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para nosotros y a lo que tuvimos que adaptarnos. También por primera vez nuestra gestión se extendió a tres 
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LEPTOSPIROSIS BOVINA COMO ZOONOSIS 
 

Dr. Ariel Alejandro Koval 
Biogénesis Bagó, Garín, Provincia de Buenos Aires, Argentina 

ariel.koval@biogenesisbago.com 
 

Casos humanos de leptospirosis en Argentina son reportados periódicamente en diferentes Provincias. La mayoría de las veces se trata 
de casos aislados que involucran un número relativamente reducido de personas. La enfermedad cobra mayor notoriedad cuando fallecen 
pacientes o son afectadas muchas personas, hecho que ocurre ante fenómenos climáticos extraordinarios, como lo fue la gran inundación 
de Santa Fe en el año 2003. En países tropicales dónde se producen fuertes lluvias y tormentas estacionales anualmente, grandes 
inundaciones invariablemente traen aparejado el aumento de casos en humanos. Esto se explica porque diferentes especies de animales 
portadores eliminan leptospiras a un ambiente que favorece la sobrevida y dispersión de la bacteria. Personas que pasan mucho tiempo 
en el agua tienen un riesgo muchísimo más alto de infección, sumado a que la piel se reblandece y favorece el ingreso de la bacteria. 
Leptospira es una bacteria lábil si la orina infectada se seca rápidamente, lo que explica la disminución del riesgo de infección durante la 
estación seca. Otra condición que predispone a la aparición de brotes de la enfermedad es el aumento indiscriminado de alguna especie 
animal reservorio, por lo general roedores. Periódicamente factores ecológicos y/o biológicos permiten una multiplicación exacerbada de 
ratas u otros roedores, en general por un exceso de alimento, que favorecen la reproducción por encima de los niveles considerados 
normales. En Argentina quizás el fenómeno más conocido sea la multiplicación indiscriminada del ratón colilargo en la Patagonia, 
asociada a la floración periódica de la caña colihue. Si bien este fenómeno no involucra a la leptospirosis, dispara el aumento de casos 
de otra enfermedad grave producida por el hantavirus y resulta un buen ejemplo para explicar estos fenómenos. El riesgo de brotes 
graves es mayor si se combinan los factores. Como ejemplo se puede citar la Primera Guerra Mundial, que se caracterizó por ser una 
guerra de trincheras. Con la lluvia las trincheras se anegaban y se llenaban de agua y barro, las ratas se reproducían de manera 
descontrolada por exceso de alimento a partir de los cadáveres y constituían una verdadera plaga que directamente impedía dormir a 
las tropas. Hubo muchos soldados afectados por la ñenfermedad de Weilò que, en ese contexto, probablemente fuera el ñmal menorò. La 
leptospirosis es una enfermedad subdiagnosticada en todo el mundo. Leptospirosis leves se confunden con otras enfermedades como 
cuadros gripales y no se diagnostican. Los síntomas son inespecíficos y si no es frecuente en una región, muchos médicos naturalmente 
no la consideran en el diagnóstico diferencial. En nuestra región, a nivel veterinario, es una enfermedad conocida, tanto en pequeños 
como en grandes animales. Los perros que son llevados periódicamente a control veterinario suelen vacunarse con vacunas polivalentes 
que contienen la fracción leptospira. En el campo, es una enfermedad de alto impacto en la producción ganadera produciendo grandes 
pérdidas económicas debidas a tormentas de abortos y mortalidad de animales jóvenes. El ganado se suele vacunar con vacunas 
reproductivas que contienen uno o más serovares en su composición antigénica o directamente con vacunas específicas para prevenir 
la enfermedad en los animales. Sin embargo, su rol como agente zoonótico no es del todo conocido. Investigaciones que han sido 
publicadas demuestran que tamberos y trabajadores rurales de importantes cuencas lecheras de Argentina tienen escaso conocimiento 
de las zoonosis en general y de la leptospirosis en particular. Tampoco son conocidas las vías de transmisión de los distintos agentes 
zoonóticos. En años recientes, el Servicio Técnico de Biogénesis Bagó intervino en 2 brotes de leptospirosis bovina donde se infectaron 
el dueño y 2 operarios en el primer caso y la responsable del tambo en el segundo. Todos los pacientes requirieron internación en terapia 
intensiva, lo que indica que se trató de cuadros severos, aunque no hubo que lamentar víctimas fatales. Ambos establecimientos lecheros 
no vacunaban, estaban en situación de inundación y, en uno de ellos, conviviendo los bovinos con cerdos. Se aisló la bacteria (serovar 
Pomona) en la mayoría de los animales muestreados (orina de vacas abortadas) y los cultivos fueron positivos antes de los 7 días. Esto 
da una idea de la cantidad de leptospiras que estaban siendo eliminadas al ambiente. Los bovinos son reservorios de algunas especies 
de leptospiras adaptadas a esta especie como Leptospira borgpetersenii serovar Hardjobovis y se infectan con serovares denominados 
incidentales o no adaptados como los serovares Pomona y Canicola. Si existen animales eliminando leptospiras por orina pocas 
actividades pueden ser más riesgosas que el trabajo en una fosa de ordeñe. Y más aún si los operarios no conocen este riesgo, al que 
se exponen 2 veces por día durante los 365 días del año. Manos mojadas, mucosas sin protección, operarios trabajando por debajo del 
nivel de los animales que, con cada micción, generan aerosoles y microgotas en un ambiente húmedo. No es casualidad que países 
como Nueva Zelanda, donde la lechería es un pilar de la economía nacional, tengan un largo historial de trabajadores de tambos 
infectados por leptospiras. Pero la vacunación sistemática en tambos y criaderos de cerdos permitió disminuir los casos humanos de un 
pico de 875 pacientes infectados en 1974 a menos de 35 en 1997. La vacunación de los animales es la mejor y más probada herramienta 
para disminuir el riesgo de infección en los humanos que trabajan con ellos. Los Veterinarios que trabajan en lechería, que también son 
grupo de riesgo, pueden dedicar tiempo a concientizar a productores y capacitar operarios en relación con las zoonosis. Pueden diseñar 
los planes sanitarios e incluir la vacunación prolija y sistemática para prevenir leptospirosis. Pero no dejan de ser acciones individuales, 
un ñtrabajo de hormigaò. Si se pretende alcanzar a todos los establecimientos, el ejemplo de Nueva Zelanda puede ser analizado. Vacunas 
de calidad, con control de potencia oficial y aplicadas bajo un plan de vacunación obligatoria en los tambos pueden contribuir a disminuir 
las pérdidas que provoca esta enfermedad en los animales y cuidar a las personas que trabajan en estrecho contacto con ellos. 
 
 

FORMULACIÓN DE UN DIAGNÓSTICO MACROSCÓPICO EN GRANDES Y PEQUEÑOS ANIMALES: 
CUANDO LAS LESIONES INDICAN LA POSIBLE PATOLOGÍA 

 
Dr. Francisco A. Uzal 

California Animal Health and Food Safety Laboratory. Faculty of Veterinary Medicine, University of California, Davis. San Bernardino 
LabBranch, CA, US. 
fauzal@ucdavis.edu 

 
A-DEFINICIONES 
Hay 4 definiciones fundamentales para tener en cuenta al momento de formular un diagnóstico macroscópico: 1) Diagnóstico morfológico; 
2) Diagnóstico etiológico; 3) Etiología o causa y 4) Nombre de la enfermedad o condición. 
 
1-Diagnóstico morfológico 
El diagnóstico morfológico describe la lesi·n pero no identifica la causa. Por ejemplo: ñenteritis granulomatosa difusaò, ñbronconeumon²a 
supurativa focalò. 
Los tres modificadores indispensables para formular un diagnóstico morfológico son órgano, proceso y distribución. Los modificadores 
opcionales incluyen severidad y duración. 
 
Modificadores indispensables 
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i) Órgano: el ·rgano afectado debe estar incluido o implicado en todo diagn·stico morfol·gico. Por ejemplo ñenteritisò, ñneumon²aò, 
ñnecrosis hep§ticaò.  
ii) Proceso: los cuatro procesos fundamentales en la producción de enfermedad son: Inflamación, Necrosis/Degeneración, Neoplasia y 
Anomalías del desarrollo. Frecuentemente, sin embargo, más de uno de estos procesos fundamentales coexisten en una lesión. Por 
ejemplo, en la mayoría de los procesos inflamatorios hay cierto grado de necrosis y viceversa, muchas neoplasias presentan inflamación 
y necrosis, etc. Lo importante es determinar entre estos cuatro cual es el proceso primario y/o mayoritario y utilizar ese conocimiento 
para establecer el diagnóstico morfológico. Por ejemplo en una neumonía sabemos que el proceso primario es inflamatorio, aunque haya 
cierto grado de necrosis y por eso la llamamos neumonía y no necrosis pulmonar. En los casos de intoxicación por Wedelia glauca la 
lesión principal es necrosis hepática, a pesar de que siempre hay cierto componente inflamatorio y por eso llamamos a la lesión necrosis 
hepática y no hepatitis. A su vez, cada uno de estos cuatro procesos fundamentales en la producción de enfermedad se clasifican en 
distintos tipos como se explica a continuación. 
Inflamación: la inflamación se clasifica de acuerdo al componente primario en supurativa, fibrinosa, granulomatosa, hemorrágica, 
necrotizante, proliferativa, linfoplasmocitica, ulcerativa y catarral. A veces se pueden usar combinaciones de dos o más de estos 
modificadores: por ejemplo ñfibrino-supurativaò, etc.  
 Necrosis: las principales formas de necrosis son de coagulación, licuefactiva y caseosa. 
 Neoplasia: las neoplasias tienen su propio sistema de clasificación, cuya descripción va mas allá del alcance de este articulo. 
Para establecer un diagn·stico morfol·gico de una neoplasia alcanza con mencionar la neoplasia y la ubicaci·n. Por ejemplo ñpiel; 
carcinoma de c®lulas escamosasò, ñlinfosarcoma renalò. Sin embargo, a veces pueden agregarse otros modificadores tales como focal o 
multifocal, primario o metastático, etc.  
 
Anomalías del desarrollo: para los desordenes del desarrollo no hay modificadores específicos y se utilizan con frecuencia los nombres 
espec²ficos de las anomal²as, como por ejemplo ñameliaò, ñamorphus globosusò, ñciclopiaò, etc.  
iii) Distribución:  
Focal: ubicación única y discreta. 
Focal extensa: ubicación única y discreta de gran tamaño. 
Multifocal: focos de ubicación múltiple y discreta separados por tejido normal. 
Milliar, diseminada, embólica: es una variedad de la distribución multifocal y describe lesiones principalmente distribuidas por vía 
sanguínea.  
Multifocal a coalescente: lesiones múltiples que se juntan para formar una lesión grande. 
Difusa: involucra todo el tejido. 
Unilateral/ bilateral/simétrica: estos modificadores se utilizan para describir distribución de lesiones en órganos pares o simétricos, 
como por ejemplo pulmones y cerebro, respectivamente. 
Transmural: abarca todas las capas de la pared de un ·rgano hueco. Por ejemplo ñenteritis transmuralò. 
 
Modificadores Opcionales 
i) Severidad: generalmente se usa una escala subjetiva que incluye leve, moderada y severa. 
ii) Duración: los indicadores de duración también suelen ser subjetivos a menos que haya por ejemplo evidencia clara de fibrosis u otras 
lesiones que sabemos con seguridad que llevan varios dias en producirse. Estos incluyen: 
Aguda: lesiones producidas en segundos a horas, generalmente por problemas vasculares o infiltrado inflamatorio. Usualmente no se 
ven lesiones macroscópicas. 
Subaguda: lesiones producidas en horas a días y pueden o no ser visibles macroscópicamente.  
Crónica: lesiones producidas en días a semanas. Estas son las lesiones que macroscópicamente suelen ser mas floridas  
iii) ñConò. Algunas lesiones pueden definirse mejor morfológicamente si luego de incluir los modificadores mencionados arriba se 
agregan algunos otros. Por ejemplo, la típica lesi·n de la piel en la erisipelosis porcina es ñvasculitis cutánea multifocal, con infartos 
d®rmicosò. En este caso la lesi·n principal es vasculitis, pero el resultado son los infartos cutáneos. 
 
2-Diagnóstico etiológico 
El diagnóstico etiológico incluye sitio y agente. Por ejemplo ñEnteritis micobacterianaò o ñMicobacteriosis intestinalò 
 
3- Etiología o causa  
La etiología es el agente o condición que causó el problema y puede ser un agente infeccioso, una deficiencia mineral, un tóxico, una 
mutación genética, etc. Por ejemplo ñMycobacterium avium, subespecie Paratuberculosisò, ñdeficiencia de selenioò, ñWedelia Glaucaò.  
 
4-Nombre de la enfermedad o condición 
El nombre de la enfermedad se aplica a algunas enfermedades que tienen nombres que no necesariamente reflejan la etiología o el 
diagnóstico morfológico, pero que son lo suficientemente conocidas por su nombre propio para que quien lo lea sepa a que nos referimos. 
Por ejemplo ñparatuberculosisò; ñenterotoxemiaò, ñpiometraò, etc. 
B-DESCRIPCIÓN DE LESIONES MACROSCÓPICAS 
El objetivo de la descripción macroscópica es describir los cambios observados para, a través de la interpretación de los mismos, llegar 
a un diagnóstico morfológico y si es posible a un diagnóstico etiológico, a una etiología y/o al nombre de la enfermedad. Mientras que la 
observación es objetiva, la interpretación es subjetiva y depende de los conocimientos previos que el observador tenga de la condición. 
Los parámetros a describir incluyen color, extensión, distribución, demarcación, textura y consistencia. 
 
Color 
El color innato de las células y el estroma se modifica por la cantidad de sangre en el lecho vascular y pigmentos como la mioglobina, 
esteroides, bilis, melanina, etc. Los colores oscuros suelen ocultar colores claros. Los diferentes colores son sugestivos de distintos 
cambios.  
Rojo: Este color indica hemorragia, congestión y/o hiperemia. Las hemorragias casi siempre se asocian a necrosis y es raro observar 
solo hemorragia (ejemplo de esto ultimo es la intoxicación por warfarina).  
Blanco: Necrosis e inflamación son los dos procesos mas comúnmente asociados con el color blanco, aunque el blanco aparece también 
en hueso, grasa, tejido conectivo fibroso, depósitos minerales, queratina y uratos. Los focos blancos de diferentes tamaños y bordes 
indefinidos están generalmente vinculados a inflamación linfocitaria y macrofágica. Los focos blancos intensos y algo brillantes, bien 
demarcadas en piel en general están producidos por calcinosis circunscripta. 
Amarillo: Necrosis que involucra lípidos, bilirrubina, fibrina, meconio, producción de esteroides (estos últimos dan en general una 
tonalidad naranja).  
Verde: Este color se ve asociado a pigmentos biliares (pseudomelanosis), algunos procesos con infiltración masiva de neutrófilos o 
eosinófílos, necrosis de coagulación en aves, infecciones por algas u hongos, hemosiderina y aspiración de material vegetal. 



22 
 

Negro: Asociado a sangre, melanina, necrosis, pigmento de trematodes, carbón exógeno y H2S. Por ejemplo el riñón de una oveja puede 
verse negro por la presencia de hemoglobina debido a la hemólisis producida por la intoxicación por cobre. 
 
Extensión 
La extensión se refiere al porcentaje del órgano afectado, lo que a su vez ayuda al diagnóstico y a establecer la severidad del proceso.  
 
Distribución 
El patrón de distribución ayuda a determinar la patogénesis de un proceso. Por ejemplo, Histophilllus somni en el bovino provoca múltiples 
áreas focales de hemorragia y necrosis en cerebro, lo que sugiere distribución por vía sanguínea. Las lesiones simétricas casi siempre 
son de origen metabólico o tóxico (por ejemplo, la encefalomalacia simétrica focal debida a la toxina épsilon en la enterotoxemia ovina). 
 
Demarcación 
El grado con que la lesión está definida del tejido anormal adyacente ayuda a establecer si la lesión es aguda o crónica (si por ejemplo 
hay una capsula esto indica que la lesión es crónica).  
 
Textura 
Si se puede esparcir la lesión con un cuchillo, probablemente esas células no estén unidas entre si lo que indica que probablemente 
sean células muertas. Las células vivas, por otro lado, son difíciles de separar manualmente.  
 
Consistencia 
La consistencia se refiere a como se siente el tejido a la palpación, e incluye varias posibilidades. 
Gas: aire atrapado en el tejido (enfisema) 
Fluido: el tejido parece o se siente húmedo o parece una pelota de agua. El fluido puede ser edema, sangre, trasudado, exudado rico 
en líquido, efusiones, orina, etc. 
Blando: el tejido es pobre en células y rico en líquidos como exudado o trasudado. 
Firme: el tejido es pobre en líquidos y abundante en células: hiperplasia, neoplasia, fibrosis, etc. 
Duro: tejido con mineralización. 
 
Contorno 
El contorno se refiere al grado con que la lesión está elevada o deprimida con respecto al tejido adyacente. 
Sobreelevado: indica que hay algo agregado, pudiendo tratarse de células y otros componentes inflamatorios, fluido, neoplasia o 
elementos normales. Por ejemplo la vejiga de un gato con mucosa sobreelevada por gas en cistitis enfisematosa.  
Deprimido: indica que algo se perdió; por ejemplo necrosis, atrofia o fibrosis (en al ultimo caso, el tejido conectivo se contrae, deprimiendo 
el tejido). Por ejemplo, en el riñón de un conejo infectado con E. cuniculi se pierden nefronas que son remplazadas por tejido conectivo 
fibroso. 
Plano: la lesión no está ni elevada ni deprimida respecto al tejido circundante. Esto en general indica que es una lesión reciente y no 
hubo tiempo para cambios de volumen. Por ejemplo, en un perro lesiones rojas de diferentes tamaños debido a infartos producidos por 
Herpesvirus canino.  
 
Tamaño 
Es importante estimar o medir el tamaño de las lesiones, porque esto tiene impacto en el significado clínico de la misma.  
 
