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CAPITULO I. REVISION DE LITERATURA

1.1 Produccion de carne de cerdo

Departamento de Agricultura de los Estados Unidos estimé que la produccion
de carne de cerdo fue de 116.02 millones de toneladas durante el 2024/2025 (figura
1). Esta produccion se ve dominada por China que representa el 49% de la
produccion mundial con 56.75 millones de toneladas, le sigue la Union Europea, con
una participacion del 18% y una produccion total de 21.25 millones de toneladas, en
tercer lugar, Estados Unidos aporta el 11% de la produccién global, alcanzando
12.68 millones de toneladas. Brasil y Rusia contribuyen cada uno con un 4%, con
producciones de 4.5 y 4.14 millones de toneladas respectivamente. Vietnam
representa el 3% del total mundial, con 3.66 millones de toneladas, mientras que
Canada aporta el 2% con 2.09 millones de toneladas. México, Corea del Sury Japén
tienen participaciones menores, cada uno con alrededor del 1% de la produccion
global. México alcanza 1.59 millones de toneladas, Corea del Sur 1.45 millones, y

Japoén 1.32 millones (cuadro 1).

0-<15K 15K -< 300K 800K -<2M 2M +

Figura 1. Representacion mundial de la produccion de carne de cerdo.
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Cuadro 1. Principales paises productores de carne de cerdo.

Pais % Global de produccién Produccion total (2024/2025,
toneladas)
China 49 % 56.75 millones
Union Europea 18 % 21.25 millones
Estados
1 % 12.68 millones
Unidos
Brasil 4 % 4.5 millones
Rusia 4 % 4.14 millones
Vietnam 3% 3.66 millones
Canada 2% 2.09 millones
México 1% 1.59 millones
Corea del Sur 1% 1.45 millones
Japon 1% 1.32 millones

El Servicio de Informacién Agroalimentaria y Pesquera (SIAP) a través del
Anuario Estadistico de la Produccion Ganadera informa que la produccion de carne
de cerdo en México tuvo un total de 1,768,525.21 toneladas a nivel nacional durante
el 2023. Dentro de este sector, algunos estados destacan significativamente por su
contribucion a la industria porcina. Jalisco lidera la producciéon con 411,680.58
toneladas, seguido por Sonora con 314,095.51 toneladas y Puebla con 187,935.78
toneladas. Estos tres estados representan una parte fundamental de la produccion
nacional, consolidandose como los principales productores del pais (figura 2). Otros
estados con una produccion destacada incluyen Yucatan (166,132.01 toneladas),
Veracruz (161,911.06 toneladas) y Guanajuato (140,169.16 toneladas), los cuales
también juegan un papel clave en el abastecimiento de carne de cerdo. En
contraste, los estados con menor produccion de carne de cerdo son Baja California
(1,131.05 toneladas), Baja California Sur (1,123.39 toneladas) y la Ciudad de
México (1,616.34 toneladas), donde la actividad porcina tiene un impacto reducido
en comparacion con otras regiones. El sector porcicola en México sigue creciendo,

impulsado por la demanda interna y las oportunidades de exportacion. La
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concentracion de la produccion en ciertos estados refleja factores como la
infraestructura agropecuaria, las condiciones climaticas y la inversion en tecnologia

y sanidad animal.

La produccion de carne de cerdo en el estado de Sinaloa se concentra en
distintos municipios, destacando Ahome como el principal productor con 5,851.14
toneladas, seguido por Culiacan con 5,278.32 toneladas y Mocorito con 2,880.43
toneladas. Otros municipios con una produccidén considerable incluyen Mazatlan
(1,431.79 toneladas), El Fuerte (1,416.46 toneladas) y Guasave (945.93 toneladas),
reflejando la importancia de la porcicultura en estas regiones. En niveles mas bajos
de produccién se encuentran Navolato (623.27 toneladas), Choix (518.20
toneladas), Sinaloa (264.71 toneladas) y Salvador Alvarado (262.87 toneladas).
Mientras que municipios como Angostura, Rosario, Escuinapa, Elota, San Ignacio,
Cosala y Concordia presentan cifras menores, con producciones por debajo de las
200 toneladas (figura 3).
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Figura 2. Principales entidades productoras de carne de cerdo en México.
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Figura 3. Produccién de carne de cerdo en el estado de Sinaloa.

1.2 Generalidades de Salmonella

El género Salmonella esta compuesto por un grupo de bacterias con forma
de bacilo, Gram negativas y facultativamente anaerobias, pertenecientes a la familia
Enterobacteriaceae (Brown et al., 2021). Salmonella es un patégeno de gran
relevancia en el mundo, transmitido a través del consumo de agua o alimentos
contaminados, y que puede provocar diversas enfermedades, desde gastroenteritis
hasta bacteriemia y fiebre tifoidea (Winfield y Groisman, 2004 ). De los mas de 2,600
serotipos/serovares identificados hasta el momento, algunos presentan una
adaptacién especifica a un solo huésped, mientras que la mayoria tienen la
capacidad de infectar diversas especies y estan relacionados con enfermedades en

el ganado y en los humanos (Han et al., 2024).

1.3 Historia de Salmonella

Desde el siglo XV, con la llegada de los conquistadores a México, la
Salmonella ha sido una enfermedad que afecta la salud de la poblacién. Su impacto
mas grave ocurrié en el siglo XIX, cuando se produjo un aumento en la mortalidad
y una disminuciéon de la poblacién indigena debido a los efectos de esta
enfermedad. La salmonelosis, junto con otras afecciones gastrointestinales, es una

de las principales causas de enfermedades diarreicas a nivel mundial, las cuales en
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2019 fueron la quinta causa de muerte en paises de bajos ingresos. Actualmente,
la salmonelosis afecta anualmente a 550 millones de personas, lo que la convierte
en una de las enfermedades diarreicas mas relevantes a nivel global. La Salmonella
es un agente causante de enfermedades transmitidas principalmente por alimentos
y agua. Por lo tanto, esta enfermedad puede prevenirse a través de estrategias de
Salud Publica, implementando medidas de promocion y prevencién clave para

reducir su incidencia (Alba-Lopez et al., 2023).

1.4 Morfologia

Salmonella son bacterias Gram negativas en forma de bacilo, estas son
anaerobias facultativas de un tamafio aproximado de 2-5 ym de longitud y de 0.5-
1.5 ym de ancho. Esta bacteria cuenta con una membrana externa rica en
lipopolisacaridos, lo que confiere resistencia y su patogenicidad (Winfield y
Groisman, 2004)

1.5 Clasificacion

El género Salmonella comprende dos especies: Salmonella enterica y
Salmonella bongori. S. enterica se divide ademas en siete especies: enterica (1),
salamae (ll), arizonae (llla), diarizonae (llIb), indica (IV), houtenae (V1) y varios
serovares previamente asignados al grupo IV (VIl). Las cepas pertenecientes a la
subespecie | son asociados al 99% de las enfermedades clinicas y veterinarias
(Winfield y Groisman, 2004; Brown et al., 2021).

La poblacién de S. enterica es monomorfica, derivada de un ancestro comun
reciente y con poco intercambio genético horizontal. Su evolucion ocurre mediante
diversificacion desde una fuente puntual y colonizacién de nuevos nichos por cepas
adaptadas. La expansion de nicho inicia cuando una célula coloniza un nuevo
huésped, atravesando un cuello de botella. Si su progenie modifica los antigenos O
y H, se genera un nuevo serotipo por expansién clonal. Si multiples serotipos
colonizan, la evolucion convergente favorece el mas exitoso. La adquisicién de
virulencia también puede alterar la relacion con el huésped, repitiéndose el efecto
cuello de botella si es un evento raro. Ademas de la seleccién purificadora, la

respuesta inmune ejerce una presion diversificadora sobre los antigenos O y H,
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permitiendo al patégeno evadir el sistema inmunoldgico. Esto ocurre por cambios
en fase, modificaciones en la estructura de aminoacidos o intercambio horizontal de
genes de flagelos, generando antigenos similares en cepas no relacionadas de
Salmonella (Crump y Wain, 2017).

1.6 Islas de patogenicidad

La capacidad de muchos patdégenos bacterianos Gram negativos para causar
enfermedades en plantas y animales, esta determinada por la transferencia de
proteinas "efectoras" desde la bacteria a las células del huésped, un proceso
facilitado por el sistema de secrecion de tipo Il (SST3) a través del injectisoma
(Portaliou et al., 2016; Jennings et al., 2017). La isla de patogenicidad 1 (SPI-1) es
clave en la interaccion entre Salmonella y su hospedador, facilitando la adhesion,
invasion, replicacion intracelular y respuesta del hospedador. La adhesién es un
paso previo esencial para la invasion mediada por SPI-1, donde proteinas como
SipB, SipC y SipD desempefian un papel importante. SipD es crucial en la adhesion
inicial, mientras que el SST3 es indispensable para la fijacion a células
hospedadoras (Que et al., 2013). La isla de patogenicidad 2 (SPI-2) es un elemento
genético clave para la virulencia de Salmonella, ya que permite la supervivencia y
replicacion de la bacteria dentro de las células hospedadoras, particularmente en
macrofagos y otras células fagociticas, esta codifica un Sistema de Secrecién de
Tipo 1l (SST3-2), el cual inyecta proteinas efectoras en la célula hospedadora,
facilitando la supervivencia y replicacion bacteriana dentro de la vacuola que

contiene Salmonella (Jennings et al., 2017).

