

Enteritidis y S. lnfantis como las más frecuentes en casos clínicos de salmonelosis en 

humanos; mientras que en animales predominaron S. Enteritidis, S. Typhimurium, S. 

Gallinarum y S. Dublin, con variaciones de acuerdo a la especie animal (Caffer y col., 

2007). Con respecto al cerdo, existe escasa información sobre las serovariedades de 

Salmonella enterica que se presentan en los sistemas productivos de este país. En un 

trabajo realizado por Ibar y col. (2009), a partir de un muestreo de contenido de colon 

(CC) y GMI de cerdos faenados en cuatro frigoríficos de Argentina, se reportó a las 

serovariedades S. Schwarzengrund y S. Heidelberg como las más frecuentemente 
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aisladas. 

Por su parte, Vigo y col. (2009) reportaron las serovariedades S. Bovismorbificans 

y S. Muenster como las aisladas de muestras de materia fecal (MF) en una granja 

porcina de múltiples sitios de Argentina. Informaron además, que el 90% de las 

muestras de MF tomadas en los corrales de cerdos de 35 días de vida fueron positivas a 

Salmonella enterica. 

Prevalencia de Infección 

La importancia creciente de los subproductos del cerdo como intermediario en la 

transmisión de Salmonella al hombre, sumado a la alta asociación estadística encontrada 

por diferentes autores entre la prevalencia en una granja y la contaminación de las 

canales porcinas en frigorífico durante la faena de esos animales (Kranker y col., 2003; 

Cóté y col., 2004; McDowell y col., 2007), originó el desarrollo internacional de 

diversos programas de control y erradicación de Salmonella en granjas porcinas. Los 

ejemplos mas notorios son los que se llevan a cabo en Dinamarca (Mogelmose y col., 

2000; Alban y col., 2002; Albany col., 2012), Reino Unido (Clough y col., 2009) y 

Alemania (Merle y col., 2011). Estos programas de control se basan en la clasificación 

de granjas en diferentes grados de riesgo según la prevalencia de cerdos infectados. La 

metodología diagnóstica para establecer la prevalencia de cerdos infectados es variable 

según el programa,y la mayoría incluye una combinación de técnicas diagnósticas, ya 

que según algunos autores ninguno de estos métodos puede ser utilizado en forma 

individual para estimar la prevalencia, más aún si se trata de piaras subclínicas (Kranker 

y col., 2003). 
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Así por ejemplo, la mayoría de los programas de control utilizan pruebas de 

Enzyme Like Immune Sorbent Assay (ELISA) para detectar anticuerpos contra 

Salmonella spp.yde este modo establecer la prevalencia de cerdos seropositivos en la 

población,valor que se utiliza para clasificar la granja según el riesgo que representa. 

Sin embargo,existen discrepancias entre los diferentes planes en cuanto a la 

clasificación de piaras por serología en negativos y positivos; y a su vez dentro de estas 

últimas en piaras de baja, moderada o alta prevalencia (van der Wolf y col., 2001; Alban 

y col., 2002; de Vos y col., 2007). Cabe destacar que esta categorización parece ser 

necesaria para desarrollar medidas de control adecuadas a cada prevalencia de infección. 

Las discrepancias que se presentan,están asociadas a las diferencias existentes entre los 

resultados obtenidos por serología y el aislamiento del agente, ya sea del animal de 

manera individual o como población de una granja(Nollety col., 2005a; Nowak y col., 

2007), sumado a la inestabilidad en la seroprevalencia de Salmonellaspp. en cerdos de 

diferentes lotes dentro del mismo establecimiento (Rostagnoy col., 2012), sobre todoen 

granjas de baja producción (McKean & O'Connor, 2009). 

Otra herramienta utilizada para establecer la prevalencia de infección 

porSalmonellaen la población, es la bacteriología a partir de muestras de MF de cerdos 

tomada en la granja, o de una serie de órganos como tonsilas yGMI, o CC tomadas de 

cerdos durante la faena (Funk, 2003; Nollet y col., 2005a; Nowak y col., 2007; 

Magistrali y col., 2008). Cabe señalar que, si bien según diferentes autores la 

eliminación del agente bacteriano por materia fecal puede ocurrirdentro de los 14 días 

pos infección (C'óté y col., 2004), o durante 18 a 26 días (Kranker y col., 2003), 

Salmonella puede incorporarse a las células del huésped y el animal permanecer como 

portador durante 26 semanas (Ghosh, 1972; Williamsy col., 1981; Morrowy col., 
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1999).Esta posibilidad de supervivencia intracelular en animales asintomáticos posee 

gran relevancia en el mantenimiento de las infecciones entre cerdos (Wilcock & 

Schwartz, 1992),y para la detección de animales portadores en frigorífico. Además, la 

presencia de los sistemas de quorum-sensing en Salmonellaspp. le permiten la 

reactivación de infecciones latentes ante condiciones de estrés comunes en granjas o 

durante el transporte y estadía pre faena, lo que incrementa la cantidad de Salmonella 

excretada en heces (Walters & Sparandio, 2006). 

Un ejemplo del uso de esta metodología fueron las primeras medidas tomadas por 

la UE para evaluar cuál era el impacto de Salmonella enterica en los cerdos producidos 

en la región, a partir de un muestreo de GMI de los cerdos faenados en frigoríficos 

europeos, con el objetivo de establecer una línea basal que brinde datos de la magnitud 

del riesgo que representa la carne y los subproductos de cerdo para la población 

(Anonymous, 2006b). Ese plan brindó información elemental para el diagnóstico de 

situación, aún cuando es difícil saber si esto tiene relación directa con los sistemas 

productivos de esa región, ya que si bien el monitoreo bacteriológico en frigorífico 

permite analizar los tejidos de un gran número de animales, presenta como desventaja la 

discrepancias en la representatividad de la situación en la granja debido a la posible 

contaminación de los animales durante el transporte o estadía en el frigorífico, que 

según algunos autores, representa la mayor fuente de contaminación cruzada de 

Salmonella (Vyt y col., 2006; Erdman y col., 2003; Manniony col., 2012), sobre 

todo,porque la diseminación por el cuerpo puede darse a partir de las dos horas post-

infección (Hurd y col., 2001). 

En este sentido, Loynachan&Harris (2005), en un estudio donde expusieron cerdos 

a diferentes niveles de Salmonella Typhimurium a través de la vía intranasal y 
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ambiental, determinaron que la bacteria pudo ser aislada en tejidos como sangre, 

tonsilas, ganglio mandibular, timo, pulmón, hígado, GMI, riñón, músculo, íleon, además 

de contenido cecal y contenido de colon, a las tres horas post-infección. Sin embargo, 

necesitaron una concentración de al menos uno a tres logaritmos para causar infecciones 

intestinales o de otros tejidos respectivamente, por lo que presumen que las 

posibilidades de infección durante el transporte y estadía pre faena son bajas si se 

mantiene una adecuada higiene. 

Por otro lado, Magistrali y col. (2008) realizaron un estudio de la dinámica de la 

infección de Salmonella en una granja, desde el ingreso de los cerdos hasta su salida 

para faena, pasando por el transporte. Los autores encontraron diferencias en las 

serovariedades aisladas en granja, que fueron S.Typhimurium y S. Derby, con las 

variedades de mayor frecuencia de presentación en ganglios mesentéricos ileocecales, 

contenido cecal e hisopados de la canal en frigorífico, que fueron S. Hadar, S. 

Bovismorbificans y S. Bredeney. Estas últimas fueron también aisladas en el camión de 

transporte de los animales, demostrando además, una relación clonal entre los perfiles 

genéticos de los aislamientos.Erdman y col. (2003) también encontraron diferencia entre 

las serovariedades y genotipos de Salmonella aislados de materia fecal de cerdos dentro 

de la granja, con aquellos aislados de ganglios mesentéricos ileocecales de cerdos de las 

mismas granjas, luego de su faena.Resultados similares fueron reportados por Manniony 

co/.(2012) quienes concluyeron que el transporte, el periodo de espera y la rutina de 

faena constituyen una importante fuente para la infección de cerdos conSalmonella spp. 

Algunos de los factores importantes a considerar para establecer el nivel de 

infección de una población por bacteriología de MF se desprenden del estudio realizado 

por Guenther y col. (2010),donde evaluó la interacción de Salmonella y otras 
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Enterobacterias durante infecciones experimentales subclínicas de S. Typhimurium 

(DT104). Los autores encontraron que la presencia de E. cohen la materia fecal 

disminuyó con la edad de los animales, de la misma manera que no se observó un efecto 

protector de las poblaciones de E. coli u otras Enterobacterias para la infección de 

Salmonella, sino más bien una correlación entre el aumento en el conteo de Salmonella 

y el de otras Enterobacterias, y de alto número de Salmonella en mucosas con recuentos 

aumentados de E. coli adherida. Esto sugiere que cada población de Enterobacterias 

soporta la aparición de otras poblaciones, o bien, que el ambiente intestinal influye en el 

crecimiento de todas las poblaciones de Enterobacterias por igual. 

Queda claro entonces,la necesidad de utilizar medios de cultivo selectivos y 

diferenciales para aumentar la sensibilidad y disminuir los falsos negativos por 

enmascaramiento por otras bacterias cuando se analiza materia fecal.Es por ello que la 

bacteriología de materia fecal para la detección de cerdos eliminadores de Salmonella 

spp.en granja se define como una técnica que poseen una altísima especificidad, pero,los 

diferentes protocolos que se pueden utilizar se caracterizan por una sensibilidad 

variable, y muchas veces, poco satisfactoria (Funk, 2003). 

Las marchas bacteriológicas típicas para el aislamiento de Enterobacterias incluyen 

cultivos de muestra clínicas en medios diferenciales y selectivos como el agar 

McConkey, agar SS, agar Hektoen, agar Rambach o agar XLD entre otros. 

Posteriormente, se realiza la identificación metabólica de la bacteria aislada, a partir de 

pruebas bioquímicas como la fermentación de azúcares, la producción de sulfuro de 

hidrogeno, deaminación de la lisina, hidrólisis de la urea, entre otras (Caffer y col., 

2008). 
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Los programas nacionales para el control de salmonella en alimentos han 

desarrollado protocolos de cultivo que incrementan la sensibilidad de la técnica 

mediante el uso de sucesivos pasajes en medios de enriquecimiento no selectivo y 

selectivos que incrementan el número de colonias específicas, y por lo tanto facilitan su 

detección (Taskila y col., 2012).Dentro de estos protocolos podemos encontrar el 

NMKL71 recomendado por el Comité Nórdico de Análisis de Alimentos (NNMKL) 

(Eriksson & Aspan, 2007) y el IS06579/2002 recomendado por la Unión Europea 

(Regulación —EC- N°668/2006). Este último ha sido ampliamente utilizado para la 

detección de Salmonella spp. en muestras clínicas y de alimentos (Funk y col., 2000; 

Nollet y col., 2005b; Prendergast y col., 2009; Torres y col., 2011; Manniony col., 

2012). 

Asimismo, Arnold & Cook (2009) proponen que el procesamiento en pooles de 

muestras de MF es más efectivo que el procesamiento individual para detectar la 

infección por Salmonella en una piara. Esto coincide por lo encontrado por varios 

autores (Bahnson y col., 2006b; Arnold y col., 2011),aun cuando esto no permitiría 

conocer la prevalencia de cerdos infectadosdentro de la piara. 

Desde los primeros protocolos descriptos por Mullis y col.en 1986,1a Reacción en 

Cadena de la Polimerasa (PCR) permitió obtener resultados específicos con elevada 

sensibilidad, en comparación con las técnicas de cultivo tradicionales (Stone y col., 

1994;Malorny & Hoorfar, 2005; Myint y co/., 2006;Eriksson & Aspan, 2007). 

En Salmonellase pueden utilizar diversos protocolos para la detección de genes 

ampliamente conservados y específicos del género, como el gen invE (Stone y col., 

1994), 16S (Prendergast y col., 2009)oompC (Malorny y col., 2003a). Sin embargo. los 
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protocolos basados en la detección del gen invA son los que presentan mayor 

especificidad de especie, y por lo tanto, los más utilizados para la detección y 

confirmación de Salmonella spp. (Malorny y col., 2003a; Penmetchsa y col., 2009;Rao y 

col., 2010; Sha y col., 2011; Adley y col., 2011).Paralelamente, cuando se trabaja con 

muestras de alimentos ode animales se recomienda la inclusión de un control interno de 

amplificación para disminuir los falsos negativos (Malornyy col., 2003a y b). 

Si bien la identificación temprana de Salmonella por PCR constituye una 

herramienta muy útil como prueba tamiz o "screening", el aislamiento de la bacteria 

sigue siendo necesario para poder realizar una clasificación detallada del patógeno que 

permita implementar medidas específicas en programas de control y/o erradicación. 

Epidemiología Molecular 

El desarrollo de técnicas moleculares de tipificación genotípica ha logrado ser una 

herramienta muy útil en las investigaciones epidemiológicas (Foley y col., 2009). Estas 

metodologías permiten evidenciar diferencias en el genoma de aislamientos de una 

misma especie o serovariedad, pudiendo inferirse la relación clonal entre las mismas 

(Versalovic y col., 1991; Swaminathan & Barret, 1992; Versalovic y col., 1994; Olive & 

Bean, 1999; Weigel y col., 2004). De esta manera, es posible confirmar la ocurrencia de 

brotes, determinar fuentes de infección y vías de transmisión de patógenos, como 

también establecer la distribución y posibles rutas de diseminación de distintos subtipos 

genéticos. 

Varias técnicas diagnósticas han sido utilizadas en los últimos arios en estudios de 

epidemiología molecular,como ser laEnterobacterial repetitive intergenic consensus 

(ERIC) PCR (De Busser y col., 2011), Repetitive extragenic palindronic (REP) PCR 
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(Ben-Darif y col., 2010), Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD) PCR (Nath y 

col., 2010), Multilocusvariable-number of tandem-repeats analysis (MLVA) (Bergamini 

y col., 2011), Multilocus sequence typing (MLST) (Litrup y col., 2010) yDNA 

microarray (Litrup y col., 2010). No obstante,la Electroforesis en Campo Pulsado 

(PFGE) es considerada la"prueba de oro" por su alto poder discriminatorio y 

reproducibilidad; y ha sido ampliamente utilizada para la subtipificación de Salmonella 

(Nollet y col., 2005b; Sandt y col., 2006; Kérouanton y col., 2007; Vigo y col., 

2009;Dahshan y col., 2010; De Busser y col., 2011; Manniony col., 2012), y es la 

metodología de elección en el marco de la Red PulseNet Internacional (Swaminathan y 

col., 2001; Ribot y col., 2006). 

Una ventaja de la reproducibilidad de la PFGE y de su estandarización con 

protocolos internacionales, es la capacidad de realizar comparaciones entre perfiles 

obtenidos en diferentes países. En este sentido, en un estudio realizado por Aarestrup y 

col. (2007) sobre la clonalidad y variación molecular de aislamientos de S. 