 

IVERMECTINA: BASES FARMACOLÓGICAS DE SU POTENCIAL ANTIVIRAL  
Prof. Carlos Lanusse 

 
Med. Vet., Dr Cs Vet., Ph.D., Dip ECVPT 

Laboratorio de Farmacología, Centro de Investigación Veterinaria de Tandil (CIVETAN), 
CONICET-CICPBA-UNCPBA, Tandil, Argentina. 

clanusse@vet.unicen.edu.ar 

 
El reposicionamiento de fármacos es una estrategia que busca identificar nuevas indicaciones para fármacos ya aprobados con otra 
finalidad, o sea para tratar condiciones diferentes a las de su propósito original. La extensión temporal y la elevada inversión económica 
requerida en los procesos de descubrimiento y desarrollo de nuevas moléculas, han motivado el planteo de estrategias de identificación 
de ñviejos f§rmacos para nuevos usosò. Aunque el reposicionamiento ha sido primariamente focalizado en la b¼squeda da f§rmacos 
alternativos para el tratamiento del cáncer, el mismo se ha extendido a una variedad de campos terapéuticos. El reposicionamiento por 
tamizaje virtual (metodología computacional) está basado en el análisis de la estructura proteica. Se utiliza para identificar nuevos 
compuestos bioactivos, en base a la conformación/posición óptima del ligando en su blanco molecular (receptor). Trabajando con 
moléculas existentes (probadas y seguras), se acelera considerablemente el tiempo/esfuerzo requerido para la aprobación hacia una 
nueva indicación. Ante la sorpresiva irrupción de la pandemia por el virus SARS-CoV-2, se ha realizado un notable esfuerzo para 
encontrar alternativas de tratamiento basadas en el reposicionamiento de moléculas existentes. Fármacos antiparasitarios, antivirales, 
antimicrobianos, antiinflamatorios, antihipertensivos, anticuerpos monoclonales, entre otros, han sido evaluados como posibles 
tratamientos para el COVID-19. 
El fármaco ivermectina ha sido un exitoso antiparasitario de uso masivo en salud animal y humana. Hoy se estima que más de 2000 
millones de personas han sido tratadas con ivermectina para el control de diferentes enfermedades parasitarias (oncocercosis, 
geohelmintiasis, pediculosis, etc.) a lo largo de los últimos 30 años y sin observarse efectos adversos mayores, lo cual es una prueba 
elocuente de la seguridad del fármaco. Pero además la ivermectina ha sido investigada, como modelo de molécula de reposicionamiento 
hacia otras varias indicaciones terapéuticas. Su descubrimiento y posterior desarrollo significó un punto de inflexión en la historia de la 
terapia antiparasitaria que se ha proyectado hacia otros posibles campos terapéuticos en base a su acción pleiotrópica sobre una variedad 
de blancos celulares. Su actividad antiviral, antiinflamatoria, inmunomoduladora y antitumoral ha sido descripta en los últimos años. 
Desde abril del 2020, la ivermectina surgió como una molécula promisoria por sus potenciales efectos sobre el SARS-CoV-2, a partir de 
la evidencia de su efecto antiviral in vitro a concentraciones muy elevadas. Desde ese momento, se han realizado diferentes tipos de 
estudios para evaluar su actividad in vivo y medir los beneficios clínicos de su uso preventivo y/o curativo en pacientes con COVID-19. 
El efecto antiviral de la ivermectina radica primariamente en la inhibición del transporte nuclear mediado por el heterodímero de la 
importina alfa/beta1 (responsable de la importación nuclear de proteínas virales). Además de este efecto indirecto sobre el transporte 
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nuclear, otros blancos para un efecto antiviral directo han sido descriptos, utilizando técnicas de acoplamiento molecular in silico. Se ha 
demostrado que la ivermectina tiene afinidad por la proteína S de la espícula viral, la enzima convertidora de angiotensina 2, y la proteasa 
de transmembrana serina 2, constituyéndose en blancos moleculares responsables de una actividad antiviral directa. Entre los varios 
aspectos farmacodinámicos por los cuales puede explicarse la actividad antiviral, existe consenso en que el principal mecanismo identifica 
a la ivermectina como un inhibidor del transporte nuclear mediado por importina, lo cual parece fundamental para el ciclo de vida de 
diferentes virus ARN, tales como el virus del dengue, encefalitis equina venezolana, el virus del oeste del Nilo, Zika y HIV entre otros. 
Además, se ha demostrado que la ivermectina podría ser un importante agente terapéutico o preventivo contra virus con genoma ADN 
como el de la Pseudorabia porcina y recientemente se ha evidenciado una importante actividad antiviral in vitro contra diferentes virus 
que intervienen en la enfermedad respiratoria bovina y sobre el virus de la fiebre aftosa, todo lo cual abre un nuevo campo de estudio en 
el marco de la virología animal tanto para la ivermectina como para otros fármacos química y mecanistícamente relacionados dentro de 
la familia de las lactonas macrocíclicas.  
La actividad antiinflamatoria y/o inmunomoduladora de ivermectina, lo cual podría resultar beneficioso para atenuar la patología pulmonar 
inducida por el SARS-CoV-2, ha sido descripta recientemente. Dicha actividad antinflamatoria podría estar sustentada en la capacidad 
pleiotrópica de la ivermectina para actuar sobre diversos receptores. Por ejemplo, un agonismo parcial en receptores de glicina con 
canales de cloro asociados presentes en diversas células del sistema inmune, tales como macrófagos, neutrófilos alveolares y del 
endotelio vascular, células de relevancia en el proceso inflamatorio pulmonar. Por otra parte, está demostrado que la ivermectina se 
comporta como un modulador positivo alostérico de receptores nicotínicos, y recientemente se corroboró que el virus SARS-CoV-2 podría 
interrumpir mecanismos antiinflamatorios endógenos mediados por la vía colinérgica a través de la interacción de la proteína S viral con 
dichos receptores. La ivermectina también ha sido propuesta junto con otros fármacos, como una herramienta terapéutica para regular 
las cascadas mediadas por la familia de enzimas conocida como Janus kinasas (JAKs) que desencadenan efectos inflamatorios y 
trombóticos ante la presencia del SARS-CoV-2. Evidentemente, existen diferentes mecanismos que podrían explicar el efecto 
antiinflamatorio de la ivermectina y su potencial contribución para atenuar la exagerada respuesta inflamatoria observada a nivel pulmonar 
en respuesta a la infección viral, sustentado por los resultados de modelación de los perfiles de concentración de ivermectina que se 
alcanzarían a nivel del tracto respiratorio en seres humanos, basado en la información previa obtenida en bovinos en nuestro Laboratorio.  
La relación directa entre exposición sistémica (concentraciones de ivermectina) y la disminución de la carga viral en las secreciones 
respiratorias de pacientes tratados con dosis elevadas al inicio de los síntomas de la enfermedad, se demostró en un estudio clínico 
multicéntrico realizado en Argentina. Este trabajo mostró por primera vez la existencia de una correlación entre aspectos farmacocinéticos 
(PK) y el efecto antiviral como indicador farmacodinámico (PD). La evidencia de una relación PK/PD para el efecto de ivermectina frente 
al virus se evidenció con una correlación positiva entre los niveles de ivermectina en sangre y la reducción de la carga viral en las 
secreciones nasofaríngeas de los pacientes tratados. En los pacientes que mostraron las mayores concentraciones de ivermectina en 
sangre luego de un régimen de tratamiento de 0.6 mg/kg durante 5 días consecutivos, la velocidad de aclaramiento viral fue 4 veces 
mayor respecto al grupo control. En resumen, desde el punto de vista farmacodinámico, la ivermectina tendría una respuesta antiviral 
que podría combinar acciones indirectas (inhibición del transporte a través de la membrana nuclear) y directas sobre blancos moleculares 
del propio virus. Además, su efecto benéfico frente a los cuadros asociados a COVID-19 podría verse potenciado por sus efectos 
antiinflamatorios, los cuales serían de utilidad clínica para atenuar la tormenta de citoquinas desencadenadas durante el desarrollo de la 
enfermedad. En este contexto se destaca la actividad científica desarrollada en Argentina y orientada al diseño y evaluación de una 
formulación de ivermectina en forma de spray nasal en un modelo animal, que permitió demostrar una notable ventaja en relación a las 
concentraciones del fármaco que se alcanzan en el región nasofaríngea y tracto pulmonar, abriendo un camino alternativo y novedoso 
para la aplicación intranasal (actualmente en evaluación clínica) de este fármaco en el futuro. 
Desde la aparición de los resultados científicos que corroboraron los efectos in vitro de la ivermectina sobre el virus del SARS-CoV-2, se 
han desarrollado una importante cantidad de estudios de investigación para evaluar el uso de este fármaco dentro de una estrategia de 
tratamiento preventivo y/o terapéutico. Los resultados obtenidos han generado un elevado interés y un enorme debate público a escala 
nacional e internacional. Hoy existe un importante cuerpo de evidencia científica disponible en la literatura (eficacia y seguridad) que 
sustenta el efecto favorable de la ivermectina sobre el SARS-CoV-2. Sin embargo, han surgidos caminos divergentes entre el intento (a 
veces desordenado por la premura) de la ciencia por aportar evidencias clarificadoras en los aspectos clínicos, la posición de los entes 
regulatorios y el interés de las corporaciones farmacéuticas. Esto ha planteado un dilema aún no resuelto, que dificulta la posibilidad de 
avanzar con el reposicionamiento de una molécula (segura y económica) que podría haber resultado de mayor utilidad en la actual 
pandemia en todo el mundo.  
 
Nota: En el marco de esta conferencia se presenta una revisión actualizada y esquemática de la información científica disponible sobre 
el efecto antiviral del fármaco ivermectina. La comprensión y análisis de la misma se sustenta en 25 años de experiencia y aportes 
científicos sobre las propiedades farmacológicas de este fármaco y otros químicamente relacionados, generados desde nuestro 
Laboratorio de Farmacología Veterinaria, CIVETAN. Este aporte al conocimiento sobre la temática de reposicionamiento de un exitoso 
fármaco antiparasitario como potencial agente antiviral, se realiza poniendo en evidencia el rol que nuestra profesión veterinaria tiene en 
el marco del paradigma de abordaje m®dico de ñuna saludò. Queda disponible ante la requisitoria de los interesados, el sustento 
bibliográfico de la información técnica que se aporta en este resumen.  
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La presente disertación tiene como objetivo abordar la temática de la calidad del laboratorio de análisis clínicos veterinarios desde la 
relación que se establece de manera cotidiana entre el veterinario de laboratorio y el veterinario clínico. Para ello vamos a pensar el 
sistema de calidad de un laboratorio desde las etapas que se inician y finalizan en el paciente. El veterinario clínico usualmente resulta 
ajeno al conjunto de procesos y procedimientos que conciernen a la etapa analítica, es decir, lo que sucede dentro del laboratorio y en 
los detalles de las técnicas utilizadas para la obtención de resultados. Pero la calidad de un estudio no se reduce a los momentos de la 
intimidad de los ensayos y por esto se distinguen fases preanalíticas y posanalíticas que influyen de manera significativa en el sistema 
integral de calidad. 
 
¿Cómo interviene el veterinario clínico en la calidad de los estudios de laboratorio? Quien atiende al paciente se encuentra involucrado 
de manera activa en la calidad de la etapa pre-analítica ya que, a diferencia de lo que puede suceder en los laboratorios de medicina 
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humana, el veterinario clínico es en muchos casos quien toma y remite las muestras al laboratorio. Aun sabiendo de la responsabilidad 
por la obtención de una buena muestra, el punto de partida del sistema de calidad se encuentra mucho antes, en una etapa denominada 
pre-pre-analítica, o sea, el momento del examen clínico y la solicitud de los estudios acordes para ese paciente particular. La concepción 
de la calidad desde el ingreso del paciente al consultorio funciona como un disparador del proceso que el laboratorio pondrá en marcha 
y volverá al paciente con un resultado interpretable y seguro para la toma de decisiones clínico-terapéuticas. A esta última etapa la 
denominamos pos-pos-analítica y es concebida como el momento donde las acciones que se implementen en un paciente individual 
dependen del aseguramiento de la calidad de los resultados desde el principio hasta el final del mencionado proceso.  
 
Esto quiere decir que la calidad, por así decir, de un valor de urea o creatinina no solo puede verse afectada por la calidad del 
procedimiento aplicado, el equipamiento utilizado, los reactivos y hasta la tensión eléctrica en el momento de la medición. Esta etapa 
ñanal²ticaò que necesita de mucha atenci·n y control se encuentra sumergida dentro del laboratorio y poco importa todo lo que hagamos 
por la calidad allí si la muestra fue mal tomada, proviene de un paciente sin ayuno, fue ingresada erróneamente al sistema o se encuentra 
mal acondicionada. Resulta también inconsistente si el valor que entrega este sector tiene buena precisión y veracidad, pero luego es 
trasladado erróneamente al informe que se emite. Ambas etapas, preanalítica y posanalítica son pilares fundamentales en la calidad 
del laboratorio clínico, pero, aunque todo lo antedicho hubiera salido bien (i.e. con los desvíos aceptables), de nada va a servir al paciente 
recibir un buen resultado de urea y creatinina si su problema no estaba relacionado con el riñón o si en base a los valores dentro del 
intervalo de referencia dejan al paciente sin atención médica para su riñón enfermo por causa de un informe con errores de transcripción.      
  
Se propone de esta manera ampliada buscar una definición de calidad en la mutua interrelación de confianza y confidencialidad entre el 
laboratorio y el veterinario clínico, no pudiendo funcionar el uno sin el otro sin comunicarse de manera permanente. El siguiente esquema 
resume las fases del sistema de la calidad en un laboratorio de análisis clínicos veterinarios, mostrando las etapas intralaboratorio y 
extralaboratorio y la integración de los momentos de la interrelación necesaria entre el veterinario de laboratorio y el veterinario clínico.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

FAUNA SILVESTRE Y RIESGO DE ZOONOSIS: EL JABALÍ COMO MODELO DE ESTUDIO 
 

Dr. Sergio Abate 
Centro de Investigaciones y Transferencia Río Negro (UNRN-CONICET), Viedma, Rio Negro, Argentina 

 
En las últimas décadas se ha incrementado la velocidad de cambios ambientales, como consecuencia de causas naturales y antrópicas. 
Este fenómeno ocurre a escala global, y genera gran preocupación debido a su relación con el incremento de riesgos para la Salud 
Pública. El aumento de la población humana, junto al cambio en el uso de la tierra y la expansión de la frontera agropecuaria, explican 
en gran medida el fenómeno de fragmentación y disminución de áreas naturales, e incrementan la probabilidad de contacto entre seres 
humanos y sus animales domésticos con reservorios silvestres de enfermedades infecciosas. La actual pandemia del SARS Cov 2 nos 
obliga a reflexionar sobre la asociación entre el incremento de zoonosis emergentes y reemergentes y el mayor contacto entre fauna 
silvestre y el ser humano en la interfaz entre los ambientes silvestre y doméstico. En un importante documento elaborado desde el 
enfoque ñun mundo, una saludò (FAO:2013) se identifica a la ganader²a actual como el eslab·n m§s d®bil de la salud mundial, y la 
prevención del contagio de patógenos entre el ambiente silvestre y el doméstico como uno de los cuatro frentes de acción para el manejo 
de las enfermedades en el nuevo contexto mundial. Aunque el estudio sanitario de animales silvestres en la interfaz silvestre y doméstico 
lleva varias décadas en el mundo, su consideración como política pública es relativamente reciente en Argentina. No solo resulta 
necesario detectar enfermedades emergentes y reemergentes, sino hacerlo con rapidez para la decisión de políticas eficientes orientadas 
a la salud pública. La información obtenida, también resulta relevante para el comercio internacional de ganado, alimentos y subproductos 
de origen animal, debido a la necesidad de demostrar la ausencia de enfermedades de interés comercial en un país o una región, para 
acceder a más y mejores mercados en la exportación de producción pecuaria, así como para mantener los mercados existentes.  
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El jabalí (Sus scrofa) es uno de los mamíferos invasores más dañinos del planeta (Lowe et al., 2000), que llegó a nuestro continente 
desde Europa hace más de un siglo. Algunas características biológicas y ecológicas lo convierten en un excelente centinela para la 
vigilancia epidemiológica de enfermedades emergentes: sus hábitos alimentarios omnívoros oportunistas, su capacidad de 
desplazamiento de al menos 40 km diarios y su gran adaptación a diferentes tipos de ambientes, y la tendencia a vivir en grupos con 
estrecho contacto, facilitan que adquiera infecciones y las mantenga en el grupo. Por otro lado, y teniendo en cuenta la legislación vigente 
referida a fauna silvestre, su condición de exótico invasor facilita su manipulación y toma de muestras para estudios en comparación con 
la fauna silvestre nativa. Su carne es tradicionalmente utilizada para consumo humano en muchas regiones de Argentina, (en su mayor 
volumen sin control sanitario de inocuidad), por ello las acciones de vigilancia epidemiológica en jabalí resultan muy útiles para conocer 
riesgos de surgimiento de nuevas zoonosis emergentes, así como para prevenir zoonosis de transmisión alimentaria y por manipulación 
de piezas de caza.  

Enfermedades parasitarias 

Considerando que la elaboración de embutidos para consumo en crudo constituye uno de los sus usos más frecuentes de la carne de 
jabalí, (con fines comerciales o para autoconsumo), la triquinosis es una de las enfermedades parasitarias más preocupantes en estos 
animales. En el laboratorio de zoonosis de la UNRN se estudió el posible ciclo silvestre de la triquinosis en Patagonia noreste durante 
los últimos años (Winter, 2019) no pudiendo encontrar casos positivos en jabalíes ni en roedores silvestres por digestión artificial. Los 
resultados coinciden con otros estudios, desarrollados en la misma región. Sin embargo, en Patagonia andina ha sido reportada una 
prevalencia aparente (PA) superior al 3% en el año 2015 (Lauge, 2015), y referentes de Parques Nacionales alertan sobre el incremento 
de casos positivos en laboratorios de triquinosis de Neuquén y Río Negro. En el Parque Nacional el Palmar de Colon, hace algunos años 
se realizó un estudio en que se demostró la circulación de Trichinella spp en jabalíes, y luego (Cohen 2010), y luego de varios años de 
implementar un programa de presión de caza selectiva, (eliminando a los ejemplares de mayor porte y edad) actualmente los análisis 
arrojan resultados negativos a esta parasitosis. Este dato es relevante, porque aporta información útil sobre el manejo de una zoonosis 
mediante el control de una especie dañina para el ambiente y la producción. Actualmente se denuncian casos de jabalíes positivos a 
Trichinella spp en diferentes regiones del país, constituyendo un riesgo para la Salud Pública.  

La presencia de Toxoplasma gondii en jabalí también ha sido estudiada, encontrándose n=18/144 casos positivos (12,5%) en muestreos 
realizados entre los años 2015 y 2018 en Patagonia noreste. Considerando que los embutidos para consumo crudos (curados por sal y 
desecación) constituyen uno de los usos más frecuente de la carne de jabalí para autoconsumo, resulta crítico el porcentaje de NaCl que 
cada familia utiliza en la receta para elaborarlos, ya que por debajo de 2,5% esta sal es incapaz de inactivar al parásito.  

Otro parásito que está siendo estudiado es Sarcocystis spp. En Patagonia andina, sobre 96 muestras de jabalíes (provincias de Río 
negro y Neuquén) Elizabeth Chang Reising encontró una prevalencia del orden del 47%. En una muestra, se identificó mediante 
microscopía electrónica un quiste compatible con S. suihominis con capacidad zoonótica. En otro estudio desarrollado en un area mayor 
de nuestro país (Patagonia y zona centro-este), sobre 259 muestras la PA superó levemente el 50% (Helman, 2021). 