1.7 Fisiopatologia

La dosis infectante de S. enterica varia ampliamente con el serotipo (108
Unidades Formadoras de Colonias por sus siglas UFC), esto hace poco probable
qgue ocurra la transmision de persona a persona por contacto directo, de forma que
dichas infecciones se transmiten en circunstancias en las cuales las bacterias
incrementan sus cifras por proliferacion en alimentos contaminados antes de su
ingestion(Ryan y Ray, 2017). Su ingreso ocurre por via oral o inhalacion, alcanzando

el tracto intestinal, donde interactua con la mucosa. Dentro del intestino, las células
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M y enterocitos del epitelio especializado facilitan la invasion bacteriana. La
infeccion provoca inflamacion, secrecion de liquidos y dafio tisular, favoreciendo la
diarrea. Salmonella invade enterocitos mediante la formacion de prolongaciones
membranosas y permanece en vacuolas dentro de estas células. La infeccion
depende de factores como la edad y el estado inmunoldégico del hospedador.
Modelos experimentales han demostrado que la invasiéon ocurre en minutos, con
rapida respuesta inflamatoria (Barrow et al., 2010; Ryan y Ray, 2017). La invasion
y supervivencia de Salmonella estan mediadas por SPI, destacando SPI-1 y SPI-2,
que contienen sistemas de secrecion tipo Il (SST3) encargados de inyectar
proteinas efectoras en células hospedadoras. Estas proteinas modifican la

estructura celular y el transporte de electrolitos, favoreciendo la infeccién.

1.8 Gen invA

El gen invA es un marcador molecular altamente confiable del género
Salmonella, ampliamente utilizado para su deteccidon a través de técnicas
moleculares como la Reaccién en Cadena de la Polimerasa (PCR). Codifica una
proteina importante en el T3SS, ubicada en la SPI-1, que es esencial para la
invasion de células epiteliales (Lou et al., 2019). Estudios han demostrado que la
prevalencia del gen invA en aislamientos de Salmonella clinicos y ambientales
supera el 99%, lo que respalda su alta sensibilidad y especificidad en pruebas
diagnosticas. Esta herramienta se ha convertido en un estandar internacional frente
a métodos convencionales de cultivo, mostrando una sensibilidad del 100% en
variantes de PCR en tiempo real comparado con métodos tradicionales (Yanestria
etal., 2019).

Estudios reportan que ensayos basados en invA detectan consistentemente
un fragmento de aproximadamente 284-285 pares de bases (pb), confirmando su
fiabilidad como blanco molecular (Yanestria et al., 2019). Por otro lado, el gen invA
esta estrechamente regulado como parte del complejo regulador SPI-1, funcién para
la virulencia. Este gen participa en el ensamblaje del aparato de secrecién y en la
translocacion de efectores hacia las células hospedadoras (Lou et al., 2019). En
otros estudios sobre la biologia molecular de Salmonella, se ha sehalado que la
inactivacion del gen invA da lugar a cepas debilitadas con capacidad limitada para
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invadir tejidos, lo que confirma su contribucion directa a la patogénesis. Por estas
razones, invA sigue siendo el estandar para la detecciéon molecular de Salmonella,
siendo ampliamente validado y recomendado en laboratorios de vigilancia

epidemiologica, control de alimentos y salud publica (Buehler et al., 2019)

1.9 Esquema Kauffmann-White

El esquema Kauffmann-White es el método estandar internacional para la
serotipificacion de Salmonella, basado en la deteccion de antigenos somaticos (O)
y flagelares (H) mediante reacciones de aglutinacion con antisueros especificos
(Diep et al., 2019). Este sistema clasifica a la bacteria en 46 grupos antigénicos O y
un extenso repertorio de antigenos H, que pueden expresarse en una o dos fases
motiles, permitiendo asi la combinacién de mas de 2,600 serovares descritos hasta
la ultima actualizacion (Deng, 2017; Diep et al., 2019). El procedimiento inicia
identificando el antigeno O presente en el lipopolisacarido externo, seguido de la
determinacién de los antigenos H1 y H2 mediante antisueros monovalentes vy
polivalentes, obteniendo la formula antigénica de tipo “O:H1:H2” caracteristica de
cada serotipo. Aunque métodos gendmicos como WGS (Secuencia del Genoma
Completo o Whole Genome Sequencing) y herramientas in silico (por ejemplo,
SeqSero2) complementan esta técnica, el esquema White—Kauffmann sigue siendo
crucial en la vigilancia epidemiolégica y el trazado de brotes, gracias a su

estandarizacion y amplia adopcién en laboratorios de referencia (Deng, 2017).

1.10 Electroforesis en gel de campo pulsado

Schwartz y Cantor desarrollaron la electroforesis en gel de campo pulsado
(PFGE por sus siglas en inglés) como una mejora sobre la electroforesis en gel de
agarosa convencional, que no era eficaz para separar moléculas de ADN de gran
tamafo, como los cromosomas de levadura. En este método, se aplican campos
eléctricos alternos en diferentes direcciones, lo que permite que las moléculas de
ADN de gran tamafio se reorienten y migren en el gel de forma mas eficiente en

funcién de su tamafo (Schwartz y Cantor, 1984).
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1.11 Aspectos epidemiolégicos y factores de riesgo en cerdos

Reynoso et al. (2024) en México, aislaron 402 cepas de Salmonella enterica
no tifoidea a partir de carne de carne de cerdo y res, dentro de ellas 32 de la
serovariedad Anatum. Ademas, encontraron que el 25% de las cepas Anatum
fueron multirresistentes a los antibidticos. Otro estudio realizado por Chang et al.
(2022), aislaron 117 cepas de Salmonella a partir de 459 muestras de alimentos
recolectadas en Taiwan entre 2017 y 2019, siendo la carne de cerdo y pollo los
alimentos mas frecuentemente contaminados (64.1% y 29.1%, respectivamente).
En este mismo estudio, se identificaron 23 serotipos distintos, entre los cuales Derby
(16.2%), Anatum (13.7%) y Agona (8.5%) fueron los mas prevalentes. En cuanto a
la resistencia antimicrobiana, los aislamientos mostraron tasas de resistencia del
41.9% a ciprofloxacina, 11.1% a ceftriaxona y 1.7% a carbapenémicos. El serotipo
Anatum, predominante en carne de cerdo, presentd una resistencia
significativamente mayor a ciprofloxacina y ceftriaxona, especialmente en los afios
2017 y 2018.

Kahsay et al. (2023) realizaron una revision sistematica para evaluar la
prevalencia, serotipos y patrones de resistencia antimicrobiana de Salmonella en
humanos y animales en Etiopia entre 2010 y 2022, a partir de 43 estudios elegibles,
se observd una prevalencia de Salmonella que oscild entre 1% y 10% en
manipuladores de alimentos, y entre 1% y 13% en pacientes con diarrea, mientras
que la mayor prevalencia se registré en cerdos, con un 41.6%. En animales, el
serotipo predominante fue S. Anatum, mientras que en humanos fue S.
Typhimurium, de reconocida importancia zoondtica. Las cepas humanas
presentaron una resistencia del 100% a amoxicilina y ampicilina, con registros de
resistencia de hasta 16.7% a ceftriaxona y 100% a ciprofloxacina. En los estudios
animales, la resistencia a ampicilina, estreptomicina y tetraciclina fue del 100%, 90%

y 86.4%, respectivamente.

1.12 Aspectos epidemioldgicos y factores de riesgo en seres humanos

Las enfermedades transmitidas por los alimentos (ETA) son un problema de

salud publica global, causando alta morbilidad. La Organizaciéon Mundial de la Salud
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(OMS, por sus siglas en inglés “WHQ”) estimé que en 2010 hubo alrededor de 600
millones de casos por alimentos contaminados. En 2017 se estimaron 535,000
casos por Salmonella no tifoidea, con mayor incidencia en Africa y en nifios menores
de 5 afios (Stanaway et al., 2019). Entre los principales patégenos responsables de
las ETA, las bacterias son las mas frecuentes, destacando Salmonella como una de
las mas importantes en el mundo. Salmonella puede contaminar los alimentos en
diversas etapas, desde la produccion hasta el almacenamiento, y su impacto en la
salud depende de factores como la condicion del sistema inmunoldgico del huésped
(WHO, 2017).

