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I. RESUMEN 

El género Salmonella integra varios serotipos de especial importancia sanitaria, 

bien por su carácter zoonósico, o bien por su carácter patógeno en los hospedadores en 

los que se encuentran adaptados. Uno de estos hospedadores son los suidos, entre los 

que se encuentra el jabalí (Sus scrofa), una especie cinegética que ha experimentado un 

gran crecimiento demográfico en los últimos años. A consecuencia de este aumento 

poblacional, acrecentado aún más por su cría en semilibertad con fines cinegéticos o por 

su producción cárnica, las interacciones entre jabalíes, humanos y animales domésticos se 

han incrementado notablemente, con el consiguiente riesgo de contagio de Salmonella 

spp. desde los jabalíes, incluyendo la transmisión de las resistencias antimicrobianas que 

con frecuencia portan.  

En relación con esta situación, en la presente tesis doctoral nos hemos planteado 

identificar las salmonellas presentes en esta especie, determinar su forma de transmisión, 

caracterizar los procesos que producen, y en última instancia, determinar los perfiles de 

resistencia antimicrobiana de los aislamientos obtenidos. Por un lado, este trabajo se ha 

desarrollado a partir de animales abatidos en distintas acciones cinegéticas desarrolladas 

en fincas ubicadas en la zona Sur-Occidental de España. Los resultados mostraron que la 

prevalencia general de Salmonella spp. en jabalíes abatidos en monterías se sitúa en el 

27%, siendo las tonsilas el órgano donde ésta se aisló con mayor frecuencia. Los aislados 

obtenidos pertenecieron mayoritariamente a las subespecies enterica y diarizonae, con 

porcentajes similares para ambas, mientras que los serotipos más comunes fueron: 

38:z10:z53 en la subespecie salamae; y Enteritidis y Newport en la subespecie enterica. 

Por otro lado, durante el periodo de estudio, se estudiaron diferentes brotes de 

salmonelosis desarrollados por S. Choleraesuis en fincas de cría de jabalíes, observándose 

en todos ellos cuadros septicémicos, con una clínica y unas lesiones compatibles con este 

hecho, presentando en todos los casos una elevada morbilidad y mortalidad. Hemos 

constatado la presencia de relaciones clonales entre aislados obtenidos en fincas 

adyacentes, si bien circunstancialmente también hemos observado este hecho en fincas 

alejadas entre sí, lo que parece indicar la implicación de otros factores como el comercio 

de animales o la vehiculación a través de suministros, en la circulación de clones entre 

explotaciones. En cuanto a las resistencias antimicrobianas, un 75.2% de los aislados 
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obtenidos presentaron algún tipo de resistencia, mientras que un 15,7% se consideraron 

multirresistentes, siendo las resistencias a las sulfonamidas y a la estreptomicina las más 

frecuentes, en concordancia con los genes más numerosos detectados que fueron sul1 y 

strA. La presencia de genes de resistencia asociados a elementos de movilidad se detectó 

en un 5.8% de los aislados procedentes de jabalíes, y en un 41.6% de los de cerdos, 

asociados mayoritariamente a los serotipos Typhimurium y Choleraesuis. Aunque un 

38.8% de los aislados de jabalíes presentaron replicones plasmídicos, no hemos podido 

constatar el intercambio de genes de resistencia a través de estos elementos genéticos 

móviles con el cerdo, especie con la que comparte un mismo ecosistema. Por último, al 

estudiar el efecto de diferentes medidas de manejo sobre las resistencias antimicrobianas 

de los aislados de Salmonella spp. en jabalíes, se observó que la agrupación temporal de 

individuos provocada por la suplementación alimenticia en fincas con vallado perimetral se 

correlacionaba positivamente con el número de resistencias de los aislados. 

En conclusión, podemos decir que el jabalí representa un importante reservorio 

de cepas patógenas de Salmonella, frecuentemente asociadas a genes de resistencia 

antimicrobiana, que pueden ser fácilmente transferidas al ganado doméstico y en última 

instancia al género humano, con importantes repercusiones clínicas y sanitarias, y que 

además pueden comprometer la eficacia de las distintas estrategias terapéuticas 

establecidas, siempre bajo un concepto “One Health” de la salud. 
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II. ABREVIATURAS 

ADN: Ácido Desoxirribonucleico. 

AEMPS: Agencia Española de Medicamentos y Productos Sanitarios. 

Agar XLD. Agar xilosa lisina desoxicolato. 

AMP: Ampicilina. 

ARN: Ácido Ribonucleico. 

ARNr: Ácido Ribonucleico Ribosómico. 

BLEE: Betalactamasas de Espectro Extendido. 

CATs: Cloranfenicol Acetil Transferasas. 

CDC: Centers for Disease Control and prevention (Centros para la prevención y el control 

de enfermedades. EEUU). 

CHL: Cloranfenicol. 

CG: Casetes Génicos. 

CLSI: Clinical and Laboratory Standards Institute. Instituto de Estándares Clínicos y de 

Laboratorio. 

Col: Colistina. 

CTX: Cefotaxima. 

DHFR: Dihidrofolato Reductasa. 

DHPS: Dihidropteroato Sintasa. 

DOX: Doxiciclina. 
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Prevención y Control de Enfermedades). 
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ENR: Enrofloxacina. 

GLM: Ganglio Linfático Mesentérico. 
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GLS: Ganglio Linfático Submandibular. 

GMN: Gentamicina. 

GRI: Genetic Resistance Index. 

ha: Hectárea (10000 metros cuadrados). 

Ig: Inmunogobulina. 

kb: Kilobases. 

LPS: Lipopolisacárido. 

mcr: Mobilized Colistin Resistance (Resistencia a la colistina movilizada) 

MR: Multirresistencia. 

MITERD: Ministerio para la Transición Ecológica y el Reto Demográfico. 

NA: Noradrenalina. 

NEO: Neomicina. 

OECD: Organización para la Cooperación y el Desarrollo Económicos. 

OMS: Organización Mundial de la Salud. 

PABA: Para-aminobenzoic Acid (Ácido para-aminobenzoico) 

PBP: Penicillin-Binding Protein (Proteína fijadora de penicilina). 

PCR: Polimerase Chain Reaction (Reacción en cadena de la polimerasa). 

PCV-2: Porcine Circovirus Type 2 (Circovirus Porcino Tipo 2). 

PFGE: Pulsed Field Gel Electrophoresis (Electroforesis en gel de campo pulsado). 
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QRDR: Quinolone Resistance-Determining Regions (Regiones determinantes de 

resistencia a las quinolonas) 

RAM: Resistencia Antimicrobiana. 

SPI: Salmonella Pathogenicity Island (Isla de patogenicidad de Salmonella). 

spp: Especies. 

STR: Estreptomicina. 

SUL: Sufonamida. 

SXT: Sulfametoxazol. 

TET: Tetraciclina. 

UFC: Unidades Formadoras de Colonias. 

v. gr.: Verbi gratia (Verbigracia, Por ejemplo) 

WGS: Whole Genome Sequencing (Secuenciación de genoma completo). 

WHO: World Heath Organization (Organización mundial de la salud). 

XNL: Ceftiofur. 
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III. INTRODUCCIÓN 

1. LA EXPLOTACIÓN CINEGÉTICA COMO ALTERNATIVA AL MODELO DE 
GANADERÍA TRADICIONAL 

En las últimas décadas hemos asistido a un progresivo abandono de los modelos 

tradicionales de explotación agrícola y ganadera en el medio rural, sobre todo en aquellas 

zonas en las que estas prácticas eran escasamente productivas. Debido a ello, se han 

promovido distintas políticas en el ámbito europeo y nacional encaminadas a diversificar 

las actividades de estas zonas, favoreciendo el aprovechamiento de recursos económicos 

alternativos que hagan factibles el mantenimiento de las sociedades rurales que de ellas 

dependían. La actividad cinegética supone uno de estos valiosos recursos (Caro et al., 

2014).  

La caza ha experimentado una gran evolución a lo largo de los años, pasando de 

ser una actividad puramente de subsistencia a tener un carácter marcadamente deportivo 

y lúdico en la actualidad. Del mismo modo, la conciencia social respecto a la necesidad de 

preservar el medio ambiente ha ido creciendo en los últimos tiempos, lo que ha suscitado 

desencuentros entre aquellos que abogan por la eliminación de toda actividad humana en 

el ámbito natural y los que defienden una conservación más integradora que permita 

compatibilizar el cuidado del medio ambiente con el desarrollo de actividades económicas 

que mantengan a los residentes de las zonas rurales (R. Perea, 2014). En este panorama, 

el sector cinegético está cobrando una gran importancia como dinamizador económico de 

las zonas rurales, contribuyendo directamente a la generación de riqueza y a la fijación de 

la población al medio (Andueza et al., 2018). 

Económicamente, el sector cinegético conlleva asociado un importante volumen 

de negocio. En 2018 se llevó a cabo un estudio en el que se estimó que todo el sector 

generaba un total de más de 6475 millones de euros y 187000 puestos de trabajo, cifras 

que suponen una gran inyección económica para las comarcas en las que se llevan a cabo 

las acciones cinegéticas y que suelen coincidir con aquellas que han experimentado una 

mayor crisis dentro de los modelos tradicionales de explotación ganadera (Andueza et al., 

2018). 

Además de su rendimiento económico, la caza genera otra serie de beneficios 

menos tangibles, pero de importancia capital, en los ecosistemas en los que se desarrolla 
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(Arroyo et al., 2013; Caro et al., 2014). En primer lugar, la actividad cinegética supone 

un sistema de control para algunas especies sobreabundantes, como puede ser el 

ungulado silvestre Sus scrofa, el jabalí. Las elevadas densidades de este animal en 

determinadas zonas provocan fenómenos de sobrepastoreo y desertización (Bañares A. 

et al., 2004), y además pueden suponer una amenaza para la nidificación de algunas aves 

(Antonio J Carpio et al., 2014). El control de estas especies también supone una 

disminución del riesgo que supone el ser reservorios a largo plazo de enfermedades 

infectocontagiosas tales como la tuberculosis, brucelosis o salmonelosis (Gortázar et al., 

2007). Por otro lado, el mantenimiento de unas densidades óptimas de las especies 

cinegéticas en cada zona contribuye al equilibrio entre plantas leñosas y herbáceas y 

permite una correcta dinámica forestal (R. Perea, 2014). 

En lo que respecta al jabalí, su importancia dentro del sector cinegético se ha visto 

incrementada en los últimos años, representando en la actualidad la primera especie de 

caza mayor por número de capturas (Garrido, 2012; MITERD, 2019). La necesidad de 

tener cotos con altas densidades de animales ha inducido a la aparición de nuevos 

modelos de gestión/explotación de fincas cinegéticas que adoptan, en mayor o menor 

medida, sistemas tradicionales de explotación ganadera. Hay que tener en cuenta que 

ciertas medidas de gestión pueden tener implicaciones de distinta índole, tanto para las 

especies cinegéticas como para otras con las que comparten un determinado ecosistema 

y los recursos que se generan, por lo que una buena gestión de los cotos y de las especies 

cinegéticas es esencial para la conservación de la biodiversidad (Arroyo et al., 2013). 

1.1. El jabalí como sujeto de explotación cinegética 

El jabalí (Sus scrofa) es un mamífero salvaje antecesor del cerdo doméstico, 

perteneciente a la Familia Suidae e integrada en el Orden Artiodactyla (Lipowski, 2003) 

(Fig. 1). Las 8 especies que componen el género Sus se localizan principalmente en Asia, 

aunque el jabalí eurasiático muestra un área de distribución histórica más amplia, que 

incluye Europa y el Norte de África (Rosell, 2001). Se trata de un animal de tamaño 

mediano, con un dimorfismo sexual poco marcado. Los machos son un 5-10% más 

grandes que las hembras y tienen el cráneo más largo. En los machos resulta evidente el 

tamaño que adquieren los caninos, cuyo desarrollo en longitud es prácticamente constante 
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a lo largo de toda su vida, con un ritmo de crecimiento cercano a los 3 milímetros anuales 

(P. Fernandez-Llario, Mateos-Quesada, Patricio, 2003). 

En cuanto a su carácter trófico, el jabalí se puede considerar un omnívoro perfecto, 

capaz de alimentarse tanto de plantas como de materia de origen animal, predominando 

la dieta de tipo vegetal. De forma general, aunque la mayor parte de la dieta en verano e 

invierno está compuesta por raíces de especies herbáceas, e invertebrados en primavera, 

en otoño es especialmente frecuente el consumo de frutos de diversas especies, sobre 

todo los procedentes de la encina (Quercus ilexa), el alcornoque (Quercus suber), el roble 

(Quercus robur) y el madroño (Arbutus unedo) (Fernández-Llario, 2006). La 

alimentación de procedencia animal es poco importante aunque habitual, siendo los 

caracoles y las lombrices de tierra los recursos más apreciados, no desdeñando en 

ocasiones los aportes de carroña como complemento proteico (Gortázar et al., 2006). 

La estructura social de las poblaciones de jabalíes tiene como unidad básica el 

grupo matriarcal compuesto por una o varias hembras acompañadas de sus jabatos y 

liderado por la hembra de mayor edad. En estos grupos se establecen estrechos vínculos 

sociales entre sus integrantes produciéndose comportamientos de adopción de camadas 

por parte de una hembra integrante del grupo, en caso de la muerte de la madre (Janeau 

et al., 1988), o de agregaciones de jóvenes machos que abandonan sus grupos 

matriarcales por la presión ejercida por los machos adultos, manteniéndose aislados 

Fig. 1: Jabalíes en libertad 
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durante la mayoría del año, aunque durante el periodo de celo pueden acercarse a los 

grupos de hembras y crías y desplazar de ellos a los jóvenes machos menores de un año 

(Fernández-Llario, 2006). El periodo de celo empieza en el mes de octubre y puede 

alargarse hasta enero, aunque está notablemente influido por la cantidad de recursos 

naturales disponibles en cada momento (P. Fernandez-Llario & Mateos-Quesada, 1998). 

Tiene lugar una vez al año y dura aproximadamente unos 21 días, produciéndose 

continuas luchas entre los machos con el fin de ser los predominantes en la cubrición 

(Étienne, 2004). 

Los jabalíes concentran su actividad durante el periodo vespertino y la noche, 

mientras que sus movimientos durante el día se restringen casi exclusivamente a moverse 

desde el área de descanso a su área de alimentación (Boitani et al., 1994; Johann et al., 

2020). No obstante, dependiendo de las condiciones ambientales o de otros factores, 

como la presión cinegética, los jabalíes pueden modular sus hábitos e incrementar sus 

periodos de actividad diurna (Colomer et al., 2021; Laguna et al., 2021). Este 

comportamiento hace que la observación directa de los animales sea complicada, aunque 

su actividad en la naturaleza produce muchos indicios que indican su presencia, como 

huellas y excrementos, rastros que identifican actividades de confort o de comunicación, 

bañas, árboles marcados y frotados, hozaduras y camas, así como la presencia de pelos 

en las vallas de separación de fincas (Rosell, 2001). 

Durante las últimas décadas, el jabalí ha experimentado un aumento de su 

población y distribución en Europa, incluyendo la Península Ibérica (Fruzinski, 1995; 

Leranoz, 1996; Massei et al., 2015). Aunque en España no existen estimaciones oficiales 

sobre su censo, los datos de capturas de especies cinegéticas recogidos en las estadísticas 

anuales de caza proporcionadas por el Ministerio para la Transición Ecológica y el Reto 

Demográfico muestran un continuo crecimiento en el número de jabalíes abatidos en 

acciones cinegéticas. En los últimos 10 años, el número de capturas de esta especie casi 

se ha triplicado, pasando de los 136.356 en 2009 a 385.726 jabalíes abatidos en 2019 

(MITERD, 2019). Si a este dato además se le suma que el número de licencias de caza 

ha tenido una tendencia inversa al número de capturas en ese mismo periodo, 

descendiendo desde 1.032.242 hasta 743.650 (MITERD, 2019), es lógico pensar que 

la población de jabalíes en España está experimentando un importante crecimiento. La 

caza es la principal causa de mortalidad del jabalí en toda Europa, incluso en aquellas 
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regiones donde esta especie aún tiene un importante número de depredadores naturales, 

como el lobo (Velickovic et al., 2016). En regiones como la península ibérica, donde la 

población de lobos no es especialmente abundante, su efecto regulador sobre la población 

de jabalíes no es significativo, más si tenemos en cuenta la elevada presencia de otras 

presas por las que este carnívoro muestra una mayor apetencia, como es el caso de los 

ciervos o los corzos (Figueiredo et al., 2020). La expansión demográfica del jabalí lleva 

aparejada una colonización de zonas en las que antes su presencia era escasa (Massei et 

al., 2015; Sarasa, 2013). Su elevada capacidad de adaptación a diferentes hábitats hace 

que grupos de esta especie se desplacen sin mayores problemas desde zonas costeras 

hasta zonas de alta montaña, en función de las condiciones de disponibilidad de alimento, 

agua y zonas tranquilas donde poder ocultarse (Colomer et al., 2021; Fernández-Llario, 

2006; Johann et al., 2020). También se desplazan de acuerdo a su capacidad de 

aprovechar recursos antropogénicos, como basureros o contenedores en zonas urbanas 

y periurbanas, lo que lleva aparejado un incremento de las interacciones con personas o 

animales domésticos y un riesgo de transmisión de patógenos (Fernandez-Aguilar et al., 

2018). Su elevada versatilidad ha hecho que incluso hayan comenzado a producirse 

adaptaciones fenotípicas a estos nuevos hábitats en los jabalíes de zonas periurbanas 

(Castillo-Contreras et al., 2021; Rosell, 2001). Además de por su citada adaptabilidad, el 

aumento poblacional se ha debido a su buena capacidad reproductora, fruto de tres 

factores fundamentales: la precocidad a la que alcanza la madurez sexual 

(aproximadamente en el macho a los 8 meses y en la hembra al año), su gestación 

relativamente corta (120-130 días) y su elevada media de crías por camada (3.3-5.3 

fetos/camada) (Massei et al., 2015; Rosell, 2001). 

1.2. Modelos de gestión cinegética para la explotación del jabalí en España. 

En los últimos años se ha experimentado un aumento en la demanda de cotos de 

caza con elevadas densidades de jabalíes. Esta circunstancia ha favorecido la aparición de 

nuevos modelos de explotación para este animal. Para que las poblaciones cinegéticas 

cubran las expectativas de los cazadores y resulten además económicamente rentables 

para los propietarios y gestores de las fincas, es necesario gestionar el hábitat y las 

especies que en él se explotan, y para ello se recurre a varios mecanismos como pueden 

ser la siembra de cultivos y pastos como fuente de alimento, el aporte directo de agua y 

alimento, el control de depredadores, el establecimiento de tratamientos sanitarios frente 
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a enfermedades, o la suelta de individuos procedentes de otros lugares (Caro et al., 

2014). Esto ha dado lugar a una evolución en los sistemas de explotación del jabalí en 

numerosas fincas situadas en la mitad suroccidental de la península Ibérica, creando 

modelos de explotación más eficientes para la cría de esta especie. El cambio ha consistido 

principalmente en una mayor intervención tendente a aumentar las densidades de la 

especie, intensificando su manejo y utilizando cerramientos cinegéticos para independizar 

cada unidad de gestión del entorno. Dependiendo del grado y el tipo de intervención, las 

modalidades de explotación pueden clasificarse en tres grupos: Fincas abiertas (Sistema 

extensivo), Fincas cerradas (Sistema mixto: intensivo-extensivo) y granjas o núcleos 

cinegéticos. 

En las fincas abiertas, la población natural de jabalíes se regula en función de los 

recursos naturales que ofrece el hábitat donde se desarrollan. En este tipo de 

explotaciones, la población animal que es objeto de aprovechamiento cinegético se 

encuentra formando parte de la comunidad faunística de un ecosistema en el que se 

encuentra en equilibrio (Carranza, 1999). Esta forma de explotación es la que presenta 

menor intervención humana. Por otro lado, las fincas cerradas suelen estar organizadas 

en dos partes: una de menor superficie, dedicada a la cría intensiva de los animales recién 

nacidos; y otra parte más extensa a la que pasan los animales jóvenes, donde se 

desarrollan hasta alcanzar la madurez y convertirse en “trofeos de caza” (Carranza, 1999). 

En este sistema de explotación son muy comunes los llamados “cercones” (superficies 

que no suelen sobrepasar las 500 ha) (Fig. 2) donde los jabalíes se mantienen de forma 

artificial en densidades que suelen superar los 50 individuos/100 ha (Rosell, 2001). A su 

vez, las fincas cerradas pueden ser con manejo o sin manejo, dependiendo de si se actúa 

o no sobre los individuos de esa explotación. Las medidas de manejo más comúnmente 

aplicadas son la suplementación alimenticia y/o de agua, el manejo por lotes en diferentes 

cercas y/o la aplicación de tratamientos sanitarios (Desparasitaciones, vacunas…) 

(Gonçalves Blanco, 2017). Por último, las granjas cinegéticas se definen en la Ley 

14/2010, de 9 de diciembre, de caza de Extremadura, como “…aquellas explotaciones 

industriales, autorizadas como núcleos zoológicos por el órgano competente en la materia, 

dedicadas a la producción de especies cinegéticas mediante su confinamiento en 

instalaciones habilitadas al efecto con la finalidad de su comercialización vivas o muertas 

o autoabastecimiento”. En este caso los animales no se crían inmersos en un ecosistema 
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natural, sino que una determinada extensión de terreno se dedica exclusivamente a esta 

actividad, como ocurre en el caso de cualquier otra granja de animales domésticos. 

1.3. Consecuencias de la interacción del jabalí con otras especies. 

El aumento en la densidad de las poblaciones de jabalí debido a su crecimiento 

natural o a su cría en explotaciones cinegéticas, conjuntamente con su expansión territorial, 

ha propiciado un incremento en la frecuencia de interacciones entre este animal y otras 

poblaciones animales, incluyendo al hombre, generando en este último caso situaciones 

de verdadera alarma social (J. L. Guerra, 2021; Meng et al., 2009). Ello se relaciona con 

la frecuente implicación de jabalíes en accidentes de tráfico, ataques a personas, animales 

domésticos y bienes urbanos o privados (Casas, 2008). 

El aumento de las densidades de población de algunas especies cinegéticas puede 

provocar graves alteraciones del ecosistema. Está demostrado que, en épocas 

desfavorables, donde la vegetación herbácea escasea, los jabalíes, cérvidos y bóvidos 

recurren al ramoneo para completar su alimentación. En aquellas zonas donde la densidad 

de estos animales es alta, se llegan a producir cambios en la composición específica de 

las comunidades leñosas debido a las preferencias de estos animales por especies como 

los madroños, las encinas, los acebuches, etc. Este hecho hace que otras especies leñosas 

menos apetecibles, como pueden ser el romero, el cantueso o el tomillo, con compuestos 

aromáticos o alcaloides en su composición, reemplacen a las especies anteriores. Dado 

Fig. 2: Jabalíes en un cercón 
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que las plantas favorecidas (las no consumidas) reemplazan a otras con mayor valor 

ecológico, se produce un retroceso a etapas primitivas colonizadoras, rompiendo la 

dinámica natural que favorece el mantenimiento de áreas boscosas (Ramón Perea et al., 

2014). Por otro lado, la intensificación de los cotos de caza suele acompañarse con 

frecuencia de la instalación de vallados perimetrales que dan lugar a una fragmentación 

del paisaje, impidiendo el movimiento libre de individuos y limitando las posibilidades de 

reproducción entre distintas poblaciones, con la consecuente pérdida de variabilidad 

genética (Caro et al., 2014). 

Otra de las consecuencias de la intensificación de la gestión cinegética es que los 

individuos liberados pueden favorecer la introducción de nuevos parásitos y enfermedades 

al medio y modificar las características genéticas de las poblaciones receptoras, pudiendo 

ser perjudicial para la biodiversidad. Por lo tanto, si se llevan a cabo medidas de gestión 

inadecuadas se podría dar lugar a efectos ecológicos no deseados, mermando la calidad 

de las poblaciones de especies cinegéticas y no cinegéticas, así como la calidad de los 

hábitats naturales (Caro et al., 2014). 

Además de las mencionadas consecuencias sociales y ecológicas, las altas 

densidades de jabalíes acarrean una serie de inconvenientes de índole sanitaria originados 

fundamentalmente por el aumento de las interacciones con otras especies o por la 

debilidad inmunitaria derivada de la escasez de recursos y la elevada competencia por 

ellos (Halli et al., 2012; Ruiz-Fons et al., 2006). Además, en el caso de las explotaciones 

cinegéticas esta situación puede agravarse por la escasa higiene, la mezcla de animales 

de distintos orígenes y edades y el estrés que genera en ellos cualquier tipo de manejo. A 

los factores anteriores se les suele sumar además el hecho de que los ganaderos 

responsables de estas explotaciones carecen en muchos casos de la experiencia y 

conocimientos necesarios para la cría de esta especie, y tienden a desarrollar un tipo 

tradicional de explotación, especialmente inadecuado tanto desde el punto de vista 

zootécnico como sanitario. Estos sistemas someten a los animales a condiciones 

medioambientales y zootécnicas para las que no están adaptados ni fisiológica ni 

inmunitariamente, lo que da lugar a la aparición de enfermedades similares a las descritas 

en explotaciones de cerdo doméstico, pero con cuadros patológicos de especial virulencia 

o con características particulares, habiéndose descrito altas mortalidades en el jabalí por 

patógenos típicos de porcino doméstico como Erysipelothrix rhusiopathiae (Risco et al., 
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2011) o Pasteurella multocida (D. Risco, P. Fernandez-Llario, J. M. Cuesta, et al., 2013), 

o cuadros patológicos de mayor gravedad en jabalíes coinfectados por Micobacterium 

bovis y el circovirus porcino tipo 2 (D Risco et al., 2013). 

Además de su papel como sujeto pasivo de enfermedades, el jabalí es una especie 

reconocida como reservorio de numerosos agentes patógenos susceptibles de transmitirse 

a otros animales salvajes, a los animales domésticos y también al ser humano. Así, existe 

una gran cantidad de estudios que confirman que los jabalíes son portadores de 

importantes agentes zoonósicos, entre los que destacan bacterias como Salmonella spp., 

Brucella spp, Yersinia enterocolotica, Y. pseudotuberculosis, E.coli O157:H7, Listeria 

monocytogenes, Campylobacter spp., y Chlamydia spp. entre otras (Cano-Manuel et al., 

2014; Diaz-Sanchez et al., 2013; Kreizinger et al., 2014; N. Navarro-Gonzalez, Casas-

Díaz, et al., 2013; Sanno et al., 2014; Wacheck et al., 2010); virus como el de la hepatitis 

E (Kaba et al., 2010); o parásitos como Trichinella spp. (Gamito-Santos et al., 2009) y 

Toxoplasma gondii (Calero-Bernal et al., 2013). Además, también se ha descrito que el 

jabalí actúa de reservorio de virus causantes de ciertas enfermedades muy importantes 

que afectan al cerdo doméstico, tales como la peste porcina africana, peste porcina clásica 

y enfermedad de Aujeszky (Gortázar et al., 2007; Meng et al., 2009). Existen igualmente 

estudios que demuestran la presencia de Mycobacterium bovis en jabalíes y en especies 

salvajes que cohabitan con él, como el ciervo o el gamo, suponiendo también por tanto 

un problema sanitario para la fauna salvaje (García-Jiménez et al., 2013). Por tanto, una 

inadecuada gestión en explotaciones de jabalí puede tener importantes consecuencias 

sanitarias para la población humana, los animales domésticos y el ecosistema en que se 

ubiquen dichas explotaciones (Meng et al., 2009; Wacheck et al., 2010).  