Enfermedades bacterianas 

La brucelosis es una de las zoonosis bacterianas más importantes, en las que el jabalí jugaría un papel importante como reservorio. Se 
han realizado estudios serológicos en diferentes regiones de nuestro país en la última década: El Palmar del Colon (área protegida bajo 
programa de control de jabalí), Patagonia noreste (área de producción ganadera extensiva), Bahía Samborombón (área protegida sin 
plan de control de jabalí). En todos los estudios desarrollados en áreas sin planes de manejo de jabalí, se han detectado casos positivos 
a Brucella cepa lisa mediante BPA + FPA: 7% para una zona de Patagonia noreste donde hay actividad ganadera, y 1,89% para un área 
natural de la Bahía de Samborombón en Buenos Aires. Estos resultados manifiestan que, en ausencia de manejo de esta especie, el 
jabalí representa un riesgo para transmisión de brucelosis al ser humano, por contacto directo (manipulación de la pieza de caza) o por 
infección de animales domésticos intermediarios, entre los que se encuentra el ganado bovino y o porcino.  

La tuberculosis es otra zoonosis bacteriana importante, para la cual el jabalí ha demostrado ser un importante reservorio. Se han realizado 
estudios serológicos, por análisis de lesiones macroscópicas, cultivo, aislamiento e identificación molecular, en diversas partes del país. 
En una zona ganadera de la Patagonia noreste, sobre 30 linfonódulos de la cabeza de jabalíes se identificaron n= 12 positivos (40 %), 7 
resultaron M. bovis y los 5 restantes micobacterias atípicas. Este valor es alarmante, por constituir un riesgo por contacto directo por 
quienes manipulan y consumen esta carne así como por el posible pasaje del jabalí al ganado.  

La brucelosis y la tuberculosis resultan relevantes, por su poder zoonótico y su impacto en la producción. La infección en el ser humano 
podría ocurrir desde la obtención de la pieza de caza y durante todo el proceso de manipulación, eviscerado y manejo de la carcasa. 
Como existe la tradición de cacería con perros, éstos también están en riesgo de infección ya que toman contacto con las vísceras de 
los jabalíes abatidos. El pasaje al ganado podría ocurrir por contacto directo o indirecto: no solo las fuentes de agua constituyen puntos 
de contacto eventuales entre el ganado y la fauna silvestre, sino ciertas áreas de refugio y sombras, como ha sido demostrado en 
Patagonia noreste (Cifuentes 2018). El SENASA viene implementando programas de control de brucelosis y tuberculosis en ganado 
desde hace años, cuyos costos son afrontados por los productores pecuarios. En estos planes de control se regulan varias acciones, 
entre ellas la identificación de ganado infectado y su eliminación. La presencia de jabalíes con brucelosis y tuberculosis que acceden a 
establecimientos pecuarios constituye una amenaza para los programas oficiales de control de estas enfermedades, así como un factor 
de mantenimiento y dispersión de estas zoonosis.  

La leptospirosis es otra zoonosis estudiada en jabalíes de diferentes zonas del país. Aunque la metodología aplicada (microaglutinación 
o MAT) no permite identificar la especie de Leptospira responsable de la infección, nos orienta sobre el serogrupo al que pertenece. En 
un alto porcentaje de casos, los jabalíes han manifestado serología positiva a serogrupos que incluyen especies con importancia 
zoonótica y poder patógeno en el ganado: en Patagonia noreste hemos encontrado una PA cercana al 20% (Abate 2018). Una PA del 
36% fue encontrada en Bahía Samborombón, con n=30/83 animales positivos (Carpinetti, 2016). Este ambiente con mayor humedad, 
cursos de agua superficial y bañados, y con mayor densidad de fauna, pueden explicar la prevalencia del 30% observada en la provincia 
de Buenos Aires, en comparación a lo observado en Patagonia noreste. En el Palmar del Colón se encontró una PA de casos positivos 
a MAT cercana al 40%. En todos los casos, L. Pomona es el serovar mas prevalente. Hay registro del aislamiento de L. borgpetersenii 
de material fetal de jabalí en Patagonia andina (Brihuega 2017), que ha mostrado homología genética con aislamientos de otras especies 
de animales domésticos y silvestres, sumando evidencia sobre el papel del jabalí en el mantenimiento y difusión de la leptospirosis.  

Enfermedades virales 
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La hepatitis E es responsable del mayor número de casos de hepatitis en varios lugares del mundo, su transmisión suele ser fecal-oral, 
aunque el consumo de carne de animales infectados también ha sido reportado. En Argentina está siendo estudiada desde hace poco 
tiempo, no obstante, ya se ha identificado la presencia de este virus en fuentes de agua natural y en jabalíes (Pisano 2019). En Patagonia 
noreste hemos encontrado n= 20 animales positivos sobre 102 animales estudiados (19,6 %), utilizando un método de ELISA 
estandarizado. Estos resultados alertan sobre el potencial del jabalí para diseminar este virus interactuando con el ser humano de manera 
indirecta (a través del ganado doméstico) o de manera directa. 

Otras enfermedades con eventual poder zoonótico, como la aftosa, han sido estudiadas en jabalíes de Argentina, con el interés de 
realizar una vigilancia sobre la circulación de este virus que resulta de mucho interés por las implicancias en el comercio internacional.  

En el manejo de las zoonosis resulta crítico la eliminación del agente infeccioso en las fuentes de infección. Tradicionalmente la mayoría 
del enfoque se ha puesto en los animales de compañía y producción. La fauna silvestre ha demostrado jugar un papel crucial en el 
mantenimiento de zoonosis y su potencial riesgo de transmisión al ser humano (de forma directa o indirecta a través de los animales 
domésticos), manifiesta un continuo incremento en muchos países del mundo: aquellas personas que acceden a fauna silvestre para 
consumo como alimento, quienes viven en zonas silvestres o en adyacencias a éstas, quienes trabajan en ámbitos rurales, se encuentran 
en riesgo de adquirir zoonosis emergentes o reemergentes según la OMS. Este hecho debe alertar a los servicios veterinarios oficiales 
y privados, laboratorios de diagnóstico, productores agropecuarios y personas y entes responsables de la fauna silvestre. Los resultados 
aquí expresados constituyen una evidencia insoslayable para que los decisores de políticas públicas implementen programas de control 
de jabalí (ayudando de esa manera al manejo de las enfermedades que esta especie puede transmitir), incluyendo así a la fauna silvestre 
en los planes oficiales de control de enfermedades pecuarias con capacidad zoonótica, y difundiendo la necesidad de adoptar medidas 
de bioseguridad en establecimientos pecuarios con el fin de evitar el contacto entre fauna silvestre y el ganado.  
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Taxonomía 
El género Bartonella, actualmente este género está compuesto por todas las especies que anteriormente se incluían en el género 
Bartonella, Rochalimaea y Grahamella. El análisis filogenético con el gen 16S rRNA como marcador mostró un clado con todas las 
especies del orden Rickettsial y excluye al g®nero Rochalimaea y a B. bacilliformis, estos fueron agrupados en un clado con Ŭ-
proteobacterias y fue eliminado del orden Rickettsial. 
Los datos disponibles sobre Bartonella spp. se han ampliado rápidamente durante los últimos años, ya que se ha descubierto que este 
grupo de organismos está asociado a un espectro creciente de enfermedades emergentes y reemergentes. Hasta la fecha, se han 
encontrado más de 20 especies diferentes de Bartonella en una variedad de mamíferos, y el número de Bartonella spp. y sus respectivos 
huéspedes reservorios está en constante crecimiento. Se han identificado al menos 13 especies como patógenas para el ser humano, 
con tres especies responsables de la mayoría de las infecciones clínicamente relevantes en el ser humano: B. bacilliformis, B. quintana 
y B. henselae (B.h.). Dentro del género, B.h. es responsable de la mayoría de los casos de enfermedad humana y representa el prototipo 
de las bartonelas zoonóticas. 
 
Ecología: Reservorio, transmisión y distribución geográfica 
Los gatos domésticos son el reservorio natural de B.h. y las pulgas de los gatos (Ctenocephalides felis) son principalmente el vector 
aunque la garrapata Ixodes ricinus también se ha postulado como un potencial vector de B.h. En menor medida, B.h. se ha identificado 
en perros y se ha identificado ADN de B.h. en la pulga Ctenocephalides canis recogida en un perro en Israel.  

http://www.fao.org/docrep/019/i3440e/i3440e.pdf
http://www.fao.org/3/i3440e/i3440e.pdf
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La transmisión entre gatos se produce a través de la picadura de la pulga infectada y no hay transmisión directa entre gatos en un entorno 
libre de pulgas ni transmisión vertical y transmamaria.  
B.h. se replica en el intestino de las pulgas y puede sobrevivir hasta 3 días en las heces de estas. La transmisión gatos-humanos, se 
produce a través de la inoculación directa por ej. durante los arañazos donde las uñas del gato contienen heces de pulga contaminadas 
con B.h.: también se han detectado en la saliva de los gatos, por lo que las mordeduras se consideran una fuente de infección. También 
se ha postulado a la picadura de pulga como posible vía de transmisión al ser humano.  
La infección en los gatos tiene una distribución mundial, con una mayor prevalencia en las regiones cálidas y húmedas, y una menor 
prevalencia en las regiones más frías, con rangos de prevalencia del 1% en Noruega y Suiza a 64% en California y Florida, EE.UU. 
Varios estudios revelan una mayor prevalencia en gatos callejeros en comparación con los gatos domésticos, y muestran que los gatos 
con infestación de pulgas tenían más probabilidades de ser bacteriémicos y seropositivos a B.h. La prevalencia en personas también es 
variable, entre el 2% en India a 57% en Croacia. Factores como el cuidado de los gatos, la historia de haber sido arañado o mordido por 
gatos muestran una asociación significativa con la seroprevalencia de B.h., mientras que no se observaron diferencias en la 
seropositividad entre hombres y mujeres. La seropositividad es significativamente más frecuente en los grupos de mayor edad en 
comparación con los niños. Basándose en la presencia de anticuerpos anti- B.h. en pacientes sanos, se sugiere que la mayoría de las 
infecciones por estos patógenos son subclínicas. 
 
Genotipificación de Bartonella henselae 
Se ha descrito una rica diversidad genética entre las B.h. en todo el mundo, en el Reino Unido, delineando 12 ST's diferentes en las 118 
cepas estudiadas, en Alemania y España describiendo 16 ST's en los 41 aislados y 10 ST's en los 85 aislados analizados. Sin embargo, 
esta diversidad no se observó en Japón, donde solo se detectaron tres ST en 55 aislados caracterizados. Estas observaciones sugieren 
que la diversidad de B.h. es más pronunciada en algunas partes del mundo que en otras. La distribución de las ST depende de la 
localización geográfica, por ej. ST1, ST5 y ST6 se distribuyen en Europa, América del Norte y Australia, ST4 en Australia y Europa, 
mientras que ST9 está presente en América del Norte y Europa y ST7 solo está presente en Europa. La distribución de las ST también 
varía entre los distintos países de Europa; por ejemplo, se ha observado el predominio de la ST1 en Italia e Israel, pero está casi ausente 
en Francia, Reino Unido y Alemania. Algunos ST solo se describen en un país y en baja frecuencia. Estas ST poco comunes se han 
aislado en gatos, no siendo evidentes en humanos. En los gatos, se ha demostrado una mayor heterogeneidad genética que en los 
humanos, los ST1 a ST32 están representados en los gatos, mientras que en los humanos fueron los aislados ST1 a ST8. ST1, ST2, 
ST5 y ST8 están significativamente asociados a la zoonosis.  
Se postula que la transmisión de B.h. al ser humano podría ser un proceso extremadamente ineficiente y puede atribuirse en parte a la 
variabilidad de las cepas en su capacidad de provocar la enfermedad en el ser humano o a que solo determinadas ST representan un 
riesgo de infección para el ser humano. Por lo tanto, la caracterización de las variantes de B.H. es importante para una mejor comprensión 
de la biología de este patógeno y para evaluar su riesgo para la Salud Pública. 
 
Infección por Bartonella henselae en Chile 
Se han estimado seroprevalencia del 95,6%, 79,2% y entre el 74,6 y el 71% en gatos de Santiago, Coquimbo y Valdivia, respectivamente. 
La mayor prevalencia en Santiago podría deberse a que la mayoría de los gatos del estudio eran gatos callejeros. El ADN de Bartonella 
spp. se identificó mediante técnicas moleculares en el 18% de gatos domésticos muestreados de la ciudad de Valdivia. De los que fue 
posible caracterizar las especies de Bartonella: 62% correspondió a B.h., 34,4% B. clarridgeiae y 3,4% (1/29) B. koehlerae. 
Hasta la fecha, existen 2 estudios epidemiológicos nacionales asociando la infección por B.h. en gatos domésticos, en ambos, no se 
encontró asociación entre el sexo, edad y la presencia de pulgas. Solo se encontró asociación con el estilo de vida del gato, 
evidenciándose una seroprevalencia significativamente mayor en los gatos callejeros en comparación con los domésticos.  
En un estudio en perros rurales de la provincia de Valdivia, se detectó ADN de Bartonella en 4,3%, de los cuales fue posible la 
secuenciación de dos muestras. Una secuencia con 99% de homología con B. vinsonii subsp. Berkhoffii y otra con 100% de homología 
con B. henselae, siendo la primera descripción de B.h. en perros de Chile. 
Se estudió la presencia de Bartonella en vectores y se detectó ADN de Bartonella en pulgas recogidas de gatos y perros. Se amplificó 
ADN de Bartonella spp. en 11.7% de C. felis de gatos y 10.8% Pulex irritans de perros. Dos secuencias obtenidas de C. felis mostraron 
un 99% de homología con B. clarridgeiae, dos presentaron 100% de homología con B.h., y una obtenida de P. irritans mostró una alta 
homología (97,2%-99,5%) con B. rochalimae. En Valdivia, también se detectó ADN de Bartonella spp. en el 39,3% de las muestras de 
pulgas (C. felis) recogidas de gatos, y de las secuenciadas, el 47,3% corresponde a B. clarridgeiae, 42,1% a B.h. y el 5,3% a B. koehlerae.  
La infección por B.h. en Chile es endémica y de alta prevalencia en el ser humano y aunque se han diagnosticado más de 200 casos de 
ECS entre 1997-2000, no es de notificación obligatoria en el país. Un estudio realizado en niños de entre 2 y 7 años, residentes en 
Santiago, encontró anticuerpos IgG anti B.h. por IFA en el 13,3% de los individuos; con títulos de anticuerpos de 1/64 (88%) y 1/256 
(12%). Además, en niños de Chile, B.h. se ha establecido como la tercera causa más frecuente de fiebre de origen desconocido (8,7%), 
entre las etiologías infecciosas.  
El estudio de seroprevalencia en personal con riesgo laboral de Santiago, Valdivia, Chillán y Concepción, se estimó una prevalencia de 
10,3% en veterinarios y técnicos veterinarios (Santiago-Valdivia) y una seroprevalencia de 60,5% en veterinarios y criadores de gatos 
(Concepción-Chillán). Además, se detectó ADN de B.h. en el 13,6% de los donantes de sangre del Hospital San José de Santiago. Por 
lo tanto, el riesgo de transmisión sanguínea de B.h. debe considerarse posible en Chile.  
En cuanto a los factores de riesgo asociados a la infección por B.h. en humanos, los estudios realizados en Chile no muestran diferencias 
significativas según género y edad, solo uno de los estudios establece el antecedente rasguño o mordedura como factor de riesgo. 
Bartonella spp. in animales silvestres en Chile 
En los últimos años, el número de especies o subespecies de Bartonella identificadas en mamíferos ha aumentado considerablemente. 
Los roedores son reservorios naturales de aproximadamente dos tercios de las Bartonella spp. descritas hasta la fecha y algunas de 
ellas han sido implicadas en enfermedades humanas. Los roedores y las pulgas (Hexapoda: Siphonaptera) se consideran actores clave 
en el ciclo de Bartonella, ya que muestran una gran eficiencia en la transmisión de Bartonella spp. entre los roedores. Entre las Bartonella 
conocidas adaptadas a roedores, varias variantes han sido implicadas como agentes causantes de manifestaciones clínicas humanas, 
como B. elizabethae en la endocarditis, B. washoensis en la miocarditis, meningitis y linfadenopatía, B. grahamii en neurorretinitis, B. 
rochalimae en la esplenomegalia, B. vinsonii subsp. arupensis, B. tribocorum y B. tamiae en la bacteriemia, y B. kosoyi (cepa de Tel Aviv) 
en la linfadenopatía. Algunos estudios apoyan la posibilidad de que especies de Bartonella adaptadas a los roedores puedan ser 
responsables de muchas más infecciones humanas, especialmente en zonas donde los humanos están en estrecho contacto con 
roedores.  
La información sobre Bartonella spp. de roedores en Sudamérica es escasa, hasta hace poco tiempo solo de Perú y Brasil. SIn embargo, 
mas recientemente en un estudio en Chile, a partir de pulgas recogidas de ratas negras sinantrópicas (Rattus rattus), estas fueron 
positivas a Bartonella spp., estando estrechamente relacionadas con B. coopersplainsensis, B. mastomydis, B. queenslandensis, B. 
tribocorum y B. doshiae. 
En otro estudio de nuestro equipo, proporcionamos la primera evidencia de Bartonella spp. en roedores silvestres y sinantrópicos de 
Chile y revelamos que estos mamíferos pueden actuar como reservorios de varias Bartonella en el país, incluyendo especies 