Schwarzengrund en Dinamarca, Tailandia y Estados Unidos, la PFGE permitió detectar 

la existencia de tres perfiles genéticos que representaron el 23% de los 180 aislamientos 

de S. Schwarzengrund de humanos y animales presentes en estos tres países.Sumado a 

esto, los datos obtenidos por PFGE permitieron suponer la transmisión de S. 

Schwarzengrund de pollos a personas en Tailandia; y de pollos, cerdos y pavos a 

personas en Dinamarca (Aarestrup y col., 2007). 

Salmonelosis en el cerdo 

La mayoría de las enfermedades infecciosas que pueden afectar a los cerdos 

generan impactos económicos en la granja, puesto que deprimen tanto la eficiencia de 
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conversión alimenticia como la ganancia diaria de peso vivo, además de producir un 

posible aumento en la mortalidad. En el caso de las enfermedades que cursan con 

diarrea y fiebre como signo clínico de un cuadro agudo, se conoce que puede 

generarseun desmejoramiento de entre 0,1 y 0,3 en el índice de conversión (IC) de la 

granja y aumentar entre 5 y 20 días el tiempo en el que los cerdos alcanzan los 90kg. En 

casos crónicos de enfermedades entéricas, la afección se calcula un desmejoramiento del 

0,3 en el IC y entre 4 y 5 días más para llegar a los 90kg (Muirhead & Alexander, 2001). 

Desde el primer reporte de aislamiento de Salmonella Choleraesuis realizado por 

Salmon & Smith en 1886, se han encontrado un gran número de serovariedades capaces 

de infectar y producir cuadros clínicos o subclínicos en los cerdos (Davies, 1998; van 

Duijkereny co/., 2002;Griffith y col., 2006). 

El cuadro clínico de salmonelosis producido por serovariedades de Salmonella 

entericase presenta principalmente en cerdos durante el post-destete, aproximadamente 

a los 50 días de vida, aunque todas las edades son susceptibles a la infección (Gooch & 

Haddock 1969; Wilcock y co/., 1976), lo que estaría relacionado a la presencia de 

anticuerpos (Ac) adquiridos por inmunidad pasiva en primera instancia, y luego por Ac 

generados por el propio animal.La enfermedad puede presentarse con diferentes cuadros 

en forma independiente, como el septicémico, nervioso, respiratorio, abortivo y 

digestivo. 

En forma general, los cerdos infectados con S. Choleraesuis presentan signos 

clínicos entre las 36 y 48 horas post-infección; y eliminan durante el curso clínico de la 

enfermedad entre 103 y 106 unidades formadoras de colonias (UFC) de la bacteria por 

gramo de materia fecal (Smith & Jones, 1967; Gray y co/., 1995). Asimismo, en casos de 
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infecciones por S. Typhimurium puede arrojarse más de 107UFC/gr materia fecal 

(Gutzmann y col., 1976). 

Se considera que la principal ruta de transmisión de serotipos virulentos de 

Salmonella enterica entre cerdos es el contacto fecal-oral. Sumado a esto, el contagio 

puede producirse por contacto directo a través de secreciones o desde el ambiente 

contaminado al cerdo (Griffith y col., 2006). Schwartz (2000) plantea además la 

posibilidad de transmisión vertical de la hembra a su descendencia.También se ha 

descripto lavía aerógena como posible mecanismo de trasmisión, sobre todo en 

variedades muy virulentas como S. Typhimurium (Oliveira y col., 2007), aunque, no 

pudo ser comprobada para serotipos como S. Panama (Oliveira y col., 2010). 

Una de las principales limitantes en la transmisión seria la alta dosis infectante 

necesaria para producir un cuadro clínico. Según diversos trabajos, se necesitan más de 

103UFC de S. Typhimurium para producir una infección con presentación clínica de 

salmonelosis en cerdos (Loynachan& Harris, 2004 y 2005). 

La variedad S. Choleraesuis, ampliamente adaptada al cerdo, es la responsable de 

la mayoría de los casos de salmonelosis septicémicaen esta especie (Brown y col., 

2007), y es,a1 mismo tiempo, considerada de gran importancia en los cuadros 

septicémicos en humanos (Chiu y col., 2004). 

La salmonelosis septicémica del cerdo se caracteriza por la aparición de signos 

clínicos como fiebre, depresión, anorexia, disnea, decoloración azul-purpura de la piel 

en extremidades, orejas y hocico; e inclusive muerte súbita en cuadros hiperagudos. La 

presencia de neumonía intersticial o en algunos casos neumonía fibrinosa, 

linfoadenopatía y necrosis hepática multifocal, son los hallazgos patológicosmás 
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frecuentes de los cuadros septicémicos. Como regla general, pueden encontrarse 

múltiples focos hemorrágicos,desde petequias a equimosis, en la mayoría de los órganos 

y tejidos. La naturaleza de las lesiones anatomopatológicas de los cuadros septicémicos 

por S. Choleraesuis hace que deba ser considerada como uno de los diagnósticos 

diferenciales en casos de Peste Porcina Clásica (Brown y col., 2007). 

Por otro lado, los cuadros entéricos de salmonelosis pueden ser atribuidos a un 

gran número de serovariedades no específicas de cerdo, entre las que se encuentran en 

primer lugar S. Typhimurium, y luego S. Derby o S. Heidelberg como las mas 

frecuentemente aisladas (Schwartz, 2000; Alsop, 2005).Además, han sido reportados 

cuadros entéricos en cerdos infectados experimentalmente con S. Panama (Oliveira y 

col., 2010). La enteritis se caracteriza clínicamente por la presencia inicial de diarrea 

líquida amarilla en el 10 al 15% de los cerdos (Alsop, 2005), y que en pocos días puede 

afectar a la mayoría de los animales (Griffith y col., 2006). 

La diarrea tiene una duración entre tres y siete días, aunque, suele presentarse en 

forma recurrente por varias semanas (Griffith y col., 2006). Los cerdos afectados pueden 

manifestar fiebre, anorexia y deshidratación concomitante a la diarrea. Guenther y col. 

(2010), a partir de infecciones experimentales, asociaron la presencia de bajos números 

de Salmonella en el contenido de colon con el incremento de temperatura corporal del 

animal. Los autores reportaron que el 33,3% de los animales manifestó temperatura 

corporal superior a 40°C, y el 41,6% tuvo diarrea durante el período de observación pos 

infección de 4 semanas. 

La mortalidad del cuadro entérico es generalmente baja, con valores de alrededor 

del 1,8% (Alsop, 2005), y está relacionada a la deshidratación y al desequilibrio 

electrolítico (hipokalemia) producido por la diarrea. La mayoría de los cerdos se 
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recupera completamente, aunque una proporción puede quedar como portador y arrojar 

Salmonella en materia fecal en forma intermitente, hasta por cinco meses (Griffith y 

col., 2006). Las lesiones anatomopatológicas asociadas a cuadros entéricos de 

salmonelosis se caracterizan por una tiflocolítis fibrino necrótica, con formación de 

membranas pseudodiftéricas (Brown y col., 2007). 

Dinámica de la infección 

La evaluación de la dinámica de la infección por Salmonellaenterica en una granja 

porcina es compleja y variable. No obstante, es ampliamente aceptado que la principal 

fuente de diseminación de la enfermedad es a partir delas heces de animales infectados 

que contaminan las instalaciones(Wood y col., 1989;Davies y col., 1999; Jensen y col., 

2006). 

Según Nowak y col. (2007) los animales infectados que se encuentran arrojando 

Salmonella en su materia fecal podrían ser identificados con el uso de la técnica 

serológica de ELISA con un punto de corte del 20% de Densidad Óptica (DO). Cabe 

destacar, que diferentes autores señalan que la seroconversión a partir de la infección 

por Salmonella posee una alta variación individual, existiendo animales que nunca 

llegan a seroconvertir, por lo tanto, la serología debería utilizarse como diagnóstico de 

piaras y no individual (Nielsen y co/.,1995; Harris, 2003b). Esto puede observarse en los 

resultados reportados por Kranker y col. (2003) en un estudio longitudinal en cerdos con 

problemas de salmonelosis por S. Typhimurium en tres granjas porcinas de 

Dinamarca.En cada una de las granjas, siguieron los cerdos durante las diferentes etapas 

de producción, desde el nacimiento hasta la faena, tomando muestras de sangre y 

materia fecal, agregando además el muestreo de las madres al destete. Los autores 
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detectaron Salmonellaspp. al menos una vez en las heces del 53,1% de los animales 

analizados, aunque el 62,4% de los cerdos fueron seropositivos más de una vez. 

Reportaron además, que el 30,5% de los cerdos que arrojaron Salmonellaspp. algunavez, 

no mostró respuesta serológica a lo largo del estudio, y que el 40,9% de los 

seropositivos nunca eliminaron Salmonella spp. 

Es ampliamente aceptado que el uso de la serología para la detección de 

anticuerpos contra Salmonella spp. permite evaluar la dinámica de infección de 

Salmonella en una granja(Funk y co/.,2001; Funk, 2003; Nowak y co/.,2007; Arnold & 

Cook, 2009), a partir de la identificación delmomento, progreso y nivel de infección 

general de la población (Nielsen y co/.,1995; Harris, 2003a;Nollet y co/.,2005a; Baum y 

co/.,2005). Si bien, debe tenerse en cuenta que según Nielsen y co/.(1997), la 

seroprevalencia en madres es un pobre predictor de la prevalencia en cerdos en engorde. 

Según Kranker y col. (2003) en su trabajo de dinámica de infección, ninguna de las 

cerdas ni de los lechones fueron positivos a bacteriología en el momento previo al 

destete, mientras que los niveles de cerdos positivos aumentaron rápidamente en la 

recría, hasta llegar al pico de eliminadores que se dio a las nueve semanas de vida, para 

luego disminuir gradualmente hasta el final del engorde. Pese a esto, la respuesta 

serológicadetectada utilizando un ELISA al 20%D0, se dio 30 días después del pico de 

eliminación, llegando al valor máximo a las 17 semanas de vida en la mitad de la etapa 

de engorde, con una marcada diferencia en arrojamiento de Salmonellaspp. y 

seroconversión entre cerdos de diferentes cohortes.Los autores concluyeronen destacar 

que los diferentes cursos de la respuesta bacteriológica y serológica expresan que bajo 

condiciones naturales los cerdos se infectan en diferentes momentos, con variabilidad en 

la expresión y magnitud en la respuesta del huésped. 

21 



Por otro lado, y a los fines prácticos, la serología permitetambién evaluar la 

transferencia de inmunidad pasiva de las madres a sus lechones, que en el caso de 

Salmonella, protegería a estos últimos hasta las seis semanas de vida, dependiendo del 

nivel de infección en madres (Proux y co/.,2000; Lurette y co/.,2008). Esto coincide por 

lo encontrado por Kranker y col. (2003), quienes además plantean que existe una 

reducción del 50% del riesgo de contagio durante la recría en lechones hijos de madres 

seropositivas.Así mismo, Hur & Lee (2010)en un estudio donde evaluaron el uso de una 

vacuna viva atenuada de S. Typhimurium, concluyeron que la inmunización de cerdas 

preñadas puede proteger a los lechones lactantes contra la infección por Salmonella, 

gracias a que la inmunidad pasiva inhibiría la adhesión, colonización e invasión de la 

bacteria en el intestino de los lechones. 

Factores de riesgo 

A través del estudio de los factores de riesgo y el análisis de componentes 

principales han sido identificado varios aspectosimportantes en la transmisión 

deSalmonella spp. entre cerdos dentro de una granja, como sonla bioseguridad de la 

granja, la higiene de las instalaciones y del personal, la sanidad de los animales, la 

estación del ario y la variedad de Salmonella enterica actuante (Weigel y co/., 2007; 

Baptista y co/.,2009; Lurette y co/.,2009). 

Los factores estresantes, como la temperatura de la sala y lapobre asignación de 

espacio por animal, entre otras, suelen estar relacionados a una seroprevalencia mayor 

en la piara (Hautekiet y co/.,2008). Uno de los factores más importantes en la 

diseminación de Salmonella entericadentro de la granja es la falta de higiene, como ha 

sido indicado en estudios donde se relacionó una pobre rutina de desinfección y la 
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presencia de un gran número de cucarachas con una mayor seroprevalencia de 

Salmonella spp. (Cardinale y col., 2010). En este sentido, el uso de pediluvios es una 

herramienta fundamental para el control de la diseminación de la enfermedad, sobre 

todo si se tiene en cuenta que entre el 11% y el 22% de las botas suele estar 

contaminada con Salmonella (Barbel y co/.,2002). 

El ingreso a la granja de alimentos balanceados de origen externo fue propuesto 

como una fuente de ingreso de Salmonellaspp. enproducciones porcinas de Dinamarca 

(Benschop y col., 2008). Por su parte, Torres y col. (2011) determinaron que el 27,5% de 

las fábricas de alimento en España estaban contaminadas ambientalmente por 

Salmonella enterica, encontrando también alimento contaminado en el 8,9% de las 

fábricas. Estos datos coinciden con lo planteado por García-Feliz y co/.(2009) sobre la 

relación directa que existe entre el consumo de alimentos en forma de pellet y la 

eliminación de Salmonella enterica en materia fecal de cerdos en España. 

A pesar de que se han realizado numerosos trabajos al respecto, actualmente no 

está claro el papel de las madres, y sobre todo de las cachorras de origen externo, en la 

introducción,transmisióny diseminación de Salmonellaentericadentro de una granja 

(Davies y co/.,2000; Funk y co/.,2001; Nollet y co/.,2005b; Vigo y col. 2009; 

Penmetchsa y col.,2009). 

En un estudio dirigido por Nollet y col. (2005b), donde realizaron un seguimiento 

de cerdas durante los diferentes estadios de un ciclo reproductivo en tres granjas en 

Bélgica, pudieron determinar y plantear los posibles puntos temporales con mayor 

posibilidad de arrojamiento de Salmonellaenterica en heces. Según los autores, durante 

la gestación tardía, alrededor del parto y durante la lactancia, la prevalencia de 

eliminadoras de Salmonella enterica fue menor al 10% en todas las granjas. A pesar de 
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los cambios hormonales e inmunológicos que se supone están implicados en estas 

etapas, no encontraron cambios periparturientos en los patrones de eliminación. Sin 

embargo, sí se evidenció un incremento en el número de eliminadoras siete días 

posteriores al destete. Sumado a esto, si bien nose encontraron diferencias significativas 

en el número de seropositivas, o en la DO%de los sueros en las diferentes etapas ni 

según el número ordinal de partos de la cerda, si reportaron que las cerdas de mas de 

cinco partos fueron las que tuvieron un menor arrojamiento de Salmonellaenterica en 

heces, mientras que no hallaron diferencias entre las hembras de primer parto y aquellas 

de dos a cinco partos. Los autores destacaron el rol de las cerdas en el mantenimiento de 

la infección de Salmonella en una granja de ciclo completo, considerando al estrés y a 

las condiciones de alojamiento que favorecen a infecciones posdestete, lo que 

incrementa el número de eliminadoras y la circulación de Salmonellaentericaen el 

plantel reproductivo. 