La Direccién General de Epidemiologia (DGE) (2024), a través del Boletin
Epidemiolégico, Sistema Nacional de Vigilancia Epidemioldgica, Sistema Unico de
Informacidn, estima que en México en el afio 2024 los casos de salmonelosis fueron
48,317, entre ellos por fiebre tifoidea fueron 10065 casos, por fiebre paratifoidea

5,022 casos y por otras salmonelosis 33,230 casos.

1.13 Estudios bibliométricos

Las herramientas bibliométricas se han consolidado como instrumentos
fundamentales para evaluar cuantitativamente la evoluciéon y el impacto de la
produccion cientifica en diversas disciplinas. Estas herramientas permiten analizar
indicadores como la productividad de autores, instituciones y paises, asi como el
impacto mediante citas, indice h y factores de colaboracién entre actores cientificos.
Ademas, ofrecen la posibilidad de visualizar redes de co-autoria, co-citacion y co-
ocurrencia de palabras clave, lo que facilita la identificacion de tematicas
emergentes y vacios del conocimiento (Ellegaard y Wallin, 2015; Stanaway et al.,
2019). Herramientas como VOSviewer, Bibliometrix (R), CiteSpace y SciMAT son
ampliamente utilizadas para este fin, ya que permiten explorar grandes volumenes
de datos extraidos de bases como Web of Science o Scopus con alto grado de
precision (Gonzalez-Alcaide et al., 2020). Estas metodologias no solo permiten
comprender el comportamiento historico de la ciencia, sino también orientar futuras
agendas de investigacion vy politicas cientificas basadas en evidencia,
particularmente en areas de creciente interés como las enfermedades zoondticas o

la resistencia antimicrobiana.
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1.14 Etapas de los estudios bibliométricos

Un estudio bibliométrico bien estructurado sigue una serie de etapas
metodologicas que garantizan la validez y reproducibilidad del analisis. En primer
lugar, se define el tema de investigaciéon y el periodo de estudio, seguido por la
seleccién de la base de datos cientifica mas adecuada (por ejemplo, Scopus o Web
of Science), la cual debe ofrecer cobertura relevante para el campo tematico
analizado (Donthu et al., 2021). Posteriormente, se construye una estrategia de
busqueda precisa, que incluye el uso de términos controlados, operadores
booleanos vy filtros, para asegurar la recuperacion de documentos pertinentes. Una
vez descargados los registros bibliograficos, se realiza la depuracion de los datos
(eliminacion de duplicados y revisidn de errores) y se procede al analisis de
indicadores  bibliométricos como productividad, impacto, colaboracion vy
coocurrencia de palabras clave. Finalmente, los datos se visualizan mediante
mapas cientificos o diagramas de redes utilizando herramientas como VOSviewer
o Bibliometrix, lo que permite interpretar las tendencias y estructuras cognitivas del

campo investigado (Aria y Cuccurullo, 2017; Moral-Mufoz et al., 2020).
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CAPITULO Il. ANALISIS BIBLIOMETRICO DE LA PRODUCCION
CIENTIFICA SOBRE Salmonella spp. EN CERDOS (2000-2024)

RESUMEN

La salmonelosis es una zoonosis de gran relevancia, y el cerdo representa
uno de sus principales reservorios. En las ultimas décadas, ha aumentado
significativamente la produccién cientifica sobre Salmonella en cerdos, reflejando
su importancia en salud publica y resistencia antimicrobiana. Por ello, el objetivo de
esta investigacion fue identificar el crecimiento de las publicaciones, autorias,
revistas principales y evaluar el alcance de la investigacion sobre Salmonella en
cerdos entre 2000 y 2024 Para ello, Se realiz6 un estudio descriptivo, retrospectivo
y transversal mediante analisis bibliométrico de las bases Web of Science (WoS) y
Scopus. Se aplicaron estrategias de busqueda especificas y el analisis se efectud
con el paquete Bibliometrix en R. Se identificaron 3,906 articulos en WoS y 3,824
en Scopus, con un pico de publicaciones en 2021. Las instituciones mas productivas
fueron el USDA, lowa State University y la Technical University of Denmark. Estados
Unidos, China y Alemania lideraron por pais. Las revistas mas frecuentes fueron
Journal of Food Protection y Veterinary Microbiology. Ademas, las palabras clave

mas destacadas incluyeron “Salmonella”, “pigs” y “antimicrobial resistance”. La
produccion cientifica ha crecido de forma sostenida, con fuerte enfoque en sanidad
animal y salud publica, evidenciando la necesidad de vigilancia continua vy

colaboracion internacional.

Palabras clave: Bibliométrico, Salmonella, Cerdos
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ABSTRACT

Salmonellosis is a highly relevant zoonosis, and pigs represent one of its main
reservoirs. In recent decades, scientific production on Salmonella in pigs has
increased significantly, reflecting its importance in public health and antimicrobial
resistance. Therefore, the objective of this research was to identify the growth in
publications, authorship, leading journals, and to evaluate the scope of research on
Salmonella in pigs between 2000 and 2024. A descriptive, retrospective, and cross-
sectional study was conducted through a bibliometric analysis of the Web of Science
(WoS) and Scopus databases. Specific search strategies were applied, and data
were analyzed using the Bibliometrix package in R. A total of 3,906 articles were
identified in WoS and 3,824 in Scopus, with a publication peak in 2021. The most
productive institutions were the USDA, lowa State University, and the Technical
University of Denmark. The United States, China, and Germany led in terms of
country-level output. The most frequent journals were Journal of Food Protection
and Veterinary Microbiology. Additionally, the most prominent keywords included

“Salmonella,” “pigs,” and “antimicrobial resistance.” Scientific production has grown

steadily, with a strong focus on animal health and public health, highlighting the need

for continued surveillance and international collaboration.

Keywords: Bibliometric, Salmonella, Pigs
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2.1INTRODUCCION
La salmonelosis es una de las enfermedades zoondéticas mas relevantes en el
mundo, ocasionada por bacterias del género Salmonella, las cuales afectan tanto a
animales como a humanos. Entre las especies animales, el cerdo ha sido
identificado como uno de los principales reservorios y vehiculos de transmisién de
Salmonella spp., lo que representa una preocupacion significativa para la salud

publica y la seguridad alimentaria (Bonardi, 2017).

El incremento de estudios en Salmonella spp. en cerdos durante las ultimas dos
décadas ha dado lugar a un crecimiento significativo de literatura cientifica. Este
aumento refleja el interés por comprender la epidemiologia, los mecanismos de
resistencia antimicrobiana, y las estrategias de control para reducir la prevalencia
del patdgeno en sistemas de produccion porcina (Stanaway et al., 2019). Ante el
volumen creciente de publicaciones, el analisis bibliométrico se consolida como una
herramienta para evaluar de manera cuantitativa y cualitativa las tendencias de
investigacion, los autores mas influyentes, las revistas cientificas mas activas y las

colaboraciones internacionales en el tema (Ellegaard y Wallin, 2015).

En este contexto, se es necesario identificar los patrones de publicacion, el
crecimiento del conocimiento y las areas prioritarias de investigacion sobre
Salmonella en cerdos. Estos analisis permiten no solo mapear el estado del arte,
sino también guiar futuras investigaciones y politicas sanitarias orientadas al control
de la salmonelosis porcina y su transmision. Por ello, el objetivo del estudio es
identificar el crecimiento de las publicaciones, autorias, revistas principales y
evaluar el alcance de la investigacion sobre la literatura relacionada con “Salmonella

en cerdos”.
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2.2 JUSTIFICACION

La salmonelosis constituye una de las zoonosis mas relevantes a nivel global,
no solo por su elevada incidencia, sino también por sus multiples repercusiones en
la salud publica, la produccidn pecuaria y la economia. En el ambito sanitario,
representa una de las principales causas de enfermedades gastrointestinales
transmitidas por alimentos, en el sector pecuario, su presencia en cerdos
compromete la inocuidad de la cadena alimentaria, genera pérdidas productivas. A
nivel econdmico, el impacto se traduce en altos costos derivados de
hospitalizaciones, tratamientos, medidas de control y pérdidas en la industria
carnica. En particular, los cerdos han sido identificados como una fuente importante
de Salmonella spp., ya que pueden actuar como portadores asintomaticos vy
diseminar la bacteria a lo largo de la cadena de produccion, afectando la inocuidad
alimentaria (Bonardi, 2017; Casanova-Higes et al., 2019). A medida que el consumo
de carne de cerdo se ha incrementado mundialmente, también lo ha hecho la
necesidad de investigar estrategias para la deteccion, control y prevencion de esta

enfermedad a lo largo de toda la cadena productiva.
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2.3 OBJETIVOS

Objetivo general:

Realizar un analisis bibliométrico sobre la investigacién en Salmonella en
cerdos para evaluar las tendencias actuales, la presencia de lagunas de

conocimiento y la perspectiva futura sobre el tema.
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2.4 METODOLOGIA

2.4.1 Estrategias de busqueda

Se realizd un estudio descriptivo, retrospectivo de corte transversal de las
publicaciones de Salmonella spp. en cerdos a partir de las bases de datos Web of
Science (WoS) y Scopus, desde el afio 2000 al 2024. La busqueda se hizo
principalmente usando el término “Salmonella” junto con la especie “cerdos” y
sinébnimos de este. Las estrategias de busqueda fueron las siguientes: “Salmonella”
AND (“Cerdo” OR “Porcino” OR “Pig” OR “Swine”). Los datos en bruto fueron
exportados en formato BibTeX para su seguir con su analisis con Bibliometix.
Adicionalmente, se corroboroé la informacion utilizando las herramientas de analisis
de datos de WoS y Scopus. Esta herramienta al igual que Bibliometrix, incluye todos
los principales métodos bibliométricos para medir tendencias temporales, detectar

a los autores, revistas, instituciones y paises mas prolificos.