28 
 

potencialmente zoonóticas. La infección por Bartonella spp. parece estar muy extendida en los roedores de la provincia de Valdivia, tanto 
en especies sinantrópicas (M. musculus, R. novergicus, R. rattus) y especies silvestres endémicas (A. longipilis, Abrothrix sp.). Abrothrix 
es un género de ratones sudamericanos de tamaño medio distribuido en los más diversos ambientes de Chile, desde la ecorregión 
mediterránea en el norte de Chile, desde la ecorregión mediterránea en el norte hasta los bosques templados y patagónicos del sur de 
Chile y Argentina.  
La presencia general de Bartonella spp. en los roedores del sur de Chile (36,6%) fue similar a los estudios moleculares en R. rattus de 
Tailandia (32,5%), norte de California (33,3%) y Pantanal brasileño (31,2%), mientras que una prevalencia mucho menor se describió en 
roedores del sur de Brasil (3,6%) y una mayor tasa de infección [67,5%] se observó en R. norvegicus de Los Ángeles, EE.UU. 
Nuestros resultados también confirman la presencia de Bartonella en roedores fuera del continente chileno, en una isla deshabitada de 
Chile, debido a invasión previa de R. rattus. Aunque las condiciones ecológicas en Guafo pueden ser adecuadas para el ciclo vital de 
Nosopsyllus sp. y Plocopsylla sp, la transmisión de la infección por Bartonella a las ratas negras salvajes aún debe investigarse en la 
región. La presencia de pulgas infectadas de la isla de Guafo, que es un lugar de reproducción para muchas especies de aves marinas, 
mamíferos marinos y roedores autóctonos hace necesario que se realicen futuras investigaciones para determinar si estas bacterias 
podrían suponer un riesgo para las especies autóctonas o los seres humanos. Se describen por primera vez Bartonella spp. altamente 
diversas y potencialmente zoonóticas (B. rochalimae y B. tribocorum) en roedores silvestres y roedores silvestres y sinantrópicos de 
Chile. Además, se ha descrito una nueva Bartonella spp. relacionada con cepas previamente aisladas de Phyllotis spp. en Perú. Además, 
se detectó B. tribocorum en R. rattus de la isla de Guafo. 
La secuenciación y los análisis filogénicos dirigidos a tres loci (ITS, gltA, rpoB) de Bartonella spp. permitieron identificar un máximo de 
cinco genotipos en roedores del sur de Chile, potencialmente pertenecientes a tres Bartonella spp. diferentes, entre ellos B. tribocorum 
identificado en R. rattus, B. rochalimae detectado en Abrothix sp, y dos genotipos de Bartonella spp. potencialmente no caracterizados e 
identificados a partir de M. musculus, R. norvegicus, A. longipilis y Abothrix sp. Además, se identificaron dos genotipos de B. tribocorum 
en pulgas de la isla de Guafo. 
Bartonella tribocorum fue detectada tanto en R. rattus como en sus pulgas asociadas, de Chile, pertenece al complejo de B. elizabethae 
sensu lato que representa un amplio grupo de especies y cepas asociadas a las ratas del Viejo Mundo y se ha asociado con fiebre de 
etiología desconocida, fatiga, dolor muscular y dolor de cabeza en humanos. 
Independientemente de ser de diferentes especies, todos los roedores de nuestro estudio fueron atrapados en la misma comuna (Corral) 
de la provincia de Valdivia, lo que permite suponer también una potencial transmisión entre especies de roedores, por lo que el hábitat 
de los roedores puede representar una variable importante en la eficiencia del ciclo de transmisión y en la selección del repertorio de 
Bartonella spp. al que están expuestos los roedores. 
La detección de especies de Bartonella zoonóticas, asociadas a roedores en el sur de Chile, suscita preocupación en materia de Salud 
Pública y pone de relieve la necesidad de seguir explorando su potencial zoonótico y sus características patógenas. 
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La enfermedad de maedi-visna es una condición crónica de los ovinos, causada por un lentivirus de la familia Retroviridae. La enfermedad 
se caracteriza por neumon²a cr·nica con p®rdida de estado y a veces signos neur·logicos. Maedi significa ñdisneaò y visna significa 
ñcaquexiaò; este ¼ltimo t®rmino se usa para referirse a la forma neurol·gica de la enfermedad. El virus persiste en linfocitos, monocitos y 
macrófagos. La transmisión es principalmente por via oral (principalmente por ingestión de calostro proveniente de ovejas infectadas) o 
por aerosoles.  
La enfermedad clínica es más común en animals de 4 años o mayores, y se desarrolla en forma progresiva. La pérdida de estado y las 
dificulades respiratorias son los signos más comunes. La forma encefálica produce movimientos en círculo e inclinación de la cabeza. 
Hay una forma medular que causa parálisis.  
Las lesions post-mortem más comunes se encuentran en los pulmones y los gangios linfáticos asociados, y consisten en neumonía 
intersticial y linfadenitis. En la forma nerviosa hay encephalitis y/o mielitis mononuclear. 
El diagnóstico en los animales vivos se basa en serología, que se realiza por ELISA y, con menos frecuencia, inmunodifusión en gel de 
agar. El diagnóstico en los animals muertos se basa en la historia clínica, lesiones post mortem macro y microscópicas, y detección del 
virus por immunohistoquímica y/o PCR. El diagnóstico diferencial incluye la adenomatosis pulmonar y otras neumonías bacterianas, 
virales y parasitarias, encefalitis tales como listeriosis, scrapie, nematodiasis cerebrospinal, y neoplasias del sistema nervioso central. 
No hay vacunas disponibles para el control de la enfermedad, que se basa en la detección y eliminación de animales infectados.  
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Resumen 

Los coronavirus son virus de ARN envuelto que infectan aves y mamíferos. La mayoría están adaptados a una especie hospedadora, sin 

embargo, su alta frecuencia de mutación determina una alta diversidad genética y la eventual adaptación a otros hospedadores. Este 

ñsaltoò de especies, y en particular desde animales a humanos, ha sido la teor²a de g®nesis del SARS-CoV-2 y de la actual pandemia de 

la enfermedad producto de su infección, conocida como Coronavirus Disease 2019 (COVID-19). La detección de SARS-CoV-2 en 

animales es uno de los eslabones epidemiológicos que requieren atención y ha sido recomendado por la Organización Mundial de la 

Salud (OMS). Los animales podrían actuar como un hospedador natural, intermediario y/o reservorio para la infección en humanos. 

Actualmente, se está llevando a cabo el diagnóstico y monitoreo de la infección con SARS-CoV-2 en muestras de animales de todo el 

mundo, reportándose casos en felinos, caninos, hurones y visones. Genera preocupación la introducción y circulación de nuevas cepas 

de virus en el hombre, que resulten en modificaciones de transmisibilidad o virulencia y en una disminución de la eficacia de los 
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tratamientos y de las vacunas. Desde mediados del 2020 llevamos adelante parte del proyecto financiado por la Agencia Nacional de 

promoción a la Investigación, Desarrollo Tecnológico e Innovación en asociación titulado Detección y caracterización molecular del 

SARS-CoV-2 en animales y vigilancia epidemiológica de posibles reservorios, amplificadores y/o transmisores del virus. Los objetivos 

del proyecto involucran el diagnóstico y la vigilancia epidemiológica de animales pertenecientes a personas infectadas con SARS-CoV-

2. 

Los métodos de diagnóstico para SARS-CoV-2 disponibles actualmente, se basan principalmente en la detección de fragmentos génicos 

mediante real time RT-PCR y han sido validados utilizando diversos patógenos respiratorios humanos. En nuestro país existen 

numerosos kits comerciales disponibles y aprobados por la ANMAT para su uso en diagnóstico, bajo situación excepcional, de la infección 

en humanos. Nuestro grupo de trabajo integra el laboratorio que la Facultad de Ciencias Veterinarias-UNLP puso a disposición para el 

diagnóstico por real time RT-PCR de hisopados derivados por el Ministerio de Salud de la Provincia de Buenos Aires mediante un 

convenio específico. Como parte de este convenio se procesaron más de 6000 muestras mediante kits de real time RT-PCR del tipo 

ñone-stepò en multiplex con sondas tipo TaqMan provistos por el Ministerio. Los kits utilizados fueron los siguientes: 1- BGI= Real-Time 

Fluorescent RT-PCR Kit for Detecting SARS-CoV-2 (BGI, China) con 1 target viral y B-actina como target de control interno; 2-GF= 

GeneFinderÊ COVID-19 Plus RealAmp kit (OSANG Healthcare, Korea), con 3 fragmentos o targets virales y 3- AP= DisCoVery SARS-

CoV-2 RT-PCR detection kit Cy5 (AP-Biotech, Argentina) de 2 targets virales. Los kits 2 y 3 utilizan como control interno un fragmento 

de la RNApol humana. Luego de análisis comparativos sobre muestras de hisopados humanos, se seleccionó para uso en animales el 

kit AP como el de mejor sensibilidad y especificidad. En base a la experiencia en el uso de estos kits y gracias al financiamiento de 

Agencia, se decidió realizar el diagnóstico en muestras animales adquiriendo y adaptando estos kits comerciales. Teniendo en cuenta el 

costo de estos kits, se propuso restringir el testeo a mascotas de personas con diagnóstico positivo para SARS-CoV-2. 

Se tomaron muestras, de hisopados orofaringeos y rectales de 46 caninos y 35 felinos con la utilización de equipamiento de protección 

personal apropiado. Las muestras fueron transportadas refrigeradas y en triple envasado al laboratorio. Se adaptó la extracción de ARN 

con kits comerciales, para incorporar ARN humano en el proceso de purificación, bajo cabina de seguridad biológica tipo II. De este 

modo, es posible utilizar el control interno (RNApol humana) de los kits de PCR como monitor de la extracción y potencial presencia de 

inhibidores. Se detectó reacción a los targets virales en muestras de hisopado orofaríngeo y rectal de un felino y un canino y solo en el 

orofaríngeo de otro felino y otro canino. Los valores de Ct en las muestras fueron considerados ñaltosò indicando a priori, bajas cargas 

virales. En el canino y felino que resultaron positivos en ambos hisopados los Ct en la muestra de hisopado rectal fueron mayores y 

cercanos a los valores de corte del kit, indicando una menor cantidad de genoma viral en esas muestras. Los animales reactivos no 

presentaron signología importante, y solo una de los felinos presentó estornudos. Los animales fueron nuevamente muestreados 

alrededor de una semana después del diagnóstico inicial y en todos los casos el resultado de la real time RT-PCR fue no reactivo o no 

detectable para los targets virales. Los hallazgos fueron reportados ante la OIE. El hisopado orofaríngeo de esta gata con estornudos 

presentó los Ct para targets virales más bajos (Ct alrededor de 30). Sobre esta muestra se procedió a la secuenciación de fragmentos y 

del genoma completo para confirmar la identidad y variante de SARS-CoV-2 detectada. Se confirmó la identidad y se detectó la variante 

o linaje B.1.499, la cual era frecuentemente detectada en casos humanos del Área Metropolitana de Buenos Aires al momento de 

detección en el felino. Estos resultados fueron recientemente publicados (Fuentealba et al., 2021). Nuestros resultados sugieren, en 

principio, una infección de las mascotas a través del contacto estrecho con sus responsables humanos infectados. Es recomendable que 

las personas consideradas como caso sospechoso o confirmado, traten de evitar el contacto estrecho con sus mascotas de modo de 

evitar las infecciones animales y minimizar los riesgos de ñsaltosò de especies y potenciales recombinaciones. 

Sin embargo, es necesaria la estandarización de métodos directos e indirectos que permitan la detección específica de SARS-CoV-2 en 

diferentes muestras provenientes de animales susceptibles como los caninos, felinos y visones, y que sean más accesibles 

económicamente para estudios poblacionales. La correcta identificación de las diversas infecciones por coronavirus específicos de 

especie, y la diferenciación de la infección por SARS-CoV-2 en animales, permitirá la estandarización de los test diagnósticos disponibles 

actualmente para SARS-CoV-2, el diseño de nuevos test a nivel local y su posterior uso en la vigilancia epidemiológica de los animales. 
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La pandemia producida por el SARS-CoV2 represento el tercer evento (visible) de infección en humanos producido por un coronavirus 
animal en los últimos 20 años. En estos tres incidentes, juntos con otros ya conocidos tanto en humanos como en animales, se cree que 
coronavirus que infectan persistentemente murciélagos y roedores son los antecesores de los virus que los causaron. Las características 
moleculares de todos estos virus claramente indican que estas especies animales generaron tipos virales que a través de un huésped 
intermedio (no siempre probado) alcanzó a infectar al ser humano. Indudablemente las propiedades que poseen estos virus de crear 
variabilidad genómica, especialmente por recombinación, les otorga una amplia capacidad para cambiar rápidamente e infectar nuevos 
huéspedes. El ser humano, sin embargo, no es el huésped final en esta cadena ya que, como se observó en esta pandemia, el virus 
puede ser transmitido a partir de él hacia otros animales, domésticos y de producción. A pesar de todas las alarmas previas, este nuevo 
evento puso en evidencia que sigue existiendo muy poco conocimiento sobre los tipos virales circulando en animales silvestres, 
especialmente en aquellas especies del cual se originan prácticamente todos los coronavirus (murciélagos, roedores y aves). A su vez, 
al desconocer que virus existen en la naturaleza, se pierde también la posibilidad de estudiar qué factores conllevan a un salto de especie 
y cuáles son las características moleculares que el virus requiere para lograrlo y adaptarse a un nuevo huésped. 
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Para contribuir al conocimiento de los tipos de coronavirus circulando actualmente en animales silvestres en Argentina, emprendimos un 
proyecto subsidiado por la Agencia Nacional de Promoción de la Investigación, el Desarrollo Tecnológico y la Innovación para estudiar 
un hotspot en la provincia de Jujuy. En este lugar conviven murciélagos frugívoros, insectívoros y hematófagos con roedores y camélidos, 
lo cual permite estudiar no solo que tipos virales circulan sino también el grado de intercambio genético que pudo haber ocurrido entre 
ellos. Para ello se obtuvieron hisopados nasales, orofaríngeos y rectales y muestras de materia fecal (pooles o individuales) de 
murciélagos, roedores, llamas, vicuñas, cabras y equinos (alrededor de 550 muestras). Las especies de murciélagos muestreados fueron 
Desmodus rotundus, Diaemus youngi, Artibeus planirostris, Myotis riparius, Molosus molosus, Histiotus laephotis, Eptesicus furinalis, 
Tadarida brasiliensis y Myotis dinellii. El RNA extraído se utilizó para una reacción de transcripción reversa con primers degenerados que 
amplifican todos los géneros de coronavirus. De 120 muestras de materia fecal y 160 de hisopados de murciélagos se obtuvieron 31 
amplificaciones positivas de las especies Desmodus rotundus, Myotis riparius y Molossus molossus mientras que de 37 muestras de 
roedores (hisopados orales y materia fecal) se logró la amplificación en dos de ellas. No se hallaron positivos en el resto de las especies 
muestreadas. Los productos de PCR fueron secuenciados para analizar su homología con coronavirus ya descriptos. 
 
Mediante alineamientos con secuencias del GenBank las muestras de murciélagos y de roedores fueron identificadas como 
alfacoronavirus, con una identidad nucleotídica de entre 83% al 99% con secuencias descriptas en murciélagos de los géneros Myotis, 
Eptesicus, Artibeus y Desmodus de Brasil y EE.UU. Interesantemente, y como ha sido reportado previamente en la literatura, se hallaron 
secuencias de alfa-coronavirus de murciélagos en material de roedores, en conjunción con las especies con las cuales interactúan. Sin 
embargo, no puede descartarse en estas muestras la posibilidad de contaminación ambiental al hallarse solamente en materia fecal.  
 
Parte de las muestras positivas están en el proceso de ser secuenciadas en su totalidad en el exterior (Universidad de Georgia, USA) a 
fin de evaluar si han existido eventos de recombinación entre los virus presentes. 
 
Los resultados de este trabajo son relevantes al aportar, hasta lo que sabemos, las primeras secuencias de alfacoronavirus presentes 
en especies de murciélagos que habitan el territorio argentino. 
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China informó de un brote a la OMS el 31 de diciembre de 2019 y poco después se identificó como microorganismo causante a un 
betacoronavirus con alta homología con un coronavirus (CoV) de murciélago que utiliza el receptor de la enzima convertidora de 
angiotensina 2 (ACE2) como mecanismo de ingreso a la célula (Lu y col., 2020; Wan y col., 2020). Después de este probable contagio 
zoonótico, los eventos de transmisión de persona a persona se sucedieron con presentaciones clínicas que van desde la ausencia de 
síntomas, fiebre leve, tos y disnea, a tormenta de citoquinas y la muerte. El COVID-19 es un nuevo síndrome respiratorio agudo severo 
producido por el coronavirus 2 (SARS-CoV-2) que se originó en Wuhan (provincia de Hubei, China) a finales de 2019. Se ha extendido 
por todo el mundo afectando a millones de personas. No solo afecta la salud, sino que ha restringido el movimiento de la mayor parte de 
la población mundial durante los últimos meses impactando en las actividades económicas, culturales y sociales. Por lo tanto, el COVID-
19 se ha convertido en el principal desafío sanitario, económico y humanitario del siglo XXI. Además, se han informado casos de 
infecciones por SARS-CoV-2 en huéspedes animales como perro, gato, hurón, tigre, león y visón (Lakdawala SS y col. 2020; Hernández 
M y col. 2020; Oreshkova N y col. 2020; Newman A y col. 2020; Leroy EM y col. 2020). En un estudio de susceptibilidad animal, se ha 
intentado la infección experimental de perros, gatos, hurones, cerdos, pollos y patos con SARS-CoV-2 (Shi J y col. 2020). Los resultados 
de este estudio muestran que el virus replica de manera eficiente tanto en los gatos como en los hurones y podían transmitir el virus, los 
perros mostraban una baja susceptibilidad, mientras que los cerdos y las especies de aves eran huéspedes no permisivos. La estrecha 
asociación entre humanos y animales, incluidos los animales de compañía, plantea preocupaciones sobre los riesgos potenciales de 
transmisión del SARS-CoV-2 de los pacientes con COVID-19 a los animales (ñzoonosis inversaò) y el papel potencial de los animales 
infectados, que podrían contribuir a perpetuar la propagación de la enfermedad (Hernández M y col. 2020; Leroy E y col. 2020). El grupo 
de Gaudreault NN y col. (2020) infectó artificialmente vía oral y nasal a gatos domésticos de 4 a 5 meses de edad con altas dosis de 
SARS-CoV-2 y detectó virus en secreciones y órganos, sin identificar signos clínicos. También se detectaron anticuerpos en suero. Sin 
embargo, estos gatos asintomáticos fueron capaces de trasmitir la infección a otros gatos centinelas. Dicha publicación, junto con los 
trabajos de Shi y col. (2020), confirman que el contagio entre gatos es posible y que pueden actuar como potenciales reservorios. Por 
otro lado, Halfmann y col. (2020) no identificaron virus en los hisopados rectales de gatos infectados. Un trabajo de Bosco Lauth y sus 
colegas (2020) investigó el desafío y la transmisión experimental del SARS-CoV-2 en gatos y perros adultos y la reinfección en los 
primeros 28 días post-desafío. En los gatos estudiados, identificaron una alta susceptibilidad a la infección subclínica caracterizada por 
un período de excreción viral por vía oral y nasal, capaz de infectar a otros gatos. Estos gatos presentaban anticuerpos que prevenían la 
reinfección, mientras que en los perros desafiados no pudieron detectar virus en secreciones, pero sí anticuerpos. Todos estos estudios 
corresponden a desafíos experimentales. Las diferencias observadas podrían explicarse por la edad de los animales o por la utilización 
de diferentes cepas virales en la infección experimental. En nuestro país, en el marco de la Unidad Coronavirus del MINCyT AGENCIA-
CONICET, se han detectado focos de animales positivos a SARS-CoV-2 COVID-19 en 2 gatos, 4 perros y un puma. Los dos gatos 
presentaron síntomas clínicos, así como uno de los perros. El resto de los animales fueron asintomáticos. Los perros y gatos convivían 
con personas con diagnóstico positivo de COVID-19 (OIE. World Organisation for Animal Health. SARS CoV-2 Argentina). A partir de 
estos antecedentes nuestro objetivo es identificar la infección natural en animales de compañía a través del desarrollo de herramientas 
diagnósticas que detecten la respuesta inmune. En un primer momento, y a fin de convalidar las técnicas a desarrollar, se trabajó sobre 
muestras de referencia (controles positivos y negativos). En el marco del proyecto IP COVID-19 N°239 - NÜ 06 ñUna salud: identificaci·n 
de la presencia de COVID -19 en animales domésticos y silvestres en dos hotspots en Argentinaò hemos iniciado el estudio de esta 
enfermedad en nuestro país, y hemos identificado la presencia de anticuerpos específicos en mascotas aplicando el ELISA desarrollado 
por el Instituto Leloir (cedidos gentilmente por la Dra. Andrea Gamarnik). Hemos adaptado el kit a gatos y perros y logrado la identificación 
de sueros controles positivos y negativos para ambas especies. Por otro lado, la confirmación diagnóstica mediante la aplicación del 
PCR para la identificación viral en esas mascotas fue positiva en un canino. Estos resultados obtenidos por nuestro grupo, sumado a los 
altos títulos de anticuerpos identificados en los animales de compañía a nivel internacional nos alientan a continuar con este proyecto. 
Además, hemos desarrollado una nueva construcción a partir de un aislamiento de seres humanos de origen local y expresado la proteína 
a partir de la transfección de este plásmido en células de mamíferos. Estamos ensayándolas como antígeno en pruebas diagnósticas, 
esta nueva construcción es a partir de un aislamiento viral en la República Argentina. Proponemos aplicar estas técnicas a los animales 

