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1. INTRODUCCION

Las Enfermedades Transmitidas por los Alimentos-ETA causadas por serotipos de Salmonella no
Typhi representan un importante problema de salud publica y una carga econdmica en varios paises
a nivel mundial (1). Aunque las infecciones en humanos por estos serotipos generalmente resultan
en enfermedades diarreicas auto-limitantes, se ha estimado que causan 93,8 millones de
infecciones entéricas y 155.000 muertes por enfermedad diarreica cada afio (2). Aproximadamente
el 95% de la salmonelosis en humanos se ha asociado principalmente al consumo de alimentos
contaminados tanto de origen animal: huevos, aves, leche, res, cerdo como de frutas y vegetales
(3). Adicionalmente, se ha asociado con otros modos de transmision como el contacto directo o
indirecto con mascotas, reptiles, anfibios y agua contaminada (4).

El uso de antimicrobianos en animales para produccion de alimentos de consumo humano en
diferentes propdsitos, incluido el tratamiento de infecciones, prevencién de enfermedades y
promotores de crecimiento, ha sido el principal factor para la diseminaciéon de la resistencia
bacteriana a los humanos a través de la cadena agroalimentaria (5). El incremento en la resistencia
antimicrobiana en los serotipos de Salmonella no Typhi ha sido un problema serio de salud publica
global. Los datos de vigilancia muestran un incremento esperado de la resistencia antimicrobiana
de Salmonella spp., del 20% al 30% a principios de los afios 90 y un incremento de hasta un 70% en
algunos paises a finales del siglo XX (6).

Debido al problema de la resistencia antimicrobiana que limita en gran medida las opciones de
tratamiento y la reduccion en el desempefio de algunos agentes antibacterianos, de primera linea
como ampicilina, cloranfenicol y trimetoprim (7). Las fluoroquinolonas y las cefalosporinas de
tercera generacion quedan como agentes terapéuticos con relativa efectividad que podrian ser de
eleccién bajo estas circunstancias. De igual manera, se ha reportado en paises de bajos ingresos
hospitalarios por la diseminacidn de resistencia por la presencia de B-lactamasas de espectro
extendido en aislamiento de Salmonella spp. (8, 9).

Las técnicas de tipificacion molecular son de gran utilidad para mejorar el conocimiento con relacién
a las rutas de infeccién de microorganismos patdgenos (10). La serotipificacion de Salmonella spp.
en conjunto con técnicas moleculares como la electroforesis en gel de campo pulsado (Siglas en
inglés PFGE), se ha utilizado para estudios epidemioldgicos para identificar las relaciones genéticas
entre los microorganismos, detectar y establecer brotes y determinar la asociacidn entre
salmonelosis humana y el consumo de alimentos de origen animal (11). Igualmente permite
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identificar posibles fuentes de infeccién y rutas de contaminacién que ayuden al desarrollo e
implementacidn de programas de control de salmonelosis en el pais.

2. MARCO TEORICO

Los miembros del género Salmonella son bacilos Gram negativos, anaerobios facultativos, no
esporulados y moviles por flagelos peritricos, excepto Salmonella ser. Gallinarum biovares
Gallinarum y Pullorum, que pertenecen a la familia Enterobacteriaceae (12). Estan ampliamente
dispersas en la naturaleza y habitan por lo general el tracto intestinal de animales domésticos,
salvajes, reptiles, aves, y hasta insectos. La transmisidon a humanos esta principalmente asociada con
la ingestion de alimentos contaminados con la bacteria como resultado de la contaminacion
cruzada, contacto directo con animales o medio ambiente contaminado con materia fecal,
almacenamiento inadecuado de alimentos, mala practica de manipulacién, inadecuado ciclos de
enfriamiento y calentamiento (13). Las ETA son reconocidas como la principal causa de infeccién
por Salmonella, con varias fuentes de alimentos y proveedores implicados en esas infecciones (14).

