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RESUMEN

El objetivo del estudio fue realizar la caracterización fenotípica y genética de 35
aislados de Salmonella Typhimurium provenientes de sistemas de producción de cuyes
en la región Lima, Perú, con relación a la resistencia a antimicrobianos. Se determinó el
perfil de 11 antibióticos (florfenicol, sulfametoxazol, doxiciclina, oxitetraciclina, amoxicilina,
enrofloxacina, norfloxacina, levofloxacina, ciprofloxacina, colistina y fosfomicina),
genotipificación por técnicas de ERIC-PCR y perfil de genes de resistencia a quinolonas
(qnrB, qnrD, qnrR, aa6), tetraciclinas (tetA, tetB, tetC, tetD), fenicoles (cat1, cat2, cmlA,
cmlB) y sulfametoxazol (sul1, sul2). Los resultados indican la presencia de multidrogo
resistencia en un 80% (n=28) de las cepas, siendo la resistencia más común al antibiótico
colistina (91.4%), seguido del sulfametoxazol (68.6%) y enrofloxacina (62.9%), y con una
moderada resistencia a amoxicilina (20%), ciprofloxacina (20%) y norfloxacina (11.43%).
Nueve de 14 genes de resistencia fueron detectados, con una mayor frecuencia de los
genes tetB (71.4%), sulI (57.1%) y cat2 (48.6%). Se observó la presencia de siete perfiles
genéticos diferenciados (A-G) distribuidos en dos clústeres genéticos, siendo el perfil D
más frecuente (54.3%) seguido del perfil C (28.6%) de frecuencia. Los resultados sugie-
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ren la presencia de cepas de Salmonella Typhimurium con moderada variabilidad y
perfiles de multidrogo resistencia con la presencia de genes de resistencia, principalmen-
te para tetraciclinas y sulfonamidas.

Palabras clave: Salmonella typhimurium, resistencia a antibióticos, genotipificación,
ERIC-PCR

ABSTRACT

The aim of this study was to conduct a phenotypic and genetic characterization of 35
Salmonella Typhimurium isolates from guinea pig production systems in the Lima, Peru
in relation to antimicrobial resistance. The profile of 11 antibiotics (florfenicol,
sulfamethoxazole, doxycycline, oxytetracycline, amoxicillin, enrofloxacin, norfloxacin,
levofloxacin, ciprofloxacin, colistin and fosfomycin), genotyping by ERIC-PCR techniques
and quinolone resistance gene profile (qnrB, qnRD, qnRD, qnrD, qnrD , aa6), tetracyclines
(tetA, tetB, tetC, tetD), phenols (cat1, cat2, cmlA, cmlB) and sulfamethoxazole (sul1,
sul2). The results indicate the presence of multidrug resistance in 80% (n=28) of the
strains, being the most common resistance to the antibiotic colistin (91.4%), followed by
sulfamethoxazole (68.6%) and enrofloxacin (62.9%), and with a moderate resistance to
amoxicillin (20%), ciprofloxacin (20%) and norfloxacin (11.43%). Nine of 14 resistance
genes were detected, with a higher frequency of the tetB genes (71.4%), sulI (57.1%) and
cat2 (48.6%). The presence of seven differentiated genetic profiles (A-G) distributed in
two genetic clusters was observed, the most frequent was the D profile (54.3%) followed
by the C profile (28.6%). The results suggest the presence of Salmonella Typhimurium
strains with moderate variability and multidrug resistance profiles with the presence of
resistance genes, mainly for tetracyclines and sulfonamides.
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INTRODUCCIÓN

Las infecciones por Salmonella son
consideradas como el principal problema sani-
tario en sistemas de producción de cuyes (Ca-
via porcellus), siendo el serovar Typhimurium
el causante de la infección. La alta tasa de
morbilidad (53%) y mortalidad (95%) (Mora-
les et al., 2007), la presencia de portadores
asintomáticos, los gastos de tratamiento y la
posibilidad de contaminación de la carne o de
sus subproductos durante el proceso de
eviscerado pueden provocar grandes pérdi-
das económicas al productor (Kabir, 2010).