Por su parte, Funk y col. (2001), en un estudio realizado en dos granjas de múltiple 

sitio en Estados Unidosencontraron que la proporción de muestras positivas a 

Salmonella enterica fue mayor en la última parte de la gestación que en la lactancia. 

Teniendo en cuenta estrictamente a las cachorras de reposición de origen externo, 

Davies y co/.(2000) estudiaron los patrones de eliminación de Salmonella por dos 

cohortes de cachorras de reposición antes y después de introducirlas a una granja enlos 

Estados Unidos. Los autores reportaron que S. Typhimurium var. Copenhagen fue la 

serovariedad predominante en la granja de origen con el 3,3% y 3,7% de las cachorras 

positivas a Salmonella enterica para cada una de las cohortes respectivamente. No 

obstante, en las muestras tomadas a las cachorras en la granja de destino, 11 días 

posteriores a su arribo, se aisló Salmonella enterica del 47% y 46% de las cachorras 
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para cada una de las cohortes respectivamente, con el 53% de los aislamientos 

clasificados como S. Typhimurium var. Copenhagen en la cohorte uno, pero, esta 

variedad no fue encontrada en la cohorte dos, donde S. Heidelberg representó el 89% de 

los aislamientos. Además, detectaron en una de las cohortes un aumento en la 

proporción de cachorras que eliminaban Salmonellaenterica en sus heces del 20% al 

46%, entre los cuatro a los 11 días posteriores al arribo. Como conclusión, los autores 

proponen que el movimiento de animales entre granjas es un factor muy importante en la 

epidemiología de Salmonella enterica, ya sea por la activación de infecciones latentes o 

por la adquisición de nuevas infecciones. 

Penmetchsa y col. (2009)en un estudio donde evaluaron si las cachorras de 

reemplazo de origen externo introducían nuevos genotipos de Salmonella en una granja 

y si adquirían la infección de los cerdos residentes, no encontraron evidencias de nuevos 

patrones genéticos de Salmonellaspp. que fueran introducidos por las cachorras en ese 

estudio. En este sentido, sugieren queel riesgo de introducir nuevas cepas de 

Salmonellaspp. a partir del ingreso de cachorras de reposición es muy bajo, sobre todo 

si se trabaja con hembras recién destetadasy se realiza un tratamiento preventivo con 

antibióticos orales durante su incorporación. 

En Argentina, Vigo y col. (2009) trabajaron en una granja de sitios múltiples, 

donde aislaron la misma serovariedad, con similar patrón genético, en las madres, los 

lechones y en los cerdos de diferentes sitios de engorde. Asimismo, encontraron que el 

90% de las muestras tomadas a animales de 35 días de vida fueron positivas a 

Salmonella enterica. 

Finalmente, Silva y col. (2006) en un trabajo donde evaluaron las fases en las que 

ocurre la infección, encontraron que el 32% de las cerdas arrojaban Salmonella enterica 
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en materia fecal, tratándose todas ellas de cachorras de reposición externa, por lo que 

propone que estas constituyen un riesgo importante en la introducción de Salmonella 

enterica en el sistema productivo. 

Queda claro que existen diferentes posiciones sobre la identificación de las 

cachorras como un factor de riesgo importante en la dinámica de la infección de cerdos 

por las diferentes serovariedades de Salmonella entericadentro de la granja. En este 

sentido, es importante sumar información al respecto que permita conocer el riesgo, 

sobre todo para tener en cuenta a la hora del diseño e implementación de programas de 

control de Salmonella enterica en la producción porcina. 
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HIPOTESIS 

Las cachorras son un factor de riesgo importante en la diseminación de 

salmonelosis por transmitir subtipos genéticos de Salmonella enterica a sus crías 

durante la lactancia. 

OBJETIVO GENERAL 

El objetivo de este trabajo fue evaluar la transmisión de subtipos genéticos de 

Salmonella enterica de las cachorras a su progenie. 
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OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

a) Determinar la prevalencia de infección por Salmonella spp.en las cachorras en la 

granja y durante la faena en frigorífico. 

b) Establecer la relación entre la prevalencia de infección en las cachorras y la 

presencia de animales que eliminan el patógeno en materia fecal. 

c) Evaluar si las serovariedades de Salmonella enterica aisladas en las cachorras en 

la granja son las mismas que aquellas aisladas en el frigorífico durante la faena de 

animales de descarte. 

d) Establecer los subtipos genéticos de las serovariedades de Salmonella enterica 

presentes en las cachorras. 

e) Determinar la prevalencia de infección por Salmonella spp.en la progenie de las 

cachorras a través de la serología y la bacteriología de materia fecal y tejidos. 

f) Estimar la dinámica de infección por Salmonella spp. en cerdos en producción 

dentro de la granja mediante el análisis serológico y bacteriológico. 

g) Establecer los subtipos genéticos de las serovariedades de Salmonella enterica 

presentes en la progenie. 

h) Comparar los subtipos genéticos de las cepas de Salmonella enterica presentes en 

las cachorras con las aisladas en la progenie. 

i) Determinar la importancia de la transmisión de subtipos genéticos de Salmonella 

enterica de la madre a su progenie. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

El trabajo se realizó en una granja confinada de parto terminación.de sitios 

múltiples, con estrictas medidas de bioseguridad, construida nueva para 4500 madres, 

con un sitio exclusivo para los machos, que fue poblada paulatinamente en grupos de 

760 lechonas por semana, incorporando un total de 10 GRUPOS durante el periodo de 

estudio. Las lechonas provenían de un mismo origen, y habían sido destetadas antes de 

los nueve días de vida y llevadas al nuevo establecimiento. Cada GRUPO semanal 

ingresaba a una sala individual acondicionada, donde permanecieron desde los nueve a 

los 150 días de vida, luego se seleccionaron las cachorras que constituiríanlas madres 

del plantel reproductor y las restantes fueron enviadas a faena. 

1. Determinación delaprevalencia de infecciónen las cachorras 

1.1. Muestreo en Granja 

Se determinó el número necesario de cachorras a muestrear para estimar la 

prevalencia de cachorras infectadas y/o eliminadoras de Salmonella spp. por grupo, 

con el programa WIN Episcope 2.0 (www.clive.ed.ac.uk/winepiscope), teniendo en 

cuenta los siguientes parámetros: prevalencia esperada 8%, 95% de Confianza y un 

error del 5%, resultando un n=100 animales por GRUPO. Las 100 cachorras fueron 

seleccionadas al azar en cada uno de losGRUPOS, a los 150 días de edad promedio. De 

cada cachorra se tomaron muestras de sangre de la vena cava y de MF por estimulación 

del recto. La sangre fue colocada en tubos, donde se separó el suero que fue guardado 

a -20°C. La MF fue refrigerada entre 2°C y 7°C hasta su procesamiento. Se 

completaron en 10 semanas de muestreo un total de 1000 muestras de sangre de 10 

grupos y 719 muestras deMF de 8 grupos de cachorras. 
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1.2. Muestreo en frigorífico 

De 236 cachorras que fueron enviadas a frigorífico, con un tiempo de transporte de 

7hs promedio, se extrajeron los GMI siguiendo las recomendaciones y metodología 

propuesta por la Unión Europea (Anonymous, 2006b). 

Brevemente, durante la faena los cerdos son insensibilizados por medio de 

electricidad para luego ser sangrados y pelados. Posteriormente son colgados en rieles 

para su traslado por la línea de faena donde son eviscerados. Los órganos son 

colocados en bandejas de acero inoxidable, siendo de este lugar donde fueron extraídos 

los GMI. Se tomó la suma de los GMI o al menos cinco GMI de los cerdos 

seleccionados y se colocaron en bolsas de plástico individuales. Cada muestra 

pesabaen promedio 25gr. Las muestras fueron refrigeradas entre 2°C y 7°C durante el 

transporte, hasta su procesamiento en el laboratorio de Patología Animal de la Facultad 

de Agronomía y Veterinaria de la Universidad Nacional de Río Cuarto. 

2. Procesamiento de muestras 

2.1.Serología 

Para la detección de anticuerpos contra antígeno LPS (serogrupos B, C 1 y D) de 

Salmonella spp. en los sueros de las cachorras se utilizó el kit comercial Herd-Chek® 

Swine Salmonella de ELISA indirecto, de acuerdo con las recomendaciones del 

fabricante (IDEXX Laboratories, Inc., Maine, USA). 

2.1.1. Dilución de las muestras 

Cada suero fue diluido en el Diluyente para Muestras en una proporción 1:20 

utilizando una nlaca de dilución. 
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2.1.2. Incubación en placa tapizada con antígeno LPS 

Se dispensaron 100µ.1 de las muestras diluidas en los pocillos tapizados con el 

antígeno y se agregaron dos controles positivos y dos controles negativos no diluidos 

por placa. La incubación se realizó a temperatura ambiente (18-25°C) por 30 minutos. 

En este paso se logra la fijación de los anticuerpos presentes en el suero que sean 

específicos contra el LPS fijado en la placa. 

2.1.3. Lavados 

Para eliminar todo material que no quedó fijado a la placa, se descartó el contenido 

de los pocillos y se realizaron entre cuatro y cinco lavados con la Solución de Lavado 

1 X. 

2.1.4. Conjugado 

Se dispensó en cada pocillo 100111 de conjugado anti-porcino peroxidasa de rábano 

(HRPO) y se incubó la placa a temperatura ambiente (18-25°C) por 30 minutos. El 

conjugado HRPO se fija a los anticuerpos porcinos presentes en los pocillos. 

2.1.5. Lavados 

Para eliminar todo el conjugado HRPO que no quedó fijado a la placa, se descartó el 

contenido de los pocillos y se realizaron entre cuatro y cinco lavados con la Solución 

de Lavado 1X. 

2.1.6. Revelado 

Se agregaron 100111 del sustrato TMB en cada pocillo y se incubó la placa a 

temperatura ambiente (18-25°C) por 15 minutos, luego de los cuales se agregaron 

100111 de la Solución de Frenado. El sustrato TMB reacciona con el conjugado HRPO 

presente en el pocillo generando una coloración cuya tonalidad es dependiente de la 

concentración del conjugado (>HRPO>color). 
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2.1.7. Lectura de placas 

Los valores de absorbancia fueron medidos a 650nm utilizando un lector 

Labsystems®. 

2.1.8. Cálculo de resultados 

Para el cálculo del valor de Cociente de Muestra Positiva (M/P) de cada muestra se 

utilizó la siguiente formula: 

M/P = 
PCfc — NCi 

Muestra — NUÍ 

NC,Z. = media del control negativo; PU-- media de control positivo 

Las muestras fueron clasificadas como positivas, según cada punto de corte, 

cuando: 

10%D0 —> M/P? 0,25 

_ 20%D0 —> M/P? 0,50 

40%D0 —> M/P? 1,00 

2.1.9. Resumen estadístico 

Se calculó la media; mediana; cuartiles 0,05-0,25-0,75 y 0,95; y los valores 

extremos de los M/P de los sueros analizados en cada GRUPO de cachorras. 

2.2. Bacteriología 

2.2.1. Preparación de las muestras 

Todas las muestras para bacteriología se analizaron dentro de las 48horas 

posteriores a su obtención. 

Las muestras de MF fueron procesadas en pooles de cinco. En cada pool se utilizó 

una cucharita plástica para tomar las alícuotas de cada bolsa con muestra hasta 

constituir una masa total de 25gr por pool. 
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Para el procesamiento de los GMIse separó cada tejido linfático del resto del tejido 

adyacente, para después descontaminada superficie del ganglio mediante la sumersión 

en alcohol etílico yposterior flameado. A continuación, los GMI de cada animal fueron 

cortados, con tijeras estériles, a los fines de reducir el tamaño de partículas de la 

muestra. 

2.2.2. Pre-enriquecimiento no selectivo 

Las muestras de MF (en pooles de 5 muestras) y de GMI(10gr) fueron sembradas en 

un recipiente estéril con agua de peptona tamponada (APT), previamente atemperadaa 

temperatura ambiente (22-25°C), en una dilución 1:10. Los recipientes fueron 

incubados durante un total de 18 ± 2 horas a 37°C ± 1°C en una estufa de cultivo. 

En cada marcha bacteriológica, paralelamente al cultivo de las muestras se 

realizaron controles negativos y positivos. Como control negativo nada fue sembrado 

en los medios de cultivo, y como control positivo se utilizó una cepa de S. 

Typhimurium aislada de un cerdo que presentó un cuadro clínico de salmonelosis 

digestiva y que fue serotipificada por el I.N.E.I. "Dr. Carlos G. Malbrán". 

2.2.3. Enriquecimiento selectivo 

En cada cultivo, se utilizó una micropipeta automática para transferir 1 00111 de APT 

a un tubo con 9,9m1 de caldo Rappaport-Vassiladis (RV) cambiando la punta o tip 

estéril entre una muestra y otra. Los tubos de RV fueron incubados por 20-24 horas a 

37°C ± 1°C en una estufa de cultivo. 

2.2.4. Siembra en placas de agar selectivo 

De cada tubo con caldo RV cultivado se sembró,en estrías por agotamiento,una 

placa de agar Verde Brillante (AVB) utilizando un ansa de 10µ.1. El cultivo de las 

placas se hizo en una estufa a 37°C ± 1°C por 18 horas. 
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2.2.5. Lectura de placas 

La lectura de placas de AVB se realizóteniendo en cuenta el color de las colonias 

que crecen en su superficie. 

2.2.6. Subcultivo de colonias sospechosas 

Las colonias sospechosas se transfirieron a un medio sólido selectivo para 

Enterobacterias, agar Mc Conkey, para su aislamiento y purificación. 

Las colonias purificadas fueron sometidas a pruebas metabólicas para identificar 

Salmonella spp. Los medios utilizados fueron: Agar hierro tres azucares (TSI), Urea 

según Christensen, Agar Lisina Hierro (LIA), Citrato y la Prueba de la P-Galactosidasa 

(ONPG). Cada prueba fue procesada según métodos estandarizados para cada una de 

ellas. 

2.3. Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) 

Todos los aislamientos fueron confirmados como Salmonella spp. mediante la 

detección del gen invA por PCR. 

2.3.1. Extracción de ADN 

Dos colonia fueron levantadas de la placa de cultivo purificado (agar Mc Conkey) y 

resuspendidas en un tubo plástico estéril de 1,5m1, con 1ml de agua de calidad 

molecular. Posteriormente, los tubos fueron centrifugados y al pellet se le realizó la 

extracción de DNA con el kit comercial DNAzole (InvitrogenTM, CA, USA), siguiendo 

las instrucciones del fabricante, de la siguiente manera: 

2.3.1.1. Se agregó lml de DNAzol en cada tubo y se mezcló con micropipeta. 

2.3.1.2. Los tubos fueron centrifugados a 13.500rpm por 10 minutos a 4°C. Luego se 

transfirió el sobrenadante a un tubo estéril de 1,5m1, se agregó 500111 de etanol al 

100% y se incubó por 2 horas a —20°C. 
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2.3.1.3. Se centrifugó a 14.000rpm por 4 minutos a 4°C, para luego descartar el 

sobrenadante. A continuación se agregó 1000111 de etanol al 75% y se invirtió el 

tubo de 3 a 6 veces. 