De acuerdo con estudios de hibridacion de ADN, la clasificacidon taxonémica de Salmonella spp.
reconoce dos especies: Salmonella enterica y Salmonella bongori. S. enterica se subdivide con base
a sus caracteristicas bioquimicas en seis subespecies referidas por nombres y nimeros romanos: S.
enterica (1), S. salamae (), S. arizonae (ll1a), S. diarizonae (lllb), S. houtenae (1V), y S. indica (VI) (15).
La serotipificacion de Salmonella spp. se basa en el esquema de White-Kauffmann-Le Minor que
identifica tres tipos de estructuras antigénicas: el antigeno somatico (O) que hace parte de los
Lipopolisacaridos-LPS componente integral de la membrana externa, los flagelos compuestos por
unidades de proteina llamada flagelina conocida como antigeno flagelar (H) y el antigeno capsular
(Vi) (16). El esquema ha permitido hasta la fecha la identificacion de 2659 serotipos, en donde la
especie S. enterica agrupa la mayoria de serotipos que son patdégenos tanto para humanos como
animales (17). La serotipificacién de Salmonella en la vigilancia epidemioldgica es importante para
determinar la tendencia de la enfermedad y la frecuencia de serotipos que circulan a nivel local,
regional y nacional, ademas, la deteccidn oportuna de los brotes y su investigacidn proveen
informacidn primordial para identificar la fuente de infeccién, las vias de transmisién y verificar la
eficiencia de los mecanismos de control en la prevencién de su diseminacion (18).

Las infecciones causadas por Salmonella spp. resistente a los antibidticos son un problema de
interés universal, en particular, en aquellos paises donde el riesgo de infeccidon es mayor debido a
las deficientes condiciones higiénico-sanitarias en la manipulacidn y preparacion de alimentos, asi
como el consumo de alimentos de origen animal crudos o poco cocidos (19). Hay una creciente
preocupacidn con estos patdgenos debido a la emergencia que representan en la diseminacion de
la resistencia a otras bacterias, que se puedan detectar en diferentes alimentos de origen animal en
el mundo, lo cual se ha atribuido en gran medida al uso inapropiado de antimicrobianos como
agentes terapéuticos, profilacticos y metafilactico en medicina humana y veterinaria (20).
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Los aislamientos de Salmonella spp. con resistencia a varios agentes antimicrobianos, en particular,
a floroquinolonas y cefalosporinas de tercera generacién son considerados como un problema
emergente a nivel mundial (21) resultando en fallas terapéuticas, mayor estadia hospitalaria, lo que
se traduce en mayores costos en tratamiento y un incremento en el riesgo de mortalidad. Esto
puede representar un riesgo en salud publica por la transferencia de asilamientos de Salmonella
spp. con resistencia a humanos a través del consumo de alimentos contaminados. La tasa de
resistencia en Salmonella varia con relacion a los serotipos y los diferentes antibidticos analizados.
Salmonella ser. Enteritidis uno de los serotipos mas prevalente, es mas sensible a la mayoria de los
antibidticos que otros serotipos. Mientras que Salmonella ser. Typhimurium presenta las mas altas
tasas de resistencia (22).

3. MATERIALES Y METODOS

3.1 Disefio del estudio
Este estudio empled un disefio retrospectivo observacional con un muestreo por conveniencia
contemplado en el periodo 2016-2018.

3.2 Objetivo general
Caracterizar por medio de técnicas fenotipicas y genotipicas los aislamientos de Salmonella spp.
asociados a ETA recuperados entre 2016 y 2018.

3.3 Objetivos especificos
e Identificar el serotipo en los aislamientos de Salmonella spp.
e Establecer los perfiles de susceptibilidad antimicrobiana en los aislamientos de
Salmonella.
e Detectar la presencia de enzimas B—lactdmasas de expectro extendido en Salmonella.
e Determinar la diversidad genética de los aislamientos de Salmonella.