El creciente número de reportes de ce-
pas de Salmonella Typhimurium resistentes
a antimicrobianos constituye un serio proble-
ma epidemiológico en el control de la
salmonelosis humana y animal (Kabir, 2010;
Shu-Kee et al., 2015). La resistencia repor-
tada frente a la familia de tetraciclinas en
Salmonella enterica es mediada por los
genes tetA, tetB, tetC, tetD, tete y tetG, que
le confieren la capacidad de generar bombas
de flujo, protección ribosomal e inactivación
enzimática del fármaco (Faldynova et al.,
2003); así mismo, es el caso de la resistencia
a sulfonamidas mediada por los genes sul1,
sul2 y sul3 que codifican isoformas del enzi-
ma blanco del fármaco (Antúnes et al., 2005).
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El genoma de Salmonella enterica pre-
senta una plasticidad que le permite adaptar-
se fácilmente a cambios en su medio ambiente
gracias a un incremento en la variabilidad
genética y la generación de nuevos serovares
o genotipos (Sun et al., 2014). La plasticidad
genética presente en cepas de Salmonella
Typhimurium dificulta el desarrollo de estu-
dios epidemiológicos, más aún considerando
las limitaciones de los métodos microbiológicos
y serológicos para la identificación y carac-
terización de las cepas circulantes (Kabir,
2010; Shu-Kee et al., 2015). No obstante, en
la actualidad se cuentan con técnicas de
tipificación molecular basadas en PCR como
REP-PCR, ERIC-PCR (Enterobacterial
Repetitive Intergenic Consensus – PCR)
(Albufera et al., 2009), AFLP o basadas en
secuenciamiento como el MLST (Achtman
et al., 2012) que permiten detectar la varia-
bilidad y polimorfismos genéticos presentes
en Salmonella enterica (Prasertsee et al.,
2016).

Una gran cantidad de estudios sobre
tipificación molecular en Salmonella se han
realizado en animales domésticos; sin embar-
go, los estudios en cuyes son insuficientes.
Evaluaciones genéticas sumadas a la deter-
minación de patrones de resistencia
antimicrobiana en cepas de Salmonella
Typhimurium involucradas en uno o más bro-
tes de salmonelosis en cuyes permitiría esta-
blecer correlaciones epidemiológicas que ayu-
den a establecer la causa o posible origen de
las infecciones, así como los mecanismos de
transferencia de la resistencia antimicrobiana
en esta especie, similar a lo realizado en otras
especies domésticas (Shu-Kee et al., 2015).
El presente estudio reporta una caracteriza-
ción preliminar de perfiles fenotípicos y
genéticos de resistencia a antibióticos y su
relación con la variabilidad genética en ce-
pas de Salmonella Typhimurium de cuyes.

MATERIALES Y MÉTODOS

Material Biológico

Treinta y cinco cepas provenientes de
aislados clínicos de Salmonella enterica
subs. enterica serovar Typhimurium
(Salmonella Typhimurium) en cuyes obteni-
dos en 2016 (n=9) y 2018 (n=26) provenien-
tes de la costa central de Lima, Perú, fueron
utilizadas para la identificación de perfiles de
resistencia antimicrobiana y caracterización
genética.

Tres cepas de referencia: Salmonella
enterica serovar Enteritidis (ATCC® 13076),
Staphylococos aureus (ATCC® 29213),
Salmonella enterica serovar Typhimurium
(ATCC® 14028) fueron utilizadas como con-
troles positivos y negativo. Las cepas de re-
ferencia fueron reactivadas siguiendo las ins-
trucciones de uso del fabricante
(Microbiologics PI.194.SPAN.LA Rev. A).

Todos los aislados clínicos y las cepas
de referencia fueron transferidos a caldos
enriquecidos Rappaport Vassiliadis y Muller-
Kauffmann Tetrathionate e incubados a 37 °C
por 24 horas, y finalmente sembradas en agar
selectivo XLD (Xilosa Lisine Deoxycholate).
Las colonias sospechosas a Salmonella sp
fueron subcultivadas en agar no selectivo y
posteriormente sometidas al análisis
bioquímico, usando una batería de siete agares
TSI (Triple Sugar Iron), LIA (Lysine iron
agar), citrato de Simon´s, urea, rojo de metilo,
Voges-Proskauer y SIM (sulfide, indole,
motility) y confirmadas por sistema de identi-
ficación rápida API (Analytical Profile Index)
20E (BioMérieux). La interpretación de los
resultados fue realizada siguiendo lo indicado
por la Norma Española UNE-EN ISO 6579-
1 (UNE, 2017).
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Perfil de Resistencia Antimicrobiana