Partiendo de animales infectados, la principal vía de transmisión al género humano 

la constituye el consumo de carne procedente de canales contaminadas durante su 

procesado (Van Campen & Rhyan, 2010). Dicha contaminación puede deberse a unas 

malas condiciones de evisceración o también ser provocada en la misma acción cinegética 

a consecuencia del disparo, si éste afectara al paquete intestinal (Diaz-Sanchez et al., 

2013; Türck, 2008). Algunos estudios confirman que en el 61% de los jabalíes analizados 

se ha encontrado al menos un patógeno alimentario (Wacheck et al., 2010), entre los 

que figuran Salmonella choleraesuis y otras serovariedades de esta especie. Este hecho 

justifica la importancia de la inspección veterinaria post mortem de las canales y del 
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asesoramiento a los cazadores y a las personas que preparan y consumen dicha carne, 

como medidas esenciales para reducir el riesgo de contagio a los humanos y a los cerdos 

domésticos (Methner et al., 2010). 

Además del consumo de carne de jabalíes abatidos en acciones cinegéticas, otras 

vías de contagio las constituyen el contacto directo con materiales contaminados por 

excreciones de estos animales, o el consumo de agua o alimentos contaminados por las 

excretas procedentes de esta especie (Wacheck et al., 2010). Las interacciones entre 

humanos y jabalíes se incrementan día a día debido a la colonización de zonas periurbanas 

por parte de estos animales en busca de fuentes fáciles de comida, como son los 

contenedores de basura o zonas ajardinadas (N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 

2013). 

En cuanto a la posible transmisión de enfermedades al ganado doméstico o a 

otras especies silvestres, cabe decir que puede verse favorecida por ciertas prácticas de 

manejo que promueven la agrupación de individuos de diferentes especies. Es lo que 

ocurre, por ejemplo, con la colocación de bebederos y comederos en zonas concretas de 

la finca (Fig. 3), ya que al ser puntos de encuentro para una gran variedad de animales 

(roedores, zorros, aves y ungulados) que comen y defecan en el mismo lugar de 

alimentación y sobre todo en casos de alta densidad (L. Castillo et al., 2011), se 

incrementa el riesgo de que se produzcan infecciones (Sanno et al., 2014). 

Sin embargo, del mismo modo que el jabalí puede suponer un riesgo sanitario 

para las poblaciones humanas o animales con las que contactan, los jabalíes pueden verse 

afectados por patologías provenientes de las granjas domésticas de su entorno. Además, 

como se mencionaba al comienzo de este apartado, el tipo de manejo al que estén 

sometidos los animales determinará en gran medida el curso clínico de estas 

enfermedades. Este hecho se constata en estudios comparativos realizados entre animales 

de vida libre, animales con cierto grado de manejo, y animales con un manejo muy 

intensificado, destacando que a mayor intensificación en la explotación de los jabalíes, 

mayores seroprevalencias de ciertas enfermedades son encontradas (Joaquin Vicente et 

al., 2004), constatándose además que el incremento de granjas de jabalíes en Europa 

puede incrementar el riesgo de exposición de estos animales a algunas infecciones virales 

(Halli et al., 2012). 
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Por último, un tema de gran actualidad, de suma importancia para la salud pública, 

y también con graves repercusiones ecológicas, son las resistencias antimicrobianas 

encontradas en animales salvajes. Diversos estudios confirman que los jabalíes podrían 

albergar genes de resistencia antimicrobiana similares a los encontrados en bacterias de 

origen humano, lo que podría indicar una posible circulación de estos genes entre las dos 

especies (Patricia Poeta et al., 2007; Patrícia Poeta et al., 2009). En el caso concreto del 

jabalí, debido a su carácter omnívoro y como consecuencia de su gran potencial de 

dispersión y en relación con su extraordinaria rusticidad, los animales van acumulando a 

lo largo de su vida los distintos microorganismos que circulan en un determinado 

ecosistema, así como las resistencias antimicrobianas asociadas a ellos, convirtiéndose así 

en un extraordinario reservorio a largo plazo y un buen indicador de la salud de un 

determinado ecosistema (N. Navarro-Gonzalez et al., 2012). Una parte de dichas 

resistencias puede haberse seleccionado tras la utilización directa de antibióticos en estos 

animales, bien como medidas terapéuticas o profilácticas, siendo esta práctica cada vez 

más frecuente debido a la propia intensificación de la gestión cinegética. La otra parte de 

la generación de resistencias antimicrobianas en estos animales podría relacionarse con el 

contacto directo o indirecto con el ganado doméstico (N. Navarro-Gonzalez et al., 2012), 

o las poblaciones humanas o sus residuos debido al acercamiento de jabalíes a los núcleos 

Fig. 3: Agrupación de jabalíes de diferentes edades en un comedero 
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periurbanos (Klose et al., 2014). Una tercera vía, presente mayoritariamente en aquellas 

poblaciones que no han tenido un contacto previo con especies domésticas y que no han 

sido sometidas a ningún tipo de medida de manejo o terapéutica, podría corresponder a 

la transmisión directa de estas resistencias desde reservorios medioambientales telúricos 

(Larsson & Flach, 2021). 
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2. GÉNERO SALMONELLA 

2.1. Características generales y taxonomía del género Salmonella 

El género Salmonella se ubica dentro de la Familia Enterobacteriaceae. Sus 

miembros son bacilos cortos Gram-negativos, intracelulares facultativos y generalmente 

móviles por la presencia de flagelos perítricos (excepto S. Gallinarum y S. Pullorum) (Jajere, 

2019). Bioquímicamente son anaerobios facultativos no fermentadores de la lactosa, 

excepto S. enterica subsp. arizonae y S. enterica subsp. diarizonae. La mayoría de los 

serotipos utilizan citrato como única fuente de carbono, a excepción de algunos serovares 

como S. Choleraesuis, S. Typhi, and S. Paratyphi A (Popoff & Le Minor, 2005). Las 

bacterias de este género no presentan cápsula y no son esporuladas. Además, contienen 

endotoxinas y son capaces de producir exotoxinas. Su hábitat natural es el tracto 

gastrointestinal de mamíferos, reptiles, aves e insectos, aunque también se encuentran 

presentes en el agua y en el medio ambiente a consecuencia de contaminación con 

excrementos, y en los alimentos derivados de los animales portadores (Markey et al., 

2013). 

Las salmonelas no son organismos que 

presenten elevadas necesidades metabólicas, ya que 

pueden crecer y multiplicarse en diversas condiciones 

ambientales fuera del hospedador (Jajere, 2019)(Fig. 

4). La mayoría de los serotipos crecen en un amplio 

rango de temperaturas, desde 5 a 45ºC, aunque su 

temperatura óptica de crecimiento está comprendida 

entre 35 y 37ºC. Sin embargo, algunos serotipos pueden 

crecer a temperaturas inferiores (2-4ºC) o superiores 

(54ºC) (Pui et al., 2011). También son capaces de 

sobrevivir en un amplio rango de pH, entre 4 y 9, aunque 

crecen mejor a pH neutro. El valor óptimo de actividad de agua para su multiplicación es 

de 0,995 aunque pueden crecer en alimentos con valores inferiores a 0,94 (Jajere, 2019). 

Sin embargo, el microorganismo puede ser inactivado fácilmente utilizando desinfectantes 

comunes como compuestos clorados, iodados y fenoles. 

Fig. 4: Crecimiento de Salmonella 
spp. en agar XLD 
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Una de las claves del éxito de Salmonella es su ubicuidad, pudiendo vivir en 

ambientes muy diversos y persistir durante largos periodos de tiempo, desde meses hasta 

años si las condiciones son adecuadas, caracterizándose además por una gran capacidad 

de adaptación, lo que le permite infectar un amplio rango de hospedadores (Schwartz, 

1999). Sin embargo, a pesar de que hay más de 2500 serotipos de Salmonella, hay 

serovariedades que se encuentran preferentemente adaptadas a una especie hospedadora 

en concreto. Este hecho da pie a clasificar, desde un punto de vista epidemiológico, a las 

serovariedades de este género en tres categorías diferentes (Kingsley & Bäumler, 2000): 

- Serovariedades específicas de hospedador, como S. Typhi en el hombre o S. 

Abortusovis en ovejas. 

- Serovariedades adaptadas a un hospedador, que en algunos casos se pueden aislar 

en otros hospedadores, como S. Choleraesuis, adaptada a los cerdos pero que 

también ha sido descrita en infecciones graves en el hombre. 

- Serovariedades ubicuas que no están adaptadas a ningún hospedador específico, 

como S. Typhimurium, que causa enfermedad en varias especies de animales. 

La nomenclatura de este género sigue siendo un tema sujeto a controversia 

debido a la existencia de varios sistemas de que inconsistentemente han divido el género 

en especies, subespecies, subgéneros, grupos, subgrupos y serotipos. Actualmente el 

género Salmonella se subdivide en dos especies: Salmonella bongori (sin trascendencia 

clínica ni subespecies) y Salmonella entérica (Tabla 1). Esta última especie, a su vez, 

engloba seis subespecies que se distinguen bioquímicamente entre sí: I enterica; II 

salamae; IIIa arizonae; IIIb diarizonae; IV houtenae y VI indica. El símbolo romano V se 

reserva para los serotipos de S. bongori (Brenner et al., 2000; Le Minor & Popoff, 1987; 

Popoff & Le Minor, 2001). Se considera que más del 95% de las salmonelas aisladas en 

humanos enfermos y las obtenidas en animales homeotermos pertenecen a la subespecie 

entérica, mientras que las otras cinco subespecies y la especie S. bongori suelen afectar 

a animales poiquilotermos (Grimont & Weill, 2007). 
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Tabla 1: Número de serovares y principales hábitats de cada especie y subespecie del género 
Salmonella (Issenhuth-Jeanjean et al., 2014) 

Especie / Subespecie Serovares Hábitat 
S. enterica subsp. enterica (I) 1586 Animales homeotermos 
S. enterica subsp. salamae 
(II) 

522 Animales homeo/poiquilotermos y medio 
ambiente 

S. enterica subsp. arizonae 
(IIIa) 

102 Animales poiquilotermos y medio ambiente 

S. enterica subsp. diarizonae 
(IIIb) 

338 Animales poiquilotermos y medio ambiente 

S. enterica subsp. Houtenae 
(IV) 

76 Animales poiquilotermos y medio ambiente 

S. enterica subsp. indica (VI) 13 Animales poiquilotermos y medio ambiente 
S. bongori (V) 22 Animales poiquilotermos y medio ambiente 
TOTAL 2659  

Las salmonelas poseen una amplia variedad de determinantes antigénicos en la 

pared celular y en los flagelos, gracias a los cuales se hace posible su clasificación e 

identificación en serogrupos, serotipos o serovariedades. Es por ello por lo que la 

serotipificación es una de las principales herramientas epidemiológicas en este género y 

referencia obligada para los estudios de salmonelosis. Para describir los serotipos de 

Salmonella se utiliza el esquema de Kauffmann-White y, actualmente, tanto la Organización 

Mundial de la Salud (OMS) como los laboratorios de referencia se basan en su 

clasificación. Recientemente se ha propuesto denominar a este sistema de clasificación 

esquema de fórmulas antigénicas de White-Kauffmann-Le Minor, ya que una gran parte 

de los serotipos descritos han sido identificados por Le Minor (Grimont & Weill, 2007). 

La fórmula antigénica se elabora teniendo en cuenta los diferentes antígenos presentes 

en la bacteria, como son antígenos de la pared (O), los flagelares (H) y los capsulares 

(K), estos últimos presentes únicamente en serovariedades muy invasivas, como S. Typhi, 

S. Paratyphi y S. Dublin. El antígeno O, o antígeno somático, es termoestable y 

corresponde a la capa más superficial de la membrana externa bacteriana, el 

lipopolisacárido (LPS), constituido por distintas combinaciones de oligosacáridos unidos 

al lípido A. Este antígeno es la base de la clasificación y, de hecho, algunas cepas con 

defectos en la síntesis de estos oligosacáridos se denominan cepas “rugosas” y no pueden 

serotipificarse. Los antígenos H están determinados por proteínas flagelares, o flagelinas, 

y son termolábiles. La mayoría de las cepas de Salmonella poseen dos genes que codifican 

para dos tipos distintos de flagelina, lo que da lugar a dos variantes del antígeno H: H1, 
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específica y característica del serotipo; y H2, no específica ya que puede ser común a 

varios serotipos). De esta manera, cada uno de los serotipos (serovares o serovariedades) 

es una combinación única de un antígeno somático, un antígeno flagelar de fase 1, y un 

antígeno flagelar de fase 2 (O:H1:H2) (Chattaway et al., 2021). Cada uno de estos 

antígenos puede presentar varios componentes en la misma bacteria, por lo que en este 

sistema de nomenclatura se separan los diferentes antígenos con dos puntos (:) y los 

componentes de cada antígeno mediante comas. La nomenclatura para cada antígeno es 

la siguiente: el antígeno O se denomina con números arábigos; el H1 con letras de la a a 

la z, a excepción de la j; y los antígenos H2 se identifican con números del 1 al 12 y letras 

de la e a la z (en caso de necesitarse más combinaciones para denominar los antígenos 

H2, se añaden subíndices a la letra z, desde el 1 al 83). Por ejemplo, el serovar 9,12:g,m:- 

de la especie S. entérica subsp. enterica presenta los componentes 9 y 12 del antígeno 

O, los componentes g y m del H1 y no presenta antígeno H2. No obstante, existen aislados 

denominados monofásicos que expresan solo una de las dos flagelinas, siendo naturales 

en algunas serovariedades y pudiendo aparecer en otras debido a la inactivación o falta 

de expresión del gen que codifica una u otra fase (Issenhuth-Jeanjean et al., 2014; Ryan 

et al., 2017). 

En el caso de los serovares pertenecientes a la subespecie enterica se admiten 

excepciones debido al arraigo histórico de algunos de sus nombres, no siendo necesario 

incluir la fórmula antigénica en su denominación. Tal es el caso de los serotipos 

Typhimurium o Choleraesuis. Además, dado que la subespecie enterica es la única que 

presenta serotipos con nombres propios, se admite la omisión de la subespecie en la 

nomenclatura de estos serovares. Así, S. enterica subsp. enterica serovar Typhimurium 

podría abreviarse como S. enterica serovar Typhimurium, Salmonella ser. Typhimurium o 

más simplemente S. Typhimurium (Grimont & Weill, 2007). 
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2.2. Epidemiología de Salmonella en jabalíes de Europa 

La importancia sanitaria de Salmonella, unida a la expansión demográfica que las 

poblaciones de jabalí han experimentado en el continente europeo en los últimos años, 

ponen de manifiesto la necesidad de conocer la prevalencia de esta bacteria en las 

diferentes regiones en las que el jabalí está presente. Los primeros estudios encaminados 

a conocer esta situación epidemiológica aparecen al principio de la década de los 2000 

(Vengust et al., 2006; Wahlstrom et al., 2003), incrementando claramente su número a 

partir del año 2010. La metodología aplicada en cada uno de los estudios no es 

homogénea, aunque la mayoría de ellos emplean muestras fecales procedentes de 

animales muertos en acciones cinegéticas para el aislamiento de las bacterias. Como 

puede observarse en la tabla 2, los datos de prevalencia son muy dispares entre las 

diferentes regiones estudiadas, lo que podría reflejar una muy diferente situación sanitaria 

de estas poblaciones en los diferentes países, aunque la falta de estandarización de 

protocolos de muestreo también puede aportar parte de esa variabilidad. Junto con los 

datos de prevalencia, en estos estudios suele determinarse también el serotipo de los 

aislados de Salmonella obtenidos. Estas dos informaciones son fundamentales como 

punto de partida para conocer la situación epidemiológica de una zona y poder plantear 

acciones de control o prevención que disminuyan el riesgo sanitario para animales de 

granja o para las personas. 
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Tabla 2: Datos de prevalencia y principales serotipos aislados en estudios llevados a cabo en 
jabalíes salvajes en Europa en los últimos 10 años (2011-2021) 

(*) Detección de Salmonella mediante PCR. GLM: Ganglios linfáticos mesentéricos. GLS: 
Ganglios linfáticos submandibulares.  

País Estudio Prevalencia Serotipo principal 
Alemania (Plaza-Rodriguez et al., 2020) Heces 2.4% (13/552) Enteritidis 

España (N. Navarro-Gonzalez, Casas-
Díaz, et al., 2013) Heces 5% (2/40) Anatum 

 (Mentaberre et al., 2013) Heces 47.2% (70/148) Meleagridis 

 (Diaz-Sanchez et al., 2013) 
Heces 0.3% (1/333) 
Canal 1.2% (4/333) 
Animales 0.8% (5/637) 

Typhimurium 

 (N. Navarro-Gonzalez et al., 
2012) Heces 30.8% (66/214) Meleagridis 

Italia (Piras et al., 2021) Heces 36.6% (32/90) 
GLM 17.8% (16/90) Abony 

 (Cilia et al., 2021) 

Heces 2.43% (7/278) 
Hígado 1.7% (5/278) 
Bazo 2.14% (6/287) 
Animales 4.18% 
(12/287) 

50:r:1:1,5,7 

 (S. Bonardi et al., 2021) 
GLM 7.8% (5/64) 
Canal 6.2% (5/64) 
Animales 15.6% (10/64) 

Enteritidis 

 (S. Bonardi et al., 2019) 

Heces 3.3% (6/189) 
GLM 15.9% (30/189) 
Animales 17.5% 
(33/189) 

Typhimurium 

 (Stella et al., 2018) 

Heces 7% (4/57) 
GLM 3.5% (2/57) 
Canal 0% (0/57) 
Animales 9.6% (6/62) 

Thompson 

 (Giorda et al., 2014) Hígado: 16/171 (9.3%) Subsp.diarizonae 
 (Zottola et al., 2013) Heces 10.8% (54/499) 42:z:1,5 
 (Chiari et al., 2013) Heces 24.8% (326/1313) Coeln 
 (Magnino et al., 2011) Heces 18.7 (441/2356) Coeln 
Portugal (Dias et al., 2015) Heces 4.8% (1/21) No estudiado 

 (M. Vieira-Pinto et al., 
2011) Heces 22.1% (17/77) Typhimurium 

Suecia (Sannö et al., 2018)* 

Heces 7.8% (7/90) 
GLM 10% (9/90) 
GLS 12% (3/25) 
Tonsilas 14.7% (20/136) 
Animales 26.7% (24/90) 

No estudiado 

 (Sanno et al., 2014)* 

Heces 1.1% (1/88) 
GLM 1.8% (1/56) 
Tonsilas 5.1% (9/157) 
Animales 3.4% (11/319) 

4,5:-:1,5 
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2.2.1. Mecanismos de transmisión y eliminación 

La presencia endémica de Salmonella en un determinado colectivo animal, 

además de relacionarse con la existencia de animales enfermos, se encuentra íntimamente 

ligada a la presencia de portadores inaparentes en ese colectivo. Los animales portadores 

de Salmonella tienen una gran importancia epidemiológica, puesto que son animales 

aparentemente sanos pero potenciales diseminadores de la bacteria. La dispersión 

bacteriana puede producirse a dosis bajas, de forma continua o intermitente, o incluso 

llevarse a cabo a dosis elevadas tras la reactivación de la infección en situaciones de estrés 

o inmunosupresión. Este fenómeno se relaciona con la capacidad de Salmonella para 

sobrevivir y multiplicarse en macrófagos y evadir la respuesta inmunitaria del hospedador 

(Haesebrouck et al., 2004). 

El contagio más frecuente en la salmonelosis es de tipo fecal-oral, vehiculado por 

el agua o alimentos (R.W. Griffith et al., 2006). Tras la entrada por vía oral, Salmonella es 

capaz de colonizar el tracto gastrointestinal y puede aparecer en las heces en un periodo 

de 30 minutos (H Scott Hurd, Gailey, et al., 2001). Durante la fase aguda de la 

enfermedad, los animales pueden llegar a eliminar hasta 106 UFC/g heces de S. 

Choleraesuis (Smith & Jones, 1967) o 107 UFC/g heces en el caso de S. Typhimurium 

(Gutzmann et al., 1976). Además, hay que tener en cuenta que S. Choleraesuis puede 

mantenerse viable en las heces hasta 13 meses (P.J. Fedorka-Cray et al., 1995), 

constituyendo un reservorio fundamental en la diseminación de la salmonelosis ya que a 

partir de él pueden irse infectando progresivamente todos los animales que permanezcan, 

visiten o se introduzcan en una zona contaminada (C. H. Chiu et al., 2004). Hay estudios 

que demuestran que, en condiciones naturales, los animales necesitan una dosis infectante 

mucho menor de este patógeno para llegar a enfermar. Así, se ha constatado que, si bien 

inoculaciones experimentales de 103 organismos no producen ningún efecto, animales no 

inoculados pero presentes en el mismo corral llegan a presentar la enfermedad con el 

tiempo. Este hecho parece indicar que la dosis y tal vez la virulencia, se magnifica tras 

sucesivos pases en distintos animales (J. Gray et al., 1996; Loynachan & Harris, 2005). 

Sin embargo, según otros autores, la eliminación fecal disminuye con el tiempo en 

intensidad, hasta convertirse en una eliminación intermitente (Beloeil et al., 2003; Wood 

et al., 1989). 
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Además del contagio fecal-oral, se puede establecer un contagio alternativo a 

través de las vías respiratorias mediante la inhalación de aerosoles o partículas de polvo 

contaminadas con Salmonella, invadiendo las tonsilas y los pulmones (P.J. Fedorka-Cray 

et al., 1995). A partir de aquí, pueden diseminarse muy rápidamente a otras localizaciones. 

Así lo demuestran Fedorka-Cray et al. (1995) en un estudio con cerdos 

esofagoectomizados, donde observan que, en muy pocas horas tras la infección por vía 

aerógena, las salmonellas colonizan el tracto digestivo y los ganglios linfáticos 

mesentéricos. Debido a esta mayor diseminación de la bacteria en el organismo, los signos 

clínicos y las lesiones microscópicas son más graves que las producidas cuando la vía de 

entrada es la digestiva (Gray et al., 1995), circunstancia que agrava el proceso e 

incrementa la importancia epidemiológica de esta vía. De hecho, algunos experimentos 

han puesto de manifiesto que este tipo de contagio puede ser incluso más frecuente que 

el oral (Clemmer et al., 1960), sobre todo en explotaciones de cría intensiva y durante 

los meses estivales, debido a la mayor sequedad ambiental (A. Baskerville & Dow, 1973; 

A. Baskerville, Dow, C., Curran, W. L., Hanna, J., 1973). En este contexto, los aerosoles 

formados y el polvo en suspensión, al vehicular Salmonella, pueden tener una importancia 

crucial en la transmisión y diseminación de la enfermedad en los colectivos (P.J. Fedorka-

Cray et al., 2000). 

2.2.2. Factores que influyen en la diseminación 

La alta densidad de animales, el estrés en el transporte y la concurrencia de 

alteraciones nutricionales o enfermedades infecciosas, son condicionantes que 

incrementan la diseminación por parte de los portadores y la susceptibilidad de los 

animales expuestos (Committee on Salmonella, 1969). En general se puede considerar 

que la mayoría de los brotes producidos se desarrollan como consecuencia de la 

reactivación del proceso en estos portadores subclínicos debido a la aparición de diversos 

factores estresantes que pueden facilitar la infección de los animales indemnes o bien 

reactivar a los reservorios asintomáticos convirtiéndolos en diseminadores activos de la 

infección (Wilcock, 1979). 

  



Introducción 

27 
 

2.2.2.1. Estrés 

Como se ha comentado anteriormente, el estrés es un factor clave en el desarrollo 

de la infección, ya que al incrementar el nivel de glucocorticoides y catecolaminas se reduce 

el número de monocitos y linfocitos circulantes. (Biondi, 1997; P. H. Jones et al., 2001; 

Morrow-Tesch et al., 1994). Las catecolaminas reducen la producción de ácido gástrico 

e incrementan la motilidad intestinal. Este aumento del pH facilita la pervivencia de 

Salmonella, incrementando el número de bacterias viables que pasan al intestino para su 

replicación (R.W. Griffith et al., 2006). Además, algunas bacterias, entre ellas Salmonella, 

son capaces de detectar el aumento de las catecolaminas circulantes y responden 

mediante un incremento de su tasa de crecimiento (Freestone et al., 2008; M.P. Stevens, 

2010). Así, se ha sugerido que la respuesta al estrés del sistema nervioso autónomo 

entérico libera norepinefrina desde las fibras simpaticomiméticas que inervan la pared 

intestinal, hormona que actúa directamente sobre Salmonella incrementado su viabilidad 

y tasa de crecimiento al favorecer la disponibilidad de Fe a partir de la transferrina y 

lactoferrina (Sandrini et al., 2010), y estimulando la expresión de determinados factores 

de virulencia relacionados con la síntesis de flagelos y el sistema de secreción tipo III 

(Pullinger et al., 2010). Todos estos factores contribuyen a la reactivación de Salmonella 

en los portadores subclínicos, incrementan su diseminación en las heces (Berends et al., 

1996; H. S. Hurd et al., 2002; Isaacson et al., 1999), y facilitan su paso desde el intestino 

a los ganglios linfáticos (Callaway et al., 2006). Este factor es especialmente 

condicionante en una especie silvestre como es el jabalí, cuando es criada en cautividad o 

en condiciones de semi-libertad. Las medidas de manejo empleadas en su cría implican 

restricciones de movimiento, presencia de humanos o agrupamientos forzados, inductoras 

todas ellas de estrés en animales salvajes (Morgan & Tromborg, 2007). 