2.3.1.4. Se centrifugaron los tubos a 13.900rpm por 4minutos a 4°C, para luego 

descartar el sobrenadante y se agregó 100011 de etanol al 75%. 

2.3.1.5. Los tubos fueron centrifugados a 13.900rpm por 4 minutos a 4°C, y luego de 

descartar el sobrenadante, se dejó el tubo invertido abierto sobre papel tissue para 

que escurra. 

2.3.1.6. Por último, se agregó en cada tubo 20µ1 de agua y se pipeteó hasta disolver 

el pellet. Las muestras se guardaron a -20°C, hasta el momento de procesarlo por 

PCR. 

2.3.2. Preparación de reactivos 

La PCR se realizó según protocolos propuestos por Malorny y col. (2003), con 

algunas modificaciones. La mix de reactivos necesarios para llevar a cabo la reacción 

se constituyó de agua calidad molecular, 1,5 mMde Cloruro de Magnesio (MgC12), 0,2 

mMde Desoxirribonucleótidos (dNTPs), 1U de enzima polimerasa termoestable (Taq. 

ADN polimerasa, InvitrogenTM, CA, USA), IX del buffer de la enzima y 0,4 mM de 

cada cebador, En cada batería de reacciones se agregaron controles positivos y 

negativos. 

Para la detección del gen invA, se utilizaron los siguientes cebadores según Malorny 

y col.(2003a). 

-CebadorF 139: GTGAAATTATCGCCACGTTCGGGCAA 

-CebadorR 141:TCATCGCACCGTCAAAGGAACC 
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Reactivos 

Volumen 

1 muestra (pi) 

Concentración 

H20 12,55 

Buffer 10X 2,5 1X 

C12Mg (50mM) 0,75 1,5 mM 

dNTPs (2.5mM) 2 0,2 mM 

CebadorF139 (10mM) 1 0,4 mM 

Cebador R141 (10mM) 1 0,4 mM 

Taq (5UI/ial) 0,2 1U/ensayo 

DNA 5 

VOLUMEN FINAL 25 

Tabla 1: Concentración de reactivos por cada muestra analizada, para un total de 2511.1 finales 

que fueron ciclados (Malomy y col., 2003a). 
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2.3.3. Ciclado 

Las condiciones de ciclado fueron: una desnaturalización inicial a 95°C por un 1 

mm , seguido de 38 ciclos de 95°C por 30seg, 64°C por 30 seg y 72°C por 30 seg. Por 

último, se utilizó un periodo de extensión final a 72°C por 4 min. 

2.3.4. Preparación del gel de agarosa 

Se utilizó un gel de agarosa en una solución al 2% en buffer TAE 1X. La dilución 

completa del soluto se logró calentando la solución en horno microondas. La tinción 

del gel se realizó agregando 1 ul de bromuro de etidio a la solución tibia, que luego fue 

colocada en el soporte, armado con su respectivo peine. 

2.3.5. Electroforesis 

El gel de agarosa se colocó en una cuba electroforética con buffer TAE 1X. Cada 

muestra fue sembrada en una proporción 5:1 con el buffer de siembra, es decir, se 

trabajó con 5111 de la muestra y 1111 de buffer de siembra. Cada 5 muestras se sembró 

un control negativo. Un control positivo fue sembrado al final de cada línea de 

siembra, seguido del marcador de peso molecular (100bp ladder, InvitrogenTM, CA, 

USA). 

La corrida electroforética para cada gel se realizó a 100 voltios por 30 minutos. 

2.3.6. Observación de fragmentos 

El desplazamiento de los fragmentos de ADN desde los pocillos hacia el polo 

positivo de la cuba electroforética dependió del peso específico de los mismos 

(tamaño). El ADN contenido en cada muestra fue teñido por el bromuro de etidio 

formando bandas coloreadas que se observaron a través de la colocación del gel en un 

transiluminador de luz UV (Cole Palmer). 
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El fragmento invA posee un tamaño de 285pb, por lo que se consideró positiva toda 

muestra donde se observó una banda aproximada a este peso molecular, y comparando 

la misma con la amplificada en el control positivo. 

2.4. Serotipificación 

Las cepas de Salmonella spp.aisladas fueron serotipificadas de acuerdo a la 

presencia de antígenos somáticos (0) y flagelares (H), clasificados en el Esquema de 

White-Kauffmann-Le Minor, del Instituto Pasteur, París, Francia. Se utilizaron 

antisueros producidos en el Servicio Antígenos y Antisueros, Instituto Nacional de 

Producción de Biológicos ANLIS "Carlos G. Malbrán", Buenos Aires, Argentina. 

Brevemente, el proceso de serotipificación se realizó por la prueba de aglutinación en 

lámina para la identificación del antígeno somático O, utilizando los antisueros 

polivalentes OSA y OSB. La detección de los antígenos flagelares H se hizo por 

aglutinación en tubo utilizando en primera instancia los cuatro antisueros flagelares 

polivalentes HS1, HSA, HSB y HSC, para luego enfrentarlo a los antisueros 

correspondientes al grupo polivalente. La identificación de los antígenos presentes 

permite formular un código que al ser ingresado en las tablas del Esquema de White-

Kauffmann-Le Minor determina el serotipo de la cepa, por ejemplo: Salmonella 

Typhimurium 1, 4,5,12:i:1,2. Un esquema del flujograma de serotipificación de 

Salmonella enterica subespecie enterica, utilizado por el Servicio de Enterobacterias 

del INEI-ANLIS "Carlos G. Malbrán" se muestra en el ANEXO 2. 
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2.5. Subtipificación genética de cepas 

Se obtuvieron los perfiles genéticos de las cepas de Salmonella enterica recuperadas 

de MF y GMI de las cachorras. 

El estudio se realizó en los laboratorios del Servicio de Enterobacterias del Instituto 

Nacional de Enfermedades Infecciosas "Dr. Carlos G. Malbrán" (Buenos Aires, 

Argentina), y se utilizó la técnica de Electroforesis en Campo Pulsado (PFGE) según el 

protocolo estandarizado de la Red PulseNet desarrollado por el CDC, USA (Ribot y 

co/., 2006) con la enzima Xbal (InvitrogenTM, CA, USA). 

2.5.1. Preparación de las cepas 

Una vez conocido el serotipo, una colonia de cada cepa a analizar fue sembrada en 

Agar Tripticasa Soya (TSA) y cultivada a 37°C por 18 horas. 

2.5.2. Preparación de plugs 

Se realizó una suspensión de colonias de la placa de cada cepa en 1ml de buffer TE 

(Tris 100mM: EDTA 100mM). La concentración de las suspensiones bacterianas fue 

igualada utilizando un espectrofotómetro y llevándolas a una densidad óptica de 1,0. 

Se transfirieron 2001.11 de cada suspensión celular a tubos de 1,5m1 y se les agregó 10111 

de Proteinasa K (20mg/m1). Por último, 2001.11 de Agarosa SeaKem Gold 1% fundida y 

mantenida a 55-60°C fueron agregados a cada tubo. Luego de homogeneizar la mezcla, 

se rellenó un molde de plug para cada cepa analizada y se dejó solidificar a 

temperatura ambiente por 10 a 15 minutos. 

2.5.3. Lisis celular 

Los plugs fueron colocados en tubos de polipropileno y sumergidos en Buffer de 

lisis (TE 50mM, pH 8,0, 1% laurilsarcosina) con 251,11 de solución de Proteinasa K 

41 



(20mg/m1). Los tubos se incubaron en baño termostático con agitación vigorosa 

(200rpm) a 55°C por dos horas. 

2.5.4. Lavado de plugs 

Una vez descartado el buffer de lisis, los plugs fueron sumergidos y lavados dos 

veces con agua calidad molecular a 50°C en bario termostático por 10 minutos. 

Posteriormente, se realizaron cuatro lavados con 10m1 de buffer TE (Tris 10mM: 

EDTA 1mM, pH 8,0) en baño termostático a 50°C por 10 minutos cada uno. 

2.5.5. Digestión del ADN 

Luego de ser cortados en porciones de 2mm, los plugs fueron colocados en 

criotubos. La digestión enzimática se realizó con 30U de la enzima de restricción Xbal 

(lnvitrogenTM, CA, USA) en buffer IX por 18 horas en baño termostático a 37°C. 

2.5.6. Preparación del gel de agarosa 

Los plugs de las cepas fueron colocados en el peine, para después ser incluidos en el 

gel de Agarosa SeaKem Gold (SKG) al 1% en buffer Tris-Borato EDTA 0,5X. Los 

plugs de la cepa patrón S. Braenderup H9812 fueron sembrados en las calles 1, 5, 10 y 

15 respetando el protocolo de PulseNet. 

2.5.7. Electroforesis 

La corrida de electroforesis se realizó con el equipo CHEF DR. III, bajo las 

siguientes condiciones: 

• Tiempo de pulso inicial A: 2,2 segundos. 

• Tiempo de pulso final A: 63,8 segundos. 

• Voltaje: 200V (6 volts/cm). 

• Tiempo de corrida: 20 horas. 
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2.5.8. Tinción y documentación del gel 

Una vez finalizada la corrida de electroforesis el gel fue teñido en una solución de 

bromuro de etidio (1 i.tg/m1) por 30 min. Posteriormente el gel fue enjauagado en agua 

destilada por 60-90 minutos, para luego ser analizado por el sistema de documentación 

Gel Doc 2000. 

Para el análisis de la imagen del gel se utilizó el programa BioNumerics, v.4.0 

(Applied Maths) aplicando los parámetros establecidos para la Red PulseNet 

Internacional. 

3. Determinación de la prevalencia de infección en la progenie 

En la segunda parición de las 4500 madres seleccionadas, se realizó un estudio 

longitudinal de los cerdos nacidos en tres semanas consecutivas (SEMANA 1, 2 y 3). 

En cada una de las 3 semanas, se tomaron muestras de sangre de 10 cerdos a los 10, 

35, 56, 90, 120 y 150 días de vida. El n muestreal se calculó para detectar Salmonella 

spp., a una prevalencia esperada de cerdos infectados del 25%, con un 95% de 

confianza (WIN Episcope 2.0). En cada uno de los muestreosa estas SEMANAS (a 

excepción de los 35 días de vida) se sacrificaron al menos 4 cerdos al azar y se 

tomaron muestras de GMI y CC. 

3.1. Serología 

Todos los sueros obtenidos de los cerdos de la progenie fueron procesados siguiendo 

la metodología descripta en el punto 2.1. 

3.2. Bacteriología, PCR y Serotipificación 

Los GMI y el CC (10gr) de cada animal necropsiado se procesaron siguiendo la 

metodología descripta en el punto 2.2. Los aislamientos de Salmonella spp. fueron 
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confirmados por PCR según el punto 2.3 y serotipificados al igual que lo descripto en 

el punto 2.4. 

3.3. Subtipificación genética de cepas 

Se obtuvieron los perfiles genéticos de las cepas de Salmonella enterica recuperadas 

de CC y GMI de los cerdos necropsiados de la progenie y de una cepa de S. 

Typhimurium recuperada de un caso clínico en cerdos de recría en la granja, un año 

después de finalizado el estudio. Se utilizó la metodología descripta en el punto 2.5. 

4. Comparación Genética 

Se compararon los perfiles genéticos obtenidos por XbaI-PFGE de los aislamientos 

de Salmonella entérica de GMI y MF de los diferentes grupos de cachorras, con los 

aislamientos de la misma serovariedad en GMI y CC de la progenie.Además, se 

incluyó una cepa de S. Typhimurium aislada de un brote clínico de salmonelosis 

digestiva en cerdos de recría, de 50 días de vida aproximadamente, que se presentó en 

la granja de estudio un ario después del último monitoreo de Salmonella realizado en la 

progenie. 
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RESULTADOS 

Prevalencia de infecciónen las cachorras 

La granja no reportósignos clínicos de diarrea en los cerdos, ni algún otro signo 

compatibles con salmonelosis, durante el tiempo en el que se desarrolló el trabajo. 

Durante el estudio se analizaron por ELISA 936 de las 1000 muestras de suero de 

los 10 grupos de cachorras. En el Grafico 1 se muestran las medidas de resumen 

estadístico (media; mediana; cuantiles 0,05, 0,25, 0,75 y 0,95; y los valores extremos) 

de los MP de las 92 muestras de suero analizadas en cada GRUPO de cachorras. 
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Gráfico 1: Descripción de los valores de Cociente de Muestra Positiva (MP) de las 92 

muestras de suero analizadas en cada GRUPO de cachorras. 
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Los resultados para cada uno de los grupos se muestran en la Tabla 2. En total se 

hallaron 211 (22,93%), 97 (10,54%) y 43 (4,67%) sueros positivos a puntos de corte del 

10%D0, 20%D0 y 40%D0 respectivamente (Tabla 2). 

De las 719 muestras de MF tomadas a cachorras de 150 días en la granja (144 

pooles), se aisló Salmonellaenterica en 2 pooles (1,4%) del GRUPO 7. Los aislamientos 

fueron identificadas como S. Typhimurium (1 pool) y S. Schwarzengrund (1 pool) 

(Tabla 2). 

Se analizaron 236 GMI provenientes de 9 de los 10 grupos de cachorras en estudio, 

aislando Salmonellaenterica en 44 ganglios (18,6%). Las serovariedades más 

frecuentemente aisladas fueron S. Schwarzengrund (15), S. Bredeney (13), S. Saintpaul 

(4), S. Derby (3) y S. Infantis (2) (Tabla 2). 

Los promedios de los resultados obtenidos en la determinación dela prevalencia de 

infección de las cachorras, calculados con sus respectivos errores estándar, se muestra 

en el Gráfico 2. 
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Grupo 
Vo+ ELISA MF 

Vo+ 

Serovariedades aisladas 

de MF (pooles) 

GMI 

°M-

Serovariedades aisladas de GMI(n° de aislamientos) 

10%D0 20%D0 40%D0 

1 36.96 9.78 0.00 0 8.3 S. Bovismorbificans (2) 

2 11.96 2.17 0.00 0 0 

3 19.57 6.52 1.09 0 s/d s/d 

4 10.87 2.17 0.00 s/d s/d 27.0 
S. Saintpaul (3); S. Bredeney (2); S. Derby (2); S. Schwarzengrund (2); S. 