Una suspensión bacteriana en NaCl
0.8% con una turbidez de 0.5 unidades de
escala de McFarland fue utilizada para eva-
luar la sensibilidad a siete familias de
antibióticos: fenicoles (florfenicol, 30 µg),
sulfonamidas (sulfametoxazol, 20 µg),
tetraciclinas (doxiciclina, 30 µg; oxitetraciclina,
30 µg), penicilinas (amoxicilina, 20 µg),
quinolonas (enrofloxacina, 10 µg; norfloxacina,
10 µg; levofloxacina, 5 µg; ciprofloxacina, 5
µg), polimixinas (colistina, 10 µg) y fosfonatos
(fosfomicina, 200 µg) mediante el método de
disco difusión en agar Mueller Hinton y una
lectura de los halos de inhibición dentro de
las 18 a 20 horas de incubación a 37 °C, si-
guiendo lo descrito por el Comité Nacional
de Estándares Clínicos de Laboratorio (CLSI,
2017).

Extracción de ADN de Salmonella
Typhimurium

ADN genómico y plasmídico de 35 ce-
pas de Salmonella Typhimurium fue obteni-
do a partir de una colonia resuspendida en
buffer fosfato salino (PBS) y extraído me-
diante el método de membranas de sílica uti-
lizando el kit de extracción de ADN GF-1
Tissue DNA Extraction (Vivantis), siguien-
do las indicaciones del fabricante. El ADN
genómico fue almacenado a -20 °C hasta su
procesamiento.

Género, Especie y Serovar

La presencia de Salmonella enterica
fue confirmada en las 35 cepas mediante
amplificación por PCR de un fragmento con-
servado del gen invA de 378 pares de bases
en un volumen final de 20 µl conteniendo 1X
Buffer PCR (Thermo Scientific), 2 mM
dNTPs (Thermo Scientific), 2 mM MgCl

2

(Thermo Scientific), 5 pmol de cada cebador
(Macrogen), S139: 5´ GTGAAATTATCG-
CCACGTTCGGGCAA 3´ y S141: 5´TCAT-

CGCACCGTCAAA-GGAACC 3´ (Rahn et
al., 1992; Zahraei, 2005), 0.5 U de Hot Start
Taq DNA polimerasa recombinante (Thermo
Scientific) y 5 ng de ADN. Las condiciones
termales fueron las siguientes: denaturación
inicial de 95 °C por 4 min, 30 ciclos (94 °C
por 30 s, 64 °C por 30 s, 72 °C por 30 s),
extensión final de 72 °C por 7 min. La ampli-
ficación se llevó a cabo en un termociclador
Veriti Thermal Cycler (Life Technologies).
Los productos de PCR fueron separados
mediante electroforesis en gel de agarosa al
1% en buffer TBE 1X (Tris 0.89 M, Borato
0.02 M, EDTA 0.89 M, pH 8.3) durante 45
min a 100 v. y visualizados bajo luz UV.

Adicionalmente, la presencia de
Salmonella enterica fue confirmada median-
te amplificación por PCR de un fragmento
de 1464 pares de bases del gen 16S rDNA
(Miller et al., 2013) y su posterior
secuenciamiento por ambas hebras utilizan-
do BigDye Terminator v. 3.1 Cycle
Sequencing Kit (Thermo Scientific) en el
analizador genético ABI 3137 XL (Life
Technologies). El servicio de secuenciamiento
fue proveído por la empresa Macrogen Inc.