2.2.2.2. Uso de antibióticos 

Por otro lado, es de suma importancia destacar, que la presencia de una 

microbiota intestinal adecuada es fundamental para evitar la colonización por Salmonella 

(Van der Waaij, 1992; Wells, 1990). La utilización de antibióticos de amplio espectro 

altera esta microbiota y favorece el asentamiento de Salmonella, haciendo al cerdo entre 

5 y 6 veces más susceptible al padecimiento de salmonelosis en la semana posterior a su 

utilización (Berends et al., 1996). Sin embargo, la influencia que tienen los antibióticos 

en la frecuencia y duración de la diseminación de Salmonella en cerdos es muy 
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controvertida. En humanos con salmonelosis entérica se ha constatado que la 

administración de antibióticos prolonga el estado portador y el tiempo en que esta bacteria 

es eliminada al medio ambiente (Aserkoff & Bennett, 1969; Dixon, 1965). En cerdos con 

enterocolitis se ha constatado que la administración de antibióticos no reduce la duración 

del proceso ni la cantidad de salmonelas eliminadas en las heces, aunque tampoco 

prolonga ni intensifica el estado portador (DeGeeter et al., 1976; Finlayson & Barnum, 

1973). Por el contrario, en cuadros septicémicos causados por S. Choleraesuis, la terapia 

antimicrobiana temprana sí reduce la cantidad y duración de la eliminación de salmonellas 

por heces (Jacks et al., 1981). En el caso concreto del jabalí, su exposición a antibióticos 

puede ser provocada, al administrárseles en las explotaciones dedicadas a su cría 

(Gonçalves Blanco, 2017), o bien puede ser accidental, a través de fuentes 

antropogénicas como desechos de granjas o basuras urbanas (Allen et al., 2010). Hay 

estudios que cifran en hasta un 90% el porcentaje de antibióticos que no se metabolizan 

al ser administrados a los animales de granja, y son, por tanto, expulsados al medio 

ambiente, pudiendo constituir una fuente de consumo de antibióticos para una especie 

salvaje de carácter omnívoro como es el jabalí (Gothwal & Shashidhar, 2015). 

2.2.2.3 Alimentación 

En lo referente al tipo de alimentación o la forma de dosificar el agua de bebida, 

se ha observado que en las explotaciones porcinas la salmonelosis es más frecuente en 

animales alimentados con pienso en pellets que en aquellos alimentados con cualquier 

otra presentación (García-Feliz et al., 2009; Reid et al., 1996; Silvi et al., 1999). La 

ausencia del proceso de granulado en el alimento hace que éste sea menos refinado y por 

tanto más difícil de digerir, con lo que parte de los carbohidratos pueden pasar indigeridos 

al intestino grueso, donde fermentan produciendo ácidos grasos volátiles que inhiben el 

crecimiento bacteriano. El proceso también es más frecuente entre animales que ingieren 

alimento seco respecto al húmedo. Al humedecer el alimento se producen fermentaciones 

que originan ácido acético y láctico y favorecen la proliferación de levaduras que dificultan 

la proliferación de salmonella (Bahnson et al., 2006; Van Winsen, 2001). En relación a la 

bebida, se ha constatado que existe un mayor número de brotes en animales que beben 

en recipientes abiertos en relación a aquellos para los que el agua es dosificada mediante 

pezoneras (Bahnson et al., 2006). 
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En lo que respecta al jabalí, el principal problema relacionado con la alimentación 

no es tanto la influencia de la fibra alimentaria como el efecto de agregación que provoca 

la presencia de comederos en las fincas donde se suplementa a los jabalíes. La importancia 

de este efecto en diferentes enfermedades ya ha sido puesta de manifiesto en diferentes 

estudios (N. Navarro-Gonzalez, Fernandez-Llario, et al., 2013; Joaquín Vicente et al., 

2007; J. Vicente et al., 2005; Joaquin Vicente et al., 2004). El efecto de la alimentación 

suplementaria mejora en general la condición corporal y los parámetros reproductivos de 

las poblaciones de animales salvajes, pero tiene un efecto negativo sobre la prevalencia 

de patógenos (M. H. Murray et al., 2016). 

Los mencionados factores de riesgo; estrés, antibióticos y suplementos de 

alimentación, son muy importantes en el ganado doméstico, pero lo son aún más cuando 

el sujeto de la explotación ganadera son especies silvestres, como el jabalí. En estos 

animales, los niveles de estrés generados por estar sometidos a condiciones 

medioambientales o zootécnicas a las que no están adaptadas ni fisiológica ni 

inmunitariamente son muy elevados. Esto hace que puedan darse presentaciones clínicas 

de especial gravedad en estos animales, como un caso descrito donde el serovar Saintpaul 

que en principio en cerdos no causa ninguna sintomatología fue responsable de una grave 

enterocolitis que produjo la muerte de un gran número de jabalíes, probablemente en 

relación con la intensificación en el manejo de estos animales (Ecco et al., 2006). Por lo 

tanto, medidas comunes de manejo como son el agrupamiento de animales, el transporte 

entre explotaciones o cercados y la restricción de movilidad necesaria para determinados 

tratamientos pueden tener un impacto muy negativo para el desarrollo de la salmonelosis 

en estas especies. 
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2.3. Patogenicidad 

La capacidad patogénica entre los miembros del género Salmonella es muy 

variable y está condicionada por una serie de factores, entre los que se encuentran el 

serotipo implicado, la dosis infectante, la vía de entrada y el grado de resistencia del 

hospedador. Se conocen alrededor de 200 factores de virulencia asociados a esta bacteria, 

la mayoría de ellos relacionados con la adhesión, invasión, citotoxicidad y resistencia a la 

muerte intracelular (Jajere, 2019).  

De forma general, la patocronia de Salmonella puede dividirse en dos fases: una 

fase entérica, en la que tiene lugar la colonización inicial del intestino y del tejido linfoide 

asociado; y otra fase sistémica, que no necesariamente ocurre siempre, en la que 

Salmonella se disemina por el torrente circulatorio hacia otros órganos. También es posible 

que no exista una fase entérica propiamente dicha, cuando la vía de entrada es la vía 

aerógena, desarrollándose entonces directamente un cuadro sistémico. 

2.3.1. Colonización inicial 

Para que se inicie la fase entérica, Salmonella necesita colonizar los tramos 

distales del intestino delgado o del colon. En condiciones normales, la presencia de una 

microbiota intestinal bien adaptada y los ácidos grasos producidos por ella impiden la 

adhesión de esta bacteria a sus receptores específicos presentes en las células M de las 

placas de Peyer y, en menor medida, en las células epiteliales intestinales (Jepson & Clark, 

2001). No obstante, determinadas circunstancias como la restricción de agua, los cambios 

bruscos de alimentación, la administración de antibióticos o diversas situaciones 

estresantes, pueden desequilibrar esta microbiota y propiciar la colonización mediada por 

las adhesinas fimbriales (Markey et al., 2013). Posteriormente, en función de la capacidad 

virulenta de la cepa responsable puede producirse la invasión del epitelio intestinal 

subyacente. Esta capacidad invasiva, conjuntamente a otros factores de virulencia, se 

encuentra codificada por un amplio grupo de genes denominados Islas de patogenicidad 

de Salmonella (SPI, por sus siglas en inglés). Aunque se han descrito multitud de estas 

islas de patogenicidad, tan sólo se conoce con exactitud la función de algunas de ellas, 

como SPI1 y SPI2, que determinan la capacidad de Salmonella de infiltrarse en el epitelio 

intestinal y de producir un cuadro sistémico, respectivamente. La penetración en el epitelio 

intestinal tiene lugar mediante un proceso denominado macropicnocitosis inducido por la 



Introducción 

31 
 

propia bacteria. Este fenómeno consiste en la internalización de grandes partículas, en 

este caso, bacterias, por parte de las células epiteliales. Para ello, Salmonella utiliza un 

sistema de secreción tipo III, o inyectosoma, para inocular una serie de proteínas efectoras 

en la célula diana e inducir este mecanismo de endocitosis (Hume et al., 2017). Una vez 

dentro de las vesículas endocíticas, las células bacterianas se replican y migran hacia la 

membrana basal de la célula infectada, por donde salen y entran en contacto con la lámina 

propia del intestino. Este proceso hace que la célula infectada comience a segregar 

citoquinas proinflamatorias que activan la migración de multitud de neutrófilos a través de 

la pared intestinal, hecho que se ve favorecido también por la propia presencia del 

lipopolisacárido bacteriano. La presencia masiva de estas células inmunes facilita la 

fagocitosis de las bacterias patógenas presentes, pero también induce la aparición de una 

diarrea inflamatoria debido a la intensa liberación de citoquinas. En determinadas 

circunstancia Salmonella consigue evitar la digestión de los fagocitos gracias a la liberación 

de sustancias antioxidantes, como la catalasa o la superóxido dismutasa, que inactivan las 

enzimas liberadas y que se encuentran codificadas en varias de sus SPI, y que permite a 

la bacteria diseminarse hasta los nódulos linfáticos zonales donde finalmente es fagocitada 

por los macrófagos (Markey et al., 2013). 

2.3.2. Supervivencia de Salmonella en macrófagos y células dendríticas 

La fase sistémica se inicia cuando Salmonella alcanza la lámina propia y es fagocitada por 

los macrófagos, donde consigue sobrevivir y replicarse, escapando así de la destrucción 

por parte del hospedador (Fig. 5). Este mecanismo, que es clave para el mantenimiento 

y progresión de la infección, está regulado por la SPI2 (Markey et al., 2013) y algunos 

estudios sugieren que la eficiencia de la infección tiene mucho que ver con la frecuencia y 

duración de la adhesión de Salmonella a los macrófagos (Achouri et al., 2015). 

Generalmente, la mayoría de los serotipos, a excepción de S. Choleraesuis, sólo suelen 

diseminarse hasta el tejido linfoide asociado al intestino y nódulos linfáticos mesentéricos 

próximos debido a la respuesta inmunitaria, tanto inespecífica como adaptativa, que se 

produce en los mismos (Rodrigo Prado Martins et al., 2012). En estos casos, el animal 

infectado pasa a un estado portador que se mantiene debido a la persistencia de 

Salmonella en las células dendríticas (R. P. Martins et al., 2013). Sin embargo, si el 

serotipo es muy invasivo o el animal se encuentra inmunodeprimido, las salmonelas 
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pasarán al torrente sanguíneo colonizando en primer lugar el hígado y el bazo, y generando 

posteriormente un cuadro de tipo septicémico (Barrow, 1999). 

2.6. Presentación clínica y lesional de la enfermedad 

La mayoría de los 2500 serotipos de Salmonella no causan enfermedad, aunque 

los que lo hacen provocan importantes procesos patológicos. Aunque S. Typhimurium y S. 

Choleraesuis son los principales serotipos que afectan al cerdo (Schwartz, 1991), 

además, otros serotipos adaptados al porcino y relacionados con procesos patológicos en 

esta especie son S. Enteritidis, S. Typhisuis, S. Anatum, S. Dublin, S. Newport, S. Derby, 

S. Saintpaul y S. Heidelberg (estas tres últimas encontradas como contaminantes en 

harinas de pescado y carne). S. Typhisuis provoca diarreas crónicas con lesiones 

caseificantes, S. Heidelberg está asociada a brotes de diarrea aguda, y S. Dublin y S. 

Enteritidis son responsables de signos nerviosos en animales lactantes como consecuencia 

de meningitis supurativa. A pesar de esta variedad, las tres formas más frecuentes de 

presentación clínica de la salmonelosis en cerdo son: la septicémica, una forma entérica 

aguda y un cuadro entérico crónico (Flores Castro, 2014). 

Fig. 5: Representación esquemática del proceso de diseminación 
sistémica de Salmonella entérica. Adaptado de (Mastroeni et al., 
2009). 
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S. Choleraesuis es el serotipo causante de la mayor parte de los cuadros 

septicémicos asociados a Salmonella en el cerdo (Ronald W. Griffith et al., 2019). Durante 

las décadas de los 50 y 60 fue el serovar predominante en cerdos de todo el mundo 

(Mark P Stevens & Gray, 2013) y aunque actualmente sigue manteniendo una alta 

prevalencia en América del Norte y Asia (Ronald W. Griffith et al., 2019; Luk-In et al., 

2018) en Europa la prevalencia es escasa (EFSA & ECDC, 2021a). Esta disminución 

podría deberse a la mejora en las condiciones de manejo e instalaciones y a la presión 

selectiva vacunal que se ha venido ejerciendo en los cerdos (Carlson et al., 2012). Sin 

embargo, en los últimos años se ha visto un repunte de casos por este serotipo en 

diferentes países de Europa, tanto en cerdos procedentes de Serbia (Savic et al., 2021), 

Eslovenia (Papic et al., 2021) y Dinamarca (Pedersen et al., 2015), pero 

mayoritariamente los brotes detectados pertenecen a jabalíes procedentes de Alemania e 

Italia (Conedera G. et al., 2014; Donazzolo C., 2017; Longo, Losasso, et al., 2019; Longo, 

Petrin, et al., 2019; Methner et al., 2010; Methner et al., 2018; Uelze et al., 2021), 

mientras que en España solamente hay registrado un brote en una granja de jabalíes 

(Perez et al., 1999). 

Desde un punto de vista clínico, en todos los trabajos revisados se constata en 

esta forma septicémica una primera fase en la que los animales suelen mostrarse reacios 

al movimiento, apiñados en las esquinas del corral o incluso muertos con cianosis en las 

extremidades y abdomen, acompañada de un cuadro de respiración superficial o 

diafragmática, disnea y tos húmeda. Estos signos aparecen entre las 24 y las 36 horas 

tras la instauración de la infección y se suelen resolver en un periodo de 14 días (J. T. 

Gray et al., 1996). La diarrea no es frecuente en esta forma, pero puede aparecer a los 

tres o cuatro días post-infección. Aunque con cierta variabilidad, en la mayoría de los brotes 

la tasa de mortalidad suele ser alta y la morbilidad no suele llegar al 10% (Carlson et al., 

2012). En la especie humana, el serotipo Choleraesuis también tiene una presentación 

clínica de especial gravedad (Cherubin, 1980), pero su incidencia es muy baja, como lo 

demuestra la ausencia de casos en toda Europa en los últimos informes de la EFSA (EFSA 

& ECDC, 2019, 2021a). 

A pesar de que S. Choleraesuis es el serotipo mejor adaptado al cerdo, la 

presentación más común de la infección por Salmonella en el ganado porcino es la 

entérica, relacionada principalmente con el serotipo S. Typhimurium (EFSA & ECDC, 
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2021a), usualmente caracterizada por un proceso enterocolítico que cursa con diarrea 

verde-amarillenta de duración variable. A diferencia de S. Choleraesuis, la mortalidad suele 

ser nula o muy baja, asociada principalmente a la hipokalemia y a la deshidratación 

producida, mientras que la morbilidad puede llegar a ser muy alta (R.W. Griffith et al., 

2006). Otros signos clínicos que suelen acompañar a la diarrea son letargia, inapetencia 

y fiebre. Estos signos aparecen a las 48 horas post-infección aproximadamente, y suelen 

resolverse en un periodo de entre 7 y 10 días (P. J. Fedorka-Cray et al., 1994). Si pasado 

este periodo la infección persiste, puede cronificarse en el colectivo apareciendo animales 

delgados y débiles que desarrollan diarrea fétida persistente con picos febriles 

intermitentes. Estos animales empeoran y suelen morir en un corto plazo por 

debilitamiento extremo (Flores Castro, 2014). 

Desde un punto de vista lesional, las alteraciones macroscópicas producidas por 

S. Choleraesuis incluyen cianosis distal en orejas, rabo y extremidades, colitis, congestión 

de la mucosa gástrica, aumento y congestión de los nódulos linfáticos, principalmente los 

mesentéricos y gastrohepáticos, esplenomegalia, hepatomegalia y congestión pulmonar. 

A menudo, en el parénquima hepático pueden observarse pequeños focos blanquecinos 

de necrosis (1-2mm de diámetro), y en la corteza renal petequias y equimosis (Carlson 

et al., 2012). En cuanto a las lesiones microscópicas, uno de los hallazgos más 

significativos suele ser la presencia de pequeños focos de necrosis coagulativa dispersos 

por todo el parénquima hepático, con infiltrado de neutrófilos e histiocitos, conocidos como 

“nódulos paratifoideos” (Lawson & Dow, 1966); o la presencia de trombos fibrinosos en 

vénulas de la mucosa gástrica, piel, capilares glomerulares y en menor medida en vasos 

pulmonares. En este proceso también es frecuente el desarrollo de neumonía intersticial 

difusa o bronconeumonía supurativa. En aquellos casos en los que se desarrolle una 

enterocolitis, el cuadro lesional es idéntico al descrito para el serotipo Typhimurium que se 

detalla a continuación (Carlson et al., 2012; Flores Castro, 2014). 

Los individuos afectados por un cuadro de salmonelosis entérica aguda 

presentarán una enterotiflocolitis más o menos extensa, con afectación de los nódulos 

linfáticos mesentéricos, especialmente los ileocecales. En los casos menos graves, la 

afectación del intestino se reduce al enrojecimiento y engrosamiento de la mucosa, con 

aparición de fibrina en algunos casos, similar al cuadro que aparece en las llamadas 

“enteropatías proliferativas” producidas por otras bacterias (Carlson et al., 2012; R.W. 
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Griffith et al., 2006). En el resto de los casos, el intestino muestra un engrosamiento 

edematoso de la mucosa, congestivo y de apariencia granular, acompañado a veces por 

erosiones multifocales cubiertas con detritus fibrinonecróticos de color gris-amarillento, 

similares a depósitos terrosos. El contenido del ciego y del colon en estos animales 

presenta un característico aspecto oscuro y arenoso. En los animales que mueren tras un 

curso crónico se pueden observar úlceras muy definidas y profundas conocidas como 

“botones ulcerosos o pestosos”. Las lesiones microscópicas producidas por el serotipo 

Typhimurium consisten en necrosis de las criptas y del epitelio de la mucosa con 

presentación focal o difusa, acompañadas de un infiltrado leucocitario en la lámina propia 

y submucosa: neutrófilos en una primera fase y macrófagos y linfocitos transcurridas 48 

horas. También aparecen trombos y fibrina en los capilares de la lámina propia, que suelen 

dar lugar a zonas ulceradas en la mucosa y en las placas de Peyer, fruto de la ausencia 

de riego sanguíneo. El tejido linfoide submucoso puede presentar zonas necróticas en 

fases agudas de la enfermedad, o hipertrofia o hiperplasia regenerativa en estados más 

avanzados. Por último, los nódulos linfáticos regionales suelen edematizarse y presentar 

un infiltrado neutrofílico en los 2-3 primeros días de infección, con posterior infiltrado de 

macrófagos (Carlson et al., 2012; Flores Castro, 2014). 

Aunque Salmonella puede infectar cerdos de cualquier edad, la mayoría de los 

brotes se producen en animales destetados criados de forma intensiva. Por el contrario, 

en animales lactantes y en adultos, la enfermedad es mucho menos frecuente debido a la 

presencia de inmunoglobulinas específicas lactogénicas o a la propia inmunidad 

desarrollada por los adultos (Wilcock & Olander, 1978). 

  



Introducción 

36 
 

3. RESISTENCIAS A LOS ANTIMICROBIANOS EN SALMONELLA 

3.1. Aspectos generales de resistencia a los antimicrobianos 

Desde un punto de vista clínico, se denomina resistencia a la disminución o a la 

ausencia de susceptibilidad de un microorganismo respecto a un determinado 

antimicrobiano (Pastor-Sánchez, 2006). Este fenómeno supone una amenaza importante 

para la salud pública mundial, siendo responsable de un gran número de fallecimientos 

cada año debido a infecciones causadas por bacterias multirresistentes. Según datos del 

Centro Europeo para el Control y Prevención de Enfermedades, las infecciones causadas 

por bacterias resistentes provocan al año unas 33.000 muertes en Europa, que además 

generan sobrecostes para los sistemas de salud y pérdidas en la productividad que se 

estiman en al menos 1.100 millones de € anuales (WHO, 2021). 

Durante décadas, el desarrollo de nuevos antimicrobianos ha ido contrarrestando 

la sucesiva aparición de resistencias bacterianas (Martinez, 2014). Sin embargo, en los 

últimos años este desarrollo se ha ralentizado de forma notable debido fundamentalmente 

a la dificultad de encontrar nuevas dianas terapéuticas y también al hecho de que las 

restricciones en el uso de estos fármacos hacen de ellos un mercado poco atractivo para 

muchas empresas farmacéuticas (Plackett, 2020). Esta situación ha provocado, por tanto, 

un incremento en la prevalencia de resistencias, lo que supone una grave amenaza para 

la salud pública al disminuir el abanico de opciones terapéuticas existentes en el 

tratamiento de infecciones y al comprometer distintos protocolos médicos que requieren 

el uso preventivo de antimicrobianos, tales como la quimioterapia, los trasplantes o las 

intubaciones (Martinez, 2014). 

A diferencia de lo que pueda parecer, aunque la importancia sanitaria de las 

resistencias antimicrobianas es un problema relativamente cercano en el tiempo y 

estrechamente vinculado a la aparición de los antimicrobianos a mediados del siglo 

pasado, las bacterias han poseído desde tiempo inmemorial un complejo sistema 

metabólico que les ha permitido luchar contra sustancias tóxicas presentes en el medio 

natural, y poder así adaptarse a diferentes ambientes y hospedadores (Aminov, 2009). 

Desde un punto de vista ecológico, algunos autores también consideran que las sustancias 

con actividad antibiótica tienen una función señalizadora que permite la comunicación 

cruzada entre los microorganismos integrantes de un ecosistema (Shiner et al., 2005). 
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Existen numerosos registros que han constatado la presencia de microorganismos 

resistentes, o incluso multirresistentes, en medios naturales absolutamente prístinos en 

cuanto a antimicrobianos, como manantiales selváticos o sedimentos helados en zonas 

remotas de Alaska (Allen et al., 2009; Lima-Bittencourt et al., 2007). Otros trabajos 

demuestran que algunos de los genes que codifican mecanismos de resistencia se 

originaron hace algunos miles de millones años (Garau et al., 2005; Song et al., 2005). 

Aunque todos estos hechos constatan que la existencia de mecanismos de resistencia a 

antimicrobianos es un fenómeno previo a la utilización de estos compuestos en la lucha 

contra las enfermedades infecciosas, parece evidente que la utilización masiva y en 

muchos casos incorrecta de los antimicrobianos ha acelerado este proceso, provocando 

en la actualidad un incremento en la frecuencia de aparición de microorganismos 

resistentes en entornos naturales, en los que los animales salvajes se convierten en 

potenciales vectores o reservorios para su diseminación (D. Carroll et al., 2015). 

La enorme presión selectiva que ha significado la introducción de los 

antimicrobianos como arma terapéutica constituye uno de los escasos ejemplos de 

adaptación evolutiva que puede ser observado y estudiado “en tiempo real”. Desde un 

punto de vista bioquímico, los mecanismos de resistencia de las bacterias se basan, grosso 

modo, en dos procedimientos bien distintos: modificación de la diana del antibiótico; o 

reducción de la concentración intracelular del antimicrobiano disponible.  

En el primer caso, el cambio en la diana puede tener lugar mediante cuatro 

mecanismos (Martinez, 2014): 

- Mutación: v. gr., la mutación producida en las topoisomerasas (GyrA y ParC) que 

causa resistencia a las quinolonas. 

- Reemplazo: v. gr., la sustitución de proteínas de unión a β-lactámicos por moléculas 

quiméricas que genera resistencia a estos compuestos. 

- Modificación enzimática: v. gr., la reorganización de la pared bacteriana que provoca 

resistencia a la vancomicina. 

- Protección: v. gr., la proteína QnrA que protege a las topoisomerasas bacterianas de 

la acción de las quinolonas. 
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En el segundo caso, en la reducción de la concentración de antimicrobianos se 

emplean diferentes mecanismos: 

- Cambios en la permeabilidad de la membrana externa: mediante la modificación 

estructural de las porinas se dificulta la permeabilidad de las moléculas. 

- Bombas de expulsión o eflujo: una vez que el antibiótico penetra en el citoplasma 

sufre un bombeo activo hacia el exterior que impide que alcance concentraciones 

suficientes para poder actuar con efectividad sobre los lugares de acción. 

- Inactivación enzimática: las bacterias son capaces de elaborar enzimas que alteren la 

estructura del antibiótico, haciendo que éste pierda su funcionalidad. (v. gr. β-

lactamasas y transferasas que inactivan respectivamente a los betalactámicos y a los 

aminoglucósidos). 

Existe consenso en la actualidad de que la susceptibilidad individual a un 

determinado antimicrobiano viene condicionada por la presencia individual o colectiva de 

alguno o de varios de los factores anteriormente enumerados, conjuntamente con otros 

factores, no bien conocidos, presentes en la bacteria, por lo que el fenómeno de resistencia 

engloba a la totalidad de la fisiología bacteriana (Martinez, 2014). Además, es común que 

una misma bacteria pueda desarrollar o adquirir múltiples mecanismos de resistencia frente 

a uno o varios antimicrobianos, de la misma manera que un mismo antibiótico pueda ser 

inhibido por distintos mecanismos. 
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3.2. Mecanismos de resistencia a los antimicrobianos  

Como ya se ha mencionado, el desarrollo de nuevos antimicrobianos ha ido 

paralelo a la aparición de microorganismos resistentes a esos compuestos. Dependiendo 

de su mecanismo de acción, las bacterias han ido desarrollando resistencias para cada 

una de estas nuevas familias (Fig. 6). 

3.2.1. Betalactámicos 

Los betalactámicos representan la familia de antimicrobianos más numerosa y son 

los más empleados en la práctica clínica. Estos compuestos actúan como inhibidores 

irreversibles de distintas enzimas, esencialmente de transpeptidasas, conocidas como 

proteínas fijadoras de penicilina (PBP), encargadas del entrecruzamiento y estabilización 

de los peptidoglucanos existentes en la pared bacteriana. De esta forma, la unión del anillo 

β-lactámico del antibiótico y las traspeptidasas da lugar a la desestabilización de la pared 

celular y, en última instancia, a la lisis bacteriana (Marín & Gudiol, 2003). Los β-lactámicos 

se clasifican en cinco grandes grupos dependiendo de su estructura química: penicilinas, 

Fig. 6: Principales mecanismos de resistencia frente a los antimicrobianos.  
En la parte superior se muestran ejemplos de mecanismos que modifican la 
diana de los antimicrobianos, mientras que en la parte inferior se presentan 
de forma general los mecanismos que modifican la concentración de los 
antimicrobianos Adaptado de (Crofts et al., 2017). 
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cefalosporinas, carbapenemas, monobactámicos e inhibidores de las β-lactamasas 

(Suárez & Gudiol, 2009). 

Las bacterias han desarrollado diversos mecanismos de resistencia frente a este 

grupo de antimicrobianos consistentes en la modificación estructural o en la disminución 

de la afinidad de las PBP, en el aumento del ritmo de expulsión o disminución de la entrada 

de estos compuestos a la célula y, por último, en el desarrollo de enzimas específicos para 

su degradación (β-lactamasas). Estas enzimas, que inactivan el fármaco por hidrólisis, 

constituyen el mecanismo de resistencia principal contra los betalactámicos, especialmente 

en bacterias Gram-negativas (Bush, 2009). 