mailto:smundo@fvet.uba.ar


31 
 

que se presentan a la consulta en el Hospital Escuela a fin de identificar número de animales afectados, presencia y tipo de signología y 
caracterización de la respuesta de anticuerpos que se detectare. El conocimiento del tipo de patología o signología de la infección en los 
animales de compañía permitirá generar recomendaciones a los veterinarios y/o poseedores de mascotas. Así como el relevamiento 
serológico podrá sustentar la toma de decisiones en cuanto a las posibles acciones de protección como: aislamiento, cuarentena y/o 
inmunizaciones, o sea vigilancia en animales de compañía. Además, la dinámica de la enfermedad requiere una explicación más 
detallada, principalmente en lo que respecta a la transmisión del virus de humanos a animales y viceversa. A la fecha se analizaron 66 
gatos y 73 perros convivientes con humanos infectados. Se adaptó el ELISA-COVIDAR (Lab. Lemos SRL que utiliza la proteína Spike 
(pS) más RBD expresadas en células HEK) a las especies felina y canina utilizando anticuerpos comerciales (Novex, Invitrogen). Los 
valores de corte fueron fijados estudiando sueros pre-pandemia (n: 83 gatos y n: 79 perros). Los sueros considerados reactivos fueron 
analizados en un ELISA in house, utilizando la pS expresada en baculovirus (Nanobiotec UBA/Conicet) y se identificó su efecto 
neutralizante por pseudo-seroneutralización viral. Nueve de los 66 gatos (13,63%) fueron clasificados como reactivos en ambos ELISAs, 
de los cuales 4 mostraron efecto neutralizante in vitro (6%). Cinco de 9 casos felinos reactivos presentaron signos clínicos (55%). 
Veintinueve de los 73 perros (39,72%) fueros reactivos para ambos ELISAs, de los cuales el 6 mostraron efecto neutralizante (7,5%). 
Siete de 29 casos caninos reactivos presentaron signos clínicos (24%). Este estudio permite afirmar que tanto gatos como perros 
convivientes pueden ser permisivos al virus humano, que el porcentaje de reaccionantes detectados es mayor en caninos que en felinos, 
pero que los gatos reactivos presentan signología en una proporción mayor. La técnica aplicada permite realizar el seguimiento de los 
pacientes veterinarios y contar con herramientas que nos permitan realizar el control de los animales domésticos aplicando el concepto 
de una salud. La información obtenida permitirá lograr una mejor comprensión y podrá ser el sustento de acciones epidemiológicas a 
futuro, contribuyendo a la formulación de medidas preventivas para combatir la transmisión de COVID-19. 
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Las enfermedades infecciosas bacterianas provocan una elevada morbi-mortalidad en todo el mundo tanto en seres humanos como en 
animales. Los antibióticos forman parte de las principales herramientas profiláctica-terapéuticas en medicina humana y veterinaria para 
el control de estas enfermedades. Sin embargo, su indicación no racional o abusiva, ha llevado a que la eficacia de los mismos disminuya 
considerablemente. El aumento de bacterias multiresistentes a los antibióticos se genera por el uso irracional de los antimicrobianos por 
profesionales de la salud y no profesionales) y, representa una importante amenaza en salud humana y animal. Aunque la resistencia a 
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los antibióticos es un fenómeno constante, está directamente relacionada con el volumen de antibióticos consumidos tanto en medicina 
humana como en medicina veterinaria, además de la transmisión vía cadena alimentaria. Cada vez se utilizan más cantidades de 
antibióticos en la atención sanitaria y en la agricultura, diseminando principios activos en el medio ambiente. Por consiguiente, el impacto 
del uso generalizado de los antibióticos es enorme, promoviendo la aparición y diseminación de la resistencia a los antimicrobianos 
generando las llamadas ñsuperbacteriasò de muy dif²cil control farmacol·gico. Frente a la ausencia de desarrollo de nuevos fármacos 
antimicrobianos, la resistencia a los antibióticos se ha convertido en uno de los principales problemas de Salud Pública, Salud Animal y 
Salud Medioambiental a nivel mundial. La resistencia bacteriana a los antibióticos en salud humana tiene un fuerte correlato con la 
sanidad animal y viceversa (zoonosis reversa), siendo el medioambiente el factor primordial de transmisibilidad de genes resistentes. La 
falta de investigación sobre el desarrollo de nuevos antimicrobianos de las grandes compañías farmacéuticas es un problema 
preocupante. Cada año en USA al menos 2 millones de personas se infectan con bacterias resistentes a los antibióticos, y 23,000 
personas mueren cada año como resultado directo de estas infecciones. Mientras la atención global está siendo consumida por el COVID 
19 otra pandemia ya está instaurada a nivel local e internacional. Actualmente, alrededor de 700 mil personas mueren por año en todo 
el mundo por enfermedades causadas por gérmenes resistentes. Se estima que hasta 10 millones de personas podrían morir anualmente 
por superbacterias en 2050, según nuevas proyecciones estadísticas.  
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Distintos organismos regulan el ejercicio profesional entre ellos el Ministerio de Agricultura y Ganadería, Senasa, Ministerio de Salud 
Pública, Colegios y Consejos Profesionales. 
Los codigos de etica no permiten discriminaciones, negligencias, no utilizar medios inadecuados, emitir certificados en blanco, o sin 
efectuar la práctica o alterar resultados. Tampoco censurar en público a colegas, o injuriarlos. 
Las denuncias llegadas a los Colegios pueden ser derivadas a tribunales de disciplina o ética. Luego de los pasos establecidos se llega 
a la sanción o absolución. 
Los contratos de trabajo son de objetivos, cuando son ciencias exactas, o de medios o intención. Estos corresponden a las no exactas 
como nuestra profesión. Solo se exige seguir los procedimientos aceptados, no el resultado. 
Los directores técnicos de establecimientos son responsables de lo que en ellos suceda. Evitar que auxiliares efectúen tareas que no 
correspondan. 
Responsabilidades civiles surgen ante daños que pudieran producirse. Delito culposo es cuando se produjo el daño sin que se haya 
propuesto. Delito doloso es el intencional. 
La Ley Penal 24527/95 en su artículo 247 sanciona al que sin tener título o habilitación correspondiente efectuara acciones propias de 
una profesión. 
También corresponde a penal defraudar, sustituir un documento, destruirlo, certificar en blanco, adulterarlo. 
En la misma clasificación son actos de maltrato o crueldad contra animales. 
En laboratorios el equipamiento debe ser acorde a las técnicas diagnósticas que se realicen. Su calibración, que debe realizarse en 
laboratorios habilitados, y/ o verificación, es un requisito y es una obligación ética. 
Todo el personal debe estar capacitado y ser competente para emitir un resultado válido.  
No dejar de notificar enfermedades infecciosas ante organismos, si son de denuncia obligatoria. Se está intentando una red de 
notificaciones provinciales, luego nacionales. 
Se aconseja a quienes realicen estudios histopatológicos la conservación de los tacos, ante eventuales necesidades de control. 
Ante necropsias o peritajes sean ordenados en el proceder. Informar los hallazgos, luego conclusiones. Emplear expresión compatible 
antes de asegurar. Puede convenir dividir en exposición, discusión, comentarios, conclusión. 
Ante errores en resultados transmitidos, por falla de equipo, identificación u otra, informar cuanto antes al derivador.  
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Las abejas son los principales insectos encargados de la polinización, contribuyendo en gran medida a la producción agrícola, así como 
al mantenimiento de la biodiversidad en diferentes ecosistemas. Latinoamérica posee cerca de 8.000.000 de colmenas de abejas Apis 
mellifera, aproximadamente el 10% de las colmenas existentes en el mundo; y se producen cerca de 230.000 toneladas de miel anuales 
(15% de la producción mundial). Además, Latinoamérica posee una gran diversidad de abejas nativas, incluyendo más de 300 especies 
de abejas sin aguijón. Estas abejas son empleadas por diferentes comunidades rurales para la producción de miel, lo que se conoce 
como ñmeliponicultura". 
Durante los últimos años se han reportado altos porcentajes de pérdidas de colonias de abejas melíferas, principalmente en Estados 
Unidos y Europa, lo que ha ocasionado un importante impacto no solo a los productores apícolas sino en todas las actividades agrícolas 
dependientes de la polinización. En el marco de la Sociedad Latinoamericana de Investigación en Abejas (SOLATINA), se está llevando 
a cabo desde el año 2016, un estudio a gran escala para estimar las pérdidas de colonias de abejas melíferas y abejas sin aguijón. Los 
resultados preliminares muestran datos preocupantes, con altos porcentajes de pérdidas de colonias en diferentes países de la región. 
Estas elevadas pérdidas impactan directamente en la producción de miel y otros productos de la colmena, así como en el rendimiento 
de muchos cultivos que dependen de las abejas para la polinización. 
Entre las causas involucradas en la pérdida de las colonias a nivel mundial, se encuentra la intensificación en el uso de la tierra, lo que 
ha ido acompañado de un aumento en la extensión de los monocultivos y una disminución de la diversidad y disponibilidad de polen y 
néctar para las abejas, generando problemas nutricionales. Además, esta intensificación se ha acompañado de un aumento en el uso de 
pesticidas (insecticidas, herbicidas, funguicidas). Finalmente, por sus condiciones de vida en comunidad, las abejas son blanco de 
múltiples plagas y patógenos que afectan severamente su salud. La principal amenaza biótica es el ácaro Varroa destructor, un 
ectoparásito que se alimenta de los cuerpos grasos de las abejas, debilitándolas y pudiendo causar su muerte. Pero además del daño 
directo causado por este ácaro, es vector de diferentes virus ARN.  
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Se han descrito múltiples virus que afectan a las abejas melíferas, muchos de los cuales contribuyen significativamente al debilitamiento 
de la colonia y a su muerte. Los virus que revisten más importancia apícola son el Virus de las alas deformes (DWV), el Virus de la cría 
ensacada (SBV), el virus de las celdas reales negras (BQCV), el Virus de la parálisis aguda (ABPV) y el Virus de la parálisis crónica 
(CBPV). Se trata de virus simple hebra de polaridad positiva, en su mayoría pertenecientes al orden Picornaviridae. Cuando los títulos 
virales son altos, estos virus pueden causar síntomas claramente identificables por los apicultores a nivel de campo, pero en bajos niveles 
son capaces de permanecer asintomáticos en colonias aparentemente sanas. Por este motivo es importante contar con métodos 
adecuados de diagnóstico molecular que nos permitan identificar su presencia y/o cuantificar el nivel de infección.  
Estos virus se pueden transmitir de forma horizontal, vertical, venérea, o a través de parásitos como el ácaro V. destructor. Sin embargo, 
lo que ha permitido su diseminación a nivel global, ha sido la acción del hombre a través de la comercialización de material vivo (abejas, 
reinas, etc.). Como consecuencia, el ABPV, BQCV, CBPV, DWV y SBV se encuentran distribuidos alrededor del mundo, habiendo 
reportes de su presencia en diferentes países de Latinoamérica. Incluso se han detectado en diferentes especies de abejas nativas en 
nuestra región, como Bombus atratus, Xylocopa augusta y diferentes especies de abejas sin aguijón, confirmando el derrame de estos 
patógenos hacia insectos polinizadores nativos.  
Si bien en los últimos años las aproximaciones genómicas nos han permitido ampliar enormemente el conocimiento sobre la diversidad 
de virus que infectan a las abejas, su distribución, sus rutas de transmisión, el impacto a nivel individual y colonial, aún quedan muchos 
aspectos por dilucidar. Es necesario continuar investigando en esta temática para comprender mejor la relevancia de estos virus y su 
papel en las pérdidas de colonias. 
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La resistencia de los nematodos parásitos a los fármacos antihelmínticos es considerada una de las problemáticas más importantes a la 
que se enfrenta la producción de rumiantes mayores y menores a nivel mundial. Se la definió como la capacidad de una población 
parasitaria de disminuir su sensibilidad a la acción de uno o más fármacos antihelmínticos, expresándose a través de un aumento 
significativo de individuos resistentes capaces de tolerar dosis probadamente letales para la mayoría de la población normal (susceptible) 
de la misma especie. Presenta carácter heredable, es decir que las progenies de los parásitos resistentes también presentarán esta 
característica. Existen antecedentes documentados de este fenómeno desde el año 1957 donde inicialmente se reportó en EE.UU. con 
cepas resistentes de Haemonchus contortus a la fenotiacina, y en nuestro país los primeros informes en la especie ovina fueron 
publicados por J. Romero en 1992 en majadas de Bs. As., y en bovinos por O. Anziani et al. y C. Fiel et al. en el año 2000. A partir de 
ese momento se comenzaron a informar una cantidad importante de casos de resistencia antihelmíntica (RA) en varios establecimientos 
ganaderos del país. 
Actualmente los antihelmínticos continúan siendo el principal insumo para el control de los nematodos gastrointestinales (NGI) de 
rumiantes. Se los agrupa en diferentes grupos químicos: benzimidazoles (fenbendazol, albendazol, ricobendazol), imidazotiazoles 
(levamisol), lactonas macrocíclicas (ivermectina, doramectina, abamectina y moxidectina), derivados del aminoacetonitrilo (monepantel), 
salicinalidas (closantel), spiroindoles (derquantel) y organofosforados. Estratégicamente, un control ideal debería también contemplar 
diferentes estrategias de manejo de los animales y de las pasturas. La ausencia de medidas de control concretas que no estén basadas 
en su empleo contribuyó a que en las últimas décadas hubiera una dependencia casi exclusiva de los mismos. Se puede considerar 
como un fenómeno multicausal, dado que el uso intensivo e indiscriminado sin considerar criterios epidemiológicos de la enfermedad, en 
muchas ocasiones en ausencia de diagnóstico que determine la real necesidad de efectuar el tratamiento, con dosificaciones 
erróneamente calculadas, y rotación ausente o inadecuada de principios activos, condujo inevitablemente a la selección de poblaciones 
de nematodos resistentes.  
 
En el desarrollo de la RA existen 3 fases: 
1- Establecimiento de los genes resistentes: los nematodos sufren modificaciones génicas al azar que les confieren en las primeras 
etapas cierta resistencia a los tratamientos. Frente a sucesivas desparasitaciones empleando el mismo fármaco la población 
mayoritariamente susceptible inicialmente muere y sobreviven sólo aquellos individuos resistentes. Luego de varios tratamientos (presión 
de selección) estos últimos aumentan su población y transmiten alelos resistentes de generación en generación instalando 
indefectiblemente el fenómeno de RA. Köhler en el 2001 propuso que el principal mecanismo que los helmintos utilizan para adquirir 
resistencia es a través de modificaciones en los receptores para el fármaco, con disminución o pérdida de la afinidad a los mismos.  
 
2- Difusión de los genes resistentes: los parásitos resistentes difunden en forma oculta desde el lugar donde se produjo el establecimiento 
de la mutación hacia otras zonas a través del traslado de animales infestados. 
 
3- Emergencia o aparición clínica de la resistencia: se hace visible la falla de eficacia del antiparasitario cuando la proporción de parásitos 
resistentes alcanza valores cercanos al 25%. 
 
Con el fin de poder establecer un control parasitario racional y preservar la vida útil de los antiparasitarios, resulta de vital importancia 
lograr una detección temprana de este fenómeno. Estos insumos deben ser escogidos adecuadamente en base a ensayos que 
determinen su real eficacia, los que deben realizarse al menos una vez al año en cada establecimiento ganadero. La información obtenida 
contribuirá a establecer un programa de control específico para dicho lugar. Existen dos tipos de ensayos: 1- in vitro, poco utilizados y 
destinados sobre todo a investigación, y 2- in vivo, ampliamente utilizados a campo, y que se describen a continuación:  
 
1) Test de Reducción en el Conteo de Huevos (TRCH): estima la eficacia antihelmíntica comparando los recuentos de huevos por gramo 
de materia fecal (HPG) eliminados previo y posterior a un tratamiento en comparación con un grupo control sin dosificar. Esta metodología 
está ampliamente difundida ya que es la más conveniente dada su practicidad y posibilidad de evaluar varios antihelmínticos a la vez. 
Como desventaja presenta baja sensibilidad en las etapas iniciales de RA, pero sí ofrece resultados confiables cuando la proporción de 
parásitos resistentes es superior al 25%. 
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2) Prueba de eficacia controlada: es considerada la prueba de oro para evaluar la eficacia de los fármacos antihelmínticos. Es el método 
más confiable y exacto ya que compara las cargas parasitarias en animales tratados frente a animales controles. No es muy utilizado 
debido a su principal desventaja que radica en su elevado costo debido a que se requiere de necropsia de animales.  

 
3) Prueba de control de tratamiento: simplemente consiste en evaluar los HPG previo y posterior al instaurar el tratamiento antiparasitario, 
sin requerir de un grupo control. 
 