La presencia de Salmonella Typhimu-
rium fue determinada mediante la amplifica-
ción de un fragmento de 559 bp del gen fliC
por PCR en un volumen final de 20 µl conte-
niendo 1X Buffer PCR (Thermo Scientific),
2 mM dNTPs (Thermo Scientific), 1.5 mM
MgCl

2
 (Thermo Scientific), 5 pmol de cada

cebador (Macrogen), Fli15: 5´ GTGAAA-
TTATCGCCACGTTCGGGCAA 3´ y Tym:
5´TCATCGCACCGTCAAA-GGAACC 3´
(Soumet et al., 1999), 0.5 U de Hot Start Taq
DNA polimerasa recombinante (Thermo
Scientific) y 5 ng de ADN. Las condiciones
termales fueron las siguientes: denaturación
inicial de 95 °C por 4 min, 30 ciclos (94 °C
por 30 s, 56 °C por 30 s, 72 °C a 30 s), exten-
sión final de 72 °C por 5 min. La amplifica-
ción se llevó a cabo en un termociclador Veriti
Thermal Cycler (Life Technologies).
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DNA Fingerprinting por ERIC-PCR

Perfiles de ERIC-PCR (ADN finger-
printing – huella genética) fueron realizados
para las 35 cepas en un volumen final de 20
µl conteniendo 1X Buffer PCR (Thermo
Scientific), 2 mM dNTPs (Thermo Scientific),
2.5 mM MgCl

2
 (Thermo Scientific), 5 pmol de

cada cebador (Macrogen), ERIC 1R:
5´ATGTAAGCTCCTGGGGATT CAC- 3' y
ERIC 2: 5'-AAGTAAGTGACTGGG
GTGAGCG-3 (Albufera et al., 2009), 1 U de
Hot Start Taq DNA polimerasa recombi-nante
(Thermo Scientific) y 10 ng de ADN. Las con-
diciones termales fueron las siguientes:
denaturación inicial de 95 °C por 4 min, 30 ci-
clos (90 °C por 30 s, 40 °C por 1 min, 72 °C
por 1 min), extensión final de 70 °C por 8 min.

Los productos de PCR fueron separa-
dos por electroforesis en gel de agarosa al
1.2%, TBE 1X, a 100 v durante 1 h. Se rea-
lizó un score de tamaños de fragmentos me-
diante comparación con el marcador de peso
molecular 100 bp plus (Thermo Scientific)
utilizando un Fotodocumentador SmartView
Pro 1200 Imager System (Major Scientific).

Perfiles de ERIC-PCR fueron transfor-
mados en una matriz de (dis)similaridad utili-
zando el coeficiente de Jaccard y Dice me-
diante el programa FAMD v. 1.25 (Schlüter
y Harris, 2006), para luego generar un
dendograma bajo el método UPGMA en base
a una matriz de distancia genética utilizando
los programas FAMD v. 1.25 (Schlüter y
Harris, 2006) y Mega v. 6.0 (Tamura et al.,
2013).

Detección de Genes de Resistencia

Los genes (n=14) qnrB, qnrD, qnrS,
aac(62 )-Ib, tetA, tetB, tetC, tetD, cat1, cat2,
cmlA, cmlB, sul1 y sul2 (Cheng et al., 2004)
asociados a resistencia a quinolonas (Park et
al., 2006; Cavaco et al., 2009; Jacoby et al.,
2009), tetraciclinas, fenicoles y sulfamidas
(Cheng et al., 2004) fueron amplificados por
PCR en un volumen final de 20 µl contenien-

do 1X Buffer PCR (Thermo Scientific), 2
mM dNTPs (Thermo Scientific), 2 mM
MgCl

2
 (Thermo Scientific), 5 pmol de cada

cebador (Cuadro 1), 1 U de Hot Start Taq
DNA polimerasa recombinante (Thermo
Scientific) y 5 ng de ADN. Las condiciones
termales fueron las siguientes: denaturación
inicial de 95 °C por 4 min, 30 ciclos (94 °C
por 1 min, 51 °C por 1 min, 68 °C a 1 min),
extensión final de 70 °C por 8 min.

Los productos de amplificación se se-
pararon por electroforesis en gel de agarosa
al 1%, TBE 1X, a 100 v, durante 1 h. Se rea-
lizó un score de tamaños de fragmentos me-
diante comparación con el marcador de peso
molecular 100 bp plus (Thermo Scientific)
utilizando un Fotodocumentador SmartView
Pro 1200 Imager System (Major Scientific).