Existen varios sistemas de clasificación de las β-lactamasas, siendo la de Bush, 

Jacob y Medeiros (1995) y actualizada por Bush y Jacoby en 2010, la que tiene mayor 

aceptación. En ella se agrupan en función de sus características bioquímicas, estructurales 

y funcionales (Bush & Jacoby, 2010; Bush et al., 1995). Desde el punto de vista clínico, 

es importante conocer la identidad de la bacteria que produce la β-lactamasa, localización 

del gen productor de la enzima (cromosoma o plásmido), el carácter inducible o 

constitutivo de su expresión, y el fenotipo de resistencia que presenta (Vadillo Machota et 

al., 2002).  

Muchas enterobacterias, excepto algunos géneros como Salmonella., poseen una 

β-lactamasa cromosómica, si bien se ha constatado la presencia de una cefalosporinasa 

cromosómica en un aislado de S. Typhimurium (Sykes & Matthew, 1976). Por el contrario, 

es frecuente encontrar en Salmonella β-lactamasas plasmídicas, siendo las más frecuentes 

las de tipo TEM, SHV, OXA, CTX-M o PSE (Bush & Jacoby, 2010).  

En la década de los 70 y 80 se incrementó el empleo de cefalosporinas de tercera 

generación, favoreciendo la selección y emergencia de cepas productoras de β-lactamasas 

de espectro extendido (BLEE) (Paterson & Bonomo, 2005). Se trata de enzimas de 

transmisión plasmídica y con un mayor espectro de acción: hidrolizan las penicilinas, todas 

las cefalosporinas (menos las cefamicinas) y los monobactámicos, pero no los 

carbapenémicos y son inhibidas por el ácido clavulánico, tazobactam y sulbactam 

(Patterson, 2003). 
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3.2.2. Aminoglucósidos 

Los aminoglucósidos presentan una alta afinidad por el ARN ribosómico (ARNr) 

bacteriano, uniéndose irreversiblemente a la subunidad 30S del ribosoma y alterando la 

síntesis proteica de los microorganismos. Las resistencias desarrolladas en las bacterias 

contra esta familia de compuestos se basan fundamentalmente en su modificación 

enzimática por lo que impiden su acción. Existen más de 50 tipos de enzimas modificantes 

de aminoglucósidos y entre las más frecuentemente detectadas en enterobacterias se 

encuentran acetiltransferasas, codificadas por genes aac; adeniltransferasas, codificadas 

por los genes aad o ant; y fosfotransferasas, codificadas por los genes aph o str (J. G. Frye 

& Jackson, 2013). Cada una de estas enzimas reconoce un cierto tipo de aminoglucósido, 

lo que se traduce en un fenotipo de resistencia concreto (Vakulenko & Mobashery, 2003). 

Tal es el caso de lo que ocurre con las que confieren resistencia a la estreptomicina, que 

son codificada por los genes strA-strB y aadA (Sunde & Norström, 2005). Los genes strA-

strB se encuentran ampliamente diseminados en bacterias Gram-negativas, y están 

presentes en plantas, animales y humanos (Sundin & Bender, 1996). Los genes aadA se 

localizan en casetes génicos ubicados en integrones portadores de multirresistencia 

(Recchia & Hall, 1995), siendo los más prevalentes los integrones de clase 1 y 2 cuyo 

elevado potencial de movilización ha favorecido su amplia difusión en numerosos 

reservorios (Sunde & Norström, 2005). La resistencia frente a los aminoglucósidos 

también puede conferirse por alteración del sitio de unión, mutación en alguno de los 

componentes ribosómicos, metilación postranscripcional del ARNr, o por un aumento en 

la tasa de expulsión (Magnet & Blanchard, 2005).  

3.2.3. Tetraciclinas 

Las tetraciclinas son una de las clases de antimicrobianos más frecuentemente 

utilizados en medicina humana y veterinaria al presentar un amplio espectro de acción, ser 

de fácil administración y tener una buena eficacia. Son fármacos de primera línea en 

animales destinados al consumo humano al presentar actividad contra una variedad de 

bacterias Gram-positivas y Gram-negativas (incluidas bacterias intracelulares obligadas), y 

muchos parásitos protozoarios (P. S. McManus et al., 2002). Este uso masivo ha 

contribuido a la amplia dispersión de mecanismos de resistencia en el género 

Enterobacteriaceae (J. R. E. d. Castillo, 2013).  
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Los principales mecanismos de resistencia frente a las tetraciclinas se relacionan 

con la presencia de bombas de eflujo, protección ribosomal, inactivación enzimática y 

mutaciones en el ARN ribosomal 16S, siendo el primero el más prevalente. Aunque se 

conocen al menos 28 genes codificantes de esta resistencia, denominados de forma 

genérica como genes tet (Nguyen et al., 2014), en Salmonella los más frecuentes son 

tet(A), tet(B), tet(C), tet(D), tet(G) y tet(H) (J. G. Frye & Jackson, 2013; Hall, 2010). 

De todos ellos, tet(A) parece ser el más frecuente en cepas resistentes a la tetraciclina, 

tanto en Salmonella spp. como en E. coli (Bryan et al., 2004; Gargano et al., 2021), 

pudiéndose transferir fácilmente entre bacterias a través de diferentes elementos genéticos 

móviles como integrones, transposones y plásmidos (Gargano et al., 2021; Koo & Woo, 

2011; Tawyabur et al., 2020). Los genes tet detectados en Salmonella codifican proteínas 

asociadas a la membrana que expulsan la tetraciclina desde el interior de la célula, lo que 

reduce su concentración y protege a los ribosomas (Roberts & Schwarz, 2009). Estos 

genes para bombas de eflujo de tetraciclinas tienen mayor potencial de dispersión y son 

predominantes en bacterias de aguas residuales o lodos (Yu et al., 2015). Además, las 

bacterias pueden portar más de un determinante de resistencia a la tetraciclina, a menudo 

asociados a diferentes elementos genéticos móviles (J. R. E. d. Castillo, 2013). 

3.2.4. Quinolonas y fluoroquinolona 

Las quinolonas y fluoroquinolonas son antimicrobianos, pero no antibióticos, ya 

que proceden de síntesis química. En 1962, el ácido nalidíxico se convirtió en la primera 

quinolona aprobada para uso médico (Mascaretti, 2003), desarrollándose desde ese 

momento varias generaciones de quinolonas modificadas, como las fluoroquinolonas. 

Estos antimicrobianos interfieren en la síntesis del ADN conduciendo a la muerte 

bacteriana tras la fragmentación cromosómica (Laponogov et al., 2009). Su mecanismo 

de acción consiste en inhibir directamente la replicación bacteriana al interactuar con dos 

enzimas necesarias para realizar el superenrollamiento del ADN: ADN girasa o 

topoisomerasa II (compuesta por dos pares de subunidades A y B, codificadas por los 

genes gyrA y gyrB); y topoisomerasa IV (compuesta por dos pares de subunidades A y B, 

codificadas por los genes parC y parE). Concretamente, la ADN girasa es el blanco primario 

en bacterias Gram-negativas, mientras que la topoisomerasa IV lo es en Gram-positivas. 

Las quinolonas de primera generación se dirigen a la ADN girasa mientras que las 
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fluoroquinolonas parecen tener como blanco ambas enzimas (Álvarez-Hernández et al., 

2015; Blondeau, 2004; Mascaretti, 2003). 

Quinolonas y fluorioquinolonas han sido ampliamente utilizadas en el tratamiento 

de infecciones animales y humanas, por lo que muchos microrganismos han desarrollado 

resistencia frente a ellos. Así, la circulación de clones de Salmonella resistentes a 

quinolonas entre animales domésticos, animales salvajes y humanos ya ha sido descrita 

en España (Palomo et al., 2013). La existencia de este tipo de cepas es motivo de 

especial preocupación ya que las fluroquinolonas, y más concretamente el ciprofloxacino, 

son fármacos muy utilizados para tratar las infecciones graves por Salmonella y otras 

enterobacterias (CDC, 2019), por lo que se clasifican como “antimicrobianos de 

importancia crítica” por la Organización Mundial de la Salud (WHO, 2014).  

Las resistencias desarrolladas contra las quinolonas en Salmonella se basan en 

tres mecanismos principalmente: 

- Alteración de la diana mediante mutaciones cromosómicas en los genes que 

codifican las subunidades de la enzima ADN girasa (gyrA y gyrB) o de la topoisomerasa 

IV (parC y parE). Estas mutaciones se ubican en las regiones determinantes de resistencia 

a las quinolonas (QRDR), siendo el polimorfismo de gyrA el mecanismo que con mayor 

frecuencia se encuentra involucrado en la resistencia a quinolonas entre las bacterias 

Gram-negativas (Gruger et al., 2004). El nivel de resistencia es variable puesto que 

depende de la diana afectada y del número de mutaciones acumuladas, por ejemplo, una 

simple mutación en gyrA es suficiente para originar un alto nivel de resistencia a ácido 

nalidíxico y baja sensibilidad a fluoroquinolonas, pero para obtener un alto nivel de 

resistencia a estas últimas es necesario un segundo cambio en gryA y/o parC (Crump et 

al., 2011; Guijarro, 2011). Sin embargo, altos niveles de resistencia a fluoroquinolonas 

resultan todavía infrecuentes (X. Wang et al., 2019), posiblemente debido a que suponen 

un elevado coste para la bacteria (O'Regan et al., 2010). 

- Disminución en la acumulación del antibiótico en el interior de la célula. Este 

mecanismo normalmente ocurre por la sobreexpresión de bombas de eflujo (AcrAB), o 

por disminución de la permeabilidad en la membrana externa. (Fabrega et al., 2009). 

- Genes de resistencia a quinolonas mediados por plásmidos (PMQR). Estos 

mecanismos de resistencia codificados en diversos plásmidos engloban proteínas que 



Introducción 

44 
 

impiden la unión entre el ADN girasa y la quinolona (proteínas QNR; (Martínez-Martínez 

et al., 1998), enzimas que modifican el antimicrobiano (como AaC(6’)-Ib-cr; una variante 

de una aminoglucósido acetiltransferasa que acetila las fluoroquinolonas; (Robicsek et al., 

2006), o mediante las bombas de eflujo QepA (Lunn et al., 2010) y OqxAB (Wong & 

Chen, 2013).  

3.2.5. Sulfonamidas 

Aunque al inicio se prescribían por separado sulfonamidas y trimetoprim, la 

combinación de ambas ha sido una forma popular de tratamiento durante décadas, y 

aunque han surgido mecanismos de resistencia entre los aislados de Salmonella, en el 

serotipo S. Thyphimurium su acción conjunta no parece ser común (X. Wang et al., 2019). 

Tanto las sulfonamidas como el trimetoprim actúan sobre la ruta de biosíntesis del ácido 

fólico, lo que interfiere en última instancia en la síntesis de los ácidos nucleicos. Las 

sulfonamidas, debido a sus similitud con el ácido aminobenzoico, inhiben 

competitivamente a la enzima dihidropteroato sintasa (DHPS), enzima bacteriana que 

posibilita la unión del ácido paraaminobenzoico (PABA) y la pteridina para formar ácido 

dihidropteroico, el precursor inmediato del ácido fólico. De manera similar, el trimetoprim 

es un análogo estructural del ácido fólico y actúa inhibiendo otra enzima, la dihidrofolato 

reductasa (DHFR) (Mascaretti, 2003).  

Las resistencias a sulfamidas han sido atribuidas a la presencia de genes que 

codifican formas mutantes de la enzima DHPS que no pueden ser inhibidas por el 

antimicrobiano. Los tres principales genes sul, denominados sul1, sul2 y sul3, se hallan 

habitualmente en integrones, trasposones y/o plásmidos, sobre todo el gen sul1, que ha 

sido encontrado en un amplio rango de serotipos de Salmonella y a menudo asociado a 

integrones de clase 1 que contienen otros genes de resistencia (Patrícia Antunes et al., 

2005; Argüello et al., 2018; Chen et al., 2004). De forma similar, la resistencia al 

trimetoprim se produce por la expresión de genes transferibles que codifican diferentes 

formas de la enzima DHFR, denominados dhfr o dfr. Hay múltiples variantes de estos 

genes presentes en Salmonella y se pueden encontrar asociados con sul1 y sul3. Además, 

en algunos casos se encuentran localizados en casetes génicos, plásmidos portadores de 

otras resistencias y en las islas genómicas de Salmonella (Patrícia Antunes et al., 2007; 

Argüello et al., 2018; Sin et al., 2020).  

https://es.wikipedia.org/wiki/Enzima
https://es.wikipedia.org/wiki/%C3%81cido_paraaminobenzoico
https://es.wikipedia.org/wiki/%C3%81cido_f%C3%B3lico
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3.2.6. Cloranfenicol 

A pesar de ser un antibiótico de amplio espectro de acción, su elevada toxicidad, 

tanto en humanos como animales, ha obligado a restringir su utilización en ambos grupos, 

tanto en la UE como en otros países (J. G. Frye & Jackson, 2013). Su actividad 

bacteriostática se relaciona con la inhibición de la síntesis proteica en la subunidad 

ribosomal 50S, y su resistencia con la inactivación por acetilación mediada por diferentes 

tipos de cloranfenicol acetiltransferasas (CATs) que generan derivados acetilados 

incapaces de unirse al ribosoma. La resistencia también puede relacionarse con 

exportadores específicos codificados por genes, como cmlA o floR (compatible a la vez 

para el florfenicol), que expulsan el antibiótico de la célula (Schwarz et al., 2004). Mientras 

que cmlA apenas ha sido descrito en algunas serovariedades de Salmonella, el gen floR 

se encuentra frecuentemente asociado al integrón de clase I a su vez ubicado en la Isla 

Genómica I de Salmonella (SGI-1) y en plásmidos (Jonathan G Frye et al., 2011), 

participando en fenómenos de multirresistencia detectados en múltiples serotipos como 

Typhimurium, Newport y Agona (Alcaine et al., 2007), lo que facilitaría su dispersión en 

ausencia de presión selectiva (Thakur et al., 2007). 

3.2.6. Polimixinas 

La colistina (polimixina E) ha sido ampliamente usada en veterinaria durante 

décadas, tanto en España como en otros países, para tratamientos, prevención de 

infecciones gastrointestinales y en ganado como promotor del crecimiento (EMA/AMEG, 

2016). En la actualidad se ha limitado mucho su utilización en animales y humanos al ser 

catalogado como antibiótico de importancia crítica en entornos clínicos humanos por la 

Organización Mundial de la Salud (WHO). Las polimixinas actúan directamente sobre el 

lipopolisacárido (LPS) de las bacterias Gram-negativas, desestabilizándolo e 

incrementando la permeabilidad de la pared bacteriana, por lo que se pierde el contenido 

citoplasmático y se produce la muerte celular (Velkov et al., 2010).  

La resistencia a colistina está principalmente asociada a modificaciones del LPS, 

con la consiguiente reducción o ausencia de afinidad por la colistina. Este mecanismo, 

aunque común en bacterias Gram-negativas, puede diferir entre especies (Falagas et al., 

2010; Olaitan et al., 2014). La modificación se produce esencialmente por la adicción de 

dos moléculas: 4-amino-4-deoxi-L-arabinosa (L-Ara4N) y/o fosfoetanolamina (PEA), que 
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reducen la carga negativa del LPS y así su afinidad por la colistina (Olaitan et al., 2014; 

Rhouma et al., 2016). Para que se produzca esa modificación en la membrana externa es 

necesario que se activen dos sistemas de doble componente (PhoPQ y/o PmrA/B), que 

responden a estímulos ambientales pero que también se se activan constitutivamente por 

determinadas mutaciones, conduciendo a la sobreexpresión de los genes que codifican las 

enzimas responsables de la síntesis y/o transferencia al LPS de L-Ara4N y PEA (Rhouma 

et al., 2016). Aunque hasta hace pocos años se consideraba que no existía transferencia 

horizontal de la resistencia a las polimixinas, un estudio llevado a cabo a finales del 2015 

demostró que en una cepa de E.coli resistente a colistina estaba mediada por un gen de 

naturaleza plasmídica, mcr-1 (Liu et al., 2016), identificándose poco después hasta 10 

isoformas no alélicas  (mcr1-10) en diferentes enterobacterias y hospedadores en todo 

el mundo, incluyendo España, y siendo considerado el ganado como el principal reservorio 

en la selección y diseminación de los genes mcr de mayor impacto clínico (L. M. Carroll et 

al., 2019; Guenther et al., 2017; Hassan & Kassem, 2020; Lima et al., 2019; Poirel et 

al., 2017; Quesada et al., 2016; C. Wang et al., 2020; R. Wang et al., 2018). Este 

descubrimiento se ha convertido en una preocupación de ámbito mundial debido al amplio 

potencial de dispersión de los plásmidos que llevan estos, y a menudo otros, 

determinantes de resistencia (Lima et al., 2019; Rhouma et al., 2016).  

3.3. Transmisión de resistencias 

Existen géneros bacterianos con determinadas características que les hacen 

resistentes per se frente a la acción de algunos tipos de antimicrobianos, bien porque 

carezcan de receptores específicos, porque tengan una baja permeabilidad, o porque 

posean mecanismos de expulsión para estos fármacos. A este tipo de resistencia se le 

llama resistencia intrínseca y es muy específica de género y especie. Por otro lado, la 

mayoría de las bacterias pueden generar o incorporar nuevos mecanismos de resistencia 

debido a mutaciones (Martinez & Baquero, 2000) o por transferencia horizontal (Boto & 

Martinez, 2011), desarrollando lo que se conoce como resistencia adquirida (Fig. 7). 

La adquisición de resistencia frente a los antimicrobianos por mutación es un 

proceso generalmente lento, que ocurre a través de cambios en la secuencia del 

cromosoma bacteriano dando lugar a modificaciones que reducen la sensibilidad y 

aumentan el éxito reproductivo cuando el antimicrobiano está presente, condiciones en 
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las que las cepas resistentes proliferan y que, tras varias generaciones, se dispersan en lo 

que se conoce como transmisión vertical de resistencia o evolución vertical (Tenover, 

2006). Con frecuencia, las mutaciones no confieren una resistencia muy elevada al 

antimicrobiano, sino que disminuyen la sensibilidad lo suficiente como para posibilitar que 

la bacteria sobreviva más tiempo y le permita adquirir nuevas mutaciones o información 

genética adicional (M. C. McManus, 1997). 

Existe otra vía, mediada por el intercambio de material genético, por la que una 

bacteria puede incorporar un nuevo mecanismo de resistencia procedente de otro 

microorganismo. Este hecho tiene una gran relevancia clínica ya que posibilita la 

adquisición de nuevas resistencias en muy poco tiempo. A este proceso se le llama 

transmisión horizontal de resistencia o evolución horizontal y puede ocurrir entre cepas de 

la misma especie o de distintas especies e incluso géneros (Tenover, 2006). Los 

mecanismos a través de los cuales se producen estos intercambios de material genético 

son la conjugación, la transducción y la transformación (M. C. McManus, 1997). En el 

primero de ellos, las bacterias intercambian material genético entre sí a través de 

estructuras especializadas que permiten el paso de ADN, el pilus sexual o factor F en las 

bacterias Gram-negativas y diversas adhesinas en el caso de las bacterias Gram-positivas 

(Ochman et al., 2000). En la transducción, la transferencia de material genético se hace 

a través de virus bacterianos, también denominados bacteriófagos o fagos. Cada 

Fig. 7: Principales mecanismos de transmisión de resistencias antimicrobianas. 
Adaptado de (Sommer et al., 2017). 
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bacteriófago posee un rango acotado de huéspedes bacterianos, por lo que este 

fenómeno está normalmente restringido entre especies concretas (Ochman et al., 2000). 

Cuando estos virus infectan la bacteria hospedadora, emplean su maquinaria replicativa 

para multiplicarse. Durante este proceso, secuencias del cromosoma bacteriano pueden 

incorporarse al virus y transferirse a otras bacterias que sean posteriormente infectadas. 

Este tipo concreto de transducción se llama transducción generalizada, ya que cualquier 

parte del cromosoma bacteriano es susceptible de ser incorporada al virus. En cambio, en 

el caso de virus que se encuentran como profagos en el cromosoma bacteriano, solamente 

los fragmentos de ADN adyacentes al profago se replican con éste y pueden ser 

transferidos a otras bacterias, denominándose a este tipo transducción especializada 

(Gyles & Boerlin, 2014) y siendo el fago λ de E. coli la referencia (Cavalli et al., 1953). 

Por último, la transformación consiste en la captación por una bacteria receptora 

competente de material genético libre del medio extracelular, que se une al cromosoma 

bacteriano mediante recombinación genética (Ochman et al., 2000). Este mecanismo 

posibilita la transferencia de ADN entre especies muy poco relacionadas filogenéticamente 

y se encuentra regulado por señales extrínsecas como las feromonas bacterianas (Cavalli 

et al., 1953; Johnsborg et al., 2007). 

3.3.1. Elementos genéticos móviles 

Para que tengan lugar los mecanismos de transmisión horizontal descritos 

anteriormente es necesario que exista material genético móvil, siendo sus elementos mejor 

caracterizados los transposones, integrones y plásmidos (Baumberg et al., 1995). 

3.3.1.1. Transposones 

Estos elementos pueden consistir únicamente en una secuencia que codifica una 

enzima denominada transposasa que permite el movimiento e inserción del transposón 

por el genoma, lo que hace que se les conozca también como genes “saltarines” (Mahillon 

& Chandler, 1998; Pennisi, 2007). Esta versión mínima de un transposón, denominada 

secuencia de inserción, es frecuente entre algunas cepas bacterianas y su actividad es 

mutagénica, ya que puede inactivar genes por disrupción o provocar la deleción o 

sobreexpresión de genes adyacentes. Puede darse el caso de que dos secuencias de 

inserción similares flanqueen una región de ADN, constituyendo un transposón compuesto 

con capacidad para movilizar los genes que quedan en su interior (Gyles & Boerlin, 2014). 
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Estos elementos carecen por sí mismos de la capacidad de transferirse a otras bacterias, 

aunque sí es posible su transferencia mediada por plásmidos o por transformación (Gyles 

& Boerlin, 2014; Mahillon & Chandler, 1998). Otro tipo de transposones, mucho más 

complejos, son los denominados transposones conjugativos, que pueden transferirse por 

sí mismos ya que disponen de la maquinaria necesaria para realizar esta función. A 

diferencia de los plásmidos no pueden autorreplicarse eficientemente, aunque suelen 

presentar un intermediario de estructura circular previo a su integración en el cromosoma 

(Bennett, 2008). 

3.3.1.2. Integrones y cassettes génicos 

Los integrones son secuencias que codifican integrasas, enzimas que facilitan la 

recombinación específica de sitio del elemento en lugares concretos del genoma. Al igual 

que los transposones, los integrones no son autónomos para transferirse de unas bacterias 

a otras y son secuencias generalmente de reducido tamaño que se asocian 

frecuentemente a casetes génicos conteniendo funciones de resistencia a los 

antimicrobianos (Gyles & Boerlin, 2014). Frecuentemente asociados a transposones, 

plásmidos e islas genómicas que aseguran su transmisión horizontal (Pennisi, 2007), 

presentan una estructura básica que consta de tres elementos indispensables para la 

captura y expresión de los casetes génicos: el gen de la integrasa (int), una región de 

integración para el casete de resistencia (attI), y un promotor encargados de la expresión 

de los casetes génicos, una región variable que se encuentra flanqueada por segmentos 

conservados en sus extremos (5´ y 3´-CS; (Rowe-Magnus & Mazel, 2002). En Salmonella 

se han descrito dos tipos de integrones, clasificándose en función de la integrasa que 

codifican, siendo el más frecuente el de tipo o clase 1 (int1), generalmente asociado a la 

aparición de cepas multirresistente (Argüello et al., 2018; Guijarro, 2011; Krauland et al., 

2009). Se caracterizan por presentar las secuencias int1 y attI en la región 5´-CS y, en la 

mayoría de los casos, una 3´-CS compuesta por los genes qacEΔ1 y sul1, que confieren 

resistencia a compuestos de amonio cuaternario y sulfamidas respectivamente, y un marco 

de lectura abierto de función desconocida (orf5) (Fig. 8) (Bennett, 2008; Carattoli, 

2001). Los integrones de clase 1 están frecuentemente asociados con el transposón 

Tn21, que puede localizarse en plásmidos conjugativos (Fluit & Schmitz, 2004). Así, es 

frecuente encontrar dos copias de este integrón dentro de un transposón conjugativo de 

43 kb denominado Isla Genómica 1 de Salmonella (SGI1), que confiere resistencia a 
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múltiples antimicrobianos en función de la estructura de la SGI1, cantidad de integrones 

de clase 1 y número de casetes génicos que éstos alberguen (Vo et al., 2006).  

Los casetes génicos se consideran elementos móviles que codifican diferentes 

funciones (metabolismo, virulencia, resistencia a los antimicrobianos o metales, etc). 

Pueden encontrarse libres en el citoplasma como moléculas de ADN circulares no 

replicativas o integrados en la estructura del integrón. Su integración y escisión depende 

de la integrasa y de las regiones de recombinación específicas situadas en la estructura 

del integrón (attI) y en los casetes génicos (attC). Los casetes génicos siempre están 

orientados en un mismo sentido, aunque carezcan de una secuencia promotora, 

regulándose su transcripción por el promotor Pc localizado en la región 5´-CS del integrón. 

Los casetes génicos se pueden insertar uno tras otro en el sitio de inserción del integrón, 

attI. La posición de los casetes en el integrón indica su orden de adición, siendo el más 

cercano a 5´CS el último que se incorporó, porque cada uno es insertado en el mismo 

punto y cada inserción se genera entre attI del integrón y attC flanqueando el gen de 

resistencia (Fig.8) (Bennett, 2008). Además, se ha demostrado que los que se 

encuentran más cercanos al promotor Pc son expresados más eficientemente (Di Conza 

& Gutkind, 2010). 

  

Fig. 8: Representación esquemática de integrones de clase 1 y un modelo de 
adquisición de casetes génicos (Carattoli, 2001) 
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3.3.1.3. Plásmidos 

Los plásmidos son moléculas de ADN extracromosómico, generalmente circulares, 

de tamaño muy variable, frecuentemente entre 2 y 100 kb, aunque también existen 

megaplásmidos (>100 kb), que pueden autorreplicarse y que se transfieren a las células 

hijas cuando la bacteria se divide (Wozniak & Waldor, 2010). Mayoritariamente estos 

elementos no forman parte del genoma de la especie bacteriana que los contiene y portan 

genes no esenciales para la bacteria, como los relacionados con la resistencia a 

antimicrobianos, factores de virulencia y diversas adaptaciones al medio (Gyles & Boerlin, 

2014). Algunos contienen genes que les habilitan para ser transferidos por conjugación a 

otras bacterias (Plásmidos conjugativos o autotransmisibles), mientras que los no 

autónomos dependen de otros plásmidos para poderse transferir (Smillie et al., 2010). 

Los plásmidos conjugativos tienen cuatro grupos de genes, cada uno de ellos encargado 

de una función determinada: 1) Replicación del ADN, 2) partición y control del número de 

copias, 3) conjugación y 4) genes auxiliares entre los que se incluyen los que codifican 

resistencias a antimicrobianos y metales pesados, y degradación de moléculas orgánicas 

complejas (Roy & Partridge, 2017). 