Los trabajos de investigación realizados en Argentina confirman que este fenómeno está ampliamente distribuido e instalado en los 
sistemas productivos. En el año 2004 se realizó el primer relevamiento a nivel nacional a través de un Proyecto de Cooperación Técnica 
auspiciado por la FAO en la que participaron el INTA y diferentes universidades. Se estudió la prevalencia de la RA en las principales 
zonas productivas de bovinos y ovinos del país. En los primeros, sobre un total de 69 establecimientos muestreados, los resultados 
mostraron que sólo el 41% tenían nematodos parásitos susceptibles al tratamiento con todos los fármacos evaluados, y en el restante 
59% se presentó 10% de resistencia a benzimidazoles, 7% al levamisol, 55% a la ivermectina, y 13% de resistencia múltiple. Por su 
parte, en el estudio efectuado sobre 35 establecimientos de producción ovina se observó que sólo el 38% tenían nematodos parásitos 
susceptibles al tratamiento con todos los fármacos evaluados, y en el restante 62% se presentó 53% de resistencia a benzimidazoles, 
25% al levamisol, 50% a ivermectina y 16% de Haemonchus contortus resistentes al closantel. Casi una década después (2014-2015), 
la RIEP (Red Interinstitucional de Investigación y Experimentación en Enfermedades Parasitarias) realizó un nuevo relevamiento nacional 
de la prevalencia de la RA en 62 establecimientos de cría bovina. Llamativamente se observó que tan sólo el 5% de los establecimientos 
tenía parásitos sensibles a los fármacos evaluados, mientras que el 95% restante presentó resistencia antihelmíntica. Los resultados 
observados fueron 94% de resistencia a la ivermectina, 35% al fenbendazol, 28% a ricobendazol, 26% a la combinación de ricobendazol 
+ ivermectina, 33% de resistencia múltiple (ivermectina + benzimidazol) y no se encontraron establecimientos con parásitos resistentes 
al levamisol. La técnica de diagnóstico empleada en todos los casos fue el TRCH. 
 En función a lo expuesto, y debido a la amplia distribución de la RA y los niveles alarmantes que esta alcanza en determinados lugares 
(en bovinos tan sólo un 5% de los establecimientos muestreados aún pueden emplear todos los fármacos evaluados), se hace prioritario 
plantear cambios en el modo de uso de los antihelmínticos así como también impulsar la búsqueda de herramientas alternativas o 
complementarias al control farmacológico de estas helmintiasis tendientes a desarrollar un control sostenible de la enfermedad 
parasitaria. En Parasitología Veterinaria, las metodologías de control alternativo pasaron de ser un campo estrictamente académico a 
transformarse en una disciplina que adquirió relevancia en busca de una diversificación de estrategias de control.  
Pensando un poco en el ñhacia d·nde vamosò para retrasar o manejar la RA, se describen a continuaci·n brevemente algunas de las 
actuales tendencias que se encuentran en etapa de investigación: 
 
Fitomedicina 
La investigación de plantas y de sus extractos tuvo un crecimiento notorio en los últimos 30-35 años, existiendo un marcado interés para 
considerarla en las estrategias no químicas para el control parasitario. Dentro de ellas se destacan las plantas polifenólicas o la corteza 
de ciertos árboles (Eucaliptus, Pino, Acacia, Quebracho, entre otros) que contienen diferentes concentraciones de taninos condensados 
en su composición. Precisamente sobre estos metabolitos secundarios de las plantas se enfocaron muchos trabajos de investigación por 
sus efectos nutracéuticos con beneficios sobre la nutrición y sanidad animal. Una de las líneas de investigación que se está llevando 
adelante en el Instituto de Patobiología (IPVET) de INTA Castelar está vinculada a determinar el efecto antihelmíntico in vitro e in vivo de 
diferentes concentraciones de taninos condensados adicionados a la dieta de los animales, así como también a la elaboración y 
evaluación de extractos vegetales a partir de plantas autóctonas. Con estos se realizan metodologías in vitro para determinar la actividad 
sobre los estadios de huevos (test de inhibición en la eclosión de huevos) y sobre larvas infectivas de parásitos (test de inhibición en la 
migración larval) en busca de alternativas que puedan sumarse al control de los parásitos.  
 
Selección genética de animales resistentes 
Se basa en el empleo de animales que tienen la capacidad inmunitaria de resistir al establecimiento y posterior desarrollo de la infección 
parasitaria. Esta variabilidad de susceptibilidad a los parásitos se denomina Resistencia Parasitaria y se expresa con valores de HPG 
inferiores en relación a infestaciones similares de otros animales. Estos animales necesitan de un mínimo número de tratamientos 
antiparasitarios y pueden utilizarse en estrategias de control sostenibles. Algunos Institutos y Centros del INTA están llevando adelante 
esta línea de investigación generando importante información al respecto.  
 
Recambio de cepas 
Es un proceso de recuperación de la eficacia antiparasitaria basado en el recambio de parte de la población parasitaria que se encuentra 
en el refugio. Se entiende como refugio a la población de parásitos no expuesta a los tratamientos antiparasitarios. Esto disminuiría la 
diseminación de la RA ofreciendo una fuente de parásitos susceptibles que generan una dilución de los resistentes que están presentes 
en la pastura. Se puede efectuar introduciendo una cepa sensible mediante animales destetados portadores sin desparasitar. Es una 
línea de trabajo que están llevando en forma conjunta profesionales de INTA Balcarce y de la Facultad de Ciencias Veterinarias de la 
UNCPBA. 
 
Sistemas silvopastoriles 
Pueden contribuir a reducir las infestaciones por NGI en el contexto de un manejo integrado de control parasitario. La relación existente 
entre el proceso de descomposición de la materia fecal con la dinámica parasitológica de los nematodos es uno de los factores más 
determinantes en el comportamiento general de esta parasitosis en estos sistemas. Es de destacar que aquí se favorece el desarrollo de 
una fauna edáfica representada principalmente por coleópteros coprófagos que participan activamente en los procesos de 
descomposición de la materia fecal con la consiguiente disminución del número de huevos y de larvas infectivas de NGI, disminuyendo 
así la contaminación e infectividad de las pasturas.  
 
Control biológico mediante hongos nematófagos 
Las principales líneas de trabajo se desarrollaron con el hongo nematófago Duddingtonia flagrans. Básicamente consiste en la 
administración de esporas que atraviesan el tracto gastrointestinal, y el control lo ejercen en la materia fecal donde las hifas producen la 
captura y la predación de larvas infectivas previo a su migración a las pasturas. Se encuentra aún en etapas de investigación. 
 
Farmacología 
Es una estrategia que puede tener diferentes objetivos: 1-modificar la farmacocinética y farmacodinamia de los antiparasitarios, 2- 
combinación de fármacos que puedan alcanzar un sinergismo, y 3-combinación con otras sustancias (extractos vegetales) que puedan 
mejorar la actividad inicial del antiparasitario. Se propone a la combinación de fármacos que presentan diferentes mecanismos de acción 
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como alternativa para retardar la aparición de la RA o bien para controlar poblaciones parasitarias con resistencia diagnosticada. Como 
condición previa a su uso, no debería existir resistencia cruzada entre los componentes de la combinación.  
El desafío está planteado. Nuestra misión es demostrar a la comunidad científica en general que estas alternativas sean sustentables 
para el control integral del parasitismo gastrointestinal y de la resistencia antihelmíntica, y puedan ser transferidas lo antes posible al 
sector productivo. Y para esto debemos estar todos juntos: centros de investigación, universidades, veterinarios y productores ganaderos. 
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El 11 de marzo de 2020 la Organización Mundial de la Salud declaró la pandemia a causa del virus SARS-CoV-2 causante de la 
enfermedad COVID-19 y el mundo tuvo que adaptarse a una nueva realidad. En ese contexto, en la Estación Experimental Agropecuaria 
Bariloche del Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (INTA EEA-Bariloche), el Grupo de Nanomedicina Veterinaria, estaba 
planificando ensayos en ratones para evaluar una nueva vacuna basada en nanotecnología y biotecnología contra la linfoadenitis 
caseosa, enfermedad zoonótica que afecta principalmente al ganado ovino y caprino en la región patagónica. En el grupo surgió entonces 
un interrogante: ¿sería posible contribuir en el desarrollo de una vacuna para responder a esta terrible situación? 
Considerando que globalmente se necesitan vacunas por tratarse de una pandemia, es de vital importancia contar con independencia y 
soberanía científica sobre las tecnologías de desarrollo de vacunas, para contar con la propia. 
Cuando el Gobierno Nacional a través del Ministerio de Ciencia y Tecnología (MinCyT) abrió la convocatoria extraordinaria de la Agencia 
Nacional de Promoción de la Investigación, el Desarrollo Tecnológico y la Innovación (AGENCIA) para Ideas Proyecto IP-COVID-19, no 
dudamos en escribir una propuesta y presentarnos para obtener financiación y comenzar a trabajar. La idea era evaluar una estrategia 
similar a la que estábamos planificando para la linfoadenitis caseosa, pero para el SARS-CoV-2: La utilización de una tecnología 
denominada ñPlataforma de Nanovacunasò desarrollada por INTA en colaboraci·n con Northeastern University (Boston, USA) y la 
Università degli Studi di Padova (Padua, Italia) desde 2006, con patente otorgada en 2018. Dicha tecnología, que permite la formulación 
de diversas vacunas utilizando nanotecnolog²a y biotecnolog²a se conoce como ñPlataforma de Nanovacunasò, porque seg¼n el antígeno 
que se usa, la vacuna que se obtiene. Si bien no fuimos seleccionados en esa convocatoria, el proyecto fue valorado positivamente y se 
sugería la necesidad de contar con una contraparte privada para poder avanzar. 
Fue así como se comenzó a buscar una empresa que estuviera interesada en invertir en el desarrollo de una vacuna y se logró el vínculo 
con Laboratorios Bagó S.A. Luego de varios meses de evaluar y pulir el proyecto entre ambos equipos, se firmó un convenio de 
Investigación y Desarrollo (I+D) que permitió conseguir el financiamiento necesario para avanzar con los experimentos. El convenio se 
estructuró en etapas que se irían implementando según los resultados. La primera etapa fue una prueba de concepto de la tecnología, 
evaluando la respuesta inmune humoral en los ratones, utilizando la Plataforma de Nanovacunas para vehiculizar ADN plasmídico 
codificante para una región de la proteína Spike del SARS-CoV-2, denominada en inglés ñReceptor Binding Domainò (RBD). Los 
resultados fueron muy alentadores y nos impulsaron a seguir avanzando con las etapas siguientes. Estas etapas, que estamos llevando 
adelante, actualmente nos permitirán evaluar dos aspectos importantes de la vacuna que estamos desarrollando. Por un lado, 
estudiaremos la capacidad de la vacuna de generar inmunidad celular o memoria inmunológica, es decir, la capacidad de generar una 
respuesta inmune que le permita al animal vacunado ñrecordarò el pat·geno y montar una respuesta inmune que lo proteja de la 
enfermedad cuando se encuentre con el mismo. Por otro lado, evaluaremos la seguridad del candidato vacunal, es decir, si la vacuna es 
tóxica o genera algún efecto adverso en animales de laboratorio. 
Nuestra tecnología en detalle  
La vacuna que estamos desarrollando entre INTA y Laboratorios Bagó S.A. se basa en liposomas racionalmente diseñados para 
direccionar moléculas de ADN plasmídico, codificantes para RBD, a células dendríticas. Los liposomas son nanovesículas esféricas 
formadas principalmente por fosfolípidos, que se utilizan como sistemas de transporte, tanto en industria farmacéutica como cosmética. 
El direccionamiento se realiza a través del uso de receptores específicos presentes en las células dendríticas y una molécula 
direccionadora basada en patrones moleculares asociados a patógenos. Esta molécula sintética es novedosa y se usa para direccionar 
diversos nanovehículos, entre ellos los liposomas, hacia células dendríticas de distintas especies, ya que, a diferencia de los anticuerpos 
monoclonales, se trata de una mol®cula ñespecie inespec²ficaò lo que permite su utilizaci·n tanto en salud animal como salud humana. 
Las células dendríticas son células clave del sistema inmune por lo cual dirigir la carga de la vacuna hacia las mismas aumenta 
notablemente la eficacia de la vacuna, ya que son estas células las que expresan los antígenos del SARS-CoV-2 y montan la respuesta 
inmune. 
Es importante destacar, que esta plataforma ya ha sido evaluada por INTA para otros patógenos de interés veterinario, como Brucella 
ovis y Herpesvirus bovino 1, con resultados promisorios. Por otro lado, los liposomas son compuestos ampliamente utilizados en medicina 
humana en diversos fármacos como por ejemplo en la doxorrubicina liposomal, la anfotericina B liposomal, verteporfina liposomal, 
vincristina liposomal, bupivacaina liposomal, morfina liposomal, irinotecan liposomal, y vacunas tales como Shingrix® herpes zoster 
liposomal, Inflexal V® influenza liposomal, y las vacunas contra SARS-CoV-2 de ARNm en nanopartículas lipídicas, entre otras, lo que 
garantiza aspectos vinculados a la seguridad de los mismos. A su vez, las vacunas basadas en ADN plasmídico se encuentran en la 
actualidad aprobadas para su uso en diversas enfermedades veterinarias e incluso hay varios desarrollos para SARS-CoV-2 en fase 
clínica, una de ellas, Zydus Cadilla®, recientemente aprobada en India.  
La tecnología propuesta, que combina la utilización de liposomas con ADN plasmídico, cuenta con la ventaja de utilizar un sistema de 
producción simple, económico y escalable y ha sido recomendada por la Organización Mundial de la Salud como la alternativa predilecta 
en el caso de vacunas para afrontar pandemias en países emergentes.  
Las ventajas de esta nanovacuna son su producción económica y escalable, su formulación estable que no requiere sistemas de 
refrigeración a muy bajas temperaturas para su distribución y capacidad de rápida adaptación a nuevas variantes virales. Vale tener en 
cuenta que esta tecnología es accesible, rápida en su producción, no necesita facilities especiales o con sistemas de bioseguridad alta 
(costosos). 
Esto nos da una ventaja sobre las vacunas a proteína recombinante que no se adaptan fácilmente a variantes, y sobre las vacunas a 
mARN, que son muy novedosas pero costosas y necesitan temperaturas muy bajas para el transporte (logística costosa). También la 
vacuna génica a ADN es ventajosa y segura en relación a las vacunas a adenovirus, ya que estas últimas son cuestionables por varias 
razones: transportan y liberan una cantidad mucho mayor de ADN, deberían ser evaluadas inmunológicamente a largo plazo ya que al 
poseer trazas de ADN y proteínas humanas podrían generar problemas (los adenovirus se cultivan en líneas celulares humanas), y 
también porque se genera una respuesta inmune contra el vector adenoviral, lo que disminuye la efectividad en dosis sucesivas. 
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NANOBODIES PARA PREVENIR Y TRATAR LA COVID19 
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Durante 2020, en el contexto de la PANDEMIA por el virus SARS CoV.2, el grupo de investigación de INCUINTA en conjunto con el 
grupo de la Dra. Itati Ibáñez de CONICET desarrollamos una biblioteca de genes de nanoanticuerpos derivados de llamas contra la 
proteína Spikes del virus de SARS CoV.2. A partir de dicha biblioteca se obtuvieron 53 nanoanticuerpos con diferentes propiedades, 
capaces de reconocer epitopes de la proteina Spike. Específicamente, 17 de ellos están dirigidos al dominio RBD (receptor binging 
domain) y poseen diferente grado de actividad neutralizante de la infección in vitro, evaluados por un ensayo de pseudo neutralización 
viral, bloqueando la unión del virus al receptor celular ACE2, y luego confirmado por neutralización utilizando las variantes salvajes 
circulantes en 2020 en Argentina (aislamientos del Instituto Malbran e INTA) y en Estados Unidos (aislamiento Dr Jonathan Auguste, 
Virginia Tech). Durante 2021, se avanzó en la puesta apunto del proceso de escalado industrial de producción de los nanoanticuerpos 
en INCUINTA y lotes purificados de 6 de los clones más neutralizantes se probaron en un modelo ratón en Virginia Tech. Donde se 
observó que uno de los clones arrojó un 80% de protección a la muerte de los ratones desafiados con el virus al ser administrado como 
tratamiento preventivo en una única dosis de 10 ug por vía intranasal, otros lotes protegieron al 60% de los ratones en una dosis de 20 
ug. Los resultados preliminares obtenidos hasta el momento resaltan la importancia de los nanoanticuerpos derivados de camélidos 
como una potencial terapia para prevenir y tratar la COVID19. 
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Análisis descriptivo de los resúmenes presentados en las ultimas 10 

Reuniones CientíficoïTécnicas de la AAVLD, 2002ï2021 

Dr. Ernesto Spath 

 

En los últimos 20 años la AAVLD organizó 10 Reuniones Científico Técnicas (RCT XIVª a XXIIIª) en distintas 

ciudades del país. En este breve trabajo se analiza a través de gráficos simples la evolución temporal de la 

frecuencia de presentación de los resúmenes teniendo en cuenta su temática, pertenencia institucional y 

localización geográfica del primer autor, especies hospedadoras y agentes etiológicos objeto de los estudios. 

Solamente se analizan las características de los resúmenes y no se incluyen las conferencias u otros informes 

y actividades realizados por las Comisiones Científicas específicas.  

En las 10 RCT analizadas se presentaron 1225 resúmenes y 175 conferencias (Gráfico 1); participaron como 

autores de los resúmenes 7179 profesionales; muchos de ellos se repiten en diferentes años y resúmenes. 

El número promedio de autores de los resúmenes fue 6 (rango 1 a 13), siendo esta cifra bastante constante 

a lo largo de los 20 años, variando entre 4,8 a 6,8 autores por resumen).  

Tradicionalmente los resúmenes de las RCT fueron agrupados en secciones temáticas, aunque en algunas 

RCTs hubo variantes, por lo cual se agruparon para un análisis estandarizado en las 8 secciones tradicionales. 

Bacteriología, Epidemiologia y Parasitología fueron las tres secciones temáticas más frecuentes (Gráfico 2). 

La pertenencia institucional de los primeros autores se sistematizó en 12 grupos, los más frecuentes fueron 

el INTA, las Universidades y el sector privado (Gráfico 3). Sin embargo, en la mayoría de los resúmenes estas 

dos instituciones y el sector privado estaban asociadas con otras instituciones u organismos municipales, 

provinciales y nacionales, lo cual no fue cuantificado en este análisis.  

Los primeros autores de los 1225 resúmenes provenían de 54 localidades pertenecientes a 22 provincias, la 

Ciudad Autónoma de Buenos Aires (CABA) y del exterior. La provincia de Buenos Aires, CABA y Santa Fe 

fueron las regiones con mayor número de resúmenes (Gráfico 4). 

Las especies motivo de los estudios fueron 15 domésticas, mientras que las de laboratorio, silvestres y otras 

constituyeron otros 3 grupos. Las 3 especies más frecuentes fueron la bovina, canina y porcina (Gráfico 5).  