Typhimurium (1) 

5 4.35 0.00 0.00 s/d s/d 12.0 S. Infantis (1); S. Derby (1); S. Schwarzengrund (1) 

6 10.87 0.00 0.00 0 27.8 S. Bredeney (9); S. Rissen (1) 

7 47.83 31,52 15.22 11.8 
S. Schwarzengrund (1); 

S. Typhimurium (1) 
16.7 S. Bredeney (2); S. Saintpaul (1); S. Schwarzengrund (1); S. Sandiego (1) 

8 41.30 29.35 18.48 0 20.0 S. Infantis (1); S. Schwarzengrund (1) 

9 29.35 14.13 5.43 0 25.7 S. Schwarzengrund (7); S. Livingstone (1); S. subesp. I 0 (Rugosa) (1) 

10 19.57 9.78 6.52 0 11.1 S. Schwarzengrund (3) 

Tabla 2: Resultados expresados en porcentuales (positivos/analizados), obtenidos por serología a diferentes puntos de corte, y 

bacteriología de GMI y MF para Salmonella spp. y serovariedades aisladas en GMI y MF en cada GRUPO de cachorras.s/d: sin 

determinar. 
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Gráfico 2: Promedio de la prevalencia de infección de Salmonella spp. en cachorras 

obtenidos por serología (ELISA) a diferentes puntos de corte (S10%D0, S20%D0, 

S40%D0) y bacteriología de MF (BMF) y GMI (BGMI). 
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El aislamientode S. Schwarzengrund recuperado de MF de cachorras del GRUP07 

(Figural, ca11e3) presentó un perfil de PFGE indistinguible de aquellos correspondientes 

a los aislamientos de GMI de cachorras del mismo GRUPO (callel) y del GRUPO 9 

(ca11e2); mientras que el subtipo genético identificado en un aislamiento de GMI de 

cachorras del GRUPO 4 (calle 4) fue diferente, con más de siete bandas distintas 

(Figural). 

Dice (Opt1 50%)_  (Td 1.5%-1 5%).  (H>0.0 % S>0.0%) [0_0%100_0%1 

PFGE-) pFGE_xbal 

• I II Itiq 11 1111 
. 14 1 1 11 1 1 

II 1111 1 1 11 11 
1 11 1 1111 1 1 11 I I I 

1 

2 

3 

4 

Figural: Dendograma de relación genética de aislamientos de S. Schwarzengrund de los 

diferentes grupos de cachorras. PFGE con la enzima Xbal. Calles: 1 (GMI GRUPO 7), 2 

(GMI GRUPO 9), 3 (MF GRUPO 7), 4 (GMI GRUPO 4). Calles 1 a la 4 correlativas de 

arriba hacia abajo. 

49 



Prevalencia de infecciónen la progenie 

Se procesaron 180 sueros, provenientes de 6 edades diferentes en cada una de las 

semanas muestreadas (SEMANA 1, 2 y 3). En los Gráficos 3, 4 y 5 puede observarse el 

porcentaje de cerdos positivos para cada SEMANAsegún la edad de muestreo (en días 

de vida), respectivamente. El promedio de cerdos positivos en las tres semanas según la 

edad de muestreo se observa en el Gráfico 6. 

En los tres muestreos se necropsiaron un total de 77 cerdos, distribuidos de la 

siguiente manera: 28 lechones de 10 días; 17 cerdos de 56 días; 10 cerdos de 90 días; 11 

cerdos de 120 días y 11 cerdos de 150 días. Del total de animales sacrificados, se aisló 

Salmonella enterica de 2, 2 y 1 cerdos de 90, 120 y 150 días de vida respectivamente. 

Todos estos aislamientos fueron clasificados como Salmonella Derby y dos de las cepas 

fueron procesados por PFGE, donde se evidencio el mismo subtipo genético en ambas 

(Figura 2). 
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Gráfico 3: Seroperfil de la SEMANA 1 de progenie de la granja, obtenidos por la prueba 

de ELISA contra antígenos de Salmonella spp. a diferentes puntos de corte. 
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Progenie SEMANA 2 
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Gráfico 4: Seroperfil de la SEMANA 2 de progenie de la granja, obtenidos por la prueba 

de ELISA contra antígenos de Salmonella spp. a diferentes puntos de corte. 
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Gráfico 5: Seroperfil de la SEMANA 3 de progenie de la granja, obtenidos por la prueba 

de ELISA contra antígenos de Salmonella spp. a diferentes puntos de corte. 
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Gráfico 6: Seroperfil de la progenie de la granja obtenidos por promedio de las tres 

semanas de muestreo, utilizando la prueba de ELISA contra antígenos de Salmonella 

spp. a diferentes puntos de corte. 
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Comparación Genética 

Las cepas de S. Derby aisladas de GMI de cachorras del GRUPO 4 (callel ) y 

GRUPO 5 (ca11e2), presentaron perfiles de PFGE diferentes entre sí y no relacionados 

con el correspondiente a los dos aislamientos de la progenie, que mostraron un mismo 

patrón de bandas entre si (calles 3 y 4) (Figura 2). 

Dice (Opt:150%) (Td 1.5%-1.5%) (H>I10% S>0.0%) [0.0%-100.096] 

PFGE-Xbal PFGE-Xbal 

1 1 7 

.I "1 1 '1' hwi PI 11 1 1
I I 1 1II1I 11 1 I I I I 

I I I III I I II I I I I I 
Figura 2: Dendograma de relación genética de aislamientos de S. Derby aisladas de el 

GRUPO 4 y del 5 de cachorras y de la progenie. PFGE con la enzima Xbal. Calles: 1 

(GMI GRUPO 4), 2 (GMI GRUPO 5), 3 (GMI SEMANA 3, 90 días de vida), 4 (GMI 

SEMANA 1, 120días de vida). Calles 1 a la 4 correlativas de arriba hacia abajo. 

53 



Las doscepas de S. Typhimurium analizadas por PFGE pertenecientes a la MF de 

cachorras del GRUP07 ya los GM1 de cachorras del GRUP04, mostraron perfiles 

genéticos diferentes. Además, en la calle 3 se incluyó una cepa de S. Typhimurium 

aislada de un brote clínico de salmonelosis en cerdos de recría en la granja, un ario 

después del último monitoreo de la progenie (Figura 3). 

Dice (Optl _50%) (Tal 1.5%-i _5%) (H>0.0% S>0.0%) [0.0%-1 O& 0%] 

PFGE-Xbal PFGE-Xbal 

1 1 1 1 1 1 III 
NI I 

 1"11 11
II 1 1 .111 11 1 1.1 1 

Figura 3: Dendograma de relación genética de aislamientos de S. Typhimurium aisladas 

de GMI de cachorras del GRUPO 4 (calle 1) y de MF de cachorras del GRUPO 7 (calle 

2). En la calle 3, S. Typhimurium aislada de un brote clínico de salmonelosis posterior 

al último muestreo. Calles 1 a la 3 correlativas de arriba hacia abajo. 
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DISCUSIÓN 

Los programas mundiales en granjas porcinas implementados para disminuir la 

infección de Salmonella spp. en carne de cerdo, pueden verse afectados por el hecho de 

que los establecimientos reemplazan por año entre el 35 y 45% del total de sus madres a 

través de la incorporación de cachorras provenientes de empresas genéticas. Esto ha sido 

demostrado como un factor de riesgo importante en la dinámica de diferentes agentes 

patógenos del cerdo (Griffith y col., 2006), si bien no existe información concluyente 

sobre el papel de las cachorras en la introducción y diseminación de Salmonella enterica 

en la granja, tema que motiva este trabajo. 

Prevalencia de Cachorras con Anticuerpos contra Salmonella spp. 

El nivel de infeccióngeneral de la granja puede calcularse si seguimos la 

metodología planteada por Alban y col. (2002) en el programa para el control de 

salmonelosis en cerdos en Dinamarca, para el cálculo del índice serológico de 

Salmonella, considerando que el primer mes esta constituido por las cachorras de los 

GRUPOS 1-4, el segundo mes por los GRUPOS 5-7 y el tercer mes por los GRUPOS 8-

10, y utilizando un punto de corte de 20%D0, obtenemos un índice serológico de 

Salmonella de 34,53%. Este nivel de infección sería clasificado en el sistema danés 

como Nivel 1, considerado como "aceptable, bajo". Por otro lado, al aplicar el sistema 

de clasificación alemán según Merle y col. (2011), el 4,67% promedio de muestras con 

valores por arriba del punto de corte de 40%D0 ubica a esta granja dentro de la 

Categoría I (0-20%). 

Si bien la media de cachorras seropositivas fue del 10,54% (20%D0), esta varió en 

las diferentes GRUPOS entre el O y el 31,52% de los animales analizados. Esta gran 
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variabilidad coincide con lo encontrado por Kranker y col. (2003) y Rostagnoy col. 

(2012), y sugeriría una prevalencia particular para cada lote de animales dentro de una 

granja, lo que podría indicar una dinámica de infección que determina que cada GRUPO 

se constituya en una subpoblacion dentro del total de animales. Por otra parte, el 

promedio de valores MP, fue aumentando y mostró mayor dispersión con los sucesivos 

GRUPOS, lo que podría deberse a que a medida que transcurría el tiempo las cachorras 

se exponían a un ambiente con mayor carga bacteriana, y por lo tanto, que posibilitaba 

la infección y transmisión de Salmonella spp. en un mayor número de animales, lo que 

se vio reflejado en la aparición de anticuerpos. 

Prevalencia de Cachorras Eliminadoras de Salmonella enterica. 

Según la metodología implementada para la detección de Salmonella spp. en la 

granja, la bacteriología permitió detectar cachorras de 150 días de vida que arrojaban 

Salmonella enterica en sus heces. Sin embargo, es dificil determinar si esta metodología 

realmente reflejó la cantidad de cachorras eliminadoras deSalmonella enterica en heces. 

Por un lado, si tenemos en cuenta los resultados obtenidos por Arnold & Cook (2009) en 

granjas del Reino Unido, sobre el uso de pooles de materia fecal para determinar la 

prevalencia de infección en una granja, los autores reportaron que la proporción de 

pooles positivos al cultivo de Salmonella enterica fue mayor que la proporción de 

muestras positivas procesadas individualmente en ese trabajo. Esto tiene sentido, ya que 

la presencia de una muestra positiva dentro de un pool debería clasificar como positivo 

dicho conjunto de muestras, y de la misma manera, al agrupar muestras se disminuye 

también el número total de repeticiones, por lo que el porcentaje de muestras positivas 

sobre el total de repeticiones aumentaría. Con lo cual podemos inferir que el porcentaje 
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de cerdos positivos estaría siendo sobreestimado. 

Por otro lado, es importante considerar los resultados reportados por Guenther y 

col. (2010), en un trabajo donde evaluó la interacción de Salmonella enterica y otras 

Enterobacterias durante infecciones experimentales subclínicas de S. Typhimurium 

(DT104). En ese trabajo, a partir de la infección de 40 lechones y el posterior sacrificio 

de estos a las 3hs, 24hs, 72hs y 28 días posinfección, para luego tomar muestras del 

contenido y la mucosa del yeyuno y del colon, los autores realizaron un seguimiento 

bacteriológico de las poblaciones de Enterobacterias presentes en el intestino de esos 

cerdos. Según los autores, no se observó efecto protector de las poblaciones de E. coli u 

otras Enterobacterias para la infección de S. Typhimurium, sino mas bien una 

correlación entre el aumento en el conteo de S. Typhimurium y el de otras 

Enterobacterias, sumado a un alto número de S. Typhimurium en mucosas con recuentos 

aumentados de E. coli adherida a la misma. Esto sugiere que cada población de 

Enterobacterias soporta la aparición de otras poblaciones, o bien, que el ambiente 

intestinal influye en el crecimiento de todas las poblaciones de Enterobacterias por 

igual, por lo tanto, es lógico pensar que la dilución de una muestra positiva, que de por 

si posee altas cargas de otras Enterobacterias, en otras muestras de materia fecal durante 

el armado de pooles, puede llevar a falsos negativos por enmascaramiento de Salmonella 

enterica por la gran cantidad de otras Enterobacterias. En este caso, el uso de pooles 

podría llevar a subestimar el porcentaje de cerdos positivos, como bien ha sido 

planteado también por Arnold y col. (2011). 

En definitiva, si tomamos entonces el número de pooles positivos sobre el total de 

pooles procesados, podemos estimar que la cantidad de cachorras que arrojaban 

Salmonella enterica en sus heces fue inferior al 1,4%. Si bien se trata de una estimación, 
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este valor es similar al reportado por Funk y col. en 2001 (1,1%) y Penmetchsa y col. en 

2009 (2,2%). Es interesante destacar que en el trabajo de Penmetchsa y col. (2009), los 

autores trabajaron en dos granjas de los Estado Unidos, una de 3500 madres y otra de 

6000 madres, que habían tenido antecedentes de salmonelosis, sin embargo, encontraron 

que la cantidad de cerdas que eliminaban Salmonella enterica en su materia fecal fue tan 

bajo como en este trabajo, donde se trabajó con una granja nueva que no reportó cuadros 

clínicos de salmonelosis. Si bien los autores tomaron un número significativo de 

muestras (454) y las procesaron en forma individual, la diferencia podría estar en el 

protocolo de toma y procesamiento de muestras, ya que en ese trabajo cada muestra 

analizada fue de sólo lgr de materia fecal. 

Según Funk y col. en 2000, en un estudio sobre el efecto del peso de la muestra de 

materia fecal en la sensibilidad del cultivo bacteriológico para la detección de 

Salmonella enterica, donde trabajaron con muestras clínicas de hisopados rectales y 

heces en alícuotas de lgr, lOgr y 25gr, los autores reportaron que ningún animal fue 

positivo con los hisopados rectales, mientras que el 13,7%, 26,1% y 28,1% de las 

muestras fue positiva teniendo en cuenta alícuotas de lgr, 1 Ogr y 25gr respectivamente. 

Se puede ver entonces que las muestras de lgr disminuyen la sensibilidad de la técnica 

bacteriológica, mientras que no existen diferencias significativas en trabajar con lOgr o 

25gr de materia fecal. Esto podría explicar la baja proporción de cerdas que arrojaban 

Salmonella enterica en materia fecal encontrada por Penmetchsa y col. (2009) 

enunagranjas con antecedentes clínicos de salmonelosis, encontradas a partir de 

muestras de lgr de materia fecal e hisopados del piso de los corrales. 

Otra interpretación podría darse si tenemos en cuenta que la cantidad de cachorras 

que presentaron anticuerpos contra Salmonella spp. en este estudio fue mayor al de 
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aquellas que arrojaban Salmonella enterica en MF, lo que supone que la prevalencia de 

animales infectados en la población sería más alta. Los resultados bacteriológicos 

podrían deberse a lo planteado por Funk y col. (2000), sobre la escasa posibilidad de 

detección de Salmonella enterica en la materia fecal de animales portadores, debido a 

que la eliminación del patógeno en las heces de estos animales sería escasa y 

heterogénea dentro de una misma muestra. A esto debemos sumarle los reportes de 

Nielseny col. en 1995 y Oliveira y col. en 2010 sobre la intermitencia en el arrojamiento 

de Salmonella enterica en MF de animales infectados experimentalmente. 

