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RESUMEN 
 

 
El avance en el desarrollo de herramientas moleculares y bioinformáticas, permiten 

en la actualidad la investigación epidemiológica de enfermedades infecciosas, de 

manera más rápida y eficiente. La secuenciación de genomas completos representa una 

de las más revolucionarias metodologías en el estudio de patógenos y se está 

convirtiendo en una herramienta de uso habitual por varias agencias de control sanitario 

(CDC, EFSA), así como por la academia. Salmonella enterica constituye uno de los 

principales agentes patógenos causantes de enfermedades alrededor del mundo, así, 

entre sus diferentes serovares no tifoideos, Infantis constituye uno de los más relevantes 

desde el punto de vista epidemiológico, debido a la evolución de mecanismos de 

virulencia, diseminación y resistencia   antimicrobiana. Por ello, en el presente estudio 

se realizó un análisis comparativo de secuencias del genoma completo de S. Infantis de 

diversos orígenes. Se caracterizaron cinco secuencias de genoma completo de origen 

humano, que pertenecen al tipo ST32, la detección de 3 islas de patogenicidad, además 

de la    presencia de plásmidos tipo IncFIB, perfiles genotípicos de resistencia a 

antibióticos y un análisis filogenético entre aislamientos de origen ecuatoriano, y 

aislamientos representativos provenientes de diversas partes del mundo. Las distancias 

filogenéticas evidenciaron estrechas relaciones entre aislamientos ecuatorianos con 

países del perfil Pacífico sudamericano y Estados Unidos, lo que podría tratarse de un 

ancestro común compartido. Finalmente, con respecto a los genes de resistencia 

destacan los aislamientos ecuatorianos que muestran  mecanismos  de  resistencia  para  

fosfomicinas,  aminoglucósidos, tetraciclinas y la presencia de la betalactamasa de 

relevancia clínica blaCTX-M-65. 

 
 

 
Keywords: Bioinformática, Filogenia, Salmonella, Epidemiología
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ABSTRACT 
 

 
 
 
 

Advances in the development of molecular and bioinformatics tools now allow for a 

faster and more efficient epidemiological investigation of infectious diseases. Whole 

genome sequencing represents one of the most revolutionary methodologies in the 

study of pathogens and is becoming a tool commonly used by several health control 

agencies (CDC, EFSA), as well as by academia. Salmonella enterica constitutes one 

of the main pathogens causing diseases around the world, thus, among its different non-

typhoidal serovars, Infantis constitutes one of the most relevant from the 

epidemiological point of view, due to the evolution of virulence mechanisms, 

dissemination and antimicrobial resistance. Therefore, in the present study, a 

comparative analysis of whole genome sequences of S. infantis from different origins 

was performed. Five complete genome sequences of human origin belonging to the 

ST32 type, the detection of 3 pathogenicity islands, the presence of IncFIB type 

plasmids, genotypic profiles of antibiotic resistance and a phylogenetic analysis 

between isolates of Ecuadorian origin and representative isolates from different parts 

of the world were characterized. The phylogenetic distances evidenced close 

relationships between Ecuadorian isolates with countries of the South American 

Pacific profile and the United States, which could be a shared common ancestor. 

Finally, with respect to resistance genes, Ecuadorian isolates show resistance 

mechanisms for fosfomycins, aminoglycosides, tetracyclines and the presence of the 

clinically relevant beta-lactamase blaCTX-M-65. 

 

 

 

Keywords: Bioinformatics, Phylogeny, Salmonella, Epidemiology
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CAPÍTULO I 

MARCO TEÓRICO 

 
 
 
 

1.1. Antecedentes Investigativos 
 

1.1.1.   Salmonella 
 
 
 

 

Salmonella es un género bacteriano que pertenece a la familia 

Enterobacteriaceae, constituido por bacilos gramnegativos, cuyo tamaño va de 

los 3 a 5 micrones de largo y de 0,5 micrones de ancho aproximadamente. 

(Andino & Hanning, 2015). El género se encuentra dividido entre las especies 

S. enterica y S. bongori, siendo la primera la que mayor diversidad presenta, 

con alrededor de 2.600 serovares clasificados en función de sus antígenos 

somáticos (O), flagelares (H) y capsulares (Vi). Cabe mencionar que el tamaño 

de su genoma tiende a variar entre sus serovares, situándose en un rango entre 

4,5 y 5,5 millones de pares de bases (Gupta et al., 2019; Wellcome Sanger 

Institute, 2022). Los reservorios naturales de Salmonella son los animales 

domésticos y salvajes, incluidos el hombre. Este género bacteriano es 

considerado a nivel mundial como uno de los principales agentes patógenos 

zoonóticos, relacionado a enfermedades transmitidas por alimentos (ETAS) en 

los seres humanos, convirtiéndose en un problema de gran importancia para la 

salud pública (Sabry et al., 2020). 