3.4 Aislamientos bacterianos

En el estudio se incluyeron 38 aislamientos de Salmonella spp. que hacen parte de la Vigilancia por
Laboratorio de ETA. Del 2016 se incluyeron 11 aislamientos de los cuales dos aislamientos fueron
remitidos por los Laboratorios Departamentales de Salud-LDSP y 9 aislamientos fueron obtenidos
de 176 muestras de alimentos procesadas en el Laboratorio de Microbiologia de Alimentos y
Bebidas —LMAB del Instituto Nacional de Vigilancia de Medicamentos y Alimentos-INVIMA. Del 2017
se incluyeron seis aislamientos remitidos por los LDSP y ocho aislamientos obtenidos del
procesamiento de 169 muestras de alimentos en el LMAB. Del 2018 13 aislamientos que incluyeron
6 aislamientos remitidos por los LDSP y 7 aislamientos obtenidos de procesar 81 alimentos en el
LMAB.

Todos los aislamientos de Salmonella spp. se confirmaron con pruebas bioquimicas manuales como
el APl 20E (BioMérieux, Marcy I'Etoile, France) y automatizadas con el panel UNMIC-407 (BD
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Diagnostic Systems, Maryland, USA), antes de pasar al proceso de serotipificacion. La identificacion
del serotipo se realizd con antisueros (Becton Dickinson, Sparks, USA) y (Denka Seiken Co., LTD.,
Tokyo, Japén) de acuerdo con el esquema de White-Kauffmann-Le Minor (23). La identificacion del
serotipo en los aislamientos de Salmonella spp. se realizé también con el sistema automatizado
RiboPrinter® (Qualicon Diagnostics LLC, Wilmington, DE) con la enzima de restriccion smal de
acuerdo con las instrucciones del fabricante, los patrones de bandeo se compararon con la base de
datos Dupont ID® de 2014 con el programa RiboExplorer version 2.1. con el objetivo de definir el
nombre del serotipo en aquellos aislamientos no tipificables por antisueros (ausencia en la
expresion de alguno de los antigenos o aislamientos rugosos).

3.5 Susceptibilidad antimicrobiana

Se realizé la prueba de Concentracidon Minima Inhibitoria-CIM con el sistema automatizado Phoenix
100 y el panel regional UNMIC-407 de acuerdo con las instrucciones del fabricante (BD Diagnostic
Systems, Maryland, USA). Se evaluaron los siguientes antibidticos: Amikacina: AN; Ampicilina: AM,
Amoxacilina/clavulanato: AMC, Cefazolin: CZ, Cefepime: FEP, Cefoxitin: FOX, Ceftazidima: CAZ,
Ceftrixona: CRO, Cefuroxima: CXM, Ciprofloxacina: CIP, Ertapenem: ETP, Gentamicina: GM,
Imipenem: IPM, Levofloxacina: LVX, Meropenem: MEM, Nitrofurantoina: FM, Norfloxacina: NOR,
Piperacilina/tazobactam: TZP, Tigeciclina: TGC, Trimetoprim/Sulfametoxazol: SXT, Tetraciclina: TE
(BD Diagnostic Systems, Maryland, USA). La CIM se interpretd de acuerdo con los puntos de corte
establecidos por el CLSI (Clinical and Laboratory Standards Institute) de cada afio.

La presencia de B-lactamasas de expectro extendido (BLEE) se confirmé con el método de difusién
con disco combinado utilizando discos de cefotaxima y ceftazidima con y sin acido clavulanico (24).
Las cepas de referencia Escherichia coli ATCC 25922 vy Klebsiella pneumoniae ATCC 700603 se
utilizaron como control de calidad para las pruebas de Concentracién Minima Inhibitoria-CIM vy el
método de difusién de disco combinado. Se definieron como bacterias multirresistentes aquellos
aislamientos con resistencia al menos 1 agente en 3 o mas categorias de antimicrobianos (25).

3.6 Deteccion de genes de resistencia a los antimicrobianos
Se utilizé una PCR multiple para la deteccidon de los genes bla (blarem, blacrx-w, blasuy) en los
aislamientos de Salmonella spp. utilizando iniciadores publicados previamente (26-28).