2.4.2 Analisis estadistico

El analisis bibliométrico de los datos brutos de WoS se llevé a cabo utilizando
el software R version 4.4.1. El analisis se realiz6 mediante el paquete Bibliometrix

para R, version 4.3.0.
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2.5 RESULTADOS

Entre 2000 y 2024, se registré una alta y sostenida produccion cientifica
sobre Salmonella en cerdos en WoS (3,906 articulos) y Scopus (3,824). Los
articulos originales fueron el tipo de documento mas frecuente. Ambas bases
mostraron tendencias temporales similares, con un pico en 2021 (WoS: 251;
Scopus: 248) y alta productividad en los afos siguientes. Estos datos reflejan un
interés creciente en la tematica, especialmente durante los ultimos cinco afos,
confirmando su relevancia cientifica y sanitaria a nivel global (figura 5).

Produccion cientifica a través del tiempo (2000-2024)

250 1

1501

Scopus

== WoS

1001

2000 2005 2010 2015 2020 2025
Aflos

Figura 4. Produccién cientifica anual de Salmonella spp. en cerdos WoS y Scopus
entre los afios 2000 y 2024.

Respecto a las instituciones mas productivas, en WoS se posicion6 al United
States Department of Agriculture (USDA) como lider con 306 publicaciones, seguido
de lowa State University (131) y Technical University of Denmark (118). En Scopus,
aunque se observa la misma institucion lider con 168 publicaciones, le siguen el
USDA Agricultural Research Service (147) y nuevamente el Technical University of
Denmark (145), evidenciando coincidencias importantes, aunque con algunas
diferencias en volumen (figura 6).
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Pruduccidn de articulos por afiliaciones

Bases de datos

. Scopus
. Wos

Figura 6. Afiliaciones con mayor produccién de articulos de Salmonella spp. en
cerdos WoS y Scopus entre los afios 2000 y 2024.

En cuanto a los autores mas destacados, WoS mostré a Kich J.D. y Bearson
S.M.D. con 42 publicaciones cada uno, mientras que en Scopus se invirtieron las
posiciones, pero con igual numero de publicaciones. Otros autores recurrentes en
WoS fueron Lee J.H., Nisbet D.J., Anderson R.C. y Rostagno M.H., que también
aparecen entre los principales en Scopus, aunque en distinto orden (figura 7).
Aunque estos autores son los mas productivos en términos de numero de
publicaciones, los documentos con mayor impacto, medido por el numero de citas,
corresponden a otros autores, lo que sugiere que la relevancia cientifica no siempre

esta relacionada con la cantidad de publicaciones (cuadro 2).
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Cuadro 2. Articulos con mayor impacto en el estudio de Salmonella en

cerdos

Titulo Autor Aino Fuente Fl CT
The European Union One Health European Food 2019 EFSA JOURNAL 3.3 1341
2018 Zoonoses Report Safety Authority
Antimicrobial use and resistance in McEwen SA 2002 CLINICAL INFECTIOUS 7.3 638
animals DISEASES
Fate and Transport of Antibiotic Chee-Sanford JC 2009 JOURNAL OF 23 629
Residues and Antibiotic Resistance ENVIRONMENTAL
Genes following Land Application of QUALITY
Manure Waste
The European Union One Health European Food 2021 EFSA JOURNAL 3.3 576
2020 Zoonoses Report Safety Authority
Biofilm bacteria: formation and Olson ME 2002 CANADIAN JOURNAL OF 1.1 554
comparative susceptibility to VETERINARY RESEARCH-
antibiotics REVUE CANADIENNE DE

RECHERCHE
VETERINAIRE

The European Union summary European Food 2018 EFSA JOURNAL 3.3 500
report on trends and sources of Safety Authority
zoonoses, zoonotic agents and
food-borne outbreaks in 2017
Weaning is associated with an Pié S 2004 JOURNAL OF NUTRITION 3.8 481
upregulation of expression of
inflammatory cytokines in the
intestine of piglets
Estimated human health risks from Soller JA 2010 WATER RESEARCH 124 421
exposure to recreational waters
impacted by human and non-human
sources of faecal contamination
Microbiota of  the chicken Stanley D 2014 APPLIED MICROBIOLOGY 4.3 419
gastrointestinal tract: influence on AND BIOTECHNOLOGY
health, productivity and disease
Use of organic acids as a model to Dibner JJ 2002 JOURNAL OF APPLIED 2 406

study the impact of gut microflora on
nutrition and metabolism

POULTRY RESEARCH

FI: Factor de Impacto de la fuente del afio 2024, CT: Citas Totales
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A nivel de paises mas productivos, WoS identificé a Estados Unidos como el
principal contribuyente (991 publicaciones), seguido de China (441), Alemania
(377), Canada (303) e Inglaterra (293). Scopus replico esta tendencia general, con
Estados Unidos (927), China (487) y Alemania (365) en los primeros lugares,
aunque ubicdé al Reino Unido por encima de Canada y a Brasil por delante de Italia
(figura 8).

Autores con mayor produccion de articulos

Bases de datos

. Scopus
. Wos

Anderson RC Bearson SMD Gebreyes WA Haesebrouck F Kich JD

Figura 7. Autores con mayor produccion de articulos de Salmonella spp. en cerdos
WoS y Scopus entre los afios 2000 y 2024

En las areas tematicas, WoS presentd un enfoque mayoritariamente en

Veterinary Sciences (1,382), Microbiology (1,182) y Food Science Technology

(766), reflejando una orientacién hacia la investigacion aplicada. En contraste,

Scopus clasificO mas registros bajo Immunology and Microbiology (1,689),

Veterinary (1,520) y Agricultural and Biological Sciences (1,483), lo que sugiere un

espectro ligeramente mas amplio en términos de categorias cientificas.

Las revistas mas comunes segun WoS fueron Journal of Food Protection
(174), Veterinary Microbiology (152), Foodborne Pathogens and Disease (119) e

International Journal of Food Microbiology (113). En Scopus, estas revistas también
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estuvieron entre las mas representadas, aunque con ligeras variaciones en numero
y orden. Scopus ademas incluy6 a Animals y Zoonoses and Public Health con mayor

frecuencia relativa que WoS.

Pruduccion de articulos por paises

REINO UNIDO A _
DINAMARCA _
COREA DEL SUR A _
o | |

1000 1500 200C
Pruduccién de articulos

o
o
o
o

Bases de datos . Scopus . WoS

Figura 8. Paises mayor produccion de articulos de Salmonella spp. en cerdos
WoS y Scopus entre los afios 2000 y 2024
Entre las palabras clave destacan con mayor tamafo las palabras
“prevalence”, “Salmonella’, “escherichia-coli”, “pigs”, “swine” e “infection”, lo que
indica su alta frecuencia y relevancia en la literatura analizada. Asimismo, se
observan otros términos vinculados a temas de salud publica y sanidad animal,
como “antimicrobial resistance”, “antibiotic-resistance”, “contamination”,

“identification” y “transmission” (figura 9).
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Figura 9. Palabras clave con mayor relevancia en Salmonella spp. en cerdos WoS
y Scopus.
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2.6 DISCUSION

Los resultados obtenidos reflejan una notable y sostenida produccion
cientifica sobre Salmonella en cerdos entre 2000 y 2024. La elevada cantidad de
articulos identificados (3,906 en WoS y 3,824 en Scopus), con un pico maximo en
2021, se alinea con la creciente preocupacion mundial por la transmisién zoonética,
la resistencia antimicrobiana y la inocuidad alimentaria asociadas a este patdgeno.
Esta tendencia ascendente en la literatura puede estar relacionada con los brotes
recurrentes de salmonelosis vinculados a productos carnicos porcinos, asi como
con la intensificacién de politicas de vigilancia y control en la produccion animal
(Bonardi, 2017; Garfio-Romero et al., 2022; Roldan-Henao et al., 2023).