 

 
 
 

Salmonella es una de las cuatro principales causas de enfermedades 

consideradas como diarreicas  a nivel mundial. En los seres humanos, las 

manifestaciones clínicas más características varían entre la gastroenteritis 

común (diarrea, dolor abdominal, fiebre) y las fiebres entéricas (incluyen la 

fiebre tifoidea) las cuales son enfermedades sistémicas febriles potencialmente 

mortales que requieren tratamiento antibiótico inmediato (Giannella, 1996). 

De acuerdo al rango de hospedadores, se clasifica a las infecciones causadas
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por Salmonella como tifoideas aquellas causadas por los serovares Typhi y 

Paratyphi, mientras que aquellas causadas por el resto de serovares se las 

denomina no tifoideas (Gibani et al., 2018). Las infecciones por Salmonella 

no tifoideas son las más comunes y se caracterizan por su baja tasa de fatalidad. 

El estudio global de enfermedades y factores de riesgo (GBD) estima que las 

infecciones por Salmonella causan 95.1 millones de casos, más de 50.000 

muertes y 3.10 millones de DALYs (años de vida ajustados por discapacidad) 

de forma anual (Stanaway et al., 2019). 

 

 
 
 

Además, se calculan pérdidas económicas de alrededor de 3,3 millones de 

dólares anuales que se deben a la suspensión e incluso la eliminación de las 

fuentes alimentarias que hayan sido contaminadas, así como también bajas 

notables en la producción y costes en la atención que brindan los organismos 

de salud a la población. Tanto para Latinoamérica, África y Asia se han 

reportado aproximadamente de 200 a 500 casos por cada 100,000 habitantes 

anualmente (Bravo, 2020). 

 

 
 
 

En Ecuador, de acuerdo a la Gaceta Epidemiológica del Ministerio de Salud en 

el año 2019, las enfermedades infecciosas transmitidas por alimentos y agua 

bordearon los 19,487 casos reportados en el sistema público, que para el año 

2020 descendieron en un 54%. En 2020 se reportaron 1,099 casos de 

enfermedades causadas por Salmonella, que se evidenció con un 32% menos en 

comparación al 2019 que tuvo 1,614 casos reportados en el sistema público de 

salud (Ministerio de Salud Pública, 2021). En su mayoría se presume se 

debieron a la ingesta de alimentos por una mala cocción, manipulación, 

transporte y conservación respectivamente. Esta disminución significativa de 

casos en gran parte puede ser a causa de la aparición de la pandemia por 

COVID-19, ya que en su gran mayoría las personas permanecieron confinadas 

en sus hogares y por ende su calidad de alimentación fue diferente, mucho más 

saludable, de preparación conocida y evitando de cierta manera el contacto
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directo con el medio ambiente que es uno de los agentes transmisores de este 

tipo de enfermedades (MohammadSadeghi, 2021). 

 