Los genes que regulan la replicación del ADN dividen a los plásmidos en distintos 

grupos de incompatibilidad (Inc), determinando el espectro de hospedadores de cada 

grupo. Por ejemplo, los plásmidos IncF se limitan a las enterobacterias, mientras que los 

IncP-1 pueden encontrarse en enterobacterias, pseudomonas y otras bacterias Gram-

negativas. Esta circunstancia se relaciona con el hecho de que dos plásmidos del mismo 

grupo no son estables dentro de la misma célula hospedadora, ya que la maquinaria 

replicativa no puede distinguir entre ellos y al cabo de sucesivas generaciones sólo uno de 

ellos prevalecería (Roy & Partridge, 2017). Aunque muchos plásmidos codifican una 

proteína iniciadora de la replicación, el resto de la maquinaría (DnaA, DnaB, DnaC, ADN 

polimerasa III y ADN girasa) suele ser aportada por la bacteria hospedadora (Pinkney et 

al., 1988). En lo referente a la bipartición y al control del número de copias a realizar, 

muchos plásmidos cuentan con mecanismos propios de anclaje a la membrana, como 

ParA y ParB, así como un lugar similar a un centrómero en el caso de los IncP-1, mientras 

que otros plásmidos emplean los sistemas de la bacteria (aunque con proteínas auxiliares 

distintas). Además, los plásmidos pueden contener “sistemas de dependencia” que 

favorecen su mantenimiento a lo largo de sucesivas generaciones, consistentes en dos 
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componentes: una “toxina” estable y un “antídoto” lábil (Hayes, 2003). De esta manera, 

en las células hijas carentes de plásmido, el antídoto es degradado y la toxina elimina a la 

bacteria, manteniendo así el plásmido en la población. Para llevar a cabo la conjugación, 

los plásmidos poseen un sitio especial de origen de replicación, oriT, y genes para la 

síntesis de los pili y las modificaciones necesarias en la membrana que faciliten el 

intercambio entre bacterias. Durante la transferencia, la replicación sucede mediante la 

síntesis de una única hebra de ADN que será la que se movilice y en la célula receptora 

se fabricará la hebra complementaria (Roy & Partridge, 2017). La clasificación de los 

plásmidos en grupos Inc puede llevarse a cabo por un sistema de tipificado por PCR 

basado en la detección específica de las secuencias relacionadas con cada módulo de 

replicación (Carattoli et al., 2005). Sin embargo, para algunas familias de replicones 

(IncI1, IncF, IncHI1, IncHI2, IncN) se recomienda realizar un análisis detallado de 

secuencias plasmídicas conservadas denominado pMLST (plasmid “MultiLocus Sequence 

Typing”; http://pubmlst.org/plasmid/; (García-Fernández et al., 2008). Los genes de 

resistencia y demás genes auxiliares característicos de diversos tipos de plásmidos suelen 

ubicarse a su vez dentro de transposones o integrones, lo que les faculta de una gran 

capacidad de dispersión al facilitarles movilidad entre plásmidos y el propio cromosoma, 

incluso en el caso de que el plásmido original que los contenga no pueda replicarse debido 

a alguna limitación relacionada con su rango de hospedador (Roy & Partridge, 2017). La 

existencia de estos genes en los plásmidos hace que su transferencia horizontal sea el 

principal mecanismo de adquisición de resistencias en microorganismos patógenos, 

aportando resistencias para los principales grupos de antimicrobianos: β-lactámicos, 

aminoglucósidos, tetraciclinas, cloranfenicol, sulfamidas, trimetoprim, macrólidos y 

quinolonas. 

Además de plásmidos, transposones e integrones, existen otros dos tipos de 

material genético móvil que tienen importancia en la transmisión de mecanismos de 

resistencia: los profagos y las islas genómicas, conocidas en Salmonella como SGIs, por 

sus siglas en inglés (Baumberg et al., 1995). Ambos elementos se encuentran integrados 

en el cromosoma bacteriano, donde su movilidad está determinada por las secuencias que 

los flanqueen. Los bacteriófagos suelen codificar en su mayoría toxinas, como son los 

casos de la toxina diftérica (Sekizuka et al., 2012) o la toxina de Vibrio cholerae (Waldor 

& Mekalanos, 1996), mientras que las SGIs contienen grupos de genes que desempeñan 
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un papel importante en la evolución del genoma de las bacterias y por ende en la 

adaptabilidad microbiana (Bertelli & Brinkman, 2018). Históricamente, las islas genómicas 

han sido clasificadas en diferentes subtipos dependiendo de las funciones que codifiquen: 

islas simbióticas, metabólicas, de adaptación, o islas de resistencia a los antimicrobianos 

(Juhas et al., 2009). La isla genómica prevalente en Salmonella, la SGI1, está implicada 

en la transferencia horizontal de resistencias frente a los antimicrobianos. Este elemento, 

que puede considerarse un transposón conjugativo de gran complejidad, presenta 

características diferenciales sobre los plásmidos ya que al encontrarse integrada en el 

cromosoma del hospedador no necesita una replicación autónoma y eficiente que asegure 

su mantenimiento, lo que disminuye su coste energético, aunque penaliza el nivel de 

expresión de las funciones codificadas (Juhas et al., 2009). La SGI1 fue descrita 

inicialmente en la Salmonella enterica serovar Typhimurium (Boyd et al., 2001), y se 

caracteriza por conferir un característico fenotipo de resistencia múltiple frente a los 

antimicrobianos denominado pentarresistencia ó ACSSuT (por resistencia frente a 

ampicilina, cloranfenicol, estreptomicina, sulfonamidas y tetraciclinas; (Quinn et al., 2006).  

3.4. Resistencias antimicrobianas en Salmonella y su trascendencia en salud 
pública  

La ya de por si elevada importancia que tiene Salmonella como agente causal de 

gastroenteritis y procesos septicémicos a nivel mundial, se ve incrementada por la cada 

vez más frecuente aparición de aislados resistentes a los antimicrobianos. Este fenómeno 

supone un riesgo notable para la salud pública, como refleja el llamamiento que en 2017 

realizó la organización mundial de la salud para el desarrollo de nuevos antimicrobianos 

contra infecciones causadas por Salmonella (WHO, 2017). Las infecciones causadas por 

clones resistentes de esta bacteria son mucho más proclives a cursar con septicemia, lo 

que incrementa la necesidad de hospitalización en humanos y también la mortalidad (Parisi 

et al., 2018). En el caso concreto de la Unión Europea, desde 2013 existe un marco legal 

que regula la vigilancia y control de las resistencias antimicrobianas en bacterias zoonóticas 

y comensales, siendo obligatoria la monitorización de resistencias en Salmonella en todos 

los casos de salmonelosis humana, canales de pollos, pavos, cerdos y terneros, y durante 

diferentes momentos del ciclo productivo en broilers, pavos de engorde y gallinas 

ponedoras (EU-2013/652; EU-2020/1729). Según los datos del último informe 

elaborado por la EFSA y el ECDC, en Europa existen altos porcentajes de resistencia 
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(>25%) a las sulfonamidas, ampicilina y tetraciclinas en los aislados de Salmonella de 

procedencia humana, siendo S. Typhimurium y S. Kentucky los serotipos con mayores 

resistencias, en ambos casos superiores al 70% (EFSA & ECDC, 2021b). Porcentajes 

similares se obtuvieron en aislados de origen animal, siendo los cerdos y sus canales los 

que presentaron mayores cifras. En cuanto a las resistencias contra antimicrobianos 

calificados como de importancia crítica, un 13.5% de los aislados procedentes de casos 

humanos en Europa son resistentes al ciprofloxacino. Este porcentaje se eleva hasta el 

82.1% en el caso de los aislados del serotipo Kentucky. Los aislados procedentes de 

animales o sus canales mostraron niveles de resistencia muy dispares entre especies, con 

una media del 51.4% en pollos o del 32.4% en pavos y del 9% en cerdos. Los índices 

son inferiores en el caso de las resistencias a cefalosporinas de 3ª generación, situándose 

alrededor del 1,5%, y aún menores cuando se analiza la resistencia combinada a 

ciprofloxacino y cefotaxima, que se sitúa en el 0.5% de los aislados tanto humanos como 

de origen animal. Los datos de multirresistencia (resistencia a 3 ó más antimicrobianos) 

señalan que un 25.4% de los aislados de Salmonella procedentes de humanos presentan 

esta característica. En concreto, los serotipos S. Typhimurium monofásica 1,4,[5],12:i:- y 

S. Kentucky llegan a tener porcentajes de multirresistencia superiores al 70%. Los datos 

en canales varían desde el 43.3% de los cerdos al 15.1% de los pavos y en animales 

vivos desde el 38.8% de los pavos al 6,5% de las gallinas ponedoras. En los casos 

particulares de las resistencias contra colistina y carbapenemas, no se detectó ningún 

aislado resistente en animales contra este último y tan solo un aislado de origen humano. 

La resistencia contra colistina supone un hallazgo poco frecuente entre los aislados de 

Salmonella obtenidos en humanos o animales, aunque concretamente en los 

pertenecientes al serotipo Enteritidis se detectaron porcentajes superiores al 15% en 

humanos y en animales valores que van desde el 25% en gallinas ponedoras hasta 5% 

en pavos (EFSA & ECDC, 2021b). Estos datos, que ponen de manifiesto la importante 

presencia de resistencias antimicrobianas entre los aislados del género Salmonella en 

nuestro entorno, se repiten, en mayor o menor medida, en todas las regiones más 

desarrolladas del planeta donde la administración de antimicrobianos de forma 

indiscriminada ha sido una constante en los últimos años (Parisi et al., 2018). Las 

consecuencias sanitarias derivadas de las infecciones causadas por microrganismos 

resistentes han hecho que, hoy en día y en prácticamente todas estas regiones, se hayan 

implementado programas de vigilancia y control con el objetivo de disminuir el ritmo de 
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aparición de nuevas resistencias y para intentar controlar la propagación de las ya 

existentes (AEMPS, 2019; EU-2020/1729). 

.
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IV. JUSTIFICACIÓN 

La realización de los estudios enmarcados dentro de la presente tesis doctoral 

responde a la necesidad de abordar los múltiples aspectos de la problemática existente 

alrededor de la presencia de Salmonella spp., en una de las especies de mamíferos salvajes 

de interés cinegético y con mayor expansión demográfica del continente europeo: el jabalí. 

A pesar de que no existen censos sistemáticos de esta especie en los países 

europeos, el aumento de las poblaciones de jabalíes es un hecho generalizado que puede 

constatarse por la multitud de consecuencias que trae aparejadas. Considerando solo 

datos de España, el aumento en el número de jabalíes se refleja en la cada vez más 

frecuente presencia de estos animales en zonas urbanas (Castillo-Contreras et al., 2021; 

J. L. Guerra, 2021), en el aumento de los accidentes de tráfico provocados por ellos 

(Gutierrez, 2020), o en el aumento del número de capturas en acciones cinegéticas, a 

pesar incluso del considerable descenso del número de licencias de caza en España en 

los últimos años (MITERD, 2019). Además de su crecimiento demográfico natural, la 

creciente demanda de carne de jabalí y la búsqueda de individuos considerados como 

“buenos trofeos de caza”, están haciendo que proliferen las fincas cinegéticas en las que 

se aplican diferentes sistemas de manejo que persiguen mejorar la calidad de la especie 

(Antonio J. Carpio et al., 2020). 

La aplicación de prácticas de manejo propias de animales domésticos a especies 

salvajes suele tener consecuencias negativas derivadas del estrés provocado por las 

agrupaciones forzosas, la presencia de seres humanos o las altas densidades de individuos 

(Morgan & Tromborg, 2007). Estos elevados niveles de estrés inciden negativamente en 

el sistema inmunitario del animal, predisponiendo al padecimiento de enfermedades o a 

presentaciones clínicas de especial gravedad (Martinez-Miro et al., 2016). Algunas 

prácticas, como la colocación de bebederos y comederos, facilitan el contacto estrecho 

con individuos de otras especies, lo que puede favorecer el intercambio de 

microorganismos entre ellos (Gonçalves Blanco, 2017). 

Teniendo en cuenta que los jabalíes son portadores de serotipos de Salmonella 

de especial virulencia para los seres humanos (Hilbert et al., 2012), y que esta 

enterobacteria está considerada por la EFSA como la principal causante de infecciones 

alimentarias en Europa (EFSA & ECDC, 2021a), la situación planteada anteriormente, con 
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un importante aumento de las posibilidades de contacto entre jabalíes y personas, o entre 

jabalíes y animales domésticos, supone un riesgo considerable para la salud humana y la 

sanidad animal. Además, también debe considerarse dentro de esta problemática el riesgo 

añadido que suponen las resistencias antimicrobianas, especialmente en bacterias de 

carácter zoonósico como es Salmonella spp (EFSA & ECDC, 2021b). Según datos de la 

OMS, se estima que las resistencias antimicrobianas provocan unas pérdidas económicas 

en Europa de 1.100 millones de euros anuales y que son causantes de alrededor de 

33.000 muertes cada año (WHO, 2021). Es por ello por lo que el conocimiento de las 

dinámicas de transmisión de estas resistencias entre aislados de Salmonella spp. 

procedentes de jabalíes y ambientes antropogénicos, es de vital importancia para contener 

su avance y minimizar sus consecuencias. 

En base a la situación anteriormente descrita, hemos planteado y desarrollado 

nuestra tesis con la esperanza de poder contribuir a un mayor conocimiento de esta 

especie y que sirva de base para la elaboración de estrategias efectivas para el control de 

Salmonella spp. y las consecuencias negativas de su dispersión asociadas a la expansión 

demográfica que está teniendo lugar en las poblaciones del jabalí. 

.
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V. OBJETIVOS 

En la realización de esta Tesis nos hemos planteado los siguientes objetivos 

primarios que a su vez se materializan y articulan en una serie de objetivos secundarios: 

1. Investigar la presencia de Salmonella en jabalíes abatidos en monterías en la zona 

suroccidental de España en el periodo 2010-2015. 

1.1. Determinar la prevalencia de Salmonella spp. y la idoneidad de cada tipo 

de muestra en su aislamiento. 

1.2. Describir las especies, subespecies y serovares de Salmonella 

identificados. 

2. Describir los brotes de salmonelosis producidos en jabalíes en el periodo 2010-2015. 

2.1. Caracterizar los brotes de salmonelosis producidos en jabalíes desde un 

punto de vista etiológico, epidemiológico, clínico y lesional. 

2.2. Constatar la existencia de relaciones clonales entre los aislados obtenidos 

de jabalíes y de las poblaciones de cerdos domésticos aledañas. 

3. Determinar el perfil de resistencia antimicrobiana de los aislamientos de Salmonella 

obtenidos y las consecuencias epidemiológicas derivadas. 

3.1. Investigar fenotípica y genotípicamente las resistencias antimicrobianas 

presentes en los aislamientos de Salmonella. 

3.2. Comparar las resistencias halladas en los aislados de S. Choleraesuis con 

las detectadas en los cerdos domésticos de la misma zona. 

3.3. Analizar la presencia de plásmidos y su potencial como elementos de 

movilidad genética portadores de resistencias antimicrobianas. 

3.4. Determinar la relación existente entre los factores de manejo y el 

desarrollo de la resistencia frente a los antimicrobianos. 
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VI. TRABAJOS PUBLICADOS 

5.1. Estudio de la prevalencia de Salmonella spp.en tonsilas, ganglios linfáticos 
mandibulares y heces de jabalíes de España y de las relaciones genéticas entre 
aislados. 

Publicado en: Transboundary and emerging diseases. 2019;66(3):1218-26. Prevalence 
of Salmonella spp. in tonsils, mandibular lymph nodes and faeces of wild boar from 
Spain and genetic relationship between isolates. 

 

Es bien conocida la importancia del jabalí como especie cinegética en España. Sus 

hábitos alimenticios y comportamiento intrusivo, junto con una distribución cada vez mayor 

de las poblaciones, aumentan las interacciones de estos animales con el ganado y los 

seres humanos. Teniendo en cuenta que los jabalíes podrían tener un papel potencial en 

la transmisión de ciertos patógenos como las salmonelas, los objetivos de este estudio 

fueron determinar la prevalencia de Salmonella spp. en jabalíes cazados en el centro-oeste 

de España, la presencia de este patógeno en tonsilas, ganglios linfáticos mandibulares y 

heces (como marcadores de riesgo de transmisión), y analizar las posibles relaciones 

clonales entre las cepas aisladas, con el fin de investigar las vías de circulación de las 

bacterias entre los animales, fincas e incluso los tejidos analizados. 

Para ello, se analizaron un total de 1467 muestras pertenecientes a 1041 

jabalíes, los cuales procedían de un total de 36 fincas localizadas en el centro-oeste de 

España. Por un lado, se analizaron 148 animales, procesándose de cada animal tonsilas, 

ganglios submandibulares y heces. Sin embargo, de 893 jabalíes no se procesaron todas 

las muestras de el mismo animal, tomándose 690 heces, 267 ganglios linfáticos 

submandibulares y 66 tonsilas. Los aislamientos de Salmonella spp. se realizaron a través 

de cultivos microbiológicos, los cuales fueron confirmados mediante PCR y serotipificados 

en el Centro de Referencia Nacional de Algete. Finalmente, el análisis filogenético de las 

cepas se realizó mediante PFGE.  

Los resultados mostraron que de los 148 animales en los que se analizaron las 

tres muestras, el número de animales positivos para Salmonella spp. fue del 27%, siendo 

las tonsilas el órgano que proporciona mayor sensibilidad para la detección (20.9%), 

seguido de ganglios (8.1%) y heces (1.35%). Hay que destacar que de estos animales 
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ninguno mostró simultáneamente Salmonella spp. en los tres tipos de muestras, sin 

embargo, en 5 animales si se aislaron a la vez en tonsilas y ganglios, compartiendo el 

mismo serotipo en 4 de ellos. Por otro lado, al analizar el resto de jabalíes, se observó 

que el porcentaje de detección en los animales fue menor (7.7%), esto fue debido a que 

las heces fue la muestra tomada con mayor frecuencia y en la que menos se detectó 

Salmonella spp. (2.9%), seguida de los ganglios (5.1%) y las tonsilas (18.7%). Hay que 

añadir que en el 58.3% de las fincas había animales portadores de Salmonella spp.  

Un total de 86 cepas de Salmonella spp. fueron aisladas en este trabajo, 

pertenecientes a 34 serotipos diferentes de 4 subespecies de S. entérica. La subsp. 

enterica se identificó en el 40.7% de los aislados y de los 16 serotipos diferentes los 

predominantes fueron Enteritidis 9,12:g,m:‐ y Newport 6,8:e,h. La subsp. diarizonae 

presentó un porcentaje muy similar al anterior (39.5%), con 11 serotipos, siendo 

38:z10:z53 el predominante. En cuanto a la subsp. salamae apareció en un 18.6% con 

6 serotipos, predominando 4,12:b:‐ y por último la subsp. houtenae solamente se aisló 

una vez en este trabajo (1.2%).  

El análisis filogenético de los aislados mostró una gran diversidad clonal, 

detectándose 48 perfiles diferentes agrupados en dos clústers (A y B). El clúster A, 

compuesto únicamente por dos aislados de una misma finca e idéntico serotipo, 

representa probablemente un único clon. Por el contrario, el clúster B agrupa a la mayoría 

de las cepas, estando subdividido en los subgrupos clústerB1 y B2. Este último resultó 

ser predominante, con 75 aislados clasificados en 39 pulsotipos. Trece de estos grupos 

incluían entre dos y cuatro aislados estrechamente ligados, que coincidían perfectamente 

en serotipo, finca y perfil PFGEs (Sa9, Sa13, Sa15, Sa16, Sa20, Sa21, Sa24, Sa32, 

Sa37, Sa40, Sa44, Sa45 y Sa46). Sin embargo, el subgrupo B2 también presentó 

evidencias de propagación clonal dado que siete pulsotipos (Sa22, Sa23, Sa25, Sa35, 

Sa39, Sa41 y Sa47), incluían aislados que presentaban el mismo serotipo pero que 

provenían de fincas diferentes e incluso alejadas entre sí. Además de aparecer clones 

dispersos, también se observó una elevada similaridad genética (> 80%) si los aislados 

pertenecen al mismo serotipo (Sa13‐Sa14, Sa26‐S27, Sa33‐Sa34, Sa42‐Sa43). 
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5.2. Estudio de brotes de Salmonella Choleraesuis resistente a los antibióticos 
en jabatos de la zona centro-oeste de España. 

Publicado en: Transboundary and emerging diseases. 2019;66(1):225-33. Outbreaks of 
antimicrobial resistant Salmonella Choleraesuis in wild boars piglets from central-
western Spain. 

 

Salmonella enterica serovar Choleraesuis afecta tanto al cerdo doméstico como al 

jabalí, provocando una salmonelosis clínica. La producción del cerdo Ibérico se basa en un 

sistema de producción en libertad, por lo que estos animales y el jabalí comparten 

ecosistemas. Este estudio se centra en el impacto negativo que tiene este serotipo de 

Salmonella sobre la producción porcina y su papel en la propagación de resistencias 

antimicrobianas (RAM) en un entorno de elevado potencial zoonósico. Para ello se 

analizaron 20 aislados de S. Choleraesuis, procedentes de 12 cerdos Ibéricos y 8 jabalíes 

pertenecientes a 6 y 8 fincas, respectivamente. Estos aislados se obtuvieron a partir de 

cultivos microbiológicos de diferentes órganos tras la correspondiente necropsia, y la 

confirmación de serotipo se realizó a través de una PCR específica basada en la detección 

del gen fliC. Por otro lado, para conocer la susceptibilidad frente a los antimicrobianos se 

realizaron antibiogramas de todas las cepas y además se realizó la detección por PCR de 

diferentes genes que pudieran ser los determinantes de las resistencias encontradas. Por 

último, la relación clonal entre los aislados se obtuvo mediante macrorestricción genómica 

y PFGE, mientras que la digestion con la nucleasa S1 y PFGE se utilizaron para conocer 

la variedad y tamaño de los plásmidos presentes en las cepas analizadas, incluyendo la 

hibridación Southern para la detección específica de un elemento conteniendo el gen mcr-

1. 

Los resultados mostraron que en el serotipo analizado, el 95% de los aislados 

fueron resistentes al menos a un antimicrobiano y el 65% mostró MR (multirresistencia, 

definida como resistencia a 4 o más antimicrobianos). La mayor incidencia de RAM se 

registró en los aislamientos de cerdo Ibérico, predominando la resistencia frente a β-

lactámicos y sulfonamidas, a diferencia del jabalí, en cuyos aislamientos predominó la 

resistencia frente a aminoglucósidos, tetraciclinas y sulfonamidas. Los fenotipos de la RAM 

identificados presentaron una buena correlación con los determinantes genéticos 

predominantes encontrados en cerdos y jabalíes, blaTEM y tetA, respectivamente. Por otro 
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lado, las cepas de ambos tipos de suidos presentaron susceptibilidad frente a quinolonas, 

cefalosporinas y colistina, con la única excepción de un aislado de cerdo, asociado a la 

presencia del gen mcr-1. En general se observó una gran diversidad de patrones de 

resistencia, incluso dentro de la misma especie hospedadora.  

El análisis filogenético reveló 7 perfiles diferentes, agrupados en dos clústeres 

principales y con similaridades superiores al 75%. En clúster A, englobando la mayoría de 

los aislados, se observa la circulación de los mismos clones entre aislados de jabalíes y 

cerdos, así como clones idénticos entre animales de la misma especie hospedadora pero 

procedentes de diferentes fincas. Es remarcable la persistencia de estos clones a lo largo 

del tiempo, ya que algunas de estas cepas se han aislado en un periodo de 3-5 años. Sin 

embargo, lo que si hemos observado es que dentro de un mismo pulsotipo hay variabilidad 

en los patrones de resistencia frente a los antimicrobianos. 

La técnica S1-PFGE evidenció que 19 cepas portan al menos un plásmido, 

incluyendo 5 aislados con varios simultáneamente. Un tamaño aproximado de 50 kb fue 

el más frecuente (75%), no estando asociado a ninguno de los determinantes de 

resistencia identificados. Distintos megaplásmidos, de un tamaño comprendido entre 100 

y 300 kb, se detectaron en cepas que expresan MR. En general se observó una fuerte 

asociación entre el pulsotipo de las cepas y su contenido plasmídico, indicando una escasa 

movilidad horizontal de estos elementos. Debido a su mayor relevancia clínica, se realizó 

la localización del plásmido para el gen mcr-1 que confiere resistencia a la colistina y que 

ha sido identificado en este estudio por primera vez en S. Choleraesuis en un aislado de 

porcino.  
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5.3. Estudio de la diseminación de resistencias antimicrobianas en Salmonella 
enterica serovar Choleraesuis entre ambientes domésticos y salvajes. 

Publicado en: Antibiotics (Basel, Switzerland). 2020;9(11). Spread of Antimicrobial 
Resistance by Salmonella enterica Serovar Choleraesuis between Close Domestic and 
Wild Environments. 

 

Salmonella enterica serovar Choleraesuis es un patógeno zoonósico altamente 

invasivo que, además de infectar a suidos como el jabalí y el cerdo, provoca graves cuadros 

clínicos en el hombre. Las poblaciones naturales de jabalíes están experimentando una 

gran expansión demográfica y, además, algunas granjas están criando esta especie con 

fines cinegéticos, incluyendo un manejo a veces idéntico al de los cerdos domésticos que 

incluye suplementación, agrupación y tratamiento con antibióticos. Esta situación aumenta 

la posibilidad de contacto entre jabalíes y ganado, y potencialmente induce estrés, con 

diferentes consecuencias sanitarias. El presente trabajo tiene como objetivo describir las 

características clínicas-lesionales de los brotes causados por S. Choleraesuis en jabalíes 

del centro-oeste de España, así como las resistencias antimicrobianas y las relaciones 

clonales existentes entre aislamientos. Para ello se estudiaron 28 jabalíes de entre 2-6 

meses de edad encontrados muertos en diversas fincas. Estos animales presentaban 

diferentes sistemas de manejo: la mayoría eran fincas cerradas (6/10), en las cuales se 

solía suplementar a los animales durante los meses de verano; dos fincas abiertas en las 

que no se producía ningún tipo de manejo; y finalmente, dos fincas consideradas como 

“granjas cinegéticas”, utilizadas para la cría de jabalíes en las que se desarrollaba un 

manejo intensivo de los animales.  