La concentracion de publicaciones en instituciones como el USDA, lowa
State University y la Technical University of Denmark evidencia el papel central de
paises como Estados Unidos y Dinamarca en la investigacion de Salmonella. Estos
hallazgos coinciden con estudios previos que destacan el liderazgo de dichas
instituciones en temas de salud animal y seguridad alimentaria, particularmente en
relacién con el monitoreo de patégenos zoondticos en la cadena porcina (Casanova-
Higes et al., 2019; Kilig Altun et al., 2025). Ademas, el hecho de que estas
instituciones también aparezcan como lideres en ambas bases de datos refuerza la

consistencia de la evidencia bibliométrica obtenida.

Por otro lado, si bien los autores mas productivos como Kich J.D., Bearson
S.M.D., y Lee J.H. tienen un elevado numero de publicaciones, los articulos mas
citados no necesariamente pertenecen a estos investigadores. Esto pone en
evidencia una distincién clave entre productividad cientifica y relevancia o impacto
académico, un fendmeno ampliamente descrito en la literatura bibliométrica
(Ellegaard y Wallin, 2015). La cantidad de publicaciones es un indicador util para
evaluar la actividad investigadora, pero no siempre se correlaciona con la influencia

del contenido en la comunidad cientifica.

En cuanto a la contribucién por paises, los datos situan consistentemente a
Estados Unidos y China como lideres mundiales en publicaciones sobre Salmonella

en cerdos, seguidos por Alemania, Canada y Reino Unido. Esta distribucion coincide
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con estudios globales que han identificado una mayor produccion cientifica en
paises con sistemas intensivos de produccion porcina y con fuerte inversién en

investigacion veterinaria y microbiologica (Li et al., 2024).

En conjunto, estos hallazgos confirman que el estudio de Salmonella en
cerdos continua siendo una prioridad cientifica y sanitaria global, impulsada por la
necesidad de entender su comportamiento epidemiolégico, sus serotipos
emergentes y sus patrones de resistencia, especialmente en un contexto de
creciente preocupacion por la salud publica y la resistencia antimicrobiana (Andino
y Hanning, 2015).
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2.7 CONCLUSIONES

La producciéon cientifica sobre Salmonella en cerdos ha mostrado un
crecimiento sostenido entre 2000 y 2024, con un notable impulso en los ultimos
afos. Este aumento refleja su importancia sanitaria y el interés global por controlar
su transmision y resistencia antimicrobiana. Instituciones y paises como el USDA,
Dinamarca y EUA lideran la investigacion, aunque el impacto cientifico no siempre
se relaciona con la cantidad de publicaciones. Estos hallazgos refuerzan la
necesidad de continuar con la vigilancia, fomentar la cooperacion internacional y
orientar la investigacion hacia resultados de alto impacto en salud publica,
considerando como posibles lineas de avance los estudios longitudinales que

evaluen portadores asintomaticos y su reactivacién tras estrés.
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CAPITULO lil. SIMILITUD GENETICA DE Salmonella Anatum
AISLADA DE CERDOS, PACIENTES CLIiNICOS Y MEDIO
AMBIENTE EN SINALOA, MEXICO

RESUMEN

La salmonelosis es una enfermedad de importancia global causada por
bacterias del género Salmonella, responsables de millones de infecciones y cientos
de miles de muertes anuales. Entre los principales vehiculos de transmision a
humanos se encuentra la carne de cerdo, cuyos animales pueden portar la bacteria
de manera asintomatica, especialmente bajo condiciones de estrés durante el
transporte y estancia en mataderos. Este estudio se enfocé en la caracterizaciéon
molecular de cepas de Salmonella aisladas de cerdos, pacientes clinicos vy
ambientes acuaticos, empleando métodos como PCR para la identificacion del gen
invA, serotipificacion y electroforesis en gel de campo pulsado (PFGE). Se
reactivaron 22 cepas previamente conservadas y se confirmoé su identidad como
Salmonella Anatum mediante PCR y serotipificacion, todas compartiendo la misma
férmula antigénica O:3,15:e,h:1,6. El analisis por PFGE revel6 similitudes genéticas
entre 83% y 100%, agrupando cepas de cerdos con similitudes de 93.5% a 97.3%
y aislamientos de pacientes y agua entre 89.6% y 96.6%. Las subramas con
patrones de bandas practicamente idénticos sugieren un posible origen clonal.
Estos hallazgos resaltan la importancia de la vigilancia molecular de Salmonella en
la cadena de produccién porcina y en el ambiente, proporcionando informacién
valiosa para la prevencién de brotes y el control de enfermedades transmitidas por

alimentos.

Palabras clave: Similitud genética, Salmonella, Cerdos, Pacientes clinicos,

Medio ambiente
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ABSTRACT

Salmonellosis is a globally significant disease caused by bacteria of the genus
Salmonella, responsible for millions of infections and hundreds of thousands of
deaths annually. Among the main vehicles of transmission to humans is pork, whose
animals can carry the bacteria asymptomatically, especially under stressful
conditions during transport and stay at slaughterhouses. This study focused on the
molecular characterization of Salmonella strains isolated from pigs, clinical patients,
and aquatic environments, using methods such as PCR for the identification of the
invA gene, serotyping, and pulsed-field gel electrophoresis (PFGE). Twenty-two
previously preserved strains were reactivated, and their identity as Salmonella
Anatum was confirmed through PCR and serotyping, all sharing the same antigenic
formula O:3,15:e,h:1,6. PFGE analysis revealed genetic similarities ranging from
83% to 100%, clustering pig strains with similarities of 93.5% to 97.3%, and patient
and water isolates between 89.6% and 96.6%. Sub-branches with nearly identical
band patterns suggest a possible clonal origin. These findings highlight the
importance of molecular surveillance of Salmonella in the pork production chain and
the environment, providing valuable information for outbreak prevention and the

control of foodborne diseases.

Keywords: Genetic similarity, Salmonella, Pigs, Clinical patients,

Environment
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3.1 INTRODUCCION

La salmonelosis representa un importante problema de salud publica en el
mundo (Abatcha et al., 2014). La salmonelosis es causada por una bacteria Gram
negativa del género Salmonella con forma de bastdén; esta enfermedad es
responsable de aproximadamente 115 de millones de infecciones en seres
humanos y 370,000 muertes por ano (Seif et al., 2018; Yan et al., 2021). Salmonella
ha sido identificada como una de las principales causantes de enfermedades
transmitidas por alimentos (ETA), siendo la carne uno de los vehiculos de
transmision a los seres humanos (Carrascal-Camacho et al., 2023). La carne de
cerdo ha sido considerada uno de los principales alimentos responsables de la
transmision de Salmonella a lo humanos en diversos paises (Santana et al., 2020;
Garfio-Romero et al., 2022). Los cerdos, a menudo, son portadores asintomaticos
que eliminan el patégeno de forma ocasional o cuando experimentan estrés (Garfio-
Romero et al., 2022); se considera que el transporte y su posterior estabulacion en
el matadero son etapas para la transmision de Salmonella en la cadena de la
produccion porcina, esto debido a que se han informado aumentos significativos en
la prevalencia de cerdos infectados con Salmonella entre la granja y el matadero
(Berends et al., 1996; Davies et al., 1999; Hurd et al., 2001; Simons et al., 2016).

Un aspecto clave en la caracterizacion de patdgenos es evaluar como el
analisis molecular contribuye a determinar la distribucién clonal y de cepas en
diferentes entornos y huéspedes. Aunque existen diversos métodos para la
caracterizacion y subtipificacion de cepas, la electroforesis en gel de campo de
pulso (PFGE) es uno de los mas utilizados (Stepan et al., 2011). La subtipificacién
bacteriana es una herramienta utilizada para diferenciar entre distintas cepas
bacterianas, facilitando estudios filogenéticos, la investigacion de brotes y el
monitoreo de las ETA (Sedano et al., 2024). La electroforesis en gel de campo
pulsado (PFGE, por sus siglas en inglés) se ha establecido como el “estandar de
oro” para la subtipificacién de patdégenos bacterianos transmitidos por alimentos
(Ribot et al.,2006).
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3.2 JUSTIFICACION

La persistencia de Salmonella como agente causal de enfermedades
transmitidas por alimentos representa un problema prioritario de salud publica en
México y el mundo. A pesar de los esfuerzos en control sanitario, esta bacteria sigue
siendo responsable de una alta incidencia de salmonelosis en humanos, con
serotipos asociados a productos de origen animal y a ambientes contaminados,

como cuerpos de agua y suelos agricolas.