3.7 Genotipificacion de Salmonella spp. por PFGE

La subtipificacion molecular se realizd6 mediante la técnica de PFGE utilizando el equipo CHEFF-DR
Il (Biorad-EEUU), la enzima de restriccion Xbal (Promega, USA) y como marcador de peso molecular
universal se utilizé la cepa de referencia Salmonella Braenderup H9812 ATCC de acuerdo con el
protocolo estandarizado de Red PulseNet (30). Los patrones de bandas generados por PFGE se
analizaron con el programa Bionumerics, version 5.1 (Applied Maths, Bélgica), utilizando en
configuracion el coeficiente de Dice para determinar la matriz de distancia con una optimizacién de
1,5 % y una tolerancia de 1,5 % en la posicién de las bandas y para la construccion del dendrograma,
se utilizo el algoritmo UPGMA (siglas en inglés de Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean). De acuerdo con las recomendaciones de la Red PulseNet, los patrones de bandeo de Xbal-
PFGE se identificaron con la asignacién de un cédigo Unico para cada uno de los perfiles de PFGE
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obtenidos, por ejemplo, el cddigo COJPXX01.0001 estd compuesto por el pais Colombia (CO), el
serotipo Typhimurium (JPX), la enzima de restriccion Xbal (X01) y el nimero consecutivo del patrén
(0001) en la base de datos nacional. La definicidn de las categorias de las relaciones genéticas entre
los aislamientos se basé en los criterios de Tenover (29).

3.8 Analisis estadistico

Los resultados obtenidos se tabularon y consolidaron en hojas de Excel con el programa Microsoft
Office Excel® 2013. En la presentacion de los resultados se utilizé estadistica descriptiva para
calcular la distribucidn de cada una de las variables de interés por frecuencia absoluta y porcentaje.

Todas las muestras de alimentos se clasificaron dentro de categorias de alimentos, que los agrupan
de acuerdo con la matriz de origen, composicién y procesos de elaboracidon. Las categorias de
alimentos definidas fueron: alimentos compuestos; alimentos infantiles y otros regimenes
nutricionales; bebidas (excluidos los productos lacteos); carne y derivados cdrnicos; cereales y
productos a base de cereales; frutas, hortalizas y sus derivados; grasas y aceites; huevo y productos
a base de huevo; leche y derivados lacteos; productos de la pesca y sus derivados; productos de
confiteria; panela, azucar, jarabes y miel; sal, especias, aderezos, condimentos, vinagre y salsas y
otros (incluye alimentos que no se clasifican dentro de ningunas de las anteriores categorias).

4. RESULTADOS

4.1 Aislamientos bacterianos

Los 38 aislamientos bacterianos incluidos en el estudio provenian de 13 departamentos, siendo
Atlantico el departamento con el mayor nimero de aislamientos aportados, en la figura 1, se
muestra la distribucion de aislamientos por departamento.
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Departamento n %
Atlantico 14 368 S
Cérdoba 4 105 I “
Sucre 4 10,5
Putumayo 3 7,9 ‘
Tolima 3 7,9
Magdalena 3 7,9 1
Caldas 2 5,3
Antioquia 1 2,6
Bolivar 1 2,6
Chocé 1 2,6
Caqueta 1 2,6
Narino 1 2,6
Total 38 100,0

Figura 1. Distribucion de aislamientos bacterianos asociados a casos de ETA por area geografica
2016 -2018