Los jabalíes analizados en este trabajo fueron llevados al Hospital Clínico 

Veterinario de la UEx donde se les realizó el examen post-mortem. Tras la necropsia 

reglada y completa de los animales, se tomaron muestras tanto para un estudio 

histopatológico como para cultivos microbiológicos, e incluso en algunos casos se pudo 

recoger muestras de sangre de la cavidad del corazón para hacer un estudio serológico 

frente a Circovirus Porcino Tipo 2 (PCV-2) y Síndrome Respiratorio y Reproductivo Porcino 

(PRRS). De entre todos los brotes incluidos en el estudio solo pudo llevarse a cabo un 

estudio detallado en aquellos declarados en las dos granjas cinegéticas, ya que en estas 

explotaciones pudo determinarse con precisión el número de jabalíes afectados. En ellos 
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encontramos una morbilidad del 80% y el 100% y mortalidad del 35% y 84.4% en la 

finca F10 y F1, respectivamente. En la finca con la mayor mortalidad todos los animales 

presentaban 3 meses de edad, comenzando los primeros síntomas una semana tras el 

destete, observándose anorexia y depresión. A los dos días, 15 animales murieron de 

forma repentina, sin mostrar sintomatología, mientras que el resto fueron enfermando 

progresivamente, presentando una diarrea acuosa-verdosa, dificultad para caminar y 

finalmente postración. El curso de la infección en estos animales duraba 2-3 días 

finalizando con la muerte. En la otra finca la edad de los afectados variaba un poco más 

(2.5-6 meses), la mayoría no presentaron sintomatología y murieron repentinamente, 

aunque en algunos casos precedió una diarrea muy profusa. El resto de los animales 

analizados fueron encontrados de forma casual por los guardas de las fincas sin poder 

obtener más datos epidemiológicos. 

En cuanto a las lesiones encontradas, la mayoría de los animales presentaron 

cianosis distal, especialmente en orejas, piernas y parte inferior del abdomen. Todos los 

órganos exhibieron una congestión marcada. Los pulmones presentaban lesiones 

neumónicas y en el abdomen era muy remarcable la hepatomegalia, frecuentemente 

acompañada de pequeñas manchas blancas en el parénquima, que observadas 

microscópicamente revelaron áreas de necrosis. Además, la esplenomegalia apareció en 

la mayoría de los casos, en el riñón fueron frecuente las petequias renales y en el intestino 

llamó la atención la fusión de los ganglios mesentéricos de todos los animales. Sin 

embargo, la presencia de ulceras en el colon solamente ocurrió en un animal.  

Los resultados microbiológicos mostraron en todos los animales una septicemia 

debida a S. Choleraesuis, que se aisló de todos los órganos en todos los animales, excepto 

en el intestino de 4 de ellos. Un aislado por animal fue procesado para la determinación 

por serotipificación, evidenciando que la mitad de las cepas carecían del primer antígeno 

flagelar (6,7:-:1,5), y que además el 78% presentan la variante Kunzendorf. El 

antibiograma realizado con estos aislados mostró que el 92.8% presentaban alguna 

resistencia y el 39.2% multiresistencia (MR, definida como resistencia a 4 ó más 

antimicrobianos). Las resistencias más frecuentes se expresaron frente a sulfonamida 

(78%), estreptomicina (64%), tetraciclina (42%) y doxiciclina (35%), correlacionándose 

con la elevada prevalencia de los genes sul1, strA/strB y tetA. Así, el patrón de resistencia 

SuSTDo apareció en todas las cepas procedentes de una granja cinegética, al igual que 
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en otra finca con vallado perimetral. Por otro lado, todas las cepas fueron sensibles a 

ceftiofur, cefotaxima, gentamicina, enrofloxacina, cloranfenicol y colistina. La detección de 

replicones plasmídicos que pudieran estar asociados a alguno de los determinantes de 

resistencia identificados se llevó a cabo mediante PCR, encontrándose positividad en el 

42% de los aislados, incluyendo un 35% con los elementos FIIA+H/1 presentes en la 

misma cepa. El análisis filogenético mediante PFGE evidenció cuatro perfiles diferenciados, 

asociables a dos clústers con una similaridad genética cercana al 75%, observándose una 

estrecha relación clonal entre cepas con la misma procedencia geográfica, incluso 

transcurrido un año de diferencia entre aislamientos. 

Por último, la serología reflejó que ningún animal analizado muestra anticuerpos 

frente a PRRS, y la mayoría tampoco frente a PCV-2, aunque en una de las granjas 

cinegéticas dos animales presentaban una infección aguda observándose la presencia de 

IgM y IgG específicos frente a este virus. 
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5.4. Propagación de aislados de Salmonella spp. resitentes a los antimicrobianos 
en jabalíes y su relación con prácticas de manejo. 

Trabajo en revisión TBED-OA-720-21: Transboundary and emerging diseases;. 
Dissemination of antimicrobial resistant isolates of Salmonella spp. in wild boars and 
its relationship with management practices. 

 

La resistencia frente a los antimicrobianos (RAM) es un fenómeno con un gran 

impacto clínico a nivel mundial, por lo que controlar su propagación es fundamental para 

optimizar la eficacia de los antibióticos. Los miembros del género Salmonella están 

ampliamente distribuidos entre diversos hospedadores y los jabalíes, debido a sus 

frecuentes interacciones con el ganado o la basura humana, pueden jugar un papel 

importante en su circulación entre las áreas periurbanas y el medio ambiente. Dado que 

la población de estos animales está aumentando debido a su manejo en determinados 

cotos de caza o la ausencia de depredadores naturales, el objetivo del presente trabajo es 

identificar los determinantes de RAM expresados y/o presentes en aislados de Salmonella 

spp. de poblaciones de jabalíes y determinar el posible papel en su selección de 

indicadores relacionados con la gestión cinegética de fincas ubicadas en el centro-oeste 

de España. La detección de Salmonella spp. se llevó a cabo en 121 jabalíes, de los cuales 

86 animales procedían de animales cazados en montería y 35 fueron encontrados ya 

muertos, todos ellos en un total de 24 fincas. Las características de la RAM se 

determinaron mediante pruebas de susceptibilidad a los antibióticos y detección de sus 

determinantes genéticos, evaluándose el efecto de la suplementación alimentaria, la 

proximidad del ganado, la existencia de un vallado y la densidad de los animales.  

Los resultaros mostraron una gran diversidad de serotipos, aunque la mayoría de 

los aislados pertenecían a S. enterica subsp. enterica (57%). Dentro de esta subespecie, 

los más frecuentes eran S. Choleraesuis (48%) y S. Typhimurium (10%). Del total de las 

cepas se observó que el 75.2% presentaban resistencia frente a al menos un 

antimicrobiano y que el 15.7% eran multirresistentes (MR, definido como resistencia 

frente a 4 o más antimicrobianos). Considerando únicamente S. enterica subsp. entérica, 

se detectó RAM en el 82.6% y MR en el 26.1% de los aislados, siendo S. Typhimurium 

el serotipo con mayor prevalencia de cepas resistentes. En general la sulfonamida 

(85.7%), estreptomicina (46.2%), tetraciclina (25.3%) y ampicilina (17.6%) fueron los 
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antimicrobianos frente a los que se detectó mayor resistencia. Por el contrario, menos del 

10% de las cepas presentaron resistencia frente al ácido nalidíxico, cloranfenicol, 

neomicina y cefalosporinas, solamente se detectó resistencia intermedia frente a 

enrofloxacina y gentamicina, y el único antimicrobiano completamente efectivo con todos 

los aislados fue la colistina. Una gran parte de esta expresión fenotípica pudo 

correlacionarse consistentemente con los determinantes génicos detectados, presentando 

el 53.8% de los aislados al menos un gen determinante de RAM, e incluso el 18.7% 

contenían cuatro o más genes, coincidiendo con las cepas que presentaban MR. Las 

familias de antimicrobianos que presentaban una mayor asociación entre fenotipo y 

genotipo de la RAM fueron fenicoles (83.3%), tetraciclinas (78.3%), β-lactámicos (75%) 

y quinolonas (71.4%), a diferencia de lo que se observó con las sulfonamidas, ya que 

solamente en el 34.6% de las cepas que expresaron resistencia frente a estos 

antimicrobianos se detectó alguno de los genes escrutados.   

En cuanto a los elementos genéticos móviles identificados, el integrón de clase 1 

(int1) fue detectado en el 5.8% de los aislados, de los cuales el 57.1% llevaban asociados 

casetes génicos. Los replicones plasmídicos estaban presentes en el 38.8% de los 

aislados, apareciendo con mayor frecuencia HI1, FIIA y FIA. Aunque no se observó una 

clara asociación entre replicones y determinantes de resistencia, más del 40% de los 

aislados que presentaban strA, strB y tetA fueron también positivos a HI1/FIIA. No se 

observó tampoco ninguna asociación entre replicones y subespecies o serotipos. 

Por último, observamos que la RAM está asociada a fincas en las que se 

suplementa la alimentación de los animales, presentaban además vallado perimetral, 

mientras que ni la densidad de los animales ni la presencia de ganado en la finca parecen 

guardar ninguna relación. 
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Figure 1 

 

Figure 2 
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Figure 3 
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Figure 4 
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VII. DISCUSIÓN 

En la presente tesis doctoral se estudian diferentes aspectos relativos a la infección por 

Salmonella en el jabalí, poniendo énfasis en la patología provocada en esta especie por el 

serotipo S. Choleraesuis, en el papel del jabalí como reservorio natural de Salmonella, y en 

la importancia de las resistencias antimicrobianas en este género de bacterias. Salmonella 

ha sido descrita en multitud de especies salvajes donde, con frecuencia, causa un cuadro 

clínico casi asintomático. Está ampliamente aceptado que la presencia de esta bacteria en 

animales salvajes puede estar influenciada por la contaminación ambiental derivada de la 

actividad ganadera o de los residuos humanos (Gaffuri & Holmes, 2012). Sin embargo, 

el papel de estas especies en la circulación de Salmonella entre los entornos salvaje y 

doméstico parece mucho más complejo que el simple hecho de actuar como fondo de 

saco epidemiológico (K. E. Jones et al., 2008; Simpson et al., 2018). El desarrollo de una 

salmonelosis leve o asintomática hace que muchos de los animales salvajes infectados se 

conviertan frecuentemente en portadores asintomáticos de la bacteria, contribuyendo a su 

diseminación y constituyendo un reservorio ambiental de Salmonella. Este hecho, unido a 

la amplia variedad de posibles especies hospedadoras, ha propiciado la presencia de esta 

bacteria en multitud de hábitats diferentes (Baudart et al., 2000; La Tela et al., 2021; 

Simpson et al., 2018). Entre los posibles hospedadores, hay tanto especies homeotermas 

como poiquilotermas, desde grandes herbívoros a pequeños roedores (Botti et al., 2013; 

Briones et al., 2004; La Tela et al., 2021; Simpson et al., 2018; Thomas et al., 2017; 

Zottola et al., 2013), lo que hace prácticamente imposible su erradicación y dificulta 

enormemente su control en las explotaciones ganaderas (Lapuz et al., 2012; C. J. Murray, 

2000). En el ámbito silvestre, el jabalí es considerado un portador y reservorio relevante 

de varios patógenos zoonósicos, incluido Salmonella spp. (Sannö et al., 2018; Wacheck 

et al., 2010). Este hecho, unido al aumento de sus poblaciones en toda Europa, y al 

consumo cada vez más extendido de su carne, contribuyen a incrementar el riesgo de 

transmisión de Salmonella desde los jabalíes a la especie humana o a los animales 

domésticos. (Tack, 2018). En este contexto se pone de manifiesto la necesidad de 

profundizar en el conocimiento de los múltiples aspectos de la salmonelosis en el jabalí y, 

en particular, en aquellas características propias de la enfermedad en las poblaciones de 

este ungulado silvestre en la zona Suroeste de España, donde se concentran casi el 40% 

de sus capturas de todo el país (MITERD, 2019). 
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Son abundantes los estudios sobre prevalencia de salmonelosis en jabalíes en Europa, sin 

embargo, la información disponible en España es escasa y desactualizada, con los últimos 

estudios realizados en 2013, en la zona Noreste del país (Diaz-Sanchez et al., 2013; 

Mentaberre et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013; N. Navarro-

Gonzalez et al., 2012). Muchos de estos estudios se limitan a determinar la presencia de 

anticuerpos contra Salmonella en muestras de suero, lo que evidencia el contacto previo 

con este patógeno. Los estudios realizados en España con esta técnica arrojan niveles de 

seroprevalencia muy variables: en la zona Sureste oscilan entre el 1.7% y el 19.3% (Cano-

Manuel et al., 2014; Ortega et al., 2020), en el centro-Sur el dato es del 4% (J. Vicente 

et al., 2002), mientras que en el Norte del país es del 11.3% (Closa-Sebastián et al., 

2011). A pesar de su variabilidad, estos niveles de seroprevalencia son inferiores a los 

encontrados en la mayoría de estudios realizados en otros países europeos, donde oscilan 

entre el 17% y el 66.6% (Bassi et al., 2021; Fredriksson-Ahomaa et al., 2020; 

Montagnaro et al., 2010; Vengust et al., 2006; Zottola et al., 2013). A pesar de aportar 

una valiosa información acerca de la presencia de Salmonella en una determinada 

población, los datos de seroprevalencia no aportan ninguna información sobre las 

relaciones epidemiológicas o sobre los serotipos presentes en una zona determinada. Para 

ello es necesario el aislado de la bacteria, combinado con técnicas de biología molecular 

(Gaffuri & Holmes, 2012). 

Los resultados obtenidos en nuestro estudio muestran una amplia presencia de Salmonella 

spp. en los jabalíes del suroeste español, lo que sugiere un alto porcentaje de individuos 

portadores asintomáticos de esta bacteria. La prevalencia de Salmonella en poblaciones 

salvajes suele ser un fiel reflejo del grado de circulación de esta bacteria en un determinado 

ecosistema. Sin embargo, se debe poner especial cuidado a la hora de interpretar este 

parámetro y comparar estudios entre sí, ya que la prevalencia de Salmonella en una 

determinada población varía en función de la especie estudiada, del área geográfica 

analizada, del origen de la muestra, del tipo de técnica de detección utilizada e incluso de 

la época del año en la que se obtienen las muestras (Ainslie-Garcia et al., 2018; S. Bonardi 

et al., 2019; Mainar-Jaime et al., 2013). Multitud de estudios muestran esta gran 

variabilidad; si comenzamos analizando los datos de prevalencia en España, vemos que 

nuestro estudio presenta una prevalencia en animales del 27 %, muy superior al obtenido 

por otros autores (0.8%) en animales del centro-Sur de España (Diaz-Sanchez et al., 

2013) pero similares a estudios realizados en el Noreste de España (30.8%-47.2%) 
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(Mentaberre et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 2012), de igual manera, cabe 

destacar que los datos publicados en estudios realizados en Portugal presentan valores 

similares a los obtenidos en el presente trabajo (4.8% y 22.1%) (Dias et al., 2015; 

Madalena Vieira-Pinto et al., 2011). Esto puede deberse a la mayor proximidad geográfica 

entre las zonas muestreadas y el país vecino. Sin embargo, otro estudio realizado en el 

Noreste de España muestra una prevalencia del 5%, probablemente debida a un número 

más limitado de muestras, al tratarse de animales capturados en núcleo urbano (N. 

Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013). Si analizamos los datos de prevalencia en 

diferentes países europeos podemos constatar que también existen importantes 

variaciones, especialmente en Italia (4.18%-36.6%), donde el número de trabajos 

realizados es bastante elevado (Sanno et al., 2014; Sannö et al., 2018), o en otros países 

como Suecia (3.4%- 26.7%) (Plaza-Rodriguez et al., 2020) o Alemania (2.4%) (S. 

Bonardi et al., 2019; S. Bonardi et al., 2021; Chiari et al., 2013; Cilia et al., 2021; Giorda 

et al., 2014; Magnino et al., 2011; Piras et al., 2021; Stella et al., 2018; Zottola et al., 

2013). Detrás de esta variabilidad asociada a la zona geográfica muestreada, suele 

subyacer la presencia de accidentes geográficos o elementos creados por el hombre que 

hacen que las condiciones de cada zona sean únicas y den lugar a prevalencias de 

Salmonella y distribuciones de serotipos totalmente diferentes (Gaffuri & Holmes, 2012; 

Magnino et al., 2011; N. Navarro-Gonzalez et al., 2012). 

Los valores de prevalencia también oscilan en función del tipo de muestra analizada (S. 

Bonardi et al., 2019). En el primer estudio presentado en esta tesis se observó como la 

prevalencia de Salmonella spp. en jabalíes era mayor cuando se muestreaban las tonsilas 

(20.9%), que cuando la muestra procedía de los ganglios submandibulares (8.1%) o de 

las heces (1.3%) de un mismo animal. En base a estos resultados, se podría afirmar que 

el muestreo de heces puede dar como resultado una subestimación del valor de 

prevalencia de Salmonella spp. en esta especie. De hecho, considerando los valores 

obtenidos con este tipo de muestra, la prevalencia es comparable a la descrita en estudios 

que también muestrean Salmonella spp. en heces (0.3%-7%) (S. Bonardi et al., 2019; 

Cilia et al., 2021; Diaz-Sanchez et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 

2013; Plaza-Rodriguez et al., 2020; Sanno et al., 2014; Stella et al., 2018). De igual 

manera, aunque hay pocos estudios que analizan de forma paralela tonsilas, ganglios 

linfáticos (fundamentalmente mesentéricos) y heces, sus resultados son concordantes con 

los hallados en la presente tesis, puesto que en todos se concluye que las tonsilas son el 
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órgano donde se aíslan estas bacterias con mayor frecuencia, seguidos de los ganglios y 

las heces (S. Bonardi et al., 2019; Sanno et al., 2014; Sannö et al., 2018; Wacheck et 

al., 2010). Esta heterogénea distribución orgánica podría corresponderse con el hecho de 

que la ruta de penetración de Salmonella más común sea la vía respiratoria, especialmente 

en verano, vehiculada en partículas de polvo contaminadas (A. Baskerville & Dow, 1973; 

A. Baskerville, Dow, C., Curran, W. L., Hanna, J., 1973; S. Bonardi et al., 2019). En esta 

ruta, las salmonelas utilizan a las tonsilas y los macrófagos pulmonares como lugar de 

penetración (P.J. Fedorka-Cray et al., 1995), permaneciendo acantonadas y 

multiplicándose en ellas (P.J. Fedorka-Cray et al., 2000; Salles & Middleton, 2000). 

Debido a que el drenaje linfático de las tonsilas y de la cavidad oral en general, se lleva a 

cabo por los ganglios submandibulares (Wood et al., 1989), se planteó también en esta 

tesis muestrear estos órganos, obteniéndose en promedio un tercio de la prevalencia 

hallada en las tonsilas. Cabe destacar que, aunque el número de aislados fuera inferior en 

las muestras de ganglios submandibulares, todos los aislados obtenidos en esta 

localización presentaban el mismo genotipo que los obtenidos en las tonsilas de ese 

mismo jabalí. Esta concordancia entre aislados también ha sido descrita en cerdos 

(Madalena Vieira-Pinto et al., 2012). Este muestreo simultáneo de tonsilas y ganglios 

submandibulares sólo se ha llevado a cabo previamente en jabalíes en un estudio en Italia, 

en el que obtienen prevalencias muy similares entre ambos órganos (Sannö et al., 2018), 

de forma similar a lo encontrado en cerdos (Ainslie-Garcia et al., 2018). Con todos estos 

datos, la cavidad oral puede considerarse una localización orgánica preferente para el 

aislamiento de Salmonella spp., lo que habría de tenerse en cuenta para optimizar la 

representatividad de los escrutinios que se realicen (Van Damme et al., 2018). Ello 

implica, además, la importancia de la manipulación de estos tejidos durante el faenado, 

que debe hacerse con sumo cuidado a fin de evitar la contaminación de las canales 

(Ainslie-Garcia et al., 2018; Swanenburg et al., 2001; Van Damme et al., 2018; Madalena 

Vieira-Pinto et al., 2012). 

Además de la variación de la prevalencia en función de variables geográficas y del tipo de 

muestra, también puede haber fluctuaciones en función de la cantidad de muestra 

analizada o del tipo de técnica utilizada (Eriksson & Aspan, 2007; Van Damme et al., 

2018; M Vieira-Pinto et al., 2007). Como ya ha sido descrito previamente en cerdos (Funk 

et al., 2000), la cantidad de muestra fecal procesada condiciona sustancialmente la 

sensibilidad de la detección. Esta circunstancia puede explicar la escasa prevalencia de 
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Salmonella obtenido en nuestro estudio, al haber analizado una cantidad mínima obtenida 

mediante hisopo del contenido del colon. En cuanto a la técnica de detección, la diferencia 

de sensibilidad entre los diferentes métodos condiciona su capacidad de discriminar 

muestras positivas, por lo que también puede contribuir a la variabilidad observada en la 

prevalencia de Salmonella spp. Así lo demuestra un estudio en el que se compara la 

eficacia de diferentes medios de cultivo en el aislamiento de Salmonella (Gorski et al., 

2011), u otros trabajos en los que se constata que la PCR llega a tener, en algunos casos, 

un 50% más de sensibilidad que el cultivo bacteriano (Castagna et al., 2005; Sanno et 

al., 2014; Wacheck et al., 2010). Sin embargo, aunque presenta una mayor sensibilidad, 

existe el riesgo de detectar falsos positivos debido a la presencia de bacterias no viables 

(Eriksson & Aspan, 2007). A pesar de ello, al igual que ocurre con la serología, su facilidad 

de procesado, y la posibilidad de realizar el análisis simultáneo de un gran número de 

muestras, hacen que ambas técnicas aporten datos muy valiosos sobre la prevalencia, 

quizá incluso más fieles a la realidad que los obtenidos mediante cultivo, aunque también 

éste último es fundamental cuando se necesita un estudio más exhaustivo sobre el tipo 

de Salmonella implicada en cada proceso, lo cual nos va a proporcionar datos necesarios 

para un análisis epidemiológico. 

En el presente estudio hemos podido comprobar la alta variabilidad de serotipos de 

Salmonella existente en jabalíes (34 serotipos en 86 cepas), lo que concuerda con 

estudios previos (Chiari et al., 2013; Mentaberre et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 

2012; Razzuoli et al., 2021; Ward et al., 2013; Zottola et al., 2013).Tal diversidad es 

mayor que la encontrada en cerdos domésticos procedentes de granjas porcinas o 

mataderos (Héctor Arguello et al., 2012; García‐Feliz et al., 2007; Gomez-Laguna et al., 

2011; Sánchez-Rodríguez et al., 2018; Teng et al., 2020). Este hecho podría estar en 

relación con el carácter omnívoro de los jabalíes, lo que les hace estar expuestos a 

múltiples vías de contagio, tales como pequeños animales que incluyen en su dieta o 

cadáveres contaminados portadores de múltiples serotipos de Salmonella spp. (Gaffuri & 

Holmes, 2012; Millan et al., 2004). Esta circunstancia no se produce en cerdos en granjas 

intensivas, donde toda su alimentación está controlada y existen elevados niveles de 

bioseguridad. 

Dentro de la variabilidad de serotipos de Salmonella hallada en jabalíes se observa que, 

en la mayoría de los trabajos revisados, predominan los pertenecientes a la subespecie 

entérica, (S. Bonardi et al., 2019; S. Bonardi et al., 2021; Chiari et al., 2013; Dias et al., 
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2015; Magnino et al., 2011; Mentaberre et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, 

et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 2012; Piras et al., 2021; Plaza-Rodriguez et al., 

2020; Ranucci et al., 2021; Razzuoli et al., 2021; Sanno et al., 2014; Stella et al., 2018; 

Madalena Vieira-Pinto et al., 2011). Este marcado predominio de la subespecie entérica 

no se observa en nuestro trabajo, al presentar valores similares a los constatados para la 

subespecie diarizonae, (40.7% y 39.5%, respectivamente). También es destacable el alto 

porcentaje de aislados pertenecientes a la subespecie salamae (18.6%) y el hecho de 

que también se hayan detectado aislados de la subespecie houtenae, aunque en menor 

proporción (1.2%). La detección de subespecies “no entéricas”, aunque en escasa 

cuantía, también ha sido corroborado por otros autores (Cilia et al., 2021; Giorda et al., 

2014; Zottola et al., 2013). Dichas subespecies suelen encontrase tanto en animales 

homeotermos y poiquilotermos, y su principal vía de transmisión a otros animales es el 

consumo de su carne, o por su uso como mascotas en el caso de los humanos (A. Lamas 

et al., 2018). Sin embargo, algunos serotipos de estas subespecies, especialmente 

arizonae, diarizonae y salamae, también se adaptan a animales homeotermos, ya sean 

mamíferos o aves, tanto silvestres como domésticos (Bonke et al., 2012; Botti et al., 

2013; Evangelopoulou et al., 2014; A Lamas et al., 2016), lo que explica su presencia 

en los jabalíes muestreados en el presente trabajo. 

Como hemos señalado anteriormente, la subespecie enterica es la predominante en la 

mayoría de las investigaciones, sin embargo, dentro de esta subespecie hay una gran 

variabilidad de serotipos, por lo que es difícil señalar cuál de ellos es más prevalente en 

jabalíes. En nuestro caso, Enteritidis 9,12:g,m:‐, Newport 6,8:e,h: 1,2 y Choleraesuis, 

fueron los serotipos que aparecieron con mayor frecuencia (14%), aunque como se puede 

observar en los resultados del primer estudio derivado de esta tesis, tampoco distan 

mucho del resto de serotipos aislados. Resulta importante resaltar que la EFSA describe a 

S. Enteritidis como el serovar más frecuentemente identificado en casos de salmonelosis 

humana y S. Newport como el quinto (EFSA & ECDC, 2021a). En cuanto a S. 

Choleraesuis, es un serovar que puede generar cuadros septicémicos muy graves, llegando 

a causar aneurismas infecciosos, una infección endovascular devastadora en humanos 

(Cohen et al., 1987), así como colangitis y pancreatitis grave, muy difícil de tratar por su 

resistencia a múltiples antibióticos (Ferstl et al., 2017). Este serovar fue el predominante 

en cerdos de todo el mundo durante las décadas de los 50 y 60, (Mark P Stevens & Gray, 

2013) y, aunque actualmente sigue manteniendo una alta prevalencia en América del 
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Norte y Asia (Ronald W. Griffith et al., 2019; Luk-In et al., 2018), en Europa su prevalencia 

es escasa (EFSA & ECDC, 2021a). A pesar de ello, en los últimos años se ha 

experimentado un repunte de casos en cerdos (Papic et al., 2021; Pedersen et al., 2015; 

Savic et al., 2021), y también en jabalíes, posiblemente debido a la expansión demográfica 

que está experimentando esta especie a nivel europeo (Conedera G. et al., 2014; 

Donazzolo C., 2017; Longo, Losasso, et al., 2019; Longo, Petrin, et al., 2019; Methner 

et al., 2010; Methner et al., 2018; Perez et al., 1999; Uelze et al., 2021). Respecto a los 

serotipos que con mayor frecuencia se encuentran en estudios de jabalíes, varios autores 

reflejan datos similares a los nuestros, siendo Enteritidis o Newport los más prevalentes 

(S. Bonardi et al., 2021; Cilia et al., 2021; Piras et al., 2021; Plaza-Rodriguez et al., 

2020). También es consistente el aislamiento de S. Typhimurium, presentando en casos 

puntuales altas prevalencias (S. Bonardi et al., 2019; Chiari et al., 2013; Madalena Vieira-

Pinto et al., 2011), pero caracterizado generalmente por presentar valores bajos de 

prevalencia muy constantes entre las diferentes poblaciones estudiadas (Mentaberre et 

al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 2012). A pesar de la diversidad de serotipos que 

encontramos en la bibliografía, son muy pocos los estudios que, a diferencia del nuestro, 

aíslan S. Choleraesuis de portadores asintomáticos (Chiari et al., 2013; Longo, Losasso, 

et al., 2019). 