En el valle agricola de Culiacan, una region estratégica para la produccion
agroalimentaria se ha registrado la presencia de Salmonella en carne de cerdo y en
aguas superficiales. Sin embargo, existe una limitada comprensién sobre la
diversidad de serotipos circulantes y su potencial impacto en la salud humana. Por
ello, esta investigacion es relevante y necesaria, ya que permitira generar evidencia
cientifica que contribuya a la relacién filogenética Salmonella Anatum desde una
perspectiva interdisciplinaria. Los resultados podran fortalecer las estrategias de

vigilancia epidemioldgica.
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3.3 HIPOTESIS

Existe similitud filogenética entre serovares de Salmonella Anatum en cerdos,

seres humanos y medio ambiente.
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3.4 OBJETIVOS

Objetivo general:

e Determinar la similitud filogenética entre serovares de Salmonella Anatum

aislados en cerdos, pacientes clinicos y medio ambiente.

Objetivos especificos:

1. Reactivar las cepas de Salmonella spp. obtenidas del Centro de
Investigaciones Epidemioldgicas de Sinaloa (CIES)

2. Identificar el gen invA en las cepas de Salmonella spp. del CIES

3. ldentificar el serotipo de la cepa de Salmonella spp. del CIES mediante el
esquema de Kauffman-White

4. Analizar genéticamente las cepas de Salmonella Anatum aisladas de cerdos,
casos clinicos y ambientales mediante PFGE

5. Comparar las secuencias genéticas de las cepas de Salmonella Anatum

obtenidas de las muestras para identificar patrones de similitud y diferencias
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3.5 METODOLOGIA

3.5.1 Tipo de estudio

Se realiz6 un estudio observacional, descriptivo, retrospectivo de corte

transversal.

Se llevé a cabo en el Centro de Investigacion Epidemiolégica de Sinaloa
(CIES), el cual cuenta con certificacion por parte de la Organizacion Mundial de la
Salud y la Red Global de Infecciones Transmitidas por Alimentos, obtiene muestras
clinicas provenientes tanto del Hospital General de Culiacan “Dr. Bernardo J.
Gastélum” como de otras instituciones, en casos sospechosos de resistencia
bacteriana multiple. En sus instalaciones, las cepas son cultivadas, aisladas y
conservadas en crioviales mediante ultracongelacion. Adicionalmente, la
informacion recolectada se registré en una base de datos que estuvo disponible

para el desarrollo del proyecto.

3.5.2 Universo de estudio

Se consideraron todas las cepas de Salmonella Anatum aisladas de cerdos,
casos clinicos y muestras ambientales que se hayan recibido en el CIES durante el
periodo 2009 a 2020.

3.5.3 Criterios de inclusion y exclusion

Criterios de inclusion de muestras de cerdos
e Procedencia
e Areadegranja
e Tipo de muestra
e Fecha de muestreo
e Edad

e Sexo

Criterios de inclusiéon de casos clinicos

e Procedencia

e Area de servicio hospitalaria
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e Fecha de muestreo
e Diagndstico clinico presuntivo a salmonelosis.

Criterios de inclusion de muestras ambientales

e Procedencia

e Fecha de muestreo

¢ Resultado de laboratorio (positivo a Salmonella Anatum)
3.5.4 Criterios de exclusion

Se eliminaron las muestras con resultado que no sean Salmonella Anatum y

muestras que sean positivas pero que no cumplan con los criterios de inclusién.
3.5.5 Especificacion de variables

Cuadro 3. Operacionalizaciéon de variables

. Operacionalizacion de . _ Escala de
Variable . Tipo de variable o
variables medicion

Variables independientes

o Identificacion unica para el o _
Identificacion . Cualitativa Nominal
registro de cada muestra

Lugar de origen de la

Procedencia muestra (de donde Cualitativa Nominal
proviene)
Fecha de Fecha en la que fue o _
Cuantitativa De intervalo
muestreo tomada la muestra
Diagnostico  Diagndstico de la muestra o ]
Cualitativa Nominal
clinico con Salmonella
) Area de hospitalizacion de
Area de . o _
_ Hospital General de Cualitativa Nominal
hospital o
Culiacan
Edad Edad del paciente Cuantitativa De razén
Femenino/Masculino
Sexo Cualitativa Nominal

Macho/Hembra
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Tipo de Forma en la que fue

Cualitativa Nominal
muestra tomada la muestra
Temperatura del ambiente
Temperatura o

_ a la hora de toma de Cuantitativa De razén

ambiental

muestra
Variables dependientes
Porcentaje de similitud
Similitud . o )

. genetica entre las Cuantitativa De razon

genetica

muestras
Resultado de PCR a gen o _
PCR ] Cualitativa Nominal
invA
Clasificacion de la bacteria
. positiva al gen invA segun o _
Serotipo Cualitativa Nominal
la escala de Kauffman—
White

3.5.6 Procedencia de las muestras

Muestras de cerdos

Las muestras de heces fueron tomadas de un cepario en la Facultad de
Medicina Veterinaria y Zootecnia de la Universidad Autbnoma de Sinaloa. Dichas
muestras pertenecian a la granja de cerdos “La Huerta” y la granja “Recoveco”,
ubicadas en la sindicatura de Culiacancito, Municipio de Culiacan Rosales, y en el

pueblo de Recoveco, Municipio de Mocorito, Sinaloa, respectivamente.

Muestras de casos clinicos

El HGC, a través del Laboratorio de Analisis Clinicos, aislé bacterias de
muestras de heces con sospecha de salmonelosis, el CIES recibié las muestras, las

identificd y conservéd en crioviales.
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Muestras ambientales

Las muestras ambientales se recibieron en el CIES por parte de diversos
laboratorios privados que tienen asociacion con empresas agricolas, las cuales se

percataron y alertaron de la presencia de Salmonella en el agua de riego.

3.5.7 Reactivacion de las cepas

Con el objetivo de reactivar cepas de Salmonella spp., se utilizaron
aislamientos conservados en crioviales provenientes de estudio previos (cerdos,
pacientes clinicos y medio ambiente). Las colonias bacterianas fueron procesadas
mediante un tren de aislamiento selectivo para favorecer su crecimiento. Se
inocularon en caldo Tetrationato y se incubaron a 37 °C durante 48 horas.
Posteriormente, se transfirieron 100 pL del cultivo al medio semisélido Rappaport
Vassiliadis, el cual fue incubado a 42 °C por 24 horas. El contenido de este medio
se estrié en agar XLT4 e incubd a 37 °C por 24 horas. Finalmente, se seleccionaron
colonias negras aisladas caracteristicas de Salmonella, las cuales fueron estriadas

en BAB e incubadas a temperatura ambiente por 24 horas para su posterior analisis.

3.5.8 Extracciéon de ADN

Para llevar a cabo la extraccion de ADN, se colocaron 1000 ul de agua de
uso molecular en un tubo Eppendorf® de 1.5 mL en el cual se inocularon las colonias
bacterianas provenientes del medio BAB utilizando un asa bacteriologica. Las
muestras fueron centrifugadas a 12,000 rpm durante 60 segundos, se eliminé el
sobrenadante, y se afadieron 200 pl de Instagene Matrix (Bio-Rad®). Luego, los
tubos se incubaron en un Termoblock Labgenius® a 56 °C durante 30 minutos, se
agitaron en vortex por 10 segundos, y se incubaron nuevamente a 100 °C durante
8 minutos. Tras un segundo vortex de 10 segundos, las muestras se centrifugaron
a 12,000 rpm durante 3 minutos y se retir6 el sobrenadante para su posterior
analisis.

3.5.9 Identificacion del gen invA en Salmonella a través de PCR

Con el fin de confirmar la identidad del género bacteriano, se llevé a cabo la

amplificacion de un fragmento del gen invA, el cual esta presente en todos los
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serotipos de Salmonella y esta relacionado con la capacidad de invasion al epitelio
intestinal. Para la amplificacién, se emplearan los iniciadores invA-1 (5'-
GTGAAATTATCGCCACGTTCGGGCAA-3") e invA-2 (5'-
TCATCGCACCGTCAAAGGAACC-3'). Se utilizara por reaccion de PCR 5 uL de
ADN (diluido 1 en 10), 1 pL de oligonucleétido “forward”, 1 uL de oligonucledtido
‘reverse”, 12.5 pL de Invitrogen™ PCR SuperMix, 1.5 yL de Cloruro de Magnesio y
4 pyL de agua para uso molecular. Se llevd a cabo en un termociclador bajo las
siguientes condiciones: desnaturalizacién a 94 °C durante un minuto, alineamiento
a 64 °C por 30 segundos, extension a 72 °C durante 30 minutos y una extensién
final a 72 °C por siete minutos, completando un total de 35 ciclos. Los productos de

PCR se visualizaron mediante gel de agarosa al 1.5% tefiido con GelRed 3x.

3.5.10 Serotipificacion

El serotipificacion de las cepas de Salmonella se llevo a cabo en el Centro de
Investigaciones Epidemiolégicas de Sinaloa, ubicado en Culiacan, Sinaloa, México.
La identificacion serologica se efectué siguiendo el esquema internacional de
Kauffman-White, empleando antisueros de diagndstico polivalentes, monovalentes
y especificos para los antigenos somaticos (O) y flagelares (H), conforme a lo

descrito por Kauffman (1972).