Prevalencia de Cachorras Positivas aSalmonella enterica en Frigorífico 

En el muestreo en frigorífico realizado en este trabajo puede observarse que uno de 

cada cinco muestras de tejido (GMI) de cerdos faenados fue positivas a Salmonella 

enterica. Dado que esos animales fueron destinados a la venta como subproductos del 

cerdo, podemos evidenciar lo planteado por Plym Forshell & Wierup (2006) sobre el 

riesgo de los animales como fuente posible de contagio de salmonelosis no-tifoidea para 

los consumidores de este tipo de productos.Sin embargo, al no contar en la Argentina 

con estudios estadísticos sobre la salmonelosis en humanos, como los realizados por 

Voetsch y col. (2004) en los Estados Unidos, por Ramos Moreno y col. (2008) o los 

reportes epidemiológicos de la EFSA en la UE, no podemos dimensionar el impacto de 

la contaminación de las canales de cerdo en la Salud Pública en la Argentina. 

Basándonos en el muestreo en frigorífico independientemente del origen de los 

animales, podemos decir que el 18,6% de cerdos con aislamiento positivo de Salmonella 

enterica en GMI coincide con los valores de prevalencia reportadosen la UE en el 

informe publicado por el EFSA Journal en 2008 (Anonymous, 2008a y b). Según estos 

informes, la prevalencia obtenida en el presente trabajo puede equipararse con la de 
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Italia (16,5%), Bulgaria (16,7%), Francia (18,1%) o el Reino Unido (21,2%); siendo 

inferior a la prevalencia reportada en Portugal (23,4%), Grecia (24,8%) y el valor más 

alto en la UE representado por España (29%) (Anonymous, 2008a). No obstante, es 

importante recalcar que, si biense realizaron múltiples muestreos con un número de 

muestras significativo, los datos de este trabajo son el resultado del análisis de una sola 

granja, en un solo frigorífico. 

Salmonella Schwarzengrund, la serovariedad de mayor frecuencia de presentación 

en este estudio,significó solo el 0,15% de los aislamientos de Salmonella enterica en 

GMI reportados en el informe de la UE del 2008, habiendo sido aislada sólo en Francia, 

donde representó el 1,9% del total de aislamientos en GMI de ese país (Anonymous, 

2008a). Por otra parte, de las principales serovariedades reportadas por la UE en 2008, 

solo S. Enteritidis y S. Anatum no fueron aisladas en este estudio. El caso de S. 

Enteritidis puede deberse a que en Argentina esta variedad ha sido encontrada 

principalmente en aves, según lo reportado por Caffer y co/.(2007). 

Los resultados obtenidos en este trabajo de tesis aportan informaciónpreliminar 

sobre la situación de Salmonella enterica en cerdos en Argentina. Por ejemplo, el 

porcentaje de cerdos infectados en frigorífico (18,6%),obtenidos de la bacteriología de 

GMI, es levemente inferior al 21,2% reportado por Ibar y col. (2009) en GMI de cerdos 

faenados en cuatro diferentes frigoríficos de Argentina, es decir, los valores son muy 

similares.La diferencia podría estar relacionada al menor número de muestras 

procesadas por Ibar y col. (2009), que fue de 193 cerdos, con respecto a este trabajo 

donde se muestrearon 236 cerdos. 

De las serovariedades de Salmonella enterica de origen animal reportadas por 
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Caffer y col. (2007) en Argentina, sólo S. Typhimurium fue encontrada en este trabajo. 

Sin embargo, el hecho de queS.Schwarzengrund fue la serovariedad de mayor 

presentación en los cerdos de este trabajo, con el 34% del total de aislamientos de 

Salmonella enterica de los GMI de cerdos faenados, coincide con los resultados 

obtenidos por lbar y col. (2009) en frigoríficos de Argentina. Los autores reportaron que 

el 27% de los aislamientos fue clasificado como S. Schwarzengrund mientras que el 

resto fue identificado como S. Heidelberg (17%), S. subesp. I (6,8:e,h:-) (13%), S. Derby 

(10%), S. Bredeney (8%) y S. Typhimurium (7%). 

Por otro lado, las serovariedades S. Typhimurium y S. Infantis reportadas por 

Caffer y col. en el 2007 como dos de las tres serovariedades de mayor frecuencia de 

presentación en cuadros clínicos en humanos, también fueron aisladas de muestras de 

cerdos en frigorífico en este trabajo. Si bien representaron porcentajes mínimos del total 

de aislamientos de Salmonella enterica, su presencia en cerdos plantea la posibilidad de 

infecciones cruzadas entre humanos y cerdos. La similitud entre las serovariedades de 

Salmonella enterica aisladas de casos clínicos en humanos con aislamientos de cerdos 

coincide con lo encontrado por Vo y col., (2006) en Vietnam, donde los autores 

proponen que el cerdo representa una de las fuentes de infección de salmonelosis no-

tifoidea en el hombre en ese país asiático. Aunque de estas dos, sólo S. Typhimurium 

fue reportada como importante por los autores, quienes agregaron S. Anatum y S. 

Weltevreden como las variedades de mayor circulación en Vietnam, las que, hasta donde 

se conoce no han sido aisladas en Argentina. 

La cantidad de cerdos infectados en la línea de faena y los serotipos aislados en 

este estudio, sumada a la información aportada por Ibar y col. (2009), debería plantear la 

necesidad de implementar alguna de las metodologíaspara el control de contaminación 

61 



de canales en frigorífico propuestas por Lawson y col. en2009, como son el uso de agua 

caliente, la combinación de vacío con vapor de agua, el uso de ultrasonido o de ácido 

láctico. Sin embargo, debe considerarse que este trabajo refleja la situación en una sola 

granja porcina, por lo que futuros trabajos son necesarios para contar con información 

más representativa de las granjas del país y del riesgo que representa el cerdo en la 

aparición de casos de salmonelosis no-tifoidea en Argentina. 

Es importante destacar que este trabajo se realizó en una granja nueva, que no 

presentó signos clínicos compatibles con ninguno de los cuadros de salmonelosis 

durante el periodo de estudio. Es por esto que el 18,6% de cerdos infectados por 

Salmonella enterica detectados en frigorífico parece ser alto para las condiciones de la 

granja. 

En este sentido, si bien Cóté y col. en 2004, al comparar la contaminación de 

carcasas con Salmonella spp. en cerdos que venían de granjas con antecedentes de 

salmonelosis con granjas sin antecedentes, encontraron asociación estadística entre 

granjas con antecedentes clínicos y altos niveles de contaminación de carcasas en 

matadero; no hubo diferencia en el porcentaje de GMI o CC positivos a Salmonella spp. 

entre granjas con antecedente clínicos y sin antecedentes. Además, los autores 

reportaron que el porcentaje de contenidos cecales positivos a Salmonella spp. (53,11-

50,13%) fue mucho mayor al de GMI (15,02-16,45%) para el grupo con antecedentes 

con respecto al grupo sin antecedentes.Esto coincide con lo encontrado por Ibar y col. 

(2009) en Argentina, donde también las muestras de contenido de ciego de los animales 

faenadosresultaron en un mayor número de muestras positivas, con respecto al de GMI. 

La diferencia en el porcentaje de muestras positivas, podría estar indicando 

contaminaciones recientes detectadas solo a nivel de la luz intestinal, lo que representa 
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un dato interesante que no puede ser evaluado en el presente trabajo debido a que no se 

tomaron muestras de CC en los cachorras faenadas. 

Sin embargo, la gran cantidad de serovariedades recuperadas de muestras de 

frigorífico, 11 en total, que no fueron aisladas en las muestras de materia fecal tomadas 

a los cerdos en la granja, coincide con los resultadosencontrado por Magistrali y col. en 

2008, en un trabajo donde estudiaron la dinámica de la infección de Salmonella enterica 

en una granja de engorde en Italia. Para ello, los cerdos fueron monitoreados desde su 

entrada a la granja hasta su salida a faena, durante el transporte, estadía y posterior 

sacrificio en el frigorífico.Según los autores, S. Typhimurium fue la principal 

serovariedad aislada de los animales dentro de la granja, mientras que en el frigoríficose 

recuperaron siete serovariedades, donde S. Hadar y S. Bredeney fueron lasvariedades 

que representaron la mayor cantidad de aislamientos en GMI y CC.Sumado a esto, las 

serovariedades aisladas de muestras en el frigorífico coincidieron con las que 

recuperaron de muestras tomadas del ambiente de los camiones de transporte antes de 

ser cargados, por lo que proponen al transporte como una de las principales fuentes de 

infección/contaminación de los cerdos. Esto coincide con Erdman y col. (2003) yVyt y 

col. (2006) quienes proponen que los corrales de espera constituyen una muy importante 

fuente de contaminación ambiental del frigorífico, sobre todo cuando los tiempos de 

transporte y espera de los animales son extensos.Mannion y col. (2012) incluyen además 

a la rutina de faena y los operarios en la contaminación de las canales dentro del 

frigorífico. 

De lo anterior, sumado a que la mayoría de serovariedades recuperadas de GMI en 

este trabajo son frecuentemente clasificadas como "ambientales", podemos suponer una 

infección y/o contaminación de las cachorras durante el transporte a frigorífico, el 
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periodo de espera o durante la faena de estos animales. Sobre todo debido al escaso 

tiempo necesario para la detección de Salmonella entericaen diferentes tejidos luego de 

su ingestión, que según Loynachan&Harris (2005) sería de tres horas. Si bien, los 

autores reportaron la dificultad de que estas infecciones ocurran durante la estadía en 

frigorífico, ya que, se necesitarían altas concentraciones ambientales de Salmonella 

enterica para lograr la infección de los cerdos expuestos, es importante tener en cuenta 

que las cachorras de este trabajo fueron faenadas en un frigorífico ubicado a más de 

400km de la granja, por lo que los tiempos de transporte y estadía fueron naturalmente 

extensos, lo que favorecería la posibilidad de infección/contaminación. 

Prevalencia de Infección en las Cachorras 

Para evitar el posible sesgo al considerar la cantidad de cerdos infectados en la 

faena (18%) y sobreestimar el nivel de infección de los cerdos de la granja, conviene 

observar también los resultados obtenidos por serología de las cachorras, donde, el 

promedio general de cerdas con serología positiva a Salmonella spp. en toda la 

población fue del 10,54%, utilizando un punto de corte de 20%DO. La diferencia 

porcentual entre la cantidad de animales clasificados como positivos por ambas 

metodologías diagnósticas, coincide con lo planteado por Nollet y co/. (2005a), en un 

trabajo donde analizaron 60 granjas en Bélgica para determinar la cantidad de cerdos 

con aislamientos positivos de Salmonella enterica en GMI tomados en frigorífico, que 

eran positivos a la serología de Salmonella spp. en muestras de sangre, tomadas también 

en frigorífico. Los autores reportaron que la utilización del punto de corte del 20%D0 

tuvo una sensibilidad relativa del 59,7%, es decir, que sólo el 59,7% de los animales 

positivos a la bacteriología de GMI en frigorífico fueron también positivos al ELISA 
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(Idexx) con un punto de corte del 20%DO. 

En otras palabras, si consideramos lo propuesto por Nollet y col. (2005a), sumado 

a que trabajaron con el mismo kit diagnóstico de este estudio, y le asignamos al ELISA 

una sensibilidad relativa del 59,7%, podemos inferir que del 18% de cerdas positivas a 

GMI en frigorífico, la serología debería haber clasificado alrededor del 11,1% de 

animales como positivos, valor que es muy similar al promedio de cerdas positivas de 

las 10 grupos, si tomamos el 20%D0 como punto de corte. 

No obstante, al considerar todos los resultados de granja en comparación con el 

frigorífico de este trabajo, podríamos inferir que la diferencia entre positivos a serología 

y a bacteriología estaría relacionada a la infección/contaminación de los animales en 

frigorífico, más que a la falta de reacción inmunológica en algunos animales propuesta 

por Nollet y col. (2005a). También es cierto que los tiempos de transporte y espera en 

frigorífico fueron menores en aquel estudio, 1,7hs de transporte y 3,1hs de espera 

promedio, lo que disminuiría la probabilidad de infección fuera de la granja. 

De los resultados obtenidos, y coincidiendo con Kranker y col. (2003), puede 

evidenciarse la dificultad de establecer la importancia de la infección de los cerdos por 

Salmonella spp. en una granja mediante el uso de una sola de las técnicas diagnóstica. 

Por ejemplo,si bien Nowak y col. (2007) en un estudio comparativo entre serología de 

jugo de carne y PCR de ganglios mesentéricos y contenido de yeyuno, propuso que el 

uso de un ELISA con un punto de corte de 20%D0 es preciso para identificar los 

animales que eliminan Salmonella enterica en sus heces dentro de una población, en 

este trabajo se observó una relación directa entre el número de cachorras seropositivas a 

una línea de corte del 40% DO, con el aislamiento de Salmonella entericaen 
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MF(GRUP07). Estas discrepancias podrían deberse a la diferencia de sensibilidad entre 

la PCR y la técnica bacteriológica utilizada en este trabajo. 

Por otro lado, el aislamiento de S. Typhimurium en las heces del GRUP07 podría 

también estar relacionado a niveles de anticuerpos más altos y perdurables con respecto 

a otras serovariedades comoS. Schwarzengrund, que fue recuperada de MFen este 

mismoGRUPO y fue la serovariedad más frecuentemente aislada en GMI de las 

cachorras en frigorífico.La diferencia en la magnitud de respuesta según la serovariedad 

que produce la infección coincidiría con lo ya reportado por varios autores (Nielsen y 

co/., 1995; Stege y co/., 2000; Baum y co/., 2005; Baptista y col., 2009). No obstante, en 

el GRUP08 también se encontraron niveles altos de seropositivos al 40%D0, aunque no 

se logró aislar Salmonella enterica de la materia fecal de ninguna de sus cachorras, lo 

que podría explicarse con la variabilidad en la sensibilidad de la técnica bacteriológica 

planteada por Funk en 2003. 

A partir de ladispersión de valores M/P en los sueros de las cachorras de los 

GRUPOS7 y 8, donde en ambos casos alrededor del 30% de los sueros fueron positivos 

a un punto de corte del 20%D0 (MP> 0,5), puede sugerir la presencia de un brote de 

salmonelosis en la granja que no fue detectado.Esto coincide con lo encontrado en la 

comparación de serotipos y genotipos que se realizó, ya que si bien la serovariedad S. 

Schwarzengrund fue aislada en GMI en seis de nueve GRUPOS analizados, solo los 

aislamientos obtenidos a partir del GRUPO 7 en adelante coinciden con el genotipo 

aislado en la granja. Esto podría indicar que el primer brote de salmonelosis en la granja 

habría sido en el GRUPO 7 y posteriormente en el 8, y que habría sido producido por la 

serovariedad S. Schwarzengrund, lo que explicaría la falta de síntomas clínicos 

evidentes. 
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La tipificación genética de los aislamientos de Salmonella enterica por la técnica 

de PFGE utilizada en este trabajo, permitió identificar la presencia de distintos subtipos 

genéticos de S. Typhimurium conjuntamente con el aislamiento de un mismo subtipo 

genético de S. Schwarzengrund en la materia fecal de las cachorras en granja y en los 

GMI de las cachorras descartadas en frigorífico. Según el análisis de Foley y col. en 

2009, el aislamiento del mismo subtipo genético de S. Schwarzengrund en varios 

animales podría indicar la ocurrencia de un brote de salmonelosis en la granja que no 

pudo ser diagnosticado clínicamente, o bien una fuente común de infección. 