RESULTADOS

Detección y Confirmación de Salmonella
Typhimurium

Los 35 aislados presentaron un patrón
morfológico en agar XLD y perfil bioquímico
compatible con Salmonella enterica. La
identificación molecular por PCR específica
del gen invA y del fliC, así como del
secuenciamiento del gen 16S rDNA confir-
maron la presencia de Salmonella enterica
subs. enterica serovar Typhimurium en to-
das las cepas.

Perfil de Resistencia Antimicrobiana

Todas las cepas (100%) mostraron re-
sistencia antimicrobiana al menos a una fa-
milia de antibióticos y un 80% de aislados
fueron multidrogo resistentes (resistencia al
menos a tres familias de antibióticos). Los
principales perfiles de resistencia fueron para
colistina (91.4%), sulfametoxazol (68.6),
enrofloxacina (62.9%) y una moderada re-
sistencia a amoxicilina (20%), ciprofloxacina
(20%) y norfloxacina (11.4%) (Cuadro 2).
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Cuadro 1. Secuencias de cebadores utilizados para amplificación por PCR de 14 genes asociados 
con resistencia a quinolonas, tetraciclinas, fenicoles y sulfamidas  

 

Primer Secuencia de ADN (5´ a 3´) Gen 
Tamaño 
(pb) 

Referencia 

QnrB-F GATCGTGAAAGCCAGAAAGG qnr B 469 Jacoby et 
al. (2009) QnrB-R ACGATGCCTGGTAGTTGTCC 

QnrD-F CGAGATCAATTTACGGGGAATA qnr D 582 Cavaco et 
al. (2009) QnrD-R AACAAGCTGAAGCGCCTG 

QnrS-F ACGACATTCGTCAACTGCAA qnr S 417 Jacoby et 
al. (2009) QnrS-R TAAATTGGCACCCTGTAGGC 

AAC(6)-lb-F TATGAGTGGCTAAATCGAT aac(6′)-Ib 482 Park et al. 
(2006) AAC(6)-lb-R CCCGCTTTCTCGTAGCA 

TetA-F GCT ACA TCC TGC TTG CCT TC tet A 210 Chen et al. 
(2004) TetA-R CAT AGA TCG CCG TGA AGA GG 

TetB-F TTG GTT AGG GGC AAG TTT TG tet B 659 Chen et al. 
(2004) TetB-R GTA ATG GGC CAA TAA CAC CG 

TetC-F CTT GAG AGC CTT CAA CCC AG tet C 418 Chen et al. 
(2004) TetC-R ATG GTC GTC ATC TAC CTG CC 

TetD-F AAA CCA TTA CGG CAT TCT GC tet D 787 Chen et al. 
(2004) TetD-R GAC CGG ATA CAC CAT CCA TC 

Cat1-F CTT GTC GCC TTG CGT ATA AT cat1 508 Chen et al. 
(2004) Cat1-R ATC CCA ATG GCA TCG TAA AG 

Cat2-F AAC GGC ATG ATG AAC CTG AA cat2 547 Chen et al. 
(2004) Cat2-R ATC CCA ATG GCA TCG TAA AG 

CmlA-F CGC CAC GGT GTT GTT GTT AT cmlA 531 Chen et al. 
(2004) CmlA-R GCG ACC TGC GTA AAT GTC AC 

CmlB-F ACT CGG CAT GGA CAT GTA CT cmlB 394 Chen et al. 
(2004) CmlB-R ACG GAC TGC GGA ATC CAT AG 

Sul1-F TCA CCG AGG ACT CCT TCT TC sulI 840 Chen et al. 
(2004) Sul1-R CAG TCC GCC TCA GCA ATA TC 

Sul2-F CCT GTT TCG TCC GAC ACA GA sulII 673 Chen et al. 
(2004) Sul2-R GAA GCG CAG CCG CAA TTC AT 

 

Nueve de 14 genes de resistencia ana-
lizados fueron detectados en las 35 cepas de
Salmonella Typhimurium, siendo los genes
tetB (71.4%), sulI (57.1%) y cat2 (48.6%)
los más prevalentes (Cuadro 3).