4.2 Serotipos de Salmonella spp.

Se identificaron 18 serotipos en los 38 aislamientos de estudio, de los cuales 15 fueron designados
con el nombre especifico del serotipo y los 3 restantes se designaron con la férmula antigénica de
acuerdo con las recomendaciones del CDC (31) debido a que no se detectaron todos los antigenos
por ser aislamientos rugosos o aflagelares. El serotipo con mayor frecuencia en los tres afios fue
Salmonella ser. Typhimurium con 7 (18,4%) aislamientos. En la Tabla 1, se observa la distribucion de
serotipos identificados.
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Aino
) Total
Serotipo 2016 2017 2018
n n %
Typhimurium 3 3 1 7 18,4
Bardo 0 4 0 4 10,5
Enteritidis 2 0 1 3 7,9
Abaetetuba 0 0 3 3 7,9
Uganda 0 0 3 3 7,9
Anatum 1 0 2 3 7,9
Chomedey 0 2 0 2 53
Saintpaul 0 2 0 2 5,3
| Rugosa:-:- 1 1 0 2 53
Brazzaville 0 0 1 1 2,6
Duesseldorf 1 0 0 1 2,6
Give 0 0 1 1 2,6
Hadar 1 0 0 1 2,6
Infantis 1 0 0 1 2,6
Javiana 0 1 0 1 2,6
Newport 0 1 0 1 2,6
| 3,10:-:- 1 0 0 1 2,6
| Rugosa:y:1,2 0 0 1 1 2,6
Total 11 14 13 38 100,0

Tabla 1. Distribucidn de serotipos de Salmonella spp. por aiio

Cabe destacar que en 3 de los 4 aislamientos no tipificables por la técnica de serotipificacion, se
identifico el nombre especifico del serotipo por la técnica de Ribotipificacion. Los serotipos
Salmonella ser. | 3,10:-:- y Salmonella ser. | Rugosa:-:- se identificaron ambos como Salmonella ser.
Enteritidis, mientras que el serotipo Salmonella ser. | Rugosa:y:1,2 se identific6 como Salmonella
ser. Altendorf. No se logré definir nombre del serotipo en el otro aislamiento de Salmonella ser.
Rugosa:-:-

4.3 Categoria de Alimento

La principal categoria de alimento asociada a casos de ETA fue la leche y derivados lacteos con 31
(81,6%) muestras, representado en queso fresco. En la figura 2. Se establecen las demds categorias
de alimentos de las muestras con concepto rechazado.
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2,6%

2,6%

M Leche y derivados lacteos

B Alimentos compuestos

B Frutas, hortalizas y sus derivados
Productos de la pescay

sus derivados

B Productos de confiteria

Figura 2. Distribucién muestras con concepto rechazado por categoria de alimento
2016-2018

4.4 Susceptibilidad antimicrobiana

La mayoria de los aislamientos de Salmonella spp. 74% (28/38) fueron sensibles a todos los
antimicrobianos evaluados (perfil pansensible), mientras que el 24% (9/38) de los aislamientos
fueron resistentes a tetraciclina, el 3% (1/38) con resistencia a trimetoprim/sulfametoxazol y el 3%
(1/38) con resistencia tanto a ampicilina como cefuroxima y ceftriaxona. Los resultados de
susceptibilidad antimicrobiana se muestran en la tabla 2 y figura 3.
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Aino

Antimicrobiano 2016 2017 2018

(n=11) (n=14) (n=13)
Amikacina 0 0 0
Ampicilina 1 0 0
Cefazolina 0 0 0
Cefepime 0 0 0
Cefotaxime 0 0 0
Ceftazidima 0 0 0
Ceftriaxona 1 0 0
Cefuroxima 1 0 0
Ciprofloxacina 0 0 0
Ertapenem 0 0 0
Gentamicina 0 0 0
Meropenem 0 0 0
Trimetoprim/ 0 0 1

sulfametoxazol

Tetraciclina 1 2 6

Tabla 2. Distribucidn de aislamientos con resistencia antimicrobiana por afio.

Ninguno de los aislamientos de Salmonella spp. presentd prefil de multirresistencia. En la tabla 3.
se muestran los perfiles de resistencia por serotipo.
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Figura 3. Distribucidn perfiles de RAM en Salmonella spp. por aifio 2016-2018

Serotipo Pgrﬁl d?
resistencia*®
Abaetetuba 3 TE
Chomedey 2 TE
Anatum 2 TE
Hadar 1 TE
Infantis 1 AM-CXM-CRO
| Rugosa:y:1,2 1 TE- SXT
Total 10

*TE: tetraciclina; AM: ampicilina; CXM: cefuroxima; CRO: ceftriaxona; SXT:  trimetoprim- sulfametoxazol

Tabla 3. Distribucidn de perfiles de RAM por serotipos de Salmonella spp. 2016-2018

10
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4.5 Deteccion de genes de resistencia a los antimicrobianos
Ninguno de los aislamientos evaluados presenté genes bla (blatenm, blacrx-m, blasay).

