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Introduccio Las cepas de Escherichia coli productoras de toxina Shiga (STEC) son un grupo heterogéneo de bacterias que incluye una variedad de serotipos

asociados con enfermedades en seres humanos. Actualmente, se reconocen mas de 400 serotipos (O:H) de STEC, sin embargo, no todos tienen el mismo impacto en la salud.
Los serogrupos STEC se dividen clasicamente en 2 grandes grupos, 0157 y no-O157 y su importancia relativa varia entre los diferentes paises o zonas analizadas. En Uruguay
se han recuperado cepas a partir de nifios con Sindrome Urémico Hemolitico (SUH), la mayoria correspondientes a cultivos no-O157 de pos claramente r

como patégenos: 026 (4 aislamientos); 0145 (4); 0111 (1); 0153 (1); OND (1) y O157 (1) [1]. La habilidad de STEC para causar enfermedad se relaciona clasicamente con su
capacidad para producir distintas variantes de toxina Shiga (Stx), responsables de la inhibicion de la sintesis proteica en células eucariotas. Las variantes de Stx se clasifican en
dos grupos: Stx1 (que consiste en tres variantes Stx1a, Stx1c y Stx1d) y Stx2 (compuesto por siete variantes distintas Stx2a, Stx2b, Stx2c, Stx2d, Stx2e, Stx2f y Stx2g). Entre
estas variantes, Stx2a, Stx2c y Stx2d son asociadas con la enfermedad grave y, Stx2b y Stx2e estan vinculados a sintomas clinicos leves o presencia fecal asintomatica.
Ademas, las cepas de STEC pueden presentar rasgos de virulencia adicionales que influyen en su potencial patogénico, como la intimina, enterohemolisina, adhesina homéloga
a IrgA y subtilasa citotoxina (SubAB) entre otros, que estan codificados por los genes eae, hlyA, iha y subAB, respectivamente [2]. La presencia de STEC en carne para consumo
humano se considera un peligro y tiene dos impactos negativos claramente definidos, uno sobre la salud humana y otro econémico relacionado con las pérdidas que determina
en esa cadena productiva. Esta situacion pone de manifiesto la necesidad de avanzar en el andlisis y la determinacion de la potencial virulencia de las cepas STEC circulantes.

MetOdOIOQIa Para el aislamiento de las cepas se analizaron muestras obtenidas de las camaras de maduracion de frigorificos seleccionados de todo el pais,

cubriendo toda la superficie de las medias canales (interior y exterior) con esponjas previamente humedecidas con solucién tampén e incubadas a 41°C por 22 horas en caldo
mTSB [3]. Los caldos positivos para stx por gPCR fueron sembrados en Agar MacConkey y EMB Levine [4]. Las colonias morfolégicamente sospechosas de E.coli, indol
positivas y stx7 y/o stx2 positivas fueron conservadas a -80°C para su posterior estudio [5]. Se analizaron 49 cepas STEC mediante serotipificacion; PCR para stx1, stx2, eae,
aggR, hcpA, iha, F9 y espJ [6]; identificacion bioquimica y ensayos de susceptibilidad utilizando Microscan y disco-difusién para CAZ, AMC, CRO, CXM, FEP, CR, FOX, FOT,
GM, AK, CIP, IMI, MEM, SAM y TMP [7]. Se realiz6 WGS sobre 33 de los 49 aislamientos, que permitié confirmar serogrupos, conocer el cgMLST, la presencia de otros genes
de virulencia, genes de resistencia, las variantes de stx y realizar analisis filogenéticos [8].

Resultados La distribucion de los serogrupos de las 49 cepas estudiadas se muestran en la Figura 1. Del

estudio de los factores de virulencia por PCR se obtuvieron: 10 cepas positivas para stx1, 25 para stx2, 13 para stx1+stx2 'y
solo la O157:H7 fue positiva para stx1, stx2 y eae. Ninguna dio positivo para aggR, 16 fueron positivas para hcpA, 21 para
iha, 36 para F9y 1 para espJ. Ninguna cepa presento resistencia para los antibiéticos ensayados.
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Figura 1 - Distribucién de serogrupos de los 49 aislados
estudiados.

Figura 2 - Distribucién de variantes de genes stx en funcion

de datos de WGS de 33 aislamientos.

Datos obtenidos a partir de base de datos del “Center for

Genomic Epidemiology” [9,10].
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Tabla 1 - Distribucion de genes de virulencia de los aislados analizados mediante WGS utilizando el oMM geon T, ‘?w O6iH34 %ﬂ
servicio del “Center for Genomic Epidemiology” [9,10]. Para los genes stx, se especifica Ia variante s
detectada. “per” indica que solo se obtuvo resultado positivo por PCR a tiempo final.

Figura 3 — a) Arbol filogenético basado en los SNP de los 33 aislados secuenciados.

b) Secuenciotipo de las 33 cepas (cgMLST) [11] y establecimiento del cudl fue aislada.
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Se detectd la presencia de una amplia variedad de serotipos, algunos también aislados en ganado y carne en otros paises de la regién como en
Argentina y en Paraguay [12, 13].También se encontraron cepas 022:H8 asociadas con menor frecuencia de portacion de O157:H7 en el ganado [14]. Se observan fuertes
asociaciones genéticas entre las cepas de mismo serotipo. La gran mayoria de los cultivos estudiados son negativos para eae y aggR, portadores de otros genes de virulencia
accesorios, y ninguno resistente a los antibidticos ensayados. De todos los serotipos analizados, solo O157:H7 fue aislado en un SUH local [1]. Se necesitan mas trabajos de
recuperacion y caracterizacion de STEC de seres humanos y animales y sobre todo continuar con ofros estudios de laboratorio y bioinformaticos para profundizar en la
evaluacion del potencial patogénico de los cultivos recuperados en este trabajo.
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