Variabilidad Genética en Aislados de
Salmonella Typhimurium

Se identificaron nueve bandas (loci)
polimórficas comprendidas entre 200 y 2000-

pares de bases con un promedio de 6.714
bandas y 7 perfiles genéticos de ERIC-PCR
(A-G), siendo el más abundante el perfil D con
54.3% (19/35), seguido del perfil C con 28.6%
(10/35) de la totalidad de cepas (Figura 1).

La totalidad de aislados de 2016 perte-
necieron al perfil C a diferencia de los aisla-
dos de 2018 donde se aprecia una mayor va-
riación, con la presencia de siete perfiles de
ERIC-PCR. Solo el 35.1% de la variación se
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Cuadro 2. Perfiles de resistencia de 35 cepas de Salmonella Typhimurium aialadas de cuyes a 11 
antibióticos de siete familias (fenicoles, sulfonamidas, tetraciclinas, penicilinas, 
quinolonas, polimixinas y fosfonatos) por técnicas de difusión en disco de inhibición  

 

Antimicrobiano 
Resistentes Intermedias Sensibles 

% n % n % n 
Florfenicol 28.6 10 25.7 9 45.7 16 
Sulfametoxazol 68.6 24 0.0 0 31.4 11 
Doxiciclina 77.1 27 5.7 2 17.1 6 
Oxitetraciclina 65.7 23 2.9 1 31.4 11 
Amoxicilina 20.0 7 28.6 10 51.4 18 
Enrofloxacina 62.9 22 8.6 3 28.6 10 
Norfloxacina 11.4 4 0.0 0 88.6 31 
Levofloxacina 25.7 9 14.3 5 60.0 21 
Ciprofloxacina 20.0 7 14.3 5 65.7 23 
Colistina 91.4 32 0 0 8.6 3 
Fosfomicina 20.0 7 0 0 80.0 28 

 
 

explica por diferencias entre los años de co-
lección de las cepas, mientras que el 64.9%
de la variación se explica por diferencias

Cuadro 3. Presencia de genes de resistencia a 
quinolonas (qnr), tetraciclinas (tet), fenicoles 
(cat, cml), sulfametoxazol (sul) de 35 cepas 
de Salmonella enterica serovar Typhimurium  
 

Resistencia Gen N % 

Quinolonas qnr B 7 20.0 
 qnr D 8 22.9 
 qnr R 0 0 
 aa(6) 5 14.3 
Tetraciclinas tet A 10 28.6 
 tet B 25 71.4 
 tet C 10 28.6 
 tet D 0 0 
Fenicoles cat1 0 0 
 cat2 17 48.6 
 cmlA 0 0 
 cmlB 0 0 
Sulfametoxazol sul1 20 57.1 
 sul2 5 14.3 

 

intraespecíficas en las cepas analizadas me-
diante AMOVA (Va= 0.018, Vb= 0.034 y
Vt= 0.052). Se apreció una moderada dife-
renciación entre las cepas de Salmonella
Typhimurium por año de colección (PhiST=
0.3506), agrupándose al menos en dos
clústeres genéticos (Figura 2).

DISCUSIÓN

Perfiles de Resistencia a Antibióticos

Un alto porcentaje de cepas mostra-
ron resistencia a colistina, sulfametoxazol y
enrofloxacina, similar a lo reportado para
otras especies animales e incluso al humano
(Cabrera et al., 2004). La resistencia a las
tetraciclinas fue similar a lo reportado en hu-
manos (Onyango et al., 2008). En el pre-
sente estudio se corrobora la presencia de
los genes tetA, tetB y tetC responsables de
conferir el fenotipo de resistencia (Faldynova
et al., 2003), pero una mayor frecuencia del
gen tetB en las cepas provenientes de cuyes
en Lima.
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Figura 1. Dendograma basado en matriz de
distancia genética utilizando el coeficiente
Standard Jaccard y Dice utilizando método
UPGMA para 35 cepas de Salmonella
Typhimurium
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Figura 2. Dendograma basado en matriz de
distancia genética utilizando el coeficiente
Standard Jaccard y Dice utilizando método
UPGMA para siete patrones de ERIC-PCR
en Salmonella Typhimurium. Los siete
genotipos en las 35 cepas han sido denomi-
nados mediante s letras (A-G) para
visualizar las relaciones existentes entre los
perfiles de ERIC-PCR