Además de la gran diversidad de serotipos encontrados, también observamos mediante 

Pulsed Field Gel Electrophoresis (PFGE), una amplia variabilidad genética entre los 

aislados obtenidos. Esta técnica, considerada en la actualidad como el gold standard, es 

fundamental para constatar las relaciones clonales existentes entre las cepas aisladas en 

un determinado momento y contexto, permitiéndonos por lo tanto determinar los vínculos 

epidemiológicas existentes en un determinado brote (Sharma-Kuinkel et al., 2016). En la 

mayoría de los casos de nuestro estudio, las cepas pertenecientes a un determinado 

serotipo presentaban el mismo pulsotipo, especialmente si tenían un mismo origen 

geográfico, si bien esta circunstancia no se producía cuando procedían de diferentes fincas, 

en las que era común detectar diferentes pulsotipos, lo que también se ha descrito en 

cerdos (Baloda et al., 2001; Berends et al., 1996; H Scott Hurd, McKEAN, et al., 2001; 

Letellier et al., 1999). Dentro de las cepas de una misma finca, también fue común el 

hallazgo de diferentes serotipos, hasta 11 en alguna de ellas, lo que contrasta con la 

mayoría de la literatura al respecto en cerdos, en la que se describen casos con uno o 

muy pocos serotipos en cada explotación (Andrzejewski & Jezierski, 1978; Casas-Díaz et 
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al., 2013). Este hecho probablemente se deba a la naturaleza libre del animal portador y 

a su hábito de desplazarse frecuentemente a largas distancias (Mentaberre et al., 2013). 

En relación con este fenómeno, el presente estudio también muestra la amplia 

propagación de clones de Salmonella spp. asociados con jabalíes, lo que aumenta el riesgo 

potencial de contaminación con clones virulentos y/o resistentes a los antimicrobianos y 

las posibilidades de contagio interespecíficos. La coexistencia de clones pertenecientes a 

los mismos grupos epidemiológicos en muestras de jabalíes y cerdos ibéricos descrito en 

la presente tesis (Gil-Molino et al., 2020), y en muestras de vacas y cerdos que cohabitan 

con jabalíes en una determinada zona (Mentaberre et al., 2013; Methner et al., 2010; 

Methner et al., 2018), incluso entre muestras de jabalíes y personas (Longo, Losasso, et 

al., 2019), demuestran esa posibilidad de contagio interespecífico y evidencian la utilidad 

de la PFGE para investigar estas relaciones entre aislados de Salmonella. 

Los jabalíes son portadores de múltiples serotipos de Salmonella de especial virulencia 

para los seres humanos (Hilbert et al., 2012). En el ámbito de la Unión Europea, el género 

Salmonella es el segundo causante de zoonosis y el primero de brotes de infecciones 

alimentarias, siendo en estos casos S. Enteritidis y S. Typhimurium los serovares más 

frecuentemente aislados, con un 72.4 % y un 14 % de los casos, respectivamente. La 

tasa de mortalidad en Europa debida a esta enfermedad se cifra en un 0.22% (EFSA & 

ECDC, 2021a). Como se describe en el último informe “One Health 2019” de la EFSA 

(European Food Safety Authority) y el ECDC (European Centre for Disease Prevention 

and Control), la tasa de incidencia anual de salmonelosis en 2019 fue de 20.0 casos por 

100.000 habitantes, identificándose los huevos y derivados como la principal vía de 

infección. Sin embargo, aunque la infección en humanos ocurre principalmente debido a 

la ingesta de esos alimentos, el aumento global del consumo de productos derivados de 

especies salvajes (mamíferos, pájaros, reptiles y anfibios) (Muehlenbein, 2016) puede 

suponer nuevas vías de contagio. Dentro de estos animales salvajes, el jabalí adquiere una 

gran relevancia, ya que el consumo de carne de dichos animales cada vez es mayor en la 

población (Mentaberre et al., 2013; Mirceta et al., 2017; Paulsen et al., 2012; Ranucci et 

al., 2021) y, por ende, el riesgo de contraer Salmonella a través de esta fuente 

(Mentaberre et al., 2013; Mirceta et al., 2017; Paulsen et al., 2012; Ranucci et al., 2021). 

El consumo de carne de jabalí está experimentando un crecimiento constante en los 

últimos años (Sales & Kotrba, 2013). El consumidor valora en este producto sus 

características organolépticas y también le otorga una especial importancia a su origen 
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natural (Hodgkinson et al., 2017; Rivero et al., 2019). Además del interés por su carne, 

el jabalí es también muy apreciado como trofeo de caza, por lo que cada vez son más las 

explotaciones que se dedican a la cría de este animal, aplicando para ello medidas de 

manejo como el cerramiento de fincas o la suplementación alimenticia (Antonio J. Carpio 

et al., 2020; Garrido-Martín, 2012). Estas medidas mejoran los índices reproductivos, 

amentando las poblaciones de jabalíes en las fincas donde se aplican (Antonio J. Carpio 

et al., 2020; Gamelon et al., 2013), pero también traen aparejadas una serie de 

inconvenientes relacionados con el estrés y la concentración de individuos que pueden 

tener consecuencias muy graves. 

La aparición de brotes de S. Choleraesuis con una elevada mortalidad, como los descritos 

en la presente tesis (Gil-Molino et al., 2020; Gil-Molino et al., 2019), o el desarrollo de 

cuadros clínicos graves causados por agentes comunes en explotaciones porcinas, como 

Erysipelothrix rhusiopathiae, Pasteurella multocida, Staphylocccus hyicus o Haemophilus 

parasuis (Gerveno et al., 2013; D. Risco, P. Fernandez-Llario, J. M. Cuesta, et al., 2013; 

D. Risco, P. Fernandez-Llario, R. Velarde, et al., 2013; Risco et al., 2011), ponen de 

manifiesto el especial cuidado que se ha de prestar al manejo en las explotaciones de 

jabalí. Actuaciones de por sí estresantes, como el destete o la agrupación de individuos de 

orígenes diferentes, tienen un mayor impacto negativo en esta especie que en el cerdo, 

ya que se combina el efecto inmunosupresor del estrés (social, por manejo…), con la 

menor inmunidad natural del jabalí ante patógenos comunes en explotaciones porcinas. 

Así, los datos de mortalidad en jabalíes obtenidos en los brotes analizados en este estudio 

oscilan entre el 35 y el 100% (Gil-Molino et al., 2019), mientras que los valores obtenidos 

de granjas porcinas en Europa van desde el 5% (Savic et al., 2021) al 30% (Pedersen 

et al., 2015), considerándose este último un valor muy alto de mortalidad. En el único 

artículo en el que se describe con anterioridad un brote de S. Choleraesuis en jabalíes en 

fincas cerradas, se puede estimar una mortalidad alrededor del 30%, teniendo en cuanta 

las bajas y la división de los animales de la explotación en tres cercones (Perez et al., 

1999). En este trabajo se especifica que el brote afectó a los jabalíes de una cerca, pero 

no se detalla si en la cerca los animales tenían la misma o edades diferentes. Este hecho 

es importante para hacer una comparación adecuada entre los estudios, ya que tanto los 

datos de granjas porcinas, como los obtenidos en la presente tesis, están calculados en 

base a una división por grupos animales de edades homogéneas, por lo que sería posible 
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que el dato de mortalidad en el estudio de Pérez de 1999 fuese aún mayor si estuviera 

referido tan solo a los animales de edades comprendidas entre los 2 y los 6 meses. 

Frecuentemente se ha señalado como causa predisponente a la aparición de brotes de S. 

Choleraesuis la infección previa con algún virus de carácter inmunosupresor, 

principalmente el  circovirus porcino (PCV-2) o el virus causante del síndrome reproductivo 

y respiratorio porcino (PRRS) (C. H. Chiu et al., 2004). Estos virus también se han 

relacionado con la aparición de otras enfermedades en jabalíes, como es el caso de la 

tuberculosis (Risco et al., 2014). Sin embargo, en los brotes estudiados en la presente 

tesis hemos observado que no es necesaria la presencia de estos virus inmunosupresores 

para que se desarrollen brotes de S. Choleraesuis. Es probable que el desencadenante del 

proceso septicémico en estos casos únicamente fuera el estrés causado por el destete, 

donde concurre la separación de la madre con la agrupación forzada en una nueva 

ubicación, todo ello en una edad en la que los niveles de anticuerpos aportados por la 

madre descienden significativamente (Tizard, 2009), si bien esta circunstancia 

deberíamos corroborarla en posteriores estudios. Este fenómeno , en el que S. 

Choleraesuis provoca elevadas mortalidades sin la intervención previa de ningún virus 

inmunosupresor, ha sido descrito tanto en jabalíes (Conedera G. et al., 2014; Longo, 

Losasso, et al., 2019) como en granjas intensivas de cerdos con elevados niveles de 

bioseguridad (Pedersen et al., 2015; Savic et al., 2021), siempre alrededor del periodo 

de destete. 

S. Choleraesuis no desarrolla procesos patológicos exclusivamente en animales de granjas 

o explotados en condiciones semi-extensivas. En la última década se han detectado tres 

brotes importantes en poblaciones salvajes de jabalíes en Italia y en Alemania (Conedera 

G. et al., 2014; Donazzolo C., 2017; Longo, Losasso, et al., 2019; Methner et al., 2018). 

Algunos autores apuntan a la especial sensibilidad respecto a la peste porcina africana 

como un factor influyente en el aumento de casos detectados por cazadores y guardas de 

espacios naturales, dada la similitud clínica que puede darse entre esta enfermedad y los 

cuadros septicémicos causados por S. Choleraesuis (Donazzolo C., 2017; Methner et al., 

2018). La presentación clínica observada en estos tres brotes fue similar: aparición de 

cadáveres de jabalíes en el campo y avistamientos de individuos delgados y enfermos por 

parte de cazadores y guardas, afectando con más frecuencia a los individuos más jóvenes. 

Del mismo modo, la variante Kunzendorf fue la predominante en los tres brotes, y las 

lesiones encontradas fueron las comunes en la presentación septicémica de S. 
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Choleraesuis: congestión difusa, neumonía, hepatomegalia con necrosis miliar no 

purulenta, esplenomegalia y, en un pequeño número de casos, enterocolitis, todo ello en 

concordancia con los hallazgos de los brotes descritos en la presente tesis (Gil-Molino et 

al., 2020; Gil-Molino et al., 2019). 

En lo que respecta a las relaciones filogenéticas entre aislados de Salmonella de jabalíes 

y cerdos, en el caso del brote de Italia se observó que las cepas estaban íntimamente 

relacionadas entre sí y eran diferentes a las encontradas en cerdos muestreados en el 

mismo periodo en granjas de la zona (Longo, Losasso, et al., 2019). Por el contrario, los 

aislados  en los brotes alemanes pertenecían a 5 grupos epidemiológicos, en el caso del 

brote de 2008 (Methner et al., 2010), o a 6 grupos, en el caso del brote de 2017 

(Methner et al., 2018), y en ambos casos, jabalíes y cerdos compartían cepas 

pertenecientes a los mismos grupos epidemiológicos. Este fenómeno, con aislados de 

jabalíes y cerdos estrechamente relacionados, ha sido también identificado en nuestro 

trabajo (Gil-Molino et al., 2020). La diferente complejidad de las relaciones 

epidemiológicas entre los casos anteriores parece estar relacionada con la existencia de 

barreras antropológicas o naturales que aíslan unas poblaciones de jabalíes de otras 

(Methner et al., 2010; Methner et al., 2018). La distancia entre los diferentes puntos de 

origen de las muestras no puede explicar dicha diversidad ya que, aunque la zona del 

brote alemán de 2008 (Turingia: 16.171 km²) y la muestreada en el Sureste español 

para esta tesis (Extremadura, Toledo y Ciudad Real: ⁓76.000 km2) sean mucho más 

grandes que la analizada en el estudio italiano, (Friuli Venezia Giulia: 7924 km2), la zona 

del brote alemán de 2017 es muy parecida a la italiana (Arnsberg: 8002 km2) y tiene 6 

grupos epidemiológicos. En los casos abordados en este trabajo se observa cómo los 

aislados procedentes de tres fincas muy próximas entre sí, ubicadas al sur del Sistema 

Central, se agrupaban en dos perfiles de PFGE estrechamente relacionados, mientras que 

el resto de los aislados presentando orígenes muy distantes entre sí pertenecían a un 

mismo grupo epidemiológico, distinto de los otros tres hallados en el estudio (Gil-Molino 

et al., 2019). En base a esta situación cabe pensar que debe existir un factor que explique 

la gran expansión territorial observada en algunos grupos epidemiológicos de S. 

Choleraesuis en el Suroeste español. Posiblemente, la prolongada persistencia en el 

tiempo de portadores asintomáticos, y/o la intervención del hombre a través de 

suministros a las explotaciones o del comercio de animales, puedan explicar esta 

dispersión. 
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La presencia de S. Choleraesuis en animales salvajes supone un gran riesgo para las 

granjas porcinas de la zona y también para las poblaciones humanas, dado el carácter 

zoonósico de la enfermedad y la cada vez más frecuente aparición de jabalíes en los 

alrededores y dentro de núcleos urbanos (Castillo-Contreras et al., 2021). Los datos de 

relación filogenética entre aislados obtenidos mediante PFGE constituyen una herramienta 

muy valiosa para conocer el posible origen de los brotes y la diseminación de cepas entre 

animales salvajes, humanos y animales de granja. Sin embargo, en la actualidad es cada 

vez más accesible el uso de otra herramienta que además nos aporta gran cantidad de 

información acerca de los genes de resistencia o la virulencia de una determinada bacteria, 

la secuenciación génica masiva (Whole Genome Sequencyng. WGS, por sus siglas en 

inglés) (Uelze et al., 2021). Cada vez son más los estudios que combinan PFGE y WGS, 

o que, directamente tan sólo hacen secuenciación génica de sus aislados. Con esta técnica 

se pudo determinar que en el brote de S. Choleraesuis de Italia de 2013 los aislados 

procedentes de animales septicémicos estaban filogenéticamente más próximos entre sí 

que los obtenidos de jabalíes abatidos en acciones cinegéticas y, además, que los aislados 

de jabalíes estaban más relacionados con los procedentes de humanos que con los de 

cerdos. Al mismo tiempo se observó que ninguno de los aislados de jabalíes poseía genes 

de resistencia (Longo, Losasso, et al., 2019). También mediante WGS se ha constatado 

que, en un país tan grande como Brasil, las cepas de S. Choleraesuis aisladas de cerdos 

en granjas están estrechamente relacionadas, compartiendo incluso los mismos patrones 

de resistencia antimicrobiana (Papic et al., 2021; Pedersen et al., 2015; Savic et al., 

2021). En la presente tesis se ha optado por una técnica más económica para analizar la 

relación filogenética entre aislados bacterianos, el PFGE, que ha permitido evidenciar la 

circulación de cepas de S. Choleraesuis entre cerdos ibéricos y jabalíes. La transmisión de 

bacterias entre jabalíes y cerdos ha sido descrita en multitud de estudios con anterioridad 

(Conedera G. et al., 2014; Donazzolo C., 2017; Longo, Losasso, et al., 2019), al igual 

que se ha observado relación entre aislados de personas y jabalíes (Methner et al., 2010; 

Methner et al., 2018; Uelze et al., 2021). Todos estos estudios resaltan el papel que los 

jabalíes desempeñan como reservorio natural en la epidemiología de la salmonelosis, 

pudiendo acarrear importantes problemas en explotaciones porcinas con escasas medidas 

de bioseguridad, como son las explotaciones semi extensivas donde se cría el cerdo ibérico 

(Uelze et al., 2021).  
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La circulación de cepas de Salmonella entre personas, animales de granja y animales 

salvajes supone un grave riesgo para la salud humana, la producción animal y el equilibrio 

de los ecosistemas, tanto por los procesos patológicos que pueden desencadenar como 

por las posibles resistencias antimicrobianas que pueden acarrear (Meneguzzi et al., 

2021). Este último factor es cada vez más relevante. Las pérdidas económicas asociadas 

a las resistencias antimicrobianas en Europa se estiman en 1100 millones de euros y se 

calcula que al menos 670.000 infecciones al año son causadas por bacterias resistentes, 

de las cuales 33.000 provocan la muerte de las personas que las padecen (WHO, 2021). 

En el ámbito ganadero la situación es similar, aunque la disponibilidad de datos sobre su 

impacto económico es mucho menor que en el caso de la sanidad humana (OECD & 

WHO, 2020). Debido a la trascendencia de este fenómeno, su estudio en las cepas de 

Salmonella spp. aisladas de jabalíes ha supuesto uno de los ejes temáticos del presente 

trabajo. En esa línea se ha estudiado la posible influencia de ciertos sistemas de manejo 

sobre la adquisición y diseminación de resistencias antimicrobianas en esta especie 

cinegética. Las prácticas de manejo suelen ser comunes en regiones, sobre todo del 

centro-Sur de España, para el control de poblaciones y el mantenimiento de un adecuado 

estatus sanitario, además de para conseguir trofeos de calidad en las monterías (Cano-

Terriza et al., 2018). En base a ello, en este trabajo hemos evaluado cuatro aspectos 

fundamentalmente: la densidad poblacional de los jabalíes en la zona de estudio, la 

cohabitación del ecosistema con ganado doméstico, el empleo de una alimentación 

suplementaria, y la existencia de vallados perimetrales que limiten la libre circulación de 

animales entre fincas. Además del estudio sobre brotes de S. Choleraesuis  incluido en la 

presente tesis (Gil-Molino et al., 2019), tan solo existe otro estudio publicado en el que 

se analicen estos factores de manejo, el llevado a cabo por Navarro y cols. en España (N. 

Navarro-Gonzalez et al., 2012). En dicho estudio, los autores no observan ninguna 

evidencia de que la presencia del ganado vacuno que cohabita con el jabalí modifique las 

resistencias antimicrobianas encontradas en estos últimos. En nuestro caso observamos 

algo similar: la frecuencia de resistencias encontradas (Phenotypic Resistance Index, PRI 

o Genetic Resistance Index, GRI) no se vio aumentada por la presencia de ganado en la 

zona. Este hecho es llamativo, ya que se esperaba un incremento de este factor como se 

describe en algunos estudios en fauna salvaje (Hassell et al., 2019). La administración de 

antibióticos a animales domésticos incrementa la presencia de portadores de bacterias 

resistentes que pueden diseminarse al medio ambiente o transmitirse directamente a otros 
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animales de su alrededor. En todo caso, en el presente estudio no se muestreó al ganado 

domestico que cohabitaba con los jabalíes en las diferentes zonas chequeadas, por lo que 

no existe certeza de que ese ganado doméstico presentara resistencias antimicrobianas 

ni fuera portador de salmonelas. En el anterior trabajo citado, resulta sorprendente que 

todas las cepas obtenidas en los animales domésticos fueron susceptibles, mientras que 

las de los jabalíes mostraron resistencias antimicrobianas (N. Navarro-Gonzalez et al., 

2012). Este hecho sugiere que la transferencia de resistencias no se realizó desde los 

animales domésticos cercanos, sino que pudiera relacionarse con la captación de estas 

resistencias a partir de ambientes periurbanos, como basureros, en los que estas 

resistencias son mucho más frecuentes debido a la actividad humana (Botti et al., 2013; 

Furness et al., 2017; Radhouani et al., 2014; Schley & Roper, 2003). De hecho, son 

varios los estudios en los que se ha observado que los jabalíes que viven en áreas urbanas 

muestran mayores resistencias a los antimicrobianos que los que viven en áreas silvestres, 

debido a la posibilidad de contacto directo con bacterias resistentes y/o con sus agentes 

selectivos (N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013; Nora Navarro-Gonzalez et al., 

2018; Radhouani et al., 2014). A diferencia de la coexistencia con el ganado, la 

suplementación alimentaria sí influyó en las resistencias antimicrobianas detectadas. Con 

esta práctica, llevada a cabo mayoritariamente en fincas con vallado perimetral, se favorece 

una agrupación temporal de los jabalíes, incrementando así las posibilidades de contacto 

con otros individuos de su especie y de otras especies diferentes, que también hacen uso 

de los comederos y bebederos. En esta misma línea, otros autores consideran que los 

comederos artificiales pueden actuar como puntos de infección, independientemente del 

número de animales en la finca o de la idoneidad del hábitat (N. Navarro-Gonzalez, 

Fernandez-Llario, et al., 2013). En este sentido, tampoco nosotros hemos detectado 

correlación entre la RAM de los aislados y la densidad de jabalíes en las fincas. Cabe 

destacar que la densidad de jabalíes tampoco se correlaciona con la prevalencia de 

Salmonella (Diaz-Sanchez et al., 2013; Mentaberre et al., 2013), salvo cuando se 

restringe el movimiento de los animales (Ortega et al., 2020). Teniendo en cuenta estas 

observaciones podría afirmarse que el manejo, especialmente la agrupación temporal 

causada por la suplementación alimenticia influye sobre las RAM de Salmonella spp. en 

jabalíes, aunque en menor medida que sobre la presentación clínica de la salmonelosis en 

esta especie cinegética. 
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El incremento en la frecuencia de presentación de RAM y la aparición de aislados 

multirresistentes en bacterias de carácter zoonósico es un problema de especial 

importancia (EFSA & ECDC, 2021b). En el último informe de la EFSA y el ECDC se 

identificó a la variante monofásica de S. Typhimurium como el serotipo con mayor 

porcentaje de aislados multirresistentes en humanos (73.8%), canales de cerdo (73.2%) 

y cerdos (79.6%), coincidiendo con lo descrito también en aislados procedentes de 

jabalíes (Razzuoli et al., 2021; Zottola et al., 2013). En la misma línea, los datos obtenidos 

en nuestro último trabajo muestran la variante monofásica de S. Typhimurium como el 

serotipo con una mayor RAM entre los aislados de jabalíes (100%), seguido de S. 

Choleraesuis (90.9%) (Gil-Molino et al., 2022 (En revisión)). En este estudio, donde se 

incluyen animales con clínica de salmonelosis, se observó un aumento del porcentaje de 

cepas pertenecientes a la subespecie enterica (57%) al compararlo con los datos 

obtenidos en el primer estudio, donde sólo se utilizaron jabalíes abatidos en monterías y 

esta subespecie supuso el 40.7% de los aislamientos de Salmonella. Como se ha 

mencionado anteriormente, S. Choleraesuis resultó el segundo serotipo con más aislados 

resistentes del estudio (90.9%), en consonancia con el otro trabajo de la presente tesis 

donde se describen los brotes causados por este serotipo en cerdos y jabalíes (95%) 

(Gil-Molino et al., 2020). Los datos de otros estudios muestran una importante 

variabilidad al respecto, desde valores del 100% de aislados presentando RAM 

(Donazzolo C., 2017; Methner et al., 2018) hasta porcentajes de cepas totalmente 

sensibles del 84-92% (Leekitcharoenphon et al., 2019; Uelze et al., 2021). En cuanto a 

los porcentajes de aislados de S. Choleraesuis con multirresistencia (MR), también 

resultaron similares en los tres estudios, obteniéndose un 30.3% en el cuarto trabajo y un 

37.5 y 39.2% en los dos anteriores. En el segundo artículo se determina además que 

este porcentaje de aislados con MR se eleva hasta el 83.3% cuando se analizaron aislados 

de cerdos ibéricos que cohabitaban con los jabalíes, dato que está dentro del rango 

descrito (43%-93%) en anteriores estudios en cerdos (Leekitcharoenphon et al., 2019; 

Meneguzzi et al., 2021; Pedersen et al., 2015). Además de laRAM en serotipos de la 

subespecie S. enterica subsp. enterica, cabe señalar que se hallaron aislados con MR 

pertenecientes a las subespecies salamae y houtenae, hecho que ha sido recientemente 

descrito por otros autores (Razzuoli et al., 2021). 

El último artículo presentado en esta tesis aporta una perspectiva más amplia sobre las 

RAM en aislados de Salmonella spp. procedentes de jabalíes. En él se describe una elevada 
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frecuencia de aparición de RAM en esta enterobacteria (75%), lo que está en línea con 

trabajos previos realizados con jabalíes de Portugal (Caleja et al., 2011; Pinto et al., 2010) 

o Italia (S. Bonardi et al., 2019; Cilia et al., 2021; Razzuoli et al., 2021; Zottola et al., 

2013). Sorprendentemente, los datos de los estudios realizados hasta la fecha en España 

presentan porcentajes mucho menores, siendo prácticamente todos los aislados 

susceptibles (N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 

2012). Esta ausencia casi total de RAM también se ha descrito en Alemania (Plaza-

Rodriguez et al., 2020; Uelze et al., 2021), y en Italia (S. Bonardi et al., 2021; Piras et 

al., 2021). En cuanto al porcentaje de MR, el dato obtenido en esta tesis (15.7%) se 

ubica entre el descrito en Portugal (68.2%) (Caleja et al., 2011) y los valores de estudios 

italianos (5.5%-9.6%) (Cilia et al., 2021; Zottola et al., 2013). En conjunto, todos estos 

datos de RAM parecen indicar una situación similar a la planteada con la prevalencia de 

Salmonella spp. en jabalíes, ya que los datos obtenidos en el Suroeste de España se 

asemejan más a los de Portugal que a los de otras regiones de nuestro país. Como 

apuntábamos anteriormente, este fenómeno podría deberse a la proximidad geográfica 

con el país vecino y a la similitud de los ecosistemas muestreados, una hipótesis que 

podría confirmarse en un futuro realizando un estudio filogenético de ambas poblaciones. 