3.5.11 Analisis de similitud genética por PFGE

La comparacion genética entre serotipos se llevo a cabo mediante digestion
con la enzima de restricciéon Xbal y posterior analisis por PFGE, utilizando el sistema
CHEF-DR 1l de BIORAD en el Centro de Investigaciones Epidemiologicas de
Sinaloa. Segun el protocolo del Center for Disease Control and Prevention en 2013
(Centro para el Control y la Prevencion de Enfermedades, CDC), las condiciones de
corrida para la electroforesis son las siguientes: voltaje de 6 V/cm, angulo de 120°,
pulso inicial de 2.2 segundos, pulso final de 63.8 segundos, corriente inicial de 132
miliamperios, y temperatura constante de 14 °C durante 19 horas. Tras la corrida,
el gel se tifid con GelRed™ 3X y se capturaron las imagenes utilizando un
fotodocumentador Alphalmage. Finalmente, el analisis de las bandas obtenidas se

realizé con el software GelCompar Il en el Instituto Nacional de Salud Publica.
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3.5.12 Analisis estadistico

La evaluacion de la similitud entre los perfiles genéticos se llevé a cabo
utilizando el indice de Jaccard, también denominado coeficiente de similitud de
Jaccard. Esta herramienta estadistica permite medir el grado de semejanza entre
dos conjuntos, calculando la proporcion entre el numero de elementos comunes
(intersecciodn) y el total de elementos presentes en ambos conjuntos (unién). El valor
del indice varia entre 0 y 1, donde un valor cercano a 1 indica una alta similitud entre
las muestras comparadas, mientras que valores cercanos a 0 reflejan baja similitud
o diferencias marcadas (Real y Vargas, 1996).

IXNY|
IXUY]|

JX,Y) = 100

Donde:
J(X,Y): Son dos conjuntos que se desean comparar.
|X NY|: Es el nUmero de elementos en comun entre los dos conjuntos (interseccion).

|X U Y|: Es el numero total de elementos unicos al considerar ambos conjuntos
juntos (unién).
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3.6 RESULTADOS

Las 22 cepas procesadas presentaron caracteristicas tipicas de Salmonella
al ser sembradas en el medio selectivo XLT4, evidenciando colonias negras,
indicativas de la produccion de sulfuro de hidrogeno (figura 10). Asimismo, todas las
cepas fueron positivas para la amplificacion del gen invA mediante PCR
convencional, presentando bandas bien definidas de 284 pares de bases,
correspondiente al tamafo esperado del amplicon (figura 11). Ademas, el analisis
serologico reveld que las 22 cepas compartian la misma formula antigénica
0:3,15:e,h:1,6, lo que indica uniformidad serotipica entre los aislamientos,

confirmando su identidad como Salmonella Anatum.

Figura 10. Caracteristicas tipicas de aislamientos de Salmonella spp. mediante
XLT4
El analisis de las cepas Anatum mediante la enzima Xbal en PFGE, revela
un rango de similitud que oscila entre el 83% y 100%. EIl grupo ubicado en la parte
superior, agrupa las cepas de cerdos con similitudes entre 93.5% y 97.3%,
destacando subramas con patrones de bandas practicamente idénticos (>97%).
Este grupo incluye aislamientos de 2009, 2017 y 2018, principalmente de materia

fecal, tejido y agua, en localidades como granja La Huerta, rastro municipal y
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cuerpos de agua de Guasave y La Cruz de Elota. El grupo en la parte inferior
comprende las cepas de agua, heces de pacientes clinicos, granja Recoveco y
sedimentos, con similitudes internas de 89.6% a 96.6%, y se separa de la parte
superior por un valor de similitud aproximado del 83%, indicando mayor divergencia
genética entre los afos de 2009 y 2018 pero manteniendo el indicie de similitud
genética de al menos el 80%, lo que las establece como cepas muy similares con

posible origen clonal segun el indica de Jaccard (figura 12; cuadro 4 y 5).

Figura 11. Productos de PCR del gen invA de muestras de cerdos en gel de
agarosa 1.5% tefiido con GelRed 3x.
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Salmonella-Xba Salmonella-Xba
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T & T il

80
-100

973

964

—_—

S8.8

0.0 95.0

N BN IR
SN Elninan

Clave CIES  Serotipo Muestra

' 000004 18-CIES-554 Anatum Mat fecal
000007 18-CIES-559 Anatum Tejido
000009 18-CIES-565 Anatum Tejido
0000011 18-CIES-566  Anatum Tejido
0000012 18-CIES-567  Anatum Tejido
000002 18-CIES-550 Anatum Heces
000008 18-CIES-563 Anatum Tejido

~ 000006 18-CIES-556 Anatum Mat. fecal
0000017 10-CIES-001  Anatum Agua
0000018 10-CIES-005 Anatum Agua
000003 18-CIES-553 Anatum Ambiental

~ 0000014 18-CIES-574 Anatum Mat. Fecal
0000019 10-CIES-010  Anatum Agua
0000023 10-CIES-012  Anatum Agua
0000025 13-CIES-254  Anatum Agua
0000027 13-CIES-345 Anatum Sedimento
0000028 13-CIES-509 Anatum Heces
0000022 10-CIES-018  Anatum Agua
0000029 13-CIES-526  Anatum Heces
0000020 10-CIES-010  Anatum Agua
0000024 10-CIES-049  Anatum Agua
0000021 10-CIES-019  Anatum Agua

Aislamiento

31-Dic-2017
17-Mar-2018
15-Ago-2018
15-Ago-2018
15-Ago-2018
15-Oct-2017
15-Oct-2017
16-Mar-2018
01-Oct-2009
08-Oct-2009
15-Oct-2017
24-Sep-2017
20-Oct-2009
11-Nov-2009
06-May-2013
10-Jun-2013
22-Ago-2013
04-Nov-2009
23-Ago-2013
20-Oct-2009
29-Nov-2010
02-Nov-2009

Localidad

G*. la Huerta
Rastro

Rastro

Rastro.

Rastro

G*. la Huerta
Rastro

G*. la Huerta
Guasave Sin
La Cruz de Elota
G*. la Huerta
G*. Recobeco
Escuinapa Sin.
Guasave Sin.
Navolato Sin.
Ahome Sin.
Culiacan Sin.
Ahome Sin.
Culiacan Sin.
Escuinapa Sin.
Culiacan Sin.

Guasave Sin

0000013 18-CIES-569 Grupo E1, E2-E4 Agua
Salmonella B

24-Sep-2017 G*. Recobeco

Figura 12. Dendrograma de Salmonella Anatum mediante la digestion enzimatica Xbal por PFGE de muestras de cerdos,

pecientes clinicos y medio ambiente de afio 2009-2018.
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Cuadro 4. Caracteristicas de aislamiento (tipo de muestra, origen, férmula antigénica) Salmonella Anatum
obtenidas de cerdos

. Registro Fecha Lugar Origen Area dentro Tipo de Formula
Carril de de la . , Serovar
CIES . . de la muestra de la granja Muestra antigeno
aislamiento muestra
1 Branderoup
2 18-CIES0550 150CT/2017 O @ Heces de lechones Maternidad oo Anatum
Huerta fecal 0:3,10:e,h:1,6

3 18-CIES-0553  15/0CT/2017 I-(|3u.eLrtaa Heces de roedores (Ratas) Maternidad Ambiental 0:3.10:e.h:1.6 Anatum

4 18-CIES-0554  31/DIC/2017 fu'e"rfa Pool de heces de cerdos Engorda 'V:cztce;;a 03 10:ehtg  Anatum

5 BRANDEROUP

G. La Pool de heces cerdos antes Pasillo de Materia

6 18-CIES-0556  16/MAR/2018 Huerta del trasporte traslado fecal 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

7 18-CIES-0559 17/MAR/2018 Rastro fleon Rastro Tejido 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

8 18-CIES-0563 15/AG0O/2018 Rastro fleon Rastro Tejido 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

9 18-CIES-0565 15/AG0O/2018 Rastro ileon Rastro Tejido 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

10 BRANDEROUP

11 18-CIES-0566  15/AG0O/2018 Rastro ileon Rastro Tejido 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

12 18-CIES-0567 15/AG0O/2018 Rastro fleon Rastro Tejido 0:3,10:e,h:1,6 Anatum

13 18-CIES-0569 24/SEP/2017 G.Recoveco  Poolde hecesde cerdas  Gestacion  "orora Anatum

fecal 0:3,10:e,h:1,6

14 18-CIES-0574  24/SEP/2017 G.Recoveco Agua de desecho Fosa comun Agua Grupo E1,
0:3,10:e,h:1,6 E2-E4

15 Branderoup

Cepas estandar: CDC H9812 Salmonella Branderoup
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Cuadro 5. Caracteristicas de aislamiento (tipo de muestra, origen, férmula
antigénica) Salmonella Anatum obtenidas de muestras ambientales vy
pacientes clinicos.