De esta manera, si tenemos en cuenta la ausencia de reportes de alguno de los 

síntomas clínicos descriptos por Griffith y col. (2006) y Brown y col. (2007) 

compatibles con cuadros clínicos de salmonelosis, los resultados obtenidos por serología 

y bacteriología de MF de animales en la granja, sumado a que el serotipo más prevalente 

en los GMI en frigorífico también fue encontrado en las heces de cachorras en la granja, 

y además, con similitud de genotipo, podemos inferir que se trataría de una granja donde 

las cachorras estarían infectadas por S. Schwarzengrund con cuadros subclínicos, y las 

cerdas portadoras podrían ser detectados mayormente a nivel de frigorífico (GMI). 

Prevalencia de Infección en la Progenie 

La metodología aplicada para la detección de cerdos infectados dentro de la 

progenie permitió recuperar Salmonella enterica y clasificar los aislamientos según la 

serovariedad, en muestras de cerdos de diferentes edades. Además, se logró estimar una 

dinámica poblacional de las infecciones mediante el seguimiento de tres subpoblaciones 

(SEMANAS) de cerdos que fueron muestreadas en seis edades diferentes y evaluadas 

mediante el uso de la técnica serológica de ELISA para la detección de anticuerpos 

contra Salmonella spp. 
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Si bien Gooch & Haddock (1969) y Wilcock y col. (1976) plantean que la 

salmonelosis producida por serovariedades de Salmonella enterica se presenta 

principalmente en cerdos durante el postdestete, aproximadamente a los 50 días de vida, 

en este estudio se pudo detectar que los cerdos comenzaron a eliminarSalmonella 

enterica en sus heces a partir de los 90 días de vida. Sumado a esto, la aparición de 

cerdos que seroconvirtieron hasta llegar a niveles detectables por la técnica de ELISA 

utilizada, alrededor de los 120 días de vida, puedepensarse que, en este caso, el inicio de 

la fase de engorde fue el periodo donde se produjo la infección de los animales por 

Salmonella enterica. Esto coincide con lo hallado por Silva y col. (2006) y Vigo y 

co/.(2009) que reportaron el inicio de la fase de engorde como el periodo críticoen la 

transmisión de salmonelosis. En cambio,difiere con Kranker y col. (2003) quienes, si 

bien no encontraron lechones positivos a la bacteriología de MF en la maternidad, la 

cantidad de cerdos positivos aumentó rápidamente en la recría hasta llegar al pico de 

eliminadores que se dio a los 63 días de vida, luego disminuyendo gradualmente hasta el 

final de la etapa de recría. Según sus resultados, los autores proponen que la principal 

transmisión se daría en forma horizontal en recría, y que esto estaría relacionado al 

estrés que se generaría en los cerdos posdestete y que predispondría a los animales a 

nuevas infecciones. 

De la misma manera, sería lógico pensar que en una granja de sitios múltiples, el 

pasaje de los animales desde el sitio de recría al sitio de engorde podría generar en los 

cerdos una situación de estrés que podría tener los mismos resultados en la 

predisposición a nuevas infecciones.Esto coincide con lo encontrado por Hautekiet y 

col. (2008) sobre los factores de riesgo a tener en cuenta para la categorización de 

granjas, donde los autores encontraron correlación directa entre deficiencias en la 
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ventilación y regulación de temperatura, lo que definen como estrés térmico, en los 

galpones de engorde con alta seroprevalencia de Salmonella spp. en los cerdos. Al 

mismo tiempo, asociaron la baja asignación de espacio por animal con mayores valores 

de M/P en el ELISA de esos animales, lo que también proponen se debería a mayores 

niveles de estrés. 

Partiendo de lo anterior, y al analizar el seroperfil de la progenie, vemos que a los 

10 días de vida el 20% de los lechones presentaban niveles detectables de anticuerpos a 

un 10%D0, siendo el 10% de lechones positivos a un 40%DO.La detección de 

anticuerpos contra Salmonella spp. en lechones tan jóvenes, coincidiría con lo planteado 

por diferentes autores como resultadodel pasaje por inmunidad pasiva de las madres a 

los lechones (Nielsen y col., 1997; Proux y col., 2000; Lurette y col., 2008). Si bien, la 

cantidad de animales seropositivos encontrados en la primera semana de vida es inferior 

a la reportada por Proux y col. (2000), donde encontraron que hasta el 100% de los 

lechones fueron seropositivos con altos valores de DO. Esto podría ser explicado por el 

hecho de que los autores se basaron en la progenie de cerdas con alta concentración de 

anticuerpos en una granja con infecciones clínicas por S. Typhimurium, lo que 

determinaría una mayor prevalencia de cerdas seropositivas y un mayor pasaje de 

anticuerpos a la progenie. 

Siguiendo con el seroperfil en este estudio, los sueros de los cerdos de 35, 56 y 90 

días de vida, no presentaron niveles detectables de anticuerpos contra Salmonella spp., 

lo que indicaría la falta de exposición de estos animales al agente o una falta de 

respuesta inmunológica detectable, que según Nielsen y col. (1995) y Oliveira y col. 

(2010) se daría a partir de los 14 días posinfección. Este bache inmunológico detectado 

a partir de los 35 días de vida no coincide con las seis semanas de protección por 
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inmunidad pasiva encontradas por Proux y col. en 2000, aunque nuevamente los 

antecedentes y el serotipo presente en esa granja, podría explicar la mayor inmunidad 

pasiva que lleve a una protección más duradera. 

El aislamiento de S. Derby en la progenie al inicio de la etapa de engorde y la 

aparición de niveles detectables de anticuerpos en el segundo muestreo realizado en esa 

etapa, indicaría que los animales se exponían a esta serovariedad alrededor de los 90 

días de vida, desarrollando una respuesta inmunológica activa y especifica detectable 

alrededor de los 120 días de vida. A pesar de esto, es interesante señalar la ausencia de 

cerdos seropositivos al 40%D0 en todas las semanas muestreadas en la progenie, lo que 

podría explicarse por la baja respuesta serológica producida por el serotipo aislado (S. 

Derby), aunque, puede haber sido influenciado también por el bajo número de muestras 

tomadas de la progenie en este estudio. 

Si bien no se encontraron trabajos específicos sobre la respuesta inmune de S. 

Derby en cerdos, según Oliveira y col. en 2010 en un trabajo donde infectaron 

experimentalmente a lechones de 21 días con S. Panama, reportaron la aparición de 

diarrea conjuntamente al aislamiento de la bacteria en MF y en diferentes órganos de los 

animales infectados, pero no encontraron niveles detectables de anticuerpos en ninguno 

de los lechones durante todo el periodo posinfección. Sin embargo, hay que tener en 

cuenta que todos los cerdos fueron sacrificados 14 días posteriores a la infección para la 

toma de muestra de órganos para bacteriología, por lo que el periodo de respuesta 

inmunológica puede haber sido escaso. 

De esta manera, la ausencia de alguno de los síntomas clínicos descriptos por 

Griffith y col. (2006) y Brown y col. (2007) compatibles con cuadros clínicos de 

salmonelosis, sumado a los resultados obtenidos por serología y bacteriología de CC y 
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GMIde la progenie, y a la detección del mismo subtipo genético en cerdos de diferentes 

semanas, podemos inferirquela progenie de la granja estaría infectada por S. Derby,con 

una presentaciónsubclínica de la enfermedad. 

Comparación Genética 

De acuerdo con Tenovar y col. (1995), dos aislamientos bacterianos que difieren 

por un evento genético simple, reflejado en el perfil electroforético obtenido por PFGE 

con una diferencia de 2-3 bandas, son clasificadas como "estrechamente relacionadas". 

Asimismo, aislamientos con dos diferencias genéticas, representado por 4-6 bandas 

distintas, son "posiblemente relacionadas"; mientras que aislamientos con tres o más 

diferencias genéticas (más de siete bandas distintas) son consideradas "diferentes o no 

relacionadas". Al aplicar esta clasificación, podría decirse que los aislamientos de S. 

Typhimurium de GMI del GRUP04 y de MF del GRUP07, que difirieron en cinco 

bandas, estarían relacionados, sobre todo si se tiene en cuenta la poca clonalidad de esta 

serovariedad(Foley y col., 2009). No obstante, según el mismo Foley y col. (2009) este 

sistema de clasificación es poco preciso, y por lo tanto, se deberían consideran como 

aislamientos no relacionados. Mayores precisiones podrían obtenerse con la utilización 

de otras enzimas de restricción, o de técnicas con mayor poder de discriminación que el 

PFGE, como elMultilocusvariable-number of tandem-repeats analysis (MLVA) utilizada 

por Bergamini y col. (2011). 

Considerando lo anterior, podemos inferir que la subtipificación de los 

aislamientos de Salmonella enterica por PFGE permitió identificar la presencia de 

distintos subtipos genéticos de S. Typhimurium en la MF de las cachorras en granja y en 

los GMI de las cachorras descartadas, sugiriendo que diversas fuentes de infección 

involucradas en la introducción de este patógeno en la granja, o tal cual lo planteado por 
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Magistrali y co/.(2008) y Mannion y col. (2012), a la posible infección/contaminación 

con nuevas serovariedades de Salmonellaenterica durante el transporte o estadía previa 

a la faena. El aislamiento de un mismo subtipo genético de S. Schwartzengrund en MF 

y GMI del GRUP07 y 9, puede indicar el ingreso de este subtipo a la granja a partir del 

séptimo GRUPO y su posible diseminación a los posteriores, lo que concuerda con los 

porcentajes de animales seropositivos al 40%D0 en esos grupos; o bien la posible 

exposición de las cachorras a una misma fuente de infección. 

Por otra parte, el PFGE realizado a las cepas de S. Derby recuperadas de muestras 

de la progenie evidenció el mismo subtipo genético dentro de esta subpoblación, aunque 

el perfil genético fue distinto alde las cepas de la misma serovariedad aisladas en GMI 

de cachorras del GRUPO 4 y 5, que a su vez presentaron perfiles de PFGE diferentes 

entre sí. De esta forma, se puede decir que las cepa de S. Derby aisladas de la progenie 

no estaban relacionadas con las correspondientes a los aislamientos de las cachorras en 

frigorífico. Como esta fue la única serovariedad encontrada en la progenie, podemos 

concluir que no se encontraron evidencias de subtipos genéticos compartidos entre 

ambas subpoblaciones (cachorras/progenie). 

Transmisión de Salmonella de la Cachorra a su Progenie 

Según los resultados obtenidos en el monitoreo de las cachorras y en el monitoreo 

de su progenie al segundo parto para determinar la prevalencia de infección de cada uno, 

podemos ver que la situación con respecto a la infección por Salmonella enterica fue 

diferente para cada grupo. Es así que las serovariedades S. Typhimurium y 

principalmente S.Schwarzengrund serían responsables de las infecciones en las 

cachorras, mientras que S. Derby sería la responsable de las infecciones en la progenie. 
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La falta de inmunidad cruzada entre serotipos de Salmonella enterica, podría estar 

relacionado a la protección de los lechones sólo hacia la serovariedad circulante en las 

madres mediante la inmunidad pasiva adquirida durante la lactancia. Esto fue 

demostrado por Hur & Lee (2010) en un trabajo donde evaluaron el uso de una vacuna 

viva atenuada de S. Typhimurium en cerdas para proteger a su progenie. Los autores 

reportaron que los niveles séricos de IgG e IgA fueron significativamente mayores tanto 

en las hembras vacunadas como en sus crías, con respecto a un grupo control no 

vacunado. Si bien, tanto la IgG como la IgA presentes en grandes concentraciones en el 

calostro, solo son absorbidas por el lechón durante las primeras horas de vida, la IgA 

sigue estando presente en la leche materna, y como es sabido, la principal acción de esta 

inmunoglobulina es la de impedir la adherencia de bacterias a la superficies epiteliales y 

por lo tanto que continúen su tránsito por el intestino (Tizar, 2009).De esta manera 

podemos pensar que esto disminuiría la probabilidad de que los animales se infecten 

directamente con las serovariedades que infectaron a la madre. 

Esto coincide con el efecto protector de la madre a su progenie propuesto por 

Kranker y col. (2003) aunque contrasta con lo planteado por Lurette y co/.(2009) sobre 

que la infección que ocurre entre el nacimiento y el destete sería el punto crítico en la 

diseminación de Salmonella enterica dentro de una granja porcina, pero cabe señalar 

que en ese trabajo los autores se basaron en modelos matemáticos que evaluaban los 

resultados de estudios previos. 

Así entonces, los lechones estarían protegidos a la infección por la inmunidad 

pasiva, sin embargo, los cerdos serían susceptibles a la infección por otra serovariedad 

presente en la granja y de circulación en los animales de producción. Es por esto que el 

uso del destete precoz segregado como una medida de manejo eficaz para el control de 
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salmonelosis en granjas porcinas propuesto por Nietfeld y co/.(1998) no parece ser una 

medida tan efectiva, sino que sería contraproducente debido a que se expondría a los 

animales a nuevos ambientes y nuevas serovariedades, sumado a lo propuesto por 

Kranker y col. (2003) sobre el estrés posdestete que predispondría a esos animales a 

nuevas infecciones. Además de esto, los resultados de la determinación de la 

prevalencia de infección de las cachorras en este estudiodemostraron que, a pesar que 

las cachorras utilizadas para poblar la granja fueron destetadas con menos de 9 días de 

vida y llevadas a una granja nueva, la metodología implementada permitió detectar 

cachorras infectadas por Salmonella enterica. 

También es cierto que, según lo reportado por estudios anteriores (Nielsen y 

co/.,1995; Kranker y co/., 2003),la falta de respuesta inmunológica detectable en 

animales infectados naturalmente por Salmonella enterica podría constituir un riesgo 

para la progenie de estas cerdas, ya que no podrían lograr una inmunidad pasiva 

protectora en sus crías. Esto puede verse en los resultados serológicos de la progenie en 

este trabajo, donde sólo uno de cada cinco lechones tenía niveles de anticuerpos 

suficientes para clasificarse como positivo al punto de corte mas bajo (10%D0). 

Particularmente en este trabajo, los cerdos en producción comenzaron a detectarse 

como positivos a Salmonella spp., por serología y bacteriología, recién en el sitio de 

engorde, a pesar de haber pasado por otro sitio previamente. En otras palabras, los 

cerdos comenzaron a detectarse como seropositivos 100 días después de haber sido 

alejados de su madre. Si bien la serovariedad propuesta como de mayor frecuencia de 

presentación en las cachorras no es de las consideradas como de alta virulencia, parece 

poco probable que la respuesta inmunológica se produzca tanto tiempo después. 