Los agentes etiológicos fueron agrupados en 7 grupos; 5 específicos (bacteriana, parasitaria, viral, 

metabólico-nutricional y toxica) y dos grupos de otras y varias especies. Las 3 etiologías más frecuentes 

fueron la bacteriana, parasitaria y viral (Gráfico 6). 
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Introducción. El concepto ñUna sola Saludò propone un 
abordaje interdisciplinario para minimizar el impacto de las 
enfermedades que impactan en la salud humana y animal, así 
como las que ocasionan grandes pérdidas económicas. Dentro 
de las enfermedades infecciosas humanas se destaca por sus 
costos directos e indirectos en los sistemas de salud el 
síndrome urémico hemolítico (SUH) y las infecciones causadas 
por bacterias multirresistentes. Entre los agentes causales de 
SUH, Escherichia coli productor de toxina Shiga (STEC), es 
responsable de enfermedades de transmisión alimentaria con 
una dosis infectiva muy baja (< 100 UFC/g). La principal fuente 
de infección señalada para el hombre es la carne bovina molida. 
Si bien en Buenos Aires se observó hasta 25% de 
contaminación de STEC en carne en puntos de venta1, en 
Tierra del Fuego (TDF) donde la tasa de infección de SUH es 
de las más elevadas de Argentina2, datos previos indican que 
ha sido menor al 1%. La carne que abastece el mercado de TDF 
proviene en su mayoría de animales que son criados en la isla. 
TDF cuenta con 2 playas de faena, ambas municipales, con 
faena mixta bovina y ovina. Una se encuentra en Ushuaia y la 
otra en Rio Grande. En ellas, no se utilizan sobre las medias 
reses ni desinfectantes ni antimicrobianos (ATM). Su presencia 
justificaría la baja carga de STEC detectada, pero podría sugerir 
que se hayan administrado al animal prefaena y quizá no se 
cumpla con los períodos de retirada correspondientes. Hasta 
donde tenemos conocimiento no hay evaluación de presencia 
de ATM en la carne de TDF ni estimación de los perfiles de 
resistencia en la microbiota acompañante. El objetivo del 
trabajo fue analizar si la baja carga de STEC como 
contaminante en las muestras analizadas podría corresponder 
a la presencia de residuos de ATM en la matriz cárnica.  
 
Materiales y métodos. Se realizó una ronda de muestreo en 
las 112 carnicerías de TDF según registros municipales durante 
marzo de 2019. Las muestras se recolectaron por compra, 
fueron congeladas y transportadas freezadas vía aérea a 
Buenos Aires y de allí inmediatamente al laboratorio de 
Microbiología (FCV-UBA). Las muestras se procesaron según 
el algoritmo propuesto para STEC O157:H7 y no-O157 en 
concordancia al protocolo de FSIS/USDA 2014, utilizando 325g 
de muestra. En el algoritmo de O157:H7 se incorporó un 
tamizaje con dispositivos de flujo lateral para la detección del 
serogrupo O157 (Hygienica®) según las recomendaciones del 
proveedor, para definir la utilización de inmunocaptura en la ruta 
diagnóstica de las muestras sospechosas. Para la detección de 
stx1/stx2 y rfbO157 se utilizó la metodología de tamizaje por 
PCR múltiple según el esquema de calificación externo en el 
que participó el laboratorio (Statens Serum Institut: EQ4, 2013 
y EQ5, 2014). 
Considerando la emergencia de resistencia a ATM se analizó 
en al menos 38% de las muestras de carne (seleccionadas al 
azar dentro del grupo en estudio) la detección de cefalexina, 
enrofloxacina y estreptomicina. Se utilizó cromatografía líquida 
de alta eficiencia (HPLC) en el primer caso y, para el resto, 
enzimoinmunoensayo con el kit de Ridascreen®. 
 
Resultados. Se recolectaron 110 muestras de carne molida. 
Se identificó la presencia de los marcadores genéticos de la 
toxina Shiga (stx1 o stx2) en 6/110 muestras, lo cual permitió 
caracterizarlas como positivas potenciales de STEC. En 2/6 
positivas potenciales se confirmó la presencia de STEC por 
aislamiento. Ambas cepas eran portadoras de stx2 en forma 
exclusiva. No se detectó la presencia de STEC O157 en 
ninguna muestra. Al analizar la presencia de residuos ATM en 

la matriz cárnica, se obtuvieron valores para cefalexina <0,10 
µg/g en 42 muestras analizadas, para estreptomicina <0,02 µg 
/g en 81 muestras y para la enrofloxacina <0,01 µg/g sobre 78 
muestras estudiadas. 
 
Discusión y conclusiones. Se reconoce que la principal vía 
de transmisión de STEC es la oral-fecal, asociada a 
contaminación de alimentos. La OMS clasifica esta enfermedad 
como Enfermedad de Transmisión Alimentaria, caracterizada 
por una baja carga infectiva (< 100 bacterias/gramo). Más de 
100 serotipos con el mismo potencial patógeno han sido 
aislados de casos clínicos3 y la carne se ha asociado como 
fuente de infección en el 50% de los casos en Argentina4. La 
contaminación a través de la cadena productiva aumenta 
progresivamente hasta alcanzar 25% en los locales de 
expendio en Buenos Aires1. Los resultados obtenidos en este 
estudio difieren considerablemente de los niveles de 
contaminación registrados en otros puntos del país. Es posible 
que el clima oceánico subpolar de TDF influya en el control de 
la carga bacteriana, ya que afecta a todo el proceso desde la 
faena hasta el punto de venta, y colabora en mantener la 
calidad del producto. La congelación hasta el procesamiento, 
podría influir negativamente en la detección del patógeno 
particularmente si se parte de una baja carga. No puede 
descartarse que a diferencia de lo observado en trabajos 
previos5, la carga de STEC al momento del procesamiento esté 
por debajo del límite de detección del ensayo. Los protocolos 
de identificación han sido validados en el sistema de calificación 
externo y se incluyó el uso del sistema de flujo lateral cuyo límite 
de detección de O157 es de 4 UFC cada 100 g de muestra, con 
resultados negativos. Los ATM en medicina veterinaria son las 
drogas más comúnmente administradas. Si bien su empleo es 
objeto de constante análisis, muchas veces las pautas 
empleadas no garantizan el uso racional de los mismos6. Varios 
son los grupos de drogas utilizadas en la producción bovina, la 
aparición de formulaciones diseñadas para esta especie, como 
ser cefalexina de depósito, estreptomicina (asociada a 
penicilina G), enrofloxacina, conducen a un aumento en la 
frecuencia de su uso empírico. La presencia de los mismos 
podría influir en los resultados de contaminación por STEC, por 
lo que fueron analizados en este trabajo. La concentración 
detectada de dichos ATM fue menor al límite de detección de 
cada ensayo, la cual al ser menor a la CIM de E.coli7, permite 
descartar que la baja carga de contaminación con STEC sea 
por efecto de los ATM analizados. Los resultados obtenidos 
permiten considerar que la carne molida de venta al consumidor 
no sería el factor crítico que explica la alta tasa de SUH en TDF. 
Este resultado no está enmascarado por la presencia de 
residuos de los ATM ensayados. Si bien otros residuos podrían 
estar implicados, se debe considerar diversas fuentes de 
contaminación de STEC para la población de TDF. Dada la alta 
tasa de SUH en la Isla de TDF, es necesario evaluar aquellas 
alternativas que podrían ser de impacto local. 
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EN LAS VÍAS URINARIAS EN CANINOS 

 
C.S. Cacciato 1,2, M.L. Chiapparrone 1, J. Cantón 1, S. Martínez 3,4, M.J. Del Sole 3,4 

1Laboratorio de Microbiología Clínica y Experimental, Departamento de Sanidad Animal y Medicina Preventiva, Centro de Investigación 
Veterinaria de Tandil (CIVETAN), Facultad de Ciencias Veterinarias (FCV), Universidad Nacional del Centro de la Provincia de Buenos 
Aires (UNCPBA) ,2Comisión de Investigaciones Científicas (CIC) (CIVETAN-FCV-UNCPBA), 3 Hospital Escuela de Pequeños Animales 

(HEPA-FCV-UNCPBA), Centro de Investigación en Medicina Veterinaria Traslacional (MEVET), 4CIVETAN-FCV-UNCPBA,Tandil, 
Buenos Aires, Argentina. cacciato@vet.unicen.edu.ar 

 
 
Introducción. Las infecciones urinarias (ITU), se pueden 
desarrollar cuando hay un desbalance en los mecanismos de 
defensa del huésped, lo que permite la adherencia, 
multiplicación y persistencia de microbios virulentos en el tracto 
urinario. Entre las especies bacterianas que colonizan con 
mayor frecuencia el sistema urinario en caninos, se encuentran 
bacterias aerobias Gram negativas, causantes de la mayoría de 
los casos de esta enfermedad, seguido de cocos Gram 
positivos. Los microorganismos aislados más frecuentemente 
son: Escherichia coli, Staphylococcus aureus, Proteus spp. y 
Enterococcus spp. El cultivo de orina es una prueba de 
laboratorio de uso frecuente y de elección para la confirmación 
de las ITU, se suele solicitar junto con el antibiograma para la 
selección del antibiótico a utilizar y/o en caso de haber 
instaurado el tratamiento, corroborar la elección del mismo. La 
muestra clínica de elección es la orina tomada por cistocentesis 
para evitar el efecto de arrastre de microorganismos de las vías 
urinarias bajas.  
El objetivo del presente trabajo es reportar la frecuencia de 
aislamientos bacterianos a partir de muestras de orina de 
caninos con ITU que fueran remitidas al Laboratorio de 
Microbiología Clínica y Experimental (FCV-UNCPBA) entre 
2018 y 2021.  
 
Materiales y métodos. Las muestras de orina obtenidas por 
cistocentesis, provinieron mayoritariamente del Hospital 
Escuela de Pequeños Animales (HEPA-FCV-UNCPBA) y de 
veterinarias de actividad privada. Una vez recibida la muestra 
de orina, debidamente envasada, conservada e identificada, se 
procede a su análisis bacteriológico. La muestra de orina se 
siembra en Agar Tripteína Soya (ATS) suplementado con 10% 
de sangre bovina y en medio Cistina Lactosa Deficiente en 
Electrolitos (CLED). En este último caso, la placa se divide en 
tres partes iguales y con ansa calibrada, se realizan estrías 
onduladas en cada tercio. Ambos medios se incuban a 37 °C 
en atmósfera aerobia y a las 24 h se registra el desarrollo de 
colonias. A continuación se realiza la identificación por 
observación microscópica y pruebas bioquímicas de rutina de 
acuerdo a lo descripto por la bibliografía de referencia.  
Luego de identificados los microorganismos involucrados en las 
ITU, se realiza el antibiograma de acuerdo a lo establecido por 
el CLSI para cada microorganismo, la patología específica y la 
especie animal afectada. 
 
 
 
Resultados. De un total de 53 (100%) muestras remitidas, 40 
(75,5%) tuvieron aislamiento positivo y 13 (24,5%) fueron 
negativas. 

  

 

 

 

 

 
Gráfico. Número y porcentaje de muestras de orina con 
aislamiento positivo y negativo.  

 

La frecuencia de aislamiento fue de 15 (37,5%) para E. coli, 9 
(22,5%) para Enterococcus spp., 6 (15%) para Staphylococcus 
spp., 4 (10%) para Proteus spp., 2 (5%) para Pseudomonas 
spp., 2 (5%) para Corynebacterium spp., 1 (2,5%) para 
Enterobacter spp. y 1 (2,5%) para estreptococos beta-
hemolíticos.  
 
Discusión y conclusión. Con respecto a los resultados de 
aislamientos negativos (24,5%) a partir de muestras de orina 
tomadas por cistocentesis, se infiere que podría deberse a 
microorganismos no detectados por las técnicas habituales de 
cultivo, causas no infecciosas de la inflamación del tracto 
urinario como tumores, patologías tóxicas, metabólicas, entre 
otras. La frecuencia de aislamiento de los principales agentes 
bacterianos coincide con lo reportado por la bibliografía de 
referencia. Más del 70% de las infecciones urinarias en los 
perros, son causadas por especies bacterianas comunes. De 
acuerdo a lo descripto por Barsanti (2012), E. coli es la bacteria 
más frecuentemente aislada entre un 37% a 55% de las ITU. 
Estos resultados coinciden con los obtenidos en nuestro trabajo 
donde la frecuencia de aislamiento para E. coli fue de 37,5%. 
Luego le siguieron los cocos Gram positivos, Enterococcus 
spp., Staphylococcus spp. y estreptococos beta-hemolíticos 
(20%), cuyos resultados también coinciden con lo descripto por 
el mismo autor quien informa entre 23 y 30% de frecuencia de 
aislamiento para estos patógenos. Con respecto al aislamiento 
de Proteus spp., Pseudomonas spp., Corynebacterium spp. y 
Enterobacter spp., la frecuencia de aislamiento es menor y se 
corresponden con casos aislados. 
Si bien el objetivo de este trabajo no es analizar la sensibilidad 
antimicrobiana de las bacterias más frecuentes que causan 
ITU, es importante reflexionar sobre la relevancia del 
conocimiento de los patrones de aislamiento y sensibilidad a los 
antimicrobianos de uso rutinario. Finalmente, concluir en la 
importancia de la toma de muestra de orina por cistocentesis 
para realizar el cultivo, una técnica de bajo costo que no sólo 
permite la confirmación de las ITU sino también realizar el 
antibiograma y así seleccionar el antibiótico a utilizar para lograr 
una rápida remisión del cuadro y así, evitar consecuencias para 
el animal en lo que a recidivas y desarrollo de resistencia 
antimicrobiana se refiere. 
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Introducción 
La leptospirosis es una enfermedad infecciosa bacteriana, 
causada por serovares patógenos de Leptospira spp. Afecta a 
los animales y se transmite a los humanos, principalmente en 
áreas con clima templado o tropical, donde las condiciones de 
temperatura y alta humedad causada por lluvias intensas son 
favorables para la sobrevida de la bacteria. En Argentina, es 
endémica y la mayor cantidad de casos se registra en la región 
de la Pampa húmeda.4 En los equinos, la leptospirosis ha 
adquirido importancia por las consecuencias económicas que 
ocasiona. La enfermedad puede ser clínica o subclínica. Por lo 
general es de carácter leve o sub-clínico, no obstante, pueden 
producirse abortos o mortalidad peri-natal, trastornos 
respiratorios y cuadros de uveítis recurrente o iridociclitis.1, 3, 4 
En Argentina, se reportó un caso en el que una yegua de polo 
abortó sin presentar signología previa al aborto.3 Se han aislado 
gran cantidad de serovares en equinos infectados, siendo los 
principales, los pertenecientes a los serogrupos Pomona y 
Grippotyphosa, pero también se han encontrado 
Icterohaemorrhagiae, Autumnalis, Sejroe, Canicola y Ballum.5 
Los estudios serológicos han revelado que la exposición de los 
equinos a las leptospiras es bastante común y se los considera 
hospedadores de mantenimiento del serovar Bratislava.1, 2, 5 El 
objetivo del estudio fue: determinar la tasa de seropositividad a 
Leptospira spp. y la frecuencia de detección de los principales 
serogrupos que infectan a equinos del sur de las provincias de 
Santa Fe y Córdoba. 
Materiales y Métodos 
Se realizó un estudio observacional descriptivo en una 
población de 96 equinos (Equus caballus), de distintos sexos, 
razas y edades, proveniente del sur de Santa Fe y Córdoba. Se 
analizaron dos grupos: grupo 1, constituído por 40 muestras de 
suero sanguíneo, 20 correspondientes a machos y 20 a 
hembras, con signología clínica sospechosa de leptospirosis, 
remitidas para su análisis mediante la técnica de aglutinación 
microscópica (MAT) y el grupo 2, de 56 equinos, 21 hembras y 
35 machos, sin signología clínica, cuyas muestras habían sido 
remitidas para el análisis control de Anemia Infecciosa Equina. 
No se obtuvieron detalles de razas ni edades, pero todos los 
animales eran adultos. Las muestras de sangre se obtuvieron 
por punción venosa y los sueros fueron refrigerados a -20°C 
hasta su análisis mediante la MAT. Se emplearon cepas de 
referencia de serovares representativos de 12 serogrupos de 
Leptospira spp.: Pomona,  Pomona, Pomona; 
Icterohaemorrhagiae Copenhageni, M 20, Canicola, Canicola, 
Hond Utrech IV, Australis, Bratislava, Jez Bratislava, y Australis, 
Ballico, Pyrogenes, Pyrogenes, Salinem, Sejroe, Hardjo, 
Hardoprajitno, y Wolffi, 3705, Autumnalis Autumnalis, Akiyami 
A de Leptospira interrogans; Grippotyphosa Grippotyphosa, 
Moskva V de L. kirschneri; Ballum Castellonis, Castellón 3 y 
Tarassovi, Tarassovi, Perepelitsin de L. borgpetersenii. La 
dilución de los sueros utilizada como punto de corte fue de 
1:100. 
Resultados 
En el grupo 1, se hallaron 24 sueros reactivos, con una tasa de 
seropositividad del 60%. Dentro de los mismos, se pudo 
observar que 9 (37,5 %) reaccionaron frente a un único serovar, 
de los cuales 4 eran hembras y 5 machos. El prevalente fue 
Pomona (7/9), con títulos de 1:100 a 1:400, seguido por 
Copenhageni (2/9) con 1:100. En 15 (62,5%), 7 hembras y 8 
machos se observó reactividad cruzada frente a más de un 
serovar. El título más elevado (1:400), se observó en tres de las 
reacciones cruzadas, en un caso para Pomona, en otro para 
Copenhageni y en otro para Castellonis. Dentro del grupo 2, se 
detectaron 44 serorreactivos, con una tasa de seropositividad 
del 78,57%. Los sueros reactivos frente a un serovar fueron 9 
(20,45%), 3 hembras y 6 machos, prevaleció Autumnalis (8/9) 
seguido por Bratislava (1/9), con título de 1:100. En 35 (79,54%) 
sueros, 12 hembras y 23 machos, se observaron reacciones  

 
cruzadas, destacándose en una oportunidad el título más alto 
de 1:400 para Pomona. 
Discusión y Conclusión 
Los equinos del estudio no habían recibido vacunas contra 
Leptospira, por lo tanto se presume que los títulos de 
anticuerpos hallados se debieron a un contacto con los 
antígenos en forma natural. Para el grupo 1, de equinos con 
sospecha clínica de la enfermedad, tanto la tasa de 
seropositividad hallada como la reactividad serológica 
detectada frente a serovares de los serogrupos Pomona e 
Icterohaemorrhagiae, estuvieron en concordancia con las 
registradas por autores de estudios previos realizados en 
equinos, tanto a nivel internacional como nacional y en la 
provincia de Santa Fe.4, 5 Los resultados coincidieron también 
en que en los animales con sospecha clínica de la enfermedad, 
Pomona fue el serogrupo más prevalente y frente al cual se 
registraron los títulos más altos.4, 5 Dentro del grupo 2, se halló 
una alta tasa de seropositividad, considerando que se trataba 
de caballos asintomáticos. Este hecho podría sugerir que la 
mayoría de las infecciones por leptospiras en equinos son 
inaparentes.1, 4, 5 Varios reportes afirman que la leptospirosis 
subclínica es común en esta especie y que a pesar de hallarse 
tasas de seropositividad elevadas, son pocos los equinos con 
signos clínicos, lo que representa un riesgo potencial para la 
salud de las personas y otros animales de su entorno natural. 1, 