Analizando en detalle las familias de antimicrobianos que presentan mayores resistencias 

en los aislados de Salmonella spp. obtenidos en la presente tesis doctoral (sulfonamidas, 

estreptomicinas y tetraciclinas), se observa que son similares a los descritos por otros 

autores en cerdos de nuestro país (P. Antunes et al., 2011; Hector Arguello et al., 2013; 

Astorga et al., 2007; García‐Feliz et al., 2008; Gomez-Laguna et al., 2011; Mejia et al., 

2006) y en otros países (Bolton et al., 2013; Silvia Bonardi et al., 2013; Jonathan G Frye 

et al., 2011), debido posiblemente a su uso indiscriminado a lo largo del tiempo con fines 

terapéuticos o incluso como promotores del crecimiento (Aragaw et al., 2007; Threlfall et 

al., 2003). Los patrones de resistencia hallados con más frecuencia reflejan los datos 

mencionados anteriormente: SUL (22%), SUL-TRS (18.7%) y DOX-STR-SUL-TET 

(11%). No obstante, se observa una gran variedad de patrones, de forma similar a lo 

descrito por algunos autores en jabalíes (Cilia et al., 2021; Zottola et al., 2013), si bien 

lo más frecuente en esta especie es encontrar poca variedad de patrones de resistencia 

(S. Bonardi et al., 2019), especialmente en los aislados del serotipo Choleraesuis 

(Donazzolo C., 2017; Methner et al., 2018; Pedersen et al., 2015). Algunos de estos 
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autores sugieren que estas variaciones en los patrones podrían relacionarse con el grado 

de contacto de los jabalíes con las poblaciones humanas (Methner et al., 2018). 

A diferencia de la mayoría de los estudios realizados en jabalíes, en el último trabajo de la 

presente tesis doctoral se investiga mediante PCR la presencia de diversos genes de 

resistencia frente a los antimicrobianos. Los resultados de este trabajo muestran que 

prácticamente la mitad de los aislados que presentan resistencias fenotípicas poseían al 

menos uno de los genes investigados (53.8%). Sin embargo, dicho porcentaje varió en 

función de la familia antimicrobiana estudiada; así, en el caso de los fenicoles, un 83.3% 

de los aislados resistentes a miembros de esta familia presentaban algún gen codificante, 

un 78.3% en el caso de las tetraciclinas, o un 75% en el de los β-lactámicos. En el otro 

extremo se encontraron las sulfonamidas, donde tan solo un 34.6% de los aislados con 

resistencia a estos antimicrobianos poseían alguno de los genes estudiados para este 

grupo. Este hecho pone de relieve la necesidad de futuras investigaciones en la búsqueda 

de más genes de resistencia para lograr una mejor cobertura del origen genético de las 

resistencias fenotípicas observadas, ya que no se logró detectar ningún gen de resistencia 

en el 46.2% de los aislados resistentes. Por otro lado, un grupo de 12 aislados 

presentaron genes de resistencia sin manifestar ninguna resistencia fenotípica en los 

antibiogramas. Este último hallazgo es relevante, puesto que estos determinantes crípticos 

podrían activarse bajo ciertas condiciones o factores estresantes y podrían constituir un 

reservorio potencial para la propagación de la RAM (Srikumar et al., 2015). Es posible 

que, si se hubieran secuenciado los aislados, en vez de optar por una búsqueda de genes 

determinados mediante diferentes PCRs, los resultados se hubieran ajustado más a lo 

fenotípicamente encontrado y se podría haber descubierto algún determinante críptico 

adicional. 

La frecuencia de aparición de los diferentes determinantes genéticos estuvo en 

concordancia con los principales fenotipos detectados, ya que sul1 apareció en un 24.2% 

de los aislados resistentes, seguido de strA (20.9%), strB (19.85%), sul2 (18.7%) y 

tetA (15.4%). Por lo que respecta a los genes que confieren resistencia a sulfonamidas, 

los valores descritos en trabajos anteriores en aislados de Salmonella spp. procedentes de 

jabalíes, muestran que la prevalencia de los genes sul varía desde un 72% (Caleja et al., 

2011) hasta no llegarse a detectar (Pinto et al., 2010). De forma similar a lo descrito en 

cerdo, sul1 es encontrado con mayor frecuencia que los otros genes sul (Patrícia Antunes 

et al., 2005; Argüello et al., 2018) aunque, sin embargo, nosotros hemos observado 
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prevalencias similares a los de sul2. Recientemente, este determinante genético ha sido 

hallado también en jabalíes, aunque con una prevalencia muy baja (Leekitcharoenphon et 

al., 2019; Okubo et al., 2019; Pedersen et al., 2015), a diferencia de los valores descritos 

en aislados procedentes de cerdos (Leekitcharoenphon et al., 2019; Okubo et al., 2019; 

Pedersen et al., 2015). En lo relativo a sul3, los resultados del tercer y del cuarto trabajo 

de esta tesis constituyen las primeras descripciones de este gen en aislados de Salmonella 

spp. de jabalíes, en los que este gen aparece en varios serotipos de las subespecies 

enterica y salamae. Mientras sul1 es parte de la región 3´conservada del integrón de clase 

1, sul2 aparece a menudo asociado con genes que confieren resistencia a estreptomicina 

(strA y strB) (B. Guerra et al., 2004), hecho que se constata en los aislados del presente 

trabajo. En cambio, la asociación de varios genes sul en un mismo aislado no es común, 

sobre todo si se trata de sul1 y sul3 (Argüello et al., 2018; B. Guerra et al., 2004). A 

pesar de ello, esta combinación se ha encontrado en 4 de los 6 aislados que presentaban 

el gen sul3 en el último trabajo de esta tesis. 

Como era de esperar en base a los estudios fenotípicos, los determinantes que confieren 

resistencia a estreptomicina fueron de los más frecuentes (sobre todo strA y strB). Este 

aminoglucósido siempre figura entre los antimicrobianos que presentan mayor porcentaje 

de resistencias en aislados de Salmonella spp. de jabalíes (S. Bonardi et al., 2019; Caleja 

et al., 2011; Cilia et al., 2021; Donazzolo C., 2017; Methner et al., 2010; Pinto et al., 

2010; Zottola et al., 2013). Además, como se ha observado, existe una gran diferencia 

en la frecuencia de aparición de resistencias con respecto a los otros aminoglucósidos 

estudiados (gentamicina y neomicina), lo que concuerda también con otros estudios 

llevados a cabo tanto en jabalíes (Botti et al., 2013; Caleja et al., 2011; Zottola et al., 

2013) como en cerdos (Aarestrup et al., 2003; Argüello et al., 2018; Gomez-Laguna et 

al., 2011; Pedersen et al., 2015). El hallazgo de determinantes de resistencias para la 

estreptomicina es frecuente en cerdos (Leekitcharoenphon et al., 2019; Pedersen et al., 

2015), aunque en jabalíes, los pocos estudios al respecto solo han encontrado aadA 

(Leekitcharoenphon et al., 2019; Pedersen et al., 2015) a excepción de un estudio 

realizado con WGS en Alemania, en el que los autores describen además aph(3”)-Ib y 

aph(6)-Id (Uelze et al., 2021). En relación a los aminoglucósidos en general, es 

interesante mencionar la abundancia de resistencias intermedias encontradas, hecho que 

también ha sido descrito recientemente (Razzuoli et al., 2021). A menudo, este es un 

paso que precede a la aparición de cepas totalmente resistentes, ya que podrían 
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seleccionarse y mantenerse de manera estable en ambientes con baja concentración de 

antibióticos al poseer un fenotipo con poca repercusión en la aptitud biológica de estas 

bacterias (Howden et al., 2014; Koch et al., 2014). 

Además de la resistencia frente a las sulfonamidas y aminoglucósidos, la encontrada frente 

a las tetraciclinas ha estado entre las más frecuentes. En este grupo se encontró la mayor 

frecuencia de aislados con genes de resistencia de todo el estudio (78.3%, frente a 34.6% 

y 47.7% de sulfonamidas y aminoglucósidos, respectivamente). El uso generalizado de 

este antimicrobiano (J. R. E. d. Castillo, 2013), ha contribuido indudablemente al desarrollo 

de una resistencia generalizada en los aislados de Salmonella spp., tanto en animales 

domésticos (Astorga et al., 2007; Silvia Bonardi et al., 2013; García‐Feliz et al., 2008; 

Gomez-Laguna et al., 2011; Huang et al., 2009; Okubo et al., 2019; Rabello et al., 2020) 

como salvajes (S. Bonardi et al., 2019; Botti et al., 2013; Caleja et al., 2011; Meneguzzi 

et al., 2021; Pinto et al., 2010). El gen encontrado con mayor frecuencia (tetA) concuerda 

con el obtenido en otros estudios en jabalíes (Caleja et al., 2011), cerdo (Argüello et al., 

2018; Okubo et al., 2019), e incluso en otros animales o alimentos (Argüello et al., 2018; 

Okubo et al., 2019). Es de suma importancia recalcar que este gen de resistencia es 

altamente persistente en la naturaleza, incluso en ausencia de presión selectiva (Gargano 

et al., 2021; Tawyabur et al., 2020), y es capaz de una propagación más rápida que los 

otros genes que codifican resistencia frente a tetraciclinas (Yu et al., 2015). 

Con respecto a la resistencia frente a β-lactámicos, la ampicilina es claramente el 

compuesto que aparece con mayor frecuencia en los antibiogramas de las cepas 

analizadas, tanto de jabalíes como de cerdos. El porcentaje de resistencia frente a la 

ampicilina en jabalíes es cercano al 18%, muy diferente a la mayoría de los estudios 

encontrados en esta especie salvaje, donde prácticamente no se observa esta resistencia 

(S. Bonardi et al., 2019; Donazzolo C., 2017; Leekitcharoenphon et al., 2019; N. Navarro-

Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013; N. Navarro-Gonzalez et al., 2012; Zottola et al., 

2013). Sin embargo, dos estudios hechos en jabalíes describen porcentajes de aislados 

resistentes mucho mayores (70-82%) (S. Bonardi et al., 2019; Donazzolo C., 2017; 

Leekitcharoenphon et al., 2019; N. Navarro-Gonzalez, Casas-Díaz, et al., 2013; N. 

Navarro-Gonzalez et al., 2012; Zottola et al., 2013). Esto podría deberse a que, en estos 

dos últimos estudios, prácticamente la totalidad de sus aislados eran S. Typhimurium, un 

serotipo con una elevada frecuencia de presentación de MR (EFSA & ECDC, 2021b). De 

hecho, si acotamos el análisis a los aislados de S. Typhimurium de nuestro estudio, el 
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porcentaje de resistencia observado es muy parecido al de estos dos últimos artículos 

(85.7%). En cerdos ocurre algo similar: un gran número de cepas aisladas en esta especie 

suelen pertenecer al serotipo Typhimurium, por lo que es frecuente encontrar altas 

resistencias a la ampicilina (Caleja et al., 2011; Pinto et al., 2010). Otro hecho a destacar 

en los resultados de este estudio es que la frecuencia de aislados resistentes a ampicilina 

y pertenecientes al serotipo Choleraesuis fue del 25% en jabalíes y del 100% en cerdos. 

En base a estos datos se podría inferir que, además de la influencia que pueda tener el 

serotipo implicado, un mayor uso de antibióticos en el ganado hace que serotipos 

propensos adquieran mayores resistencias. La resistencia contra las cefalosporinas ha sido 

muy rara entre los aislados de Salmonella spp. tanto de jabalíes como de cerdos obtenidos 

en el presente estudio. Esto concuerda con la mayoría de trabajos sobre ambas especies 

(Astorga et al., 2007; Silvia Bonardi et al., 2013; Caleja et al., 2011; C.-H. Chiu & Su, 

2019; García‐Feliz et al., 2008; Gomez-Laguna et al., 2011; Leekitcharoenphon et al., 

2019; Rabello et al., 2020). Sin embargo, recientes estudios en animales salvajes han 

hallado gran diversidad de genes de resistencia a cefalosporinas en Salmonella (Darwich 

et al., 2019; Velhner et al., 2018). Según los datos del cuarto estudio de la presente tesis, 

el determinante de resistencia blaTEM podría explicar las resistencias a la ampicilina en un 

68.7% de los aislados y solamente un aislado portador del gen blaPSE-1 fue identificado en 

casetes génicos. Estos datos contrastan con lo descrito por Caleja y cols. en jabalíes, 

donde este último determinante fue el responsable de la resistencia a la ampicilina (Caleja 

et al., 2011). Sin embargo, nuestros resultados están acorde a la mayoría de la bibliografía 

encontrada al respecto, además de coincidir también en la nula o baja presencia de blaOXA 

entre los aislados (P. Antunes et al., 2011; Argüello et al., 2018; Bolton et al., 2013; 

Leekitcharoenphon et al., 2019; Nguyen Thi et al., 2020; Okubo et al., 2019). 

De forma similar a los descrito para las resistencias contra la familia de las cefalosporinas, 

el número de aislados de Salmonella spp. en jabalíes que mostraron resistencias contra 

las quinolonas fue escaso. Aun así, la resistencia observada contra el ácido nalidíxico 

(6.6%) fue superior a la descrita previamente en estudios realizados en España e Italia. 

En el caso español, tan sólo se describió una cepa con estas características (Zottola et al., 

2013), mientras que en Italia se observó un 1.8% de resistencia al ácido nalidíxico 

(Zottola et al., 2013), además de una tasa del 3.4% en aislados de Salmonella 

procedentes de otros animales salvajes (Botti et al., 2013). En la mayoría de los estudios 

publicados, es más frecuente observar resistencias a ácido nalidíxico que a enrofloxacina, 
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tanto en cerdos (Astorga et al., 2007; Caleja et al., 2011; Foti et al., 2018; Gomez-

Laguna et al., 2011; Nguyen Thi et al., 2020) como en otras especies (P. Antunes et al., 

2011; Morshed & Peighambari, 2010; Rad et al., 2012). Todos los aislados resistentes 

al ácido nalidíxico del presente estudio mostraron una sensibilidad intermedia a 

enrofloxacina, algo muy común en la mayoría de los estudios revisados (Levy et al., 2004; 

Palomo Guijarro, 2011; Rahmani et al., 2013). Algunos autores apuntan a que esta 

sensibilidad intermedia es debida a que la técnica de difusión en placa, recomendada por 

el CLSI, no es apropiada para evaluar la resistencia a fluoroquinolonas, y que ésta debe 

determinarse mediante microdilución (C.-H. Chiu & Su, 2019; Parry et al., 2010). Sin 

embargo, la secuenciación de los aislados que presentaron esta sensibilidad intermedia 

puso de manifiesto dos hechos que sustentan la afirmación de que la sensibilidad 

intermedia detectada fue real y no un artefacto provocado por una falta de sensibilidad en 

la técnica de detección aplicada. El primero de ellos fue la detección de una única mutación 

en el gen gyrA (D87Y o D87N) de todos los aislados con sensibilidad intermedia a la 

enrofloxacina. Estas mutaciones están estrechamente ligadas a la resistencia al ácido 

nalidíxico (Meneguzzi et al., 2021; Uelze et al., 2021), siendo necesarias dos o más 

mutaciones cromosómicas para generar resistencia completa a fluoroquinolonas 

(Meneguzzi et al., 2021; Uelze et al., 2021). El segundo hecho que apoya la hipótesis 

de una sensibilidad intermedia a la enrofloxacina es que no se detectaron mutaciones en 

el gen gyrB, cuya presencia se asocia muy comúnmente al desarrollo de resistencia a 

fluoroquinolonas (Hopkins et al., 2005). A pesar de que en la mayoría de los estudios 

sobre jabalíes se describe escasa resistencia frente a quinolonas entre sus aislados, cabe 

destacar un estudio reciente realizado en Alemania donde todas sus cepas resultaron ser 

resistentes a ciprofloxacino (Methner et al., 2018). Los autores no abordan esta cuestión 

en su discusión, por lo que no se conoce el posible origen de esta elevada resistencia, 

aunque es destacable que todos los aislados del citado estudio pertenecían al serotipo 

Choleraesuis. 

En cuanto a las resistencias al cloranfenicol, un 6.6% de las cepas procedentes de jabalíes 

analizadas en el cuarto trabajo de esta tesis doctoral mostraron esta característica, frente 

al 41.6% de cepas procedentes de cerdos. Comparando estos datos con los aportados 

por la EFSA, observamos que los valores hallados en jabalíes se asemejan más a los 

descritos en humanos (6.5%) que a los de cerdos (14.6%) (EFSA & ECDC, 2020). Es 

posible que tanto humanos como jabalíes hayan estado menos expuestos a estos 
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antimicrobianos que los cerdos, sobre todo teniendo en cuenta el uso que tuvieron tiempo 

atrás en la producción porcina. Aunque el uso del cloranfenicol está prohibido en el ganado 

desde hace años en la UE (Commission, 1994), se observa una persistencia de dichas 

resistencias en las cepas de Salmonella. Este hecho podría estar asociado a la transmisión 

de elementos genéticos como el gen floR, que se encuentra frecuentemente en el integrón 

de clase I (int1) ubicado en la isla de patogenicidad de Salmonella 1 (SGI-1) (Carattoli, 

2011; Jonathan G Frye et al., 2011). Los aislados del presente estudio mostraron una 

estrecha correlación (83.3%) entre la presencia de int1 y la resistencia al cloranfenicol, 

tanto en jabalíes como en cerdos. 

Un antimicrobiano calificado de importancia crítica por la OMS es la colistina, última línea 

de defensa para tratar algunas infecciones causadas por bacterias Gram-negativas (WHO, 

2019). Solo uno de los aislados de S. Choleraesuis obtenido del cerdo en nuestro trabajo 

resultó resistente a la colistina y portador del gen mcr-1, mientras que ninguno de los 

aislados obtenidos de jabalíes mostró esta característica, similar a lo descrito en trabajos 

recientes en enterobacterias llevados a cabo en esta especie y en otros animales salvajes 

o el medio ambiente (Botti et al., 2013; Brisola et al., 2019; Darwich et al., 2019; Plaza-

Rodriguez et al., 2020; Swift et al., 2019; Zottola et al., 2013). Por el contrario, en las 

investigaciones llevadas a cabo en cerdos y su entorno si es más frecuente la presencia 

de mcr-1 (Fournier et al., 2020; Guenther et al., 2017; Kieffer et al., 2017; Quesada et 

al., 2016), considerándose al ganado como la principal fuente de genes mcr en todo el 

mundo (Guenther et al., 2017). La colistina se ha utilizado ampliamente para la profilaxis 

en la producción animal (Catry et al., 2015) pero, sin embargo, no fue hasta 2016 cuando 

se empezó a detectar globalmente un aumento en las resistencias contra este compuesto 

en bacterias Gram-negativas naturalmente sensibles. Dicho aumento se ha producido 

principalmente por la propagación de genes mcr (Mobilized Colistin Resistance) asociados 

a plásmidos (Darwich et al., 2019), lo que les confiere una gran capacidad de 

transferencia horizontal. A este respecto, S. enterica se considera una de las 

enterobacterias clínicamente más relevantes, puesto que son muchos los serovares de 

esta especie en los que se han detectado genes mcr (Lima et al., 2019), a lo que se 

suma la elevada probabilidad de que estos genes se movilicen junto con otros 

determinantes de resistencia en un mismo plásmido (Rhouma et al., 2016). El trabajo 

desarrollado para la presente tesis (Gil-Molino et al., 2020) describe la primera vez la 
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presencia de mcr-1 en el serovar Choleraesuis en cerdos, aunque recientemente en Brasil 

se ha detectado en una infección en humanos (Santos et al., 2020). 

Como se ha descrito previamente, las salmonelas procedentes de jabalíes albergan 

multitud de genes de resistencia. Este hecho adquiere todavía mayor importancia si 

consideramos la posibilidad de que puedan diseminarse a través de diferentes elementos 

genéticos móviles, principalmente en plásmidos y/o integrones, los cuales desempeñan 

un papel crucial en el desarrollo de la resistencia a los antibióticos y presentan además 

una distribución mundial en bacterias Gram-negativas (Fluit & Schmitz, 2004; J. G. Frye & 

Jackson, 2013). Los integrones de clase 1 (int1) se encuentran entre los elementos más 

importantes que contribuyen a la propagación de la resistencia a los antimicrobianos en 

Salmonella (Chen et al., 2004). Los resultados obtenidos en la presente tesis doctoral 

con respecto a la presencia de este elemento varían desde un 5.8% en jabalíes hasta un 

41.6% en cerdos, con casetes génicos (CG) asociados en un 57.1% y 40% 

respectivamente. Al analizar la región variable del integrón de clase 1, se pudo determinar 

la composición de sus CG, mostrando, en el caso de los jabalíes, que dos cepas (S. 

Typhimurium y 48:i:z53) presentaban en un mismo integrón genes que confieren 

resistencia a trimetoprim y estreptomicina (dfrA1-aadA1), otra cepa (S. Bredeney) 

solamente portaba el gen aadA1, y en la cepa restante (S. Typhimurium) aparecían dos 

integrones a la vez, cada uno portando CG independientes aadA1 y blaPSE. En el caso de 

los cerdos, cada aislado presentó un CG portador de aadA2 y blaPSE. Estos resultados 

concuerdan con lo encontrado tanto en cepas de S. Choleraesuis de cerdos (Chang et al., 

2005; Lee et al., 2009), como con la única referencia encontrada en jabalí, donde la 

composición de los CG fue muy similar a lo descrito anteriormente aunque el porcentaje 

de int1 fue superior a lo encontrado en nuestro estudio (72.7%), quizás por ser la mayoría 

de sus cepas S. Typhimurium (Caleja et al., 2011). Estos determinantes móviles de 

resistencia a múltiples fármacos tienen el potencial de transferirse horizontalmente a otras 

salmonelas y podrían adquirir e integrar nuevos CG en la estructura de su genoma (Levings 

et al., 2005; Toleman et al., 2006).  

Además de los integrones, los plásmidos son los otros elementos genéticos móviles más 

determinantes en la resistencia bacteriana frente a los antimicrobianos (McMillan et al., 

2020). El alto porcentaje de plásmidos encontrados en los estudios llevados a cabo en la 

presente tesis apunta también en este sentido. De hecho entre los aislados de S. 

Choleraesuis obtenidos aparecen plásmidos en un 85% (Gil-Molino et al., 2020), de los 
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cuales, la mayoría presentan un tamaño de aproximadamente 50 kb, mientras que, 

considerando el total de aislados de Salmonella spp., el 38.8% presentaban algún tipo de 

replicón plasmídico, siendo los más frecuentes IncHI1 (72%) y IncFIIA (32%). Diversos 

estudios en Salmonella han observado que algunos tipos específicos de replicones 

plasmídicos se encuentran asociados con la resistencia, el origen geográfico y el 

hospedador (Carattoli, 2009; J. G. Frye & Jackson, 2013; Jonathan G Frye et al., 2011; 

Lindsey et al., 2009). De hecho, en el último artículo de esta tesis, se observa una 

asociación entre el replicón IncFIIA y la RAM. Aunque realmente no se ha podido confirmar 

una asociación inequívoca entre replicones y genes de resistencia frente a los 

antimicrobianos, más del 40% de los aislados con strA, strB o tetA presentan también 

plásmidos HI1 o FIIA. Sin embargo, no se ha detectado ninguna asociación entre 

replicones, subespecies o serotipos particulares. El replicón IncFIIA ha sido reconocido 

como el principal replicón asociado a virulencia en Salmonella (Carattoli et al., 2005). De 

igual manera, también es el que se aparece con más frecuencia en los casos de 

salmonelosis clínica en el ganado (Abraham et al., 2014; Leekitcharoenphon et al., 2019). 

Esta relación entre la aparición de dicho replicón y salmonelosis clínica la observamos 

también en nuestro estudio, íntimamente ligado a procesos septicémicos provocados por 

Choleraesuis (Gil-Molino et al., 2019). Además, hemos podido comprobar que el gen mcr-

1 es trasportado por un plásmido de alto peso molecular (>240 kb). Curiosamente este 

gen solo había sido detectado en un caso humano de S. Choleraesuis (Santos et al., 

2020), presente en el plásmido IncX4 con un tamaño de alrededor de 35 kb. Puesto que 

en S. entérica el megaplásmido IncHI2. de más de 200 kb y portador de múltiples genes 

de resistencia incluyendo mcr-1, es el determinante plasmídico más prevalente en distintos 

serovares de esta especie (Lima et al., 2019), este podría ser el caso del aislado de S. 

Choleraesuis detectado en el cerdo ibéricos en el trabajo presentado en esta tesis doctoral.  

Podría concluirse que las salmonelas presentes en los jabalíes, además de su potencial 

patógeno, pueden contribuir a la propagación de resistencia antimicrobiana al acumular y 

diseminar sus determinantes a través de diferentes elementos genéticos móviles. Debido 

a esta plasticidad, los determinantes de RAM en Salmonella pueden transferirse de manera 

horizontal a otras cepas o incluso especies bacterianas, o verticalmente mediante la 

propagación de determinados clones persistentes, pudiendo representar una amenaza 

para la salud tanto de los humanos como de los animales domésticos. En base a ello, los 

programas de vigilancia en animales salvajes cumplen una labor fundamental para mejorar 
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nuestra comprensión de la epidemiología de Salmonella y aportar un enfoque 

multidisciplinar que permita abordar desde varios frentes un problema tan complejo como 

es la circulación de bacterias zoonósicas y de resistencias antimicrobianas entre los 

entornos salvaje y doméstico. 
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VIII. CONCLUSIONES 

- La prevalencia de Salmonella spp. en los jabalíes abatidos en monterías en la zona 

suroeste de España durante el periodo estudiado ha sido muy significativa (27%), 

siendo las tonsilas la ubicación orgánica donde se aislaron con mayor frecuencia. 

- Los aislados de Salmonella spp. obtenidos pertenecían mayoritariamente a las 

subespecies enterica y diarizonae, observándose porcentajes de aislados similares 

en ambas, mientras que los serotipos predominantes fueron 38:z10:z53, 

perteneciente a la subespecie salamae; y Enteritidis y Newport, pertenecientes 

ambos a la subespecie enterica. 

- S. enterica subsp. enterica serovar Choleraesuis fue el agente etiológico causante 

de los brotes septicémicos de salmonelosis detectados en los jabalíes, 

caracterizados por neumonía, hepato/esplenomegalia, linfadenitis mesentérica y 

congestión generalizada. El cuadro cursó con elevada morbilidad y mortalidad, y se 

desarrolló en individuos en fases juveniles de su desarrollo (entre 2.5 y 6 meses 

de edad). 

- En nuestro estudio hemos constatado la circulación de clones de S. Choleraesuis 

idénticos o muy similares dentro de cada finca, entre fincas adyacentes, o incluso, 

ocasionalmente, en fincas muy separadas geográficamente, relacionándose esta 

circunstancia con factores no bien determinados en este estudio.  

- La mayoría de las cepas de Salmonella caracterizadas en este estudio presentaban 

alguna resistencia antimicrobiana (75.2%), mientras que un porcentaje significativo 

(15.7%) mostraron multirresistencia, siendo las sulfonamidas y la estreptomicina 

los compuestos menos efectivos y los genes sul1 y strA los determinantes de 

resistencia más prevalentes. 

- La frecuente presencia de elementos genéticos móviles como int1 y diferentes 

plásmidos, en los serotipos Typhimurium y Choleraesuis, podría facilitar la 

transferencia de genes de resistencia asociados, como mcr-1, entre especies 

simpátricas y explicar así la dispersión de los determinantes de resistencia frente a 

los antimicrobianos. 
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- La presencia de comederos en fincas con vallado perimetral, que facilitan el 

agrupamiento transitorio de animales, es un factor de manejo asociado al 

incremento de las resistencias antimicrobianas estudiadas. 
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