Fecha de Tipo de Formula
Carril Registro CIES

aislamiento muestra  Origen de la muestra antigeno Serovar
1 Branderoup
2 10-CIES-00001 01-0ct-09 Agua Guasave 0:3,15:¢,h:1,6 Anatum
3 10-CIES-00005 08-oct-09 Agua La Cruz de Elota 0:3,10:¢,h:1,6 Anatum
4 10-CIES-00010 20-oct-09 Agua Escuinapa 0:3,10:¢,h:1,6 Anatum
5 Branderoup
6 10-CIES-00019 02-nov-09 Agua Guasave 0:3,10:e,h:1,6 Anatum
7 10-CIES-00018 04-nov-09 Agua Ahome 03,10:¢,h:1,6 Anatum
8 10-CIES-00012 11-nov-09 Agua Guasave 0:3,10:e,h:1,6 Anatum
9 10-CIES-00049 28-ene-10 Agua Culiacan 0:3,15:¢,h:1,6 Anatum
10 Branderoup
11 13-CIES -0254 06-may-13 AGUA Navolato 03,10:e,h:1,6 Anatum
12 13-CIES-345 10-jun-13  SEDIMENTO Ahome 03,10:e,h:1,6 Anatum
13 13-CIES-0509 22-ago-13 HECES Culiacan 03,10:e,h:1,6 Anatum
14 13-CIES-0526 23-ago-13 HECES Culiacan 03,10:¢,h:1,6 Anatum
15 Branderoup

Cepas estandar: CDC H9812 Salmonella Branderoup
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3.7 DISCUSION

Todas las cepas analizadas mostraron el gen invA mediante el analisis de
PCR, un marcador altamente conservado del género Salmonella en la regién 16S,
lo que confirma la presencia de este patdgeno en todas las muestras evaluadas
(Sunar et al., 2014). Este hallazgo sugiere una elevada prevalencia de Salmonella
en las distintas fuentes analizadas. Lo cual concuerda plenamente con numerosos
estudios que reportan tasas desde un 70% al 100 % de positividad entre aislados
confirmados de Salmonella en matrices clinicas, alimentarias, animales y

ambientales (Malorny et al., 2003; Mainar-Jaime et al., 2008)

El 100% de las cepas procesadas comparten la misma formula antigénica
0:3,10:e,h:1,6, que corresponde al serovar Anatum. Esta uniformidad antigénica,
junto con la alta similitud genética y la deteccion de invA, refuerza que los
aislamientos pertenecen a un mismo serovar y probablemente a clones
relacionados que estan circulando entre humanos, cerdos y ambientes. Estudios
previos han documentado brotes de S. Anatum vinculados a férmula lactea infantil
contaminada, donde se observaron pulsotipos clonalmente similares entre

aislamientos humanos y ambientales (Gunn et al., 2016).

Encontrar que 22 cepas de Salmonella Anatum provenientes de cerdos,
pacientes clinicos y medio ambiente que comparten al menos un 83 % de similitud
por PFGE sugiere un complejo clonal circulando a través de los afios 2009 y 2018
entre reservorios animales (cerdos), ambientes hidricos y casos humanos. Este
nivel de similitud supera lo esperado para cepas de distintas fuentes, ya que valores
superiores al 80 % segun el indice de Jaccard suelen considerarse indicativos de
un linaje compartido o de una estrecha conexion epidemiologica (Tenover et al.,
1995; Ribot et al., 2006). Resultados semejantes han sido documentados en
investigaciones donde S. Anatum ha mostrado persistencia clonal en la cadena
porcina (Antunes y Peixe, 2019; Garfio-Romero et al., 2022), asi como en estudios
de cuerpos de agua provenientes de zonas agricolas/rurales donde se identifican
cepas con perfiles PFGE altamente similares y que consideran a las superficies

hidricas como reservorios y/o ruta de transmision de Salmonella (McEgan et al.,
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2014; Miller et al., 2022; Jokinen et al., 2011). A nivel internacional, los brotes de S.
Anatum han mostrado patrones de similitud genética. En Estados Unidos y el Reino
Unido se han descrito brotes de origen alimentario vinculados a cepas con perfiles
PFGE = 85 %, lo que demuestra la capacidad de Salmonella para generar eventos
epidémicos y mantenerse en ambientes de produccién y distribucidn de alimentos
(Hassan et al., 2017; Davies et al., 2022). En estudios ambientales centrados en
aguas superficiales en México, se identificaron cepas de S. Anatum distribuidas en
amplias regiones geograficas, y aunque el analisis fue mediante Tipificacion de
Secuencias Multilocus (MLST, por sus siglas en ingles) y Polimorfismo de un Solo
Nucledtido (SNP, por sus siglas en ingles), se confirmé una alta diversidad vy
presencia de cepas clonalmente relacionadas, subrayando el papel de cuerpos de
agua como focos de transmision entre fuentes animales, vegetales y humanas
(Ballesteros-Nova et al., 2022).

Desde otra perspectiva, un metaanalisis sobre serovares en alimentos de
origen animal (carne de res, cerdo y mariscos) concluyé que S. Anatum esta entre
los serovares mas frecuentes en carne de res y productos derivados del cerdo, lo
que refleja su amplia distribucion y potencial zoondtico en multiples cadenas
alimentarias (Ferrari et al., 2019). Este hallazgo coincide con lo reportado en
estudios recientes en México, donde se ha documentado un incremento
preocupante de los serovares S. Anatum asociados a enfermedades transmitidas
por alimentos, especialmente en carne molida de res y cerdo (Reynoso et al., 2024).
La coincidencia de estos hallazgos reportados por otros investigadores, con lo que
se reporta en este estudio, plantea una alerta epidemiologica sobre la deteccion de
cepas altamente similares en matrices animales, ambientales y humanas, junto con
su identificacion creciente en productos carnicos de consumo nacional, cual
evidencia la necesidad de programas de vigilancia integrados bajo el enfoque de
Una Salud. Asimismo, nuestros resultados sugieren que la carne y los cuerpos de
agua podrian actuar como vehiculos de diseminacion clonal, incrementando el

riesgo de exposicion humana y la posibilidad de brotes.
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3.8 CONCLUSIONES

El analisis de cepas de Salmonella Anatum provenientes de cerdos,
pacientes clinicos y medio ambiente mostrd similitudes genéticas superiores al 83 %
segun el indice de Jaccard, lo que evidencia la circulacion de un linaje clonal
estrechamente relacionado entre estos reservorios. Esta homogeneidad genética,
sumada a los reportes nacionales de aumento de S. Anatum en carne molida de res
y cerdo, confirma que este serovar esta emergiendo como un patégeno relevante
de transmision alimentaria y ambiental en México. En conjunto, los hallazgos
refuerzan la necesidad de vigilancia epidemiolégica activa, programas de
bioseguridad en la produccién animal y monitoreo ambiental, bajo el enfoque de
Una Salud, para mitigar los riesgos de diseminacion de este linaje clonal y proteger

la salud humana, animal y del ecosistema.
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V. ANEXOS

Férmula de los medios de cultivo

Caldo Base Tetrationato.

La Base de Caldo Tetrationato es utilizada para el enriquecimiento de especies de

Salmonella en heces.

Formula (g/litro):

Mezcla de peptonas

Carbonato de Calcio

Sales biliares

Tiosulfato de sodio

50¢g

100 g

30.0 g

Medio semisélido modificado Rappaport Vassiliadis.

Medio utilizado para la deteccion de motilidad de Salmonella en heces y productos

alimenticios
Formula (g/litro):

Triptosa

Caseina acida hidrolizada

Cloruro de sodio

Fosfato monopotasico

Cloruro de
(anhidrido)

magnesio

Oxalato de verde malaquita

Agar

4599
459 ¢
7.34 ¢
147¢g
10.93 g
3709

279
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Agar XLT4

Agar base para aislamiento y diferenciacion de Salmonella basado en la
fermentacién de la xilosa, lactosa y sucrosa, descarboxilacién de lisina y produccion
de acido sulfhidrico.

Formula (g/litro):

Proteose Peptone No. 3 169
Extracto de levadura 309
L-Lisina 50¢g
Xilosa 3.75¢
Lactosa 759
Sacarosa 759
Citrato de hierro y amonio 089
Tiosulfato de Sodio 6.89

50¢9

Suplemento de Agar Base XLT4

Surfactente de Tergitol 4 solucion al 27%

(7-etil-2-metil-4-undecanol sulfuro de hidrégeno, cloruro de sodio).

Suplemento antimicrobiano Novobiocina

Férmula (mg/10 mL)

Novobiocina sédica 20mg
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Base agar sangre
Férmula (g/litro)
Infusidon de musculo cardiaco
Peptona de carne

Cloruro de sodio

10.0g

10.0g
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