Un resultado similar fue reportado por Silva y col. (2006) en un trabajo llevado a 
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cabo en un sistema productivo con aislamientos anteriores de Salmonella spp. donde 

evaluaron las fases en las que ocurría la infección y la seroconversión. Aunque los 

autores encontraron un 32% de cerdas que arrojaban Salmonella spp. enMF, 

coincidiendo todas con cachorras de reposición, y lograron recuperar S. Typhimurium 

tanto en las heces de las madres en maternidad como en las heces de los cerdos en 

terminación, los resultados que obtuvieron por serología concluyeron que la presencia 

de hembras seropositivas y que arrojaban Salmonella spp. en heces no determinó la 

infección de sus lechones, sino que los mismos se habrían infectado durante la fase de 

terminación. 

SegúnNollet y col. (2005b) en un trabajo con 106 cerdas de tres granjas de ciclo 

completo de Bélgica, donde realizaron un seguimiento de las cerdas durante cuatro 

etapas del ciclo productivo definidas como (i) Gestación tardía (-37 y -7 días del parto, 

en galpón de gestación), (ii) Maternidad (-2, 4 y 7 días del parto, en sala de maternidad), 

(iii) Destete (25 y 34 días del parto, en galpón de servicio) y (iv) Gestación (64 días del 

parto, en galpón de gestación). En ese trabajo, el seguimiento se basó en la detección de 

Salmonella spp. en muestras de sangre, heces, hisopado ambiental (en cada sitio luego 

del ingreso de los animales) y alimento, en esas cuatro etapas del ciclo.Los autores no 

registraron aislamientos de Salmonella en ninguna de las muestras de alimento, ni en los 

hisopados de las maternidades, pero sí encontraron que entre el 15% y el 59% cerdas fue 

positiva a Salmonella spp.al menos una vezen las tres granjas. Además, reportaron que 

durante la gestación tardía, alrededor del parto y durante la lactación, la prevalencia de 

eliminadoras de Salmonella enterica fue menor al 10% en todas las granjas, por lo que a 

pesar de los cambios hormonales e inmunológicos que implicaría, no encontraron 

cambios periparturientos en los patrones de eliminación. Sin embargo, sí se evidencióun 

75 



incremento en el número de eliminadoras siete días posteriores al destete en dos de las 

tres granjas, a pesar que sólo aislaronSalmonella enterica en el ambiente de un galpón 

de servicio, y de que ésta era de un serotipo diferente al aislado en cerdas. Según sus 

resultados, los autores concluyeron en destacar el importante rol de las cerdas en el 

mantenimiento de la infección de Salmonella en una granja de ciclo completo, 

considerando que el estrés y las condiciones de alojamiento favorecen a infecciones pos 

destete, lo que incrementa el número de eliminadoras y la circulación de Salmonella en 

el plantel reproductivo. 

Teniendo en cuenta los resultados de Nollet y col. (2005b), y de acuerdo con los 

resultados de este trabajo, podemos inferir que las infecciones por Salmonella enterica 

en una granja de ciclo completo con sitios múltiples se comportarían en forma 

diferencial entre el plantel reproductor y los animales en crecimiento y engorde, donde 

cada subpoblación albergaría una cepa particular de Salmonella que circularía entre sus 

individuos. En este sentido, la introducción de nuevos animales a cada subpoblación, ya 

sean cachorras de reposición o lechones destetados, sumaría animales susceptibles a la 

infección, y por lo tanto, favorecería el mantenimiento de la bacteria en la piara. Esto 

coincide con lo planteado por Silva y col. (2006), en que las cachorras introducirían 

nuevos serotipos de Salmonella enterica en la población, aunque debería aplicarse 

particularmente a los reproductores. 

En el caso específico de las cachorras de reposición se debe tener en cuenta el 

trabajo realizado por Davies y col. (2000) donde estudiaron los patrones de eliminación 

de Salmonella por dos cohortes de cachorras de reposición antes y después de 

introducirlas a una granja de 1200 madres. Brevemente, los autores tomaron muestras de 

heces de las cachorras en la granja de origen tres días antes de su salida, y en el corral 
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del galpón de gestación de la granja de destino, 11 días después de su introducción a la 

granja. Una segunda cohorte fue llevada un mes después, alojando la mayoría de las 

cachorras en los corrales de cuarentena y otras fueron llevadas directamente a las jaulas 

del galpón de gestación, donde se les tomó muestras de heces a los cuatro y 11 días 

posteriores a su arribo. 

Según sus resultados, S. Typhimurium var. Copenhagen fue la serovariedad 

predominante en la granja de origen en las dos cohortes, con el 3,3% y 3,7% de las 

cachorras positivas para la corte uno y dos respectivamente. Luego, en las muestras 

tomadas a las cachorras en la granja de destino, 11 días posterior a su arribo, los autores 

reportaronel aislamiento de Salmonella entericaen el 47% y 46% de las cachorras para 

la cohorte uno y dos respectivamente. Además, S. Typhimurium var. Copenhagen 

representó el 53% de los aislamientos de la cohorte uno en la granja de destino, aunque, 

esa serovariedad no fue encontrada en la cohorte dos, donde S. Heidelberg representó el 

89% de los aislamientos. Finalmente los autores destacan que el movimiento de 

animales entre granjas representa un factor muy importante en la epidemiología de 

Salmonellaenterica, ya sea por la activación de infecciones latentes o por la adquisición 

de nuevas infecciones. Cabe destacar que las infecciones a las que se refieren los 

autores se darían en el sitio uno entre las dos subpoblaciones expuestas como son las 

cachorras de reposición que ingresan y los reproductores de la granja, siempre y cuando 

las cachorras se lleven directamente allí. 

En ese sentido, Rao y col. (2010) estudiaron la trasmisión de Salmonella spp. en el 

sitio uno, donde a partir del uso de métodos estadísticos para el análisis de distancias 

genéticas calculadas por REP-PCR y espaciales de aislamientos de hisopados 

ambientales, los autores encontraron diferencias entre los aislamientos según el 
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momento y lugar de muestreo dentro del mismo sitio. En definitiva, plantean que 

Salmonella spp. posee una distribución en grupos de cerdos, que a su vez poseen una 

cierta distribución espacial dentro de los galpones, donde la transmisión se da en 

periodos cortos de tiempo y generalmente limitada a corrales vecinos. Esto coincide y 

profundiza la idea de circulación del patógeno dentro de subpoblaciones planteada en 

este trabajo. 

Por otra parte, la introducción de nuevas serovariedades de Salmonella enterica a 

partir de las diversas fuentes de infección planteadas por Barber y col. (2002), Weigel y 

co/.(2007) y Cardinale y co/.(2010), como son el personal de la granja, el alimento, la 

presencia de insectos o las heces de aves y roedores, podría desestabilizar el ciclo en 

cualquiera de las subpoblaciones, o en ambas, y es donde se producirían los brotes 

clínicos de la enfermedad. Esto último quedó evidenciado en este trabajo luego del 

aislamiento de S. Typhimurium de un brote clínico en cerdos de recría un año después 

del monitoreo de la progenie, y teniendo en cuenta que la cepa aislada no presentó 

ninguna homología genética con las cepas de la misma serovariedad aisladas 

anteriormente en la granja (GMI y MF de las cachorras), podemos inferir que fue 

introducida en la recría previo a producirse el brote. 

La diferencia de serotipos predominantes entre las madres y sus progenie en este 

trabajo coincide con lo encontrado por Funk y col. (2001), sumado a la identificación de 

subtipos genéticos diferentes entre los dos aislamientos de S. Derby de las cachorras y 

dos aislamientos de la progenie, respalda la hipótesis de la posible exposición de los 

lechones a la infección por cepas distintas de Salmonella enterica, mas que a la posible 

evolución genética de la población de Salmonella, que como plantea Rao y col. (2010), 

sería lenta en el tiempo. 
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Por otro lado, contrasta con lo encontrado por Vigo y col. (2009) en una granja de 

sitios múltiples con cuadros subclínicos de salmonelosis en Argentina, donde a partir de 

muestras de suero y MF de las madres en sitio uno y de los cerdos a los 21, 35, 65, 86, 

128 y 165 días de vida, analizaron los patrones de eliminación y los tiempos de 

respuesta serológica en los animales. Los autores reportaron que los porcentajes de 

muestras de MF positivas a Salmonella spp. se incrementaron desde alrededor del 18% 

en la maternidad, a alrededor del 90% en el sitio dos (35 días de vida), luego cayó al 

10% en el sitio tres (65 días de vida) y por último hizo un nuevo pico de 

aproximadamente 50% a los 86 días de vida, luego delo cual no volvió a aislarse. Las 

serovariedades encontradas fueron S. Bovismorbificans, con tres patrones genéticos 

diferentes determinados por PFGE, y S. Muenster con dos patrones genéticos diferentes. 

A pesar de que los autores reportaron haber aislado las mismas serovariedades de las 

madres, los lechones y en diferentes edades de cerdos en engorde, es necesario destacar 

que trabajaron con muestras de pooles de materia fecal tomadas del suelo, lo que 

favorecería el aislamiento de serovariedades de Salmonella enterica de las denominadas 

"ambientales", y que concuerdan con las serovariedades aisladas. Además, sólo la cepa 

de S. Muenster aislada del corral de las madres y la cepa aislada en el corral de los 

lechones presentó un perfil genético indistinguible al Xba/-PFGE, aunque ambas cepas 

presentaron perfiles de resistencia a antibióticos diferentes. Esto podría indicar que si 

bien se trataría de diferentes cepas, al trabajar con una sola enzima de restricción, al 

igual que en este trabajo, el menor poder discriminatorio del PFGE con respecto a otras 

técnicas de subtipificación molecular propuesto por Foley y col. en 2009 no permitió 

diferenciarlas. 
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El uso de estas técnicas moleculares para la detección de subtipos de Salmonella 

enterica fue puesta en manifiesto también por Penmetchsa y col. (2009) en un estudio 

donde evaluaron si las cachorras de reemplazo de origen externo introducirían nuevos 

genotipos de Salmonella en una granja y si adquiriría la infección de los cerdos 

residentes, donde no encontraron evidencias de patrones genéticos de Salmonella 

introducidos por las cachorras. Los autores realizaron un seguimiento de las cachorras, a 

partir de muestras de lgr de materia fecal e hisopados del piso de los corrales, durante 

su arribo a la granja, siete días después y periódicamente durante su paso por los 

galpones de engorde hasta llegar al peso suficiente para ser finalmente llevadas al sitio 

de servicio-gestación.Siguiendo esta metodología, sólo fueron capaces de aislar 

Salmonella en la materia fecal de cachorrasa las 22 semanas de vida, con perfiles 

genéticos que pertenecerían a los normalmente encontrados en la granja. En definitiva, 

proponen que el riesgo de introducir nuevosgenotipos de Salmonella a partir del ingreso 

de cachorras de reposición es muy bajo. No obstante, los autores reportaron que tres 

aislamientos de S. Anatum de las cachorras y cinco de las cerdas en el sitio de servicio-

gestación presentaron el mismo subtipo genético, aunque no pudieron determinar cuál 

fue la dirección de la transmisión. 
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CONCLUSION 



CONCLUSIÓN 

Según los resultados obtenidos, se puede concluir que en una granja múltiple sitio 

con infecciones subclinicas por Salmonella, los subtipos genéticos de Salmonella 

enterica que circulan en los reproductores, son diferentesa los subtipos de su progenie. 

Esto indicaría que las progenies no se infectarían con Salmonella enterica en forma 

directa desde sus madres durante la lactancia, sino más bien, de cualquiera de las 

posibles fuentes de infección presentes en los sitios de engorde. 
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ANEXO 1 

Solmonella 
:erov:in pig-

Slaughter 
Hunians 

Feed (pags, oil 
seed and fratt) 

Broder: 
Rock: 

Layiug 
han: 

holdings 

Turkey: 

S_ Typi:mtusturz 1.04C 19,009 Yes 65 123 86 

S_ Detiry 3SC 454 Yes 13 14 123 

S Rissext 151 105 Yes - - 

S Entertnchs 126 91,325 Yes 538 899 55 

S. Azarura 63 159 Yes 32 21 

S_ Bredeney 51 160 Yes 10 26 186 

S_ Infar.21: 49 1.261 Yes 295 171 72 

S_ Laudan 33 SS - - 31 

S Blar.denbur E 31 243 

S_ Agona 2S 358 Yes 16 38 31 

S Newport 24 751 Yes S 11 33 

S_ NIontevideo 19 359 Yes 31 27 13 

5 Bovi olbtficaa-. 15 304 - 

5 Go:cicoast 14 143 - - 

5 Grre 11 191 Yes 

S_ ~tome 9 S6 Yes 39 50 

S_ Thouipsou 9 196 Yes - 

S_ Hadar S 726 59 53 152 

Tabla: Número de aislamientos de los serotipos de Salmonella enterica en cerdos en 

frigorífico, alimentos, humanos (ECDC), pollos, gallinas y pavos reportados por la Autoridad 

Europea para la Salud Alimentaria (Anonyrnous, 2008b). 
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ANEXO 2 

Manual de Procedimientos de la Global Salmonella Surveillance — OMS, Parte 1 

Cepa CM Laladelislicus lixiquímleab de Salmunella 

Seretipificacion somatice Estria en I SA Serotipificacion flagelar 
(aglutinación en árnina) (aglutinación en tubo) 

Aglutinación con soluciCiii siiue I 2% 

-"-

Negativa 

Aglutinación el 
antisueros poliv. 

someteos (1) 

Negativa 3) Positiva 

Aglutinación cf antiSuerns 
de grupo O 

Positiva 

Aglutinación c/ antsueros 
de factores O 

Posibva 

Positiva 

Cepa Rugosa (2) 

CuidJ fldgeul 

Aglutinación c/ antisueros 
pnlv flagelares 1-1 (4) 

_ . 

PilkNiggariva (5) ósit va 

Aglutliación c./ 
anlisueros de fases H factores H (6) 

RESULTADO FINAL 

Positiva 

(1) Antisueros polivalentes somáticos: OS-A y OS-B 
(2) Para revertir una cepa do la forma rugosa a isa, so realizan subcultves en agar sangre o Mudar 

1-tiriten. Si no es posible revertir la rugosidad, se debe confirmar la identificación por pruebas 
bioquímicos y realizar la serotipifleación flagelar H. 

(3) Ver Consideraciones a tener en cuenta PA "Serotipificarinn somática" 
(4) Antisueros polivalentes flagelares: I 1S-1; I IS-A; IS-13; I IS-C 
(5) Ver ennsiderefinfleS a lene," FM cuenta en "Semtipiflear.15n flagelar 
(0) Si la serevanedad de Salmonella es difesica y sólo expresa una fase realzar "Método de 

inversión de fases" 

Figura: Esquema del flujograma de serotipificación de Salmonella enterica subespecie enterica, 

utilizado por el Servicio de Enterobacterias del INEI-ANLIS "Carlos G. Malbrán". Buenos Aires. 

Argentina. 
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