4.6 Genotipificacion de Salmonella spp. por PFGE

Se obtuvieron patrones electroforéticos en 33 de los 38 aislamientos de Salmonella spp., ya que 5
aislamientos (2 pertenecientes al serotipo Saintpaul, 1 Javiana, 1 Typhimurium y 1 Newport) no
fueron subtipificables por la técnica de PFGE debido a que no presentaron perfil de bandas para su
analisis (lineas con DNA smearing). Ademas, se excluyd del andlisis de agrupamiento Salmonella ser.
| Rugosa:-:- debido a que es un aislamiento no tipificable por serotipificacién y no cumple con el
requisito de tener un nombre de serotipo definido para ser incluido dentro del analisis de patrones
de PFGE; por lo tanto, quedaron en total 32 aislamientos para ser incluidos en los analisis de
genotipificacion.

Con la digestidn de la enzima Xbal del ADN cromosémico de los 32 aislamientos de Salmonella spp.
se obtuvieron 17 patrones Unicos de Xbal-PFGE diferentes, cada perfil de bandeo estuvo
conformado entre 12 a 17 fragmentos de restriccion, con pesos moleculares entre 19,12 y 1.156
kbp (figura 4). Los patrones prevalentes fueron COJEGX01.0001 identificado en 5 (15,6%)
aislamientos, seguido por COJREX01.0001, COTEGX01.0002, COJPXX01.0008 y COTDWX01.0001 con
3 (9,4%) aislamientos cada uno, en la tabla 4 se muestran los patrones de bandeo identificados en
los 32 aislamientos de Salmonella spp. Los patrones Unicos estuvieron representados por
aislamientos que podian provenir del mismo o diferente departamento y estar asociados a uno o
mas tipos de alimento, por ende, se determiné que los 5 aislamientos de Salmonella ser. Enteritidis
con patrén Unico COJEGX01.0001 se encontrd que provenian de los departamentos de Tolima con
2 aislamientos, Caldas con 2 aislamientos y Narifio con 1 aislamiento y asociados a diferentes
alimentos como queso, postre, pollo y galantina de pollo. Mientras que en los 3 aislamientos de
Salmonella ser. Typhimurium con patron COJPXX01.0008 se asociaron con el consumo de queso los
cuales fueron remitidos desde diferentes departamentos Atlantico, Magdalena y Caquet3; en el caso
de Salmonella ser. Abaetetuba con patréon Unico COJREX01.0001 todos los aislamientos se
encontraron asociados a muestras de queso y provenian del mismo departamento Atlantico y
municipio Sabanalarga, lo mismo con los 3 aislamientos de Salmonella ser. Bardo con patrén unico
COTEGX01.0002 se recuperaron todos de muestras de queso y del mismo departamento Atlantico.
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*

Patrén Xbal-PFGE n %
COJEGX01.0001 5 15,6
COJREX01.0001 3 9,4
COTEGX01.0002 3 9,4
COJPXX01.0008 3 9,4

COTDWX01.0001 3 9,4
COJAGX01.0002 2 6,3
COJPXX01.0007 2 6,3

COCHOX01.0001 2 6,3

Otros® 9 28,1
Total 32 100,0

*JEG: Enteritidis; JRE: Abaetetuba; TEG: Bardo; JPX: Typhimurium; TDW: Uganda; JAG: Anatum; CHO: Chomedey
§'COJPXXOl.OOlO, COJEXX01.0002, COALTX01.0001, COTDKX01.0001, COBRAX01.0001, COJFXX01.0001, COSDFX01.0001,
COTEGX01.0001

Tabla 4. Distribucién de patrones de Xbal-PFGE de Salmonella spp.