El fenotipo resistente a florfenicol pre-
sentó solo el gen cat2, presente en cepas de
origen humano, a diferencia de lo reportado
para otras cepas de origen animal con una
mayor presencia del gen flo (Nogrady et al.,
2005). Por otro lado, en contraste con el es-
tudio de Matsuura et al. (2010) y Salvatierra
et al. (2018) en cuyes de Perú, se observó la
presencia de resistencia a penicilinas y
sulfonamidas, con porcentajes de resistencia
a amoxicilina de 20% y a sulfametoxazol de
68.6%, a pesar de que las penicilinas no se
utilizan en los tratamientos médicos en cuyes
(Madge, 1969; Young et al, 1987).

El fenotipo resistente a sulfametoxazol
en cuyes presentó los genes sul1 y sul2, y
con mayor abundancia del primero; similar a
reportes en cepas de Salmonella
Typhimurium de origen animal y humano
(Antúnes et al., 2005; Adesiji et al., 2014).
Los fenotipos de resistencia a quinolonas
(enrofloxacina y ciprofloxacina) fueron muy
prevalentes, principalmente en cepas de 2018,
duplicando lo reportado por Salvatierra et al.
(2018). Ambos antibióticos son usados am-
pliamente en el control de salmonelosis en
cuyes (Matssura et al., 2010). Por otro lado,
se observó una discordancia entre la presen-
cia del fenotipo de resistencia a la familia de
quinolonas y la presencia de genes de resis-
tencia, pudiendo sugerir la presencia de otros
genes, mecanismos bioquímicos, o nuevas
mutaciones como las producidas en los genes
gyrA y parC relacionados a la resistencia a
quinolonas (Nakaya et al., 2003).
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Los sistemas de producción aviar cons-
tituyen una fuente para la emergencia de las
cepas resistentes a antibióticos en Salmone-
lla enterica debido al uso de antibióticos en
alimentación animal y subdosificación
(Verbrugghe et al., 2016). Así mismo, se ha
reportado la transferencia de genes de viru-
lencia y resistencia por medio de mecanis-
mos de transferencia horizontal de genes
como plásmidos conjugativos, integrones y
transposones (Pezzella et al., 2004) entre
cepas de Salmonella de diferentes orígenes.
La posibilidad de contacto entre patógenos
de sistemas de producción avícola hacia los
sistemas de producción de cuyes es una po-
sible explicación, ya que ambos se concen-
tran en la costa central de Lima.

Variabilidad Genética en Aislados de
Salmonella Typhimurium

Salmonella Typhimurium constituye la
principal serovariedad presente en cuyes, con
valores superiores al 95% en comparación
con otros serovares (Chero et al., 2017). El
presente estudio reporta una moderada va-
riabilidad genética con la presencia de siete
patrones de ERIC-PCR distribuidos
aleatoriamente en los sitios de muestreo, a
diferencia de lo reportado por Salvatierra et
al. (2018) quienes encuentran un solo perfil
genético acorde con una dispersión clonal en
granjas de cuyes de Lima. Por otro lado, no
se observa una clara correlación entre la va-
riabilidad genética y los perfiles de resisten-
cia antibiótica, similar a lo reportado por
Salvatierra et al. (2018); sin embargo, con-
trasta con los resultados de Coculescu et al.
(2014) sobre genotipos presentes con mayor
frecuencia en casos de resistencia a betalac-
támicos.

La moderada variabilidad y distancia
genética existente entre cepas de Salmonella
Typhimurium pertenecientes a los años 2016
y 2018, sumada a los diferentes patrones de
resistencia a los antibióticos podría sugerir un
diferente proceso de selección al que fueron
expuestas en dicho intervalo las cepas de
Salmonella Typhimurium en las granjas de
cuyes de Lima.

CONCLUSIONES

 El 20% de las cepas de Salmonella
Typhimurium fueron resistentes a
antibióticos de uso humano como
ciprofloxacina y amoxicilina, mientras
que el 62.9% fueron resistentes a
enrofloxacina.

 Las cepas aisladas de Salmonella
Typhimurium de cuyes presentaron mo-
derados valores de variabilidad genética
y una alta prevalencia de cepas multidro-
go resistentes (80%), principalmente en
los aislados pertenecientes al año 2018.
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