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Actinobacillus pleuroneumoniae: serotipos circulantes en Argentina.

F. A. Bessone1, G C. Zielinski1, M. Ducommun1, H. Piscitelli1. J Sarradell2, N Pereyra3, S Samus4
1 Grupo. de Sanidad Animal y Biotecnologia, E.E.A. INTA Marcos Juarez. Ruta 12 Km. 3. 2 Facultad de
Cs Veterinarias, U.N.R. 3 |. Porcinotecnia de Chafiar adLeado, Min. de la produccion, prov. Santa Fe. 4
Lab. LADIPREVET4
fbessone@mjuarez.inta.gov.ar

Introduccion

La pleuroneumonia porcina es una enfermedad de
distribucién mundial, caracterizada por provocar alta
mortalidad, reduccién de la produccion y aumento en los
costos de produccién de los establecimientos afectados.
Clinicamente se caracteriza por producir un cuadro
neumonico severo asociado a pleuritis fibrinosa que ante una
primo-infeccién puede afectar todas las categorias del
establecimiento.

Esta enfermedad es producida por Actinobacillus
pleuropneumoniae (App), bacteria gram negativa, NAD
dependiente (biotipo 1), subdividida en 13 serotipos de
acuerdo a sus antigenos de superficie (LPS y polisacaridos
de membrana), muchos de los cuales no reaccionan
inmunolégicamente en forma cruzada, siendo por tanto
importante identificar el serotipo de las cepas circulantes en
las granjas.

El objetivo de este estudio fue tipificar aislados de App, a fin
de obtener informacion que permita mejorar las estrategias
de controly prevencion en la Republica Argentina.

Materiales y Métodos

Se utilizé una coleccion de 133 aislados de Actinobacillus
pleuropneumoniae provenientes de granjas porcinas, de
distintas zonas del pais, durante el periodo 1995-2011,
identificadas a través de pruebas bioquimicas
convencionales. Se las sembr6 en caldo B.H.I.NAD
incubandoselas a 37 °C durante 24 hs en aerobiosis.

Luego se obtuvo el ADN bacteriano a través del Kit comercial
Fermentas. Para la tipificacion de las cepas se utilizaron las
secuencias de los genes omlA, apx (1), apxIB, tbp, wzz'y hp2
(2), partiendo de cultivos puros del microorganismo,
utilizandose un PCR multiplex.
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Figura 1.
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Discusidn

En el presente estudio predomind el serotipo 1 con un
45,04% del total, coincide (en el sentido de ser el mas
prevalente) con anteriores trabajos, pero con un
menor % relativo de aislamientos (3). También se
hall6 el serotipo 15 con el 29,01%, siendo el segundo
serotipo mas prevalente. Se debe tener en cuenta que
en trabajos anteriores (4) con igual prevalencia se
encontraba el grupo de serotipos 3/6, pero la técnica
utilizada entonces no contemplaba al serotipo 15. Al
compartir antigenos de capsula y LPS, se podria
pensar que esos aislados podrian corresponder al
serotipo 15. Con menor proporcién los serotipos 7 y 6
mostraron un 12,21% y 9,16% respectivamente. El
serotipo 6, en trabajos anteriores, (4) no se
diferenciaba del grupo 3/6. A diferencia de otra
publicacién (4) se hallaron los serotipos 4 y 5 en bajas
proporciones con 2,29% y 1,53% respectivamente,
siendo el serotipo 4 hallado por primera vez en la
Argentina. Solo un solo aislamiento fue tipificado
como serotipo 3. No hubo hallazgos en esta coleccion
de los demas serotipos (2, 8, 10, 12), aunque existen
antecedentes sobre la existencia del 8 y 12. Este
estudio, que podria aproximarse a la prevalencia real
de los serotipos que existen actualmente en nuestro
territorio, podria contribuir a mejorar la prevencion de
la enfermedad a través de la reformulacion de los
inmunogenos actualmente existentes en el mercado.
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