2, 3, 4. Además, se pudo observar, por un lado, reactividad con 
títulos de anticuerpos bajos al serovar Bratislava que tendría al 
equino como especie hospedadora.1, 2  En relación a esto, 
nuestros resultados sugieren que el serovar Autumnalis 
también podría encontrarse adaptado al hospedador equino, 
debido a la alta frecuencia de detección y los títulos bajos 
registrados.1, 2 Por otro lado, en ambos grupos se halló un 
mayor porcentaje de serorreactivos que expresaron reacciones 
cruzadas, principalmente en el grupo 1, dónde se destacó el 
t²tulo m§s elevado Ó1:400 para los serovares/serogrupos 
detectados mayoritariamente.  Este hecho también fue 
reportado por otros autores, que relacionaron al serogrupo de 
mayor título con la posibilidad de ser el causante de la infección 
real.1 En el grupo 1, no se observaron diferencias considerables 
entre los sexos y en el grupo 2 predominaron los machos 
serorreactivos, pero quizás se debió a que se analizaron en 
mayor cantidad.  
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Introducción. La tuberculosis bovina (TBb) es una enfermedad 
zoonótica, crónica, producida por Mycobacterium bovis (M. 
bovis). Afecta principalmente al ganado bovino, pero puede 
infectar a otras especies domésticas y silvestres. Está incluido 
dentro del complejo Mycobacterium tuberculosis (CMT) que 
incluye otras micobacterias patógenas y zoonóticas. Las 
medidas del Plan Nacional de Control y Erradicación de la 
Tuberculosis Bovina son la inspección veterinaria en las playas 
de faena, la normativa de pruebas diagnósticas, el sacrificio de 
animales positivos y la notificación de la enfermedad al 
SENASA. La detección de lesiones compatibles con 
tuberculosis (LCT) durante la inspección bromatológica es la 
última barrera sanitaria de protección para el consumidor. El 
difícil control y erradicación de la TBb está dado por diferentes 
características epidemiológicas, incluyendo la capacidad de 
infectar a casi la totalidad de los mamíferos, la existencia de 
reservorios silvestres, la capacidad de latencia en el huésped, 
y las limitaciones en las técnicas diagnósticas. En el mundo, se 
identificaron diferentes especies de vida libre como reservorios 
de TBb: el tejón, el ciervo colorado, la zarigüeya, el búfalo, el 
antílope y el jabalí. En Argentina, si bien se ha reportado la 
infección por M. bovis en animales silvestres, no se han 
determinado reservorios que ocupen roles epidemiológicos 
importantes en el mantenimiento y la transmisión de la TBb. 
Otra limitante es la detección de la enfermedad. El cultivo 
bacteriológico es la técnica de oro para el diagnóstico de la TBb, 
aunque no alcanza para caracterizar la especie de micobacteria 
presente y son necesarias pruebas bioquímicas que enlentecen 
mucho el diagnóstico. Las técnicas moleculares han permitido 
la identificación de los aislamientos en forma más rápida. La 
amplificación de la secuencia de inserción 6110 identifica a las 
micobacterias pertenecientes al CMT y otras técnicas 
moleculares logran la diferenciación de especie y su 
genotipificación. La epidemiología molecular permite relacionar 
los aislamientos obtenidos de diferentes especies a lo largo del 
tiempo y determinar su frecuencia en determinadas regiones. 
El polimorfismo de la región de repeticiones directas (DR) 
(específica del genoma de las micobacterias), permite 
identificarlas dentro del CMT y diferenciar cepas dentro de una 
misma especie de micobacteria. La región DR presenta 
secuencias polimórficas (espaciadores) intercaladas entre las 
repeticiones directas y constituye el principio de la técnica de 
Spoligotyping. La presencia o ausencia de estos ñespaciadoresò 
definen patrones de hibridaci·n o ñespoligotiposò, y permiten la 
identificación de especie y cepas. El Spoligotyping es una 
herramienta muy utilizada en epidemiología molecular para 
conocer la frecuencia de cepas de M. bovis en un período de 
tiempo determinado en aislamientos de diferentes especies. El 
objetivo de este trabajo fue reportar los diferentes 
espoligotipos obtenidos a partir de aislamientos de M. bovis 
detectados en animales domésticos y silvestres de la Argentina, 
remitidos al laboratorio de Enfermedades Infecciosas de la 
Facultad de Ciencias Veterinarias (UBA) entre 2000 y 2020.  
 
Materiales y métodos. Se seleccionaron 382 aislamientos de 
M. bovis de animales domésticos y silvestres presentes en la 
Argentina en determinadas regiones en un lapso de 20 años. 
Las especies involucradas fueron: bovinos, porcinos, ovinos, 
búfalos, perros, gatos, jabalí, cerdos cimarrones, ciervos, 
pecaríes, venado de las pampas, mono araña y leopardo de las 
nieves, provenientes de Buenos Aires, Córdoba, Entre Ríos, 
Río Negro, Corrientes, Chaco, Mendoza, La Pampa, Salta y 
Santa Fe. Todos los aislamientos fueron identificados por PCR-
IS6110 y genotipificados por Spoligotyping, según el protocolo 
descripto por Kamerbeek y col., (1997). Se amplificó la región 
DR utilizando un primer biotinilado. Los productos de PCR se 
hibridaron en una membrana de Nylon (Mapmygenome, India) 
conteniendo los oligonucleótidos espaciadores fijados 

covalentemente y las muestras fueron sembradas 
transversalmente utilizando un miniblotter, produciéndose una 
hibridación formando un patrón de puntos. Los espoligotipos 
fueron identificados en las bases de datos locales (IABIMO, 
INTA-CONICET) y en la internacional de la Universidad 
Complutense de Madrid (www.mbovis.org). Las frecuencias de 
los distintos espoligotipos fueron estimadas y comparadas para 
las distintas especies estudiadas. 
 
Resultados. Se identificó 44 espoligotipos en 10 provincias 
diferentes. Se detectó TBb en 6 especies domésticas y 7 
especies silvestres. El espoligotipo más detectado fue el 
SB0140 (186/382, 48%) siendo el espoligotipo históricamente 
predominante en el país (46%) tanto en animales como en 
humanos. El segundo en frecuencia fue el SB0130 con un 8% 
(30/382) de los aislamientos. Ambos espoligotipos estuvieron 
presentes tanto en especies domésticas como silvestres. El 
tercero en frecuencia fue el SB0120, (7,8%) encontrándose casi 
exclusivamente en animales domésticos. Por otra parte, se 
identificaron nuevos espoligotipos no reportados hasta el 
momento en el mundo, cuya incorporación en la base de datos 
ya fue solicitada. De los 12 espoligotipos encontrados en 
especies silvestres, 8 (66,6%) son compartidos con especies 
domésticas y 4 (33,3%) sólo se encontraron en jabalíes. De los 
40 spoligotipos diferentes que se hallaron en especies 
domésticas, el 30% fue compartido con especies silvestres y el 
70% sólo estuvo presente en especies domésticas.  
Discusión y conclusiones. Se observó que las especies 
domésticas y silvestres comparten espoligotipos, sugiriendo 
una transmisión activa de TBb entre estas. El mayor porcentaje 
de espoligotipos exclusivos dentro de los animales domésticos 
indicaría una mayor eficacia en la transmisión de TBb entre 
estas especies (bovinos, porcinos y búfalos principalmente) 
mientras que existieron patrones que sólo se observaron en 
especies silvestres (jabalí), sugiriendo una transmisión efectiva 
entre fauna silvestre sin la presencia de un hospedador 
doméstico. Se necesitarían más estudios de genotipificación 
abarcando un mayor número de animales para elaborar 
conclusiones más precisas. Si bien el jabalí se destaca como 
una especie silvestre con un rol epidemiológico de reservorio 
de la TBb, en nuestros ecosistemas, se requerirían análisis 
moleculares más profundos para establecer la direccionalidad 
de la transmisión hacia especies como el porcino y el bovino. El 
conocimiento de la circulación de cepas podrá contribuir a 
mejorar los diseños de los programas de control y erradicación 
de la TBb, y facilitar la vigilancia y mejor comprensión 
epidemiológica de la enfermedad en nuestro país. 
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Introducción. Los Mycoplasma son bacterias que carecen de 
pared celular, pertenecen a la clase Mollicutes, tienen genomas 
pequeños y presentan un bajo contenido de G+C. Estos 
organismos causan infecciones articulares, óticas, 
respiratorias, reproductivas y mamarias en bovinos (Maunsel et 
al., 2011). El diagnóstico de estas infecciones no se realiza en 
forma rutinaria en nuestro país, por lo que existe poca 
información acerca de su participación en cuadros de 
enfermedad. En los últimos años se ha incrementado la 
capacidad diagnóstica de estas infecciones en bovinos 
empleando tanto metodologías clásicas como moleculares o 
ambas, ampliando el conocimiento sobre las especies más 
frecuentemente aisladas y su asociación a diversos cuadros 
clínicos (Tamiozzo et al., 2014; Margineda et al., 2017; Neder 
et al., 2021). El objetivo de esta comunicación es describir tres 
casos de artritis en terneras en etapa de crianza artificial, así 
como la metodología de diagnóstico utilizada. 
 
Materiales y métodos. Las terneras provenían de un 
establecimiento lechero ubicado en el partido de Lobos (Pcia. 
de Buenos Aires) con 630 vacas en ordeño, en las cuales se 
había diagnosticado previamente la presencia de Mycoplasma 
en leche de vacas con signos de mastitis clínicas. Tres terneras 
alimentadas con leche del tambo presentaron signos clínicos de 
artritis o poliartritis en las articulaciones carpales y tarsales. 
Además, una de ellas presentó signos de otitis. En los tres 
casos se tomaron muestras de líquido articular por punción. Las 
muestras fueron mantenidas refrigeradas hasta su llegada al 
laboratorio. Se realizó observación microscópica directa por 
coloración de Gram y siembra en agar Hayflick modificado 
incubándose a 37ºC en atmosfera de CO2 al 10% por 7 a 10 
días. Además, las muestras se sembraron en agar sangre y 
agar McConkey. La extracción del ADN se realizó por 
calentamiento a 100°C por 10 minutos, centrifugación 2 min a 
10.000 g recuperación del sobrenadante. El ADN extraído se 
utilizó como templado para la realización de una PCR genérica 
para identificación de Mycoplasma spp., amplificando un 
fragmento del gen 16-23 S rRNA. Para la identificación a nivel 
de especie de los aislamientos positivos, se realizaron dos 
multiplex PCR, una para detectar las especies M. bovis y M. 
canadense y otra para detectar las especies M. californicum y 
M. leachii descriptas previamente (Neder et al., 2021). Los 
productos de amplificación fueron analizados por electroforesis 
en gel de agarosa al 1.5% 
 
Resultados. Los tres animales presentaron tumefacción de las 
articulaciones del carpo y tarso con distintos grados de 
severidad y dificultad locomotora. En el caso más severo 
también se vieron implicada ambas articulaciones fémoro tibio 
rotulianas. No se observaron formas bacterianas en el examen 
microscópico directo ni se obtuvo desarrollo en agar sangre y 
agar McConkey. Entre los 5 y 7 días de incubación se observó 
el desarrollo de colonias típicas de Mycoplasma en agar 
Hayflick modificado. A partir de dos muestras se pudo extraer 
ADN y por PCR genérica se determinó la presencia de 
Mycoplasma spp. A partir de las dos multiplex PCR en una 

muestra se identificó M. canadense y en otra M. bovis. En todos 
los casos los animales recibieron tratamiento antibiótico. En un 
caso hubo respuesta pobre a la oxitetraciclina usada como 
primera opción y debió remplazarse por tulatromicina (también 
con pobres resultados). Los otros dos casos fueron tratados con 
lincomicina+espectinomicina y oxitetraciclina, respectivamente. 
En todos los casos se utilizaron las dosis recomendadas y el 
tratamiento se combinó con AINES. De las tres terneras, dos 
mostraron mejoría clínica, mientras que una tuvo recuperación 
transitoria, debiendo ser sacrificada a los 9 meses por marcada 
dificultad para desplazarse. 
 
Discusión y conclusión. El uso del cultivo clásico permitió la 
identificación presuntiva de Mycoplasma spp., lo cual fue 
confirmado por PCR genérica. A través del uso de dos PCR 
multiplex se logró la identificación a nivel de especie de los 
aislamientos obtenidos. Mycoplasma bovis se considera 
actualmente la especie más frecuentemente asociada a 
enfermedades del ganado en todo el mundo, por lo que existe 
numerosa información sobre aspectos patogénicos y 
epidemiológicos (Maunsell et al., 2011). En Argentina se ha 
identificado en distintos cuadros en ganado lechero a partir de 
la década de 2000 (Tamiozzo et al. 2012; Margineda et al., 
2017; Neder et al., 2021). Mycoplasma canadense es aislado 
con menor frecuencia y por lo tanto, los cuadros asociados a 
este organismo están menos caracterizados que los causados 
por M. bovis. En nuestro país ha sido aislado de leche de 
tanque (Tamiozzo et al., 2012) y de infección mamaria (Neder 
et al., 2021), ambos en provincia de Buenos Aires. Además se 
lo asocia con vulvovaginitis granulopapular en ganado lechero 
(Lysnyansky et al., 2009). Tanto la descripción del presente 
caso como la metodología diagnóstica empleada son de utilidad 
para ampliar el conocimiento sobre las infecciones por 
Mycoplasma en bovinos y ratifica la importancia de incluir su 
búsqueda en los diagnósticos de rutina en nuestro país. 
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Introducción. Clostridium perfringens es una bacteria 

anaerobia, Gram positiva, que puede aislarse del medio 

ambiente en muestras de agua y suelo, así como del intestino 

de animales sanos. Esta bacteria se caracteriza por producir 

una gran variedad de toxinas, seis de las cuales (alfa, beta, 

épsilon, iota, enterotoxina y NetB) permiten clasificar sus 

aislamientos en seis tipos bacterianos (A, B, C, D, E, F y G) 

(Rood et al. 2018). Si bien C. perfringens tipo A es el toxinotipo 

más frecuentemente aislado de muestras de agua, suelo y el 

tracto gastrointestinal de animales, es también el agente causal 

de una gran cantidad de enfermedades como la enteritis 

necrótica en pollos, enteritis en cerdos, enteritis hemorrágica en 

bovinos y gangrena, intoxicación alimentaria y enfermedad 

gastrointestinal en humanos. Si bien, C. perfringens no está 

considerada dentro del Código Terrestre de la Organización 

mundial de Sanidad Animal dentro de las plagas y 

enfermedades de las abejas, la presencia de la bacteria y sus 

toxinas en los productos derivados de la apicultura como la 

miel, el polen, la jalea real, y propóleos disminuye su calidad 

microbiológica afectando su seguridad (Grenda et al. 2017). La 

información disponible sobre la presencia de C. perfringens en 

muestras obtenidas a partir de abejas o en sus productos 

derivados como la miel es escasa. El objetivo del presente 

trabajo fue determinar la presencia de C. perfringens en el 

intestino de Apis mellifera en el norte de la Patagonia Argentina, 

mediante técnicas de biología molecular y bacteriología 

tradicional.  

 

Materiales y métodos. Se recolectaron 60 abejas de distintas 

colmenas del apiario presente en la Estación Experimental 

Agropecuaria Bariloche de INTA. Se trasladaron al laboratorio 

y se sacrificaron por congelamiento a -20 ºC. Se tomaron 

muestras de los intestinos en forma aséptica en una cabina de 

seguridad biológica. Las muestras se sembraron en caldo 

cerebro corazón y se incubaron a 37 °C por 24 h en jarras de 

anaerobiosis con una atmósfera de 95% H2 y 5% CO2. Se 

utilizaron 100 µl de caldo cerebro corazón para sembrar placas 

de agar sangre con neomicina (100 µg/mL). Las placas se 

incubaron en anaerobiosis por 24 h. Las colonias con doble halo 

de hemólisis compatibles con C. perfringens se identificaron 

mediante la tinción de Gram y las pruebas bioquímicas: 

lecitinasa, lipasa, catalasa, CAMP y aerotolerancia (Fig. 1). 

 

Figura 1: Esquema del procesamiento de las muestras. 

 

Por otro lado, se realizó la extracción de ADN mezclando 20 µL 

de caldo cerebro corazón con 150 µL de la resina Chelex®, se 

incubó 20 min a 65 °C, 8 min a 100 °C, se centrifugó 2 min a 

10.000 g y se recuperó el sobrenadante. El ADN extraído se 

utilizó como templado en una PCR utilizando cebadores 

previamente descriptos del gen cpa, que codifica para la toxina 

alfa (Fig. 1). Se utilizaron las siguientes condiciones 10 mM 

dNTPs, 2mM MgCl2, 2 × PCR buffer Taq Pegasus (PB-L, 

Argentina), 1.25 U DNA Taq Pegasus, 1 µL de ADN y agua 

hasta completar 25 µL. Las condiciones de ciclado fueron las 

siguientes: 25 ciclos a 95 ºC por 1 min, 53 ºC por 1 min 72 ºC 

por 1 min y un paso adicional de 10 min a 72 ºC. 

Resultados. Se ha podido detectar por PCR la presencia del 

gen alfa de C. perfringens en 13 de las 60 muestras de intestino 

de abejas. Por medio de técnicas de bacteriología fue posible 

obtener aislamientos de la bacteria en 9 de las 13 muestras que 

fueron positivas por PCR (Fig. 2). Sumado a los aislamientos 

de C. perfringens pudieron aislarse 3 aislamientos de 

Clostridium spp. 

 

 

 

Figura 2: Presencia de Clostridium perfringens detectada por 

PCR y bacteriología. 

Discusión y conclusión. Fue posible detectar la presencia de 

C. perfringens en un 21,6% de las muestras y recuperarla por 

aislamiento en un 15%. Conocer y caracterizar la presencia de 

bacterias anaerobias en las producciones apícolas es un aporte 

para avanzar en mejoras en la calidad microbiológica de los 

productos terminados favoreciendo el crecimiento de esta 

industria para satisfacer las demandas del mercado interno y 

externo, ya que el 95% de la producción se destina a 

exportación.  
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