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Articulo de tesis

Caracterizacion genoémica de factores de virulencia,
mecanismos de resistencia y plasmidos en cepas de
Salmonella enterica serovar Infantis aisladas de
urocultivos en el periodo 2022-2024 en Ecuador
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Resumen:

Salmonella entérica serovar Infantis se ha consolidado como un patégeno emergente
siendo una de las principales causas de salmonelosis humana, este patdgeno se destaca
por su estrecha relacién con las aves de corral y la alta prevalencia de multirresistencia,
siendo el principal causante de infecciones gastrointestinales. La capacidad infectiva
que presenta lo ha llevado a provocar infecciones extraintestinales como el tracto
urinario. Esta investigacion tuvo como objetivo caracterizar el perfil genomico de
aislados de Salmonella entérica serovar Infantis provenientes de urocultivos con el fin
de comprender su dindmica de patogenicidad y transmision, y a su vez, establecer una
relacion filogenética con cepas provenientes de las industrias avicolas del pais. Se
realizd un estudio observacional transversal que incluyé 12 cepas de Salmonella
Infantis aisladas de urocultivos en Ecuador durante el periodo 20222024, mediante
secuenciacion de genoma completo empleando la tecnologia de Oxford Nanopore se
caracterizaron los determinantes de resistencia antimicrobiana, factores de virulencia
y perfiles plasmidicos de los aislados. Los analisis mostraron que la totalidad de las
cepas pertenecen al linaje clonal ST32 y albergan al replicon IncFIB caracteristico del
megaplasmido pESI. El 91.6% de los aislados presentd un genotipo MDR frente a
distintas familias de antibidticos, junto con un perfil de virulencia altamente
conservado mediado por genes como shdA, sipA, y sifA. El andlisis filogenético
demostré que las cepas de este estudio estdn estrechamente relacionadas con
aislamientos de la industria avicola nacional. Concluyendo asi que existe la circulacion
de un linaje clonal bien establecido de Salmonella entérica serovar Infantis en Ecuador
tanto en la industria avicola como en el ambito clinico. Estos clones poseen una alta
prevalencia de multirresistencia y virulencia que se encuentra impulsada por la
presencia de plasmidos similares a pESI. Estos hallazgos proporcionan una evidencia
maés sblida de una posible transmision zoon6tica desde la industria avicola hacia el ser
humano con cepas cuyas caracteristicas genotipicas pueden provocar infecciones
extraintestinales, mostrando la necesidad de mantener una vigilancia y control de este
patdgeno mediante el enfoque de One Health.
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Abstract:

Salmonella enterica serovar Infantis has become an established emerging pathogen
and a leading cause of human salmonellosis. This pathogen is notable for its
association with poultry and the high prevalence of multidrug resistance, making it a
major cause of gastrointestinal infections. Its infectious capacity has also led to
extraintestinal infections, such as urinary tract infections. This research aimed to
characterize the genomic profile of Salmonella enterica serovar Infantis isolates from
urine cultures in order to understand their pathogenicity and transmission dynamics,
also to establish a phylogenetic relationship with strains from the country's poultry
industry. A cross-sectional observational study was conducted with 12 Salmonella
infantis strains isolated from urine cultures in Ecuador during the period 2022-2024.
Through whole-genome sequencing using Oxford Nanopore technology and
bioinformatics tools, resistance factors, virulence, and plasmids were characterized
in the isolates. Analyses showed that all strains belong to the ST32 clonal lineage and
harbor the IncFIB replicon characteristic of the pESI megaplasmid. 91.6% of the
isolates exhibited an MDR genotype against various antibiotic families, along with a
highly conserved virulence profile mediated by genes such as shdA, sipA, and sifA.
Phylogenetic analysis demonstrated that the strains in this study are closely related to
isolates from the national poultry industry. Thus, it was concluded that a well-
established clonal lineage of Salmonella enterica serovar Infantis is circulating in
Ecuador, both in the poultry industry and in clinical settings. These clones exhibit a
high prevalence of multidrug resistance and virulence driven by the presence of pESI-
like plasmids. These findings provide further evidence of zoonotic transmission from
the poultry industry to humans with strains whose genotypic characteristics can cause
extraintestinal infections, highlighting the need for surveillance and control of this
pathogen through a One Health approach.

Keywords: Sequencing, multidrug resistance, whole genome, ST32 clone,
pathogenicity, plasmids.
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