4.7 Andlisis de agrupamiento

En general los 32 aislamientos con diferentes serotipos presentaron una similitud de 59,20% con
base en el analisis de los patrones de restriccién. El serotipo con la mayor diversidad de patrones de
PFGE fue Salmonella ser. Typhimurium con 3 patrones Unicos: COJPXX01.0007 con 2 aislamientos,
COJPXX01.0008 con 3 aislamientos y COJPXX01.0010 con 1 aislamiento mostrando un rango de
similitud genética de entre 88,9% y 100 % con 3 grupos definidos por cada uno de los patrones
Unicos encontrados. Sin embargo, los aislamientos de Salmonella ser. Enteritidis fueron
indistinguibles formando un solo grupo homogéneo con un 100% de similitud muy caracteristico en
los analisis de PFGE. Asi mismo, la técnica de PFGE permitidé confirmar la identificacion del serotipo
Enteritidis en dos aislamientos que no se habian logrado identificar por la técnica de serotipificacion
pero que a través de la ribotipificacidn se habia identificado como Salmonella ser. Enteritidis, lo que
evidencia la utilidad del andlisis de patrones de restriccion no solo para determinar relaciones
genéticas entre aislamientos bacterianos, sino también la identificacidn de serotipos en los casos en
los que no se expresan los antigenos o flagelinas.
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Figura 4. Dendrograma mostrando las relaciones genéticas con base a los patrones de PFGE-Xbal entre los 32 aislamientos de
Salmonella spp., 2016-2018.
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5. COMENTARIOS FINALES

En diferentes estudios a nivel mundial, Salmonella ser. Typhimurium es el serotipo mas frecuente
tanto en el drea de inocuidad de alimentos, como en salud humana y bienestar animal, lo cual se
observé en este estudio, sin embargo, se evidencid que en general los aislamientos recuperados de
ETA que fueron incluidas este estudio, hay una mayor frecuencia del perfil pansensible contrastando
con los perfiles de resistencia observados en aislamientos provenientes de humanos y animales,
donde el uso y prescripcién de antimicrobianos es mayor.

Se demostré la utilidad de la técnica de PFGE como metodologia de apoyo en la identificacién del
nombre del serotipo en el caso de aislamientos que no expresan los antigenos somaticos o
flagelinas.

El queso fue el principal alimento implicado en los casos de ETA y se encontrd asociado a una
diversidad de serotipos de Salmonella spp. en especial el serotipo Typhimurium que fue el mas
frecuente y donde se presentaron diferentes porcentajes de similitud con base a los patrones de
Xbal-PFGE.

Con el dendrograma se determind que la técnica de PFGE diferencia los aislamientos de Salmonella
spp. en varios grupos que se correlacionan con los serotipos a los cuales pertenecen, definiendo de
esta manera el grado de similitud que pueden presentar con base a los patrones de restriccion entre
los serotipos a los cuales pertenecen.

Aunque este estudio se incluyd un pequeiio grupo de aislamientos, se observé que existe un posible
clon de Salmonella ser. Typhimurium con patrén COJPXX01.0008 que podria estar circulando en los
departamentos de Atlantico, Magdalena y Caqueta, asi como otro clon relacionado con los
aislamientos de Salmonella ser. Enteriditis con patrén COJEGX01.0001 detectado en los
departamentos de Tolima, Caldas y Narifio. Sin embargo, se debe tener presente el poder de
resolucidn de la técnica de PFGE con este Ultimo serotipo en particular y confirmar estos clones con
metodologias de secuenciacién gendmica completa.

Con estos resultados obtenidos en los aislamientos de Salmonella spp. provenientes de alimentos
se podria realizar un andlisis a futuro con muestras de los respectivos pacientes de los casos de ETA
notificados para establecer una la relacidon con el posible agente causal de contaminacion,
fortaleciendo el andlisis integrado de los datos que se recopilan entre el INVIMA vy el Instituto
Nacional de Salud-INS.
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