Globalmente, la prevalencia y diversidad de los serovares de Salmonella tiene 

una clara variabilidad desde el punto de vista geográfico y temporal (Lamas et 

al., 2018; Stanaway et al., 2019). El serotipo Infantis representa uno de los 

principales serovares causantes de salmonelosis no tifoidea, y presenta una 

considerable prevalencia en el sector sanitario humano, animal y ambiental en 

Latinoamérica (Donado-Godoy et al., 2015; Granda et al., 2019; Sánchez- 

Salazar et al., 2019; Vinueza-Burgos et al., 2019). Su repercusión 

epidemiológica es relevante, considerando que los patrones de resistencia a 

antibióticos que presentan los aislados a nivel global se han incrementado en 

los últimos años, mostrando la presencia de fenotipos de multirresistencia 

(MDR), incluyendo resistencia a antibióticos prioritarios como 

fluoroquinolonas, macrólidos, cefalosporinas de 3ra y 4ta generación, 

carbapenémicos, fosfomicina y colistina (Martínez-Puchol et al., 2021). En 

gran parte, este incremento de la resistencia a los antimicrobianos se debe al 

uso indiscriminados de antibióticos, que principalmente se enfocan en sectores 

pecuarios en donde son utilizados como agentes de control de enfermedades 

infecciosas, promotores de crecimiento y como coadyuvantes de la eficiencia 

del pienso animal, los mismos que con su uso regular, aseguran su permanencia 

a través de toda la cadena alimentaria (Rios, 2020). Este serotipo se encuentra 

habitualmente en las granjas de pollos y de gallinas ponedoras de 

Latinoamérica, lo que implica una exposición directa a los distintos 

antimicrobianos aplicados e incorporados al sistema alimentario y con ello una 

potencial forma de infectar a las personas. Entre los brotes por S. Infantis 

reportados a la actualidad, se puede mencionar el que se produjo entre enero del 

2018 y principios de 2019 en EEUU, con alrededor de 129 enfermos, de los 

cuales 25 fueron hospitalizados y una persona fallecida. Todos ellos contrajeron 

la enfermedad a causa de la ingesta de carne de pollo mal cocida y en donde se 

logró evidenciar que el serotipo aislado era resistente a varios antibióticos entre 

los cuales se encontraban la ceftriaxona y la ciprofloxacina (CDC, 2019). A 

finales de 2021, el CDC (Center for Disease Control and Prevention) y el 

Servicio de Inspección y Seguridad Alimentaria del
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Departamento de Agricultura de EEUU (USDA-FSIS), reportaron un brote en 

varios estados por infecciones de S. Infantis y S. Typhimurium. De un total de 

40 personas infectadas, 14 fueron para Infantis y 26 para Typhimurium, de las 

cuales 12 fueron hospitalizadas y no se reportaron muertes (CDC, 2021). En 

Ecuador, los estudios sobre este serovar se enfocan a nivel de la academia, en 

donde se ha evaluado su elevado perfil de resistencia en comparación con otros 

serovares detectados en el país, resaltando en especial el elevado porcentaje de 

detección  de betalactamasas  de  amplio  espectro  (BLEEs)  en  aislameintos 

clínicos (Cartelle Gestal et al., 2016), pollos broiler (Vinueza-Burgos et al., 

2016), gallinas ponedoras, alimento de aves y medio ambiente (Sánchez- 

Salazar et al., 2019). Los serovares de Salmonella presentan una considerable 

variabilidad estacional y temporal, la cual debería ser vigilada desde un punto 

de vista epidemiológico de forma permanente por parte de las autoridades 

sanitarias locales (Cherrie et al., 2018; Liang et al., 2015; Powell et al., 

2018). 
 
 
 

 
1.1.2.   Resistencia a antibióticos (RAM) 

 
 
 
 

El uso indiscriminado de antibióticos ha favorecido la evolución de mecanismos 

de resistencia que en su mayoría se asocian a la selección genética de 

microorganismos  y  a la diseminación  de elementos  genéticos  móviles 

portadores de genes implicados en resistencia antibiótica, mediante procesos 

biológicos de transferencia Londoño et al., (2020). Los elevados niveles de 

resistencia en Salmonella Infantis descrita en la investigación de Quino 

Sifuentes  et  al.,  (2019), destacan  la ubicación  de genes  de  resistencia  a 

antibióticos tanto a nivel de cromosomas como de plásmidos. La capacidad 

conjugativa de los plásmidos representa uno de los mecanismos más usuales 

de trasferencia horizontal de genes de resistencia (Fernández et al., 2018). 

Diversos estudios asocian esta multirresistencia al uso de antimicrobianos 

empleados como promotores de crecimiento en  la industria animal  y por 

consiguiente la aparición de clones multirresistentes, ocasionando de este
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modo una presión evolutiva sobre las densidades bacterianas normales (Quino 

et al., 2020). 

 

La Organización Mundial de la Salud reconoce como una importante amenaza 

en la salud pública a la resistencia a los antimicrobianos (RAM), que según 

estimaciones globales para el año 2050 pasará de 700,000 a 10 millones de 

muertes por año, que además representará en la economía pérdidas cuantiosas 

de alrededor de 100 billones de dólares. Con respecto a América Latina, se 

prevé un aumento de hasta un 160% en el uso de antibióticos en animales 

destinados a los distintos sectores de producción y consumo (Ortega-Paredes 

et al., 2020). La propagación mundial de patógenos con elevados perfiles de 

RAM se ha declarado una emergencia de salud pública mundial, la cual impone 

un costo sustancial a las sociedades, poniendo en peligro el crecimiento 

económico y el acceso equilibrado a los recursos (FAO, 2021). 

 

 
 
 

1.1.3.   Investigación Epidemiológica de Salmonella 
 
 
 
 

Tanto para la detección, investigación y análisis epidemiológico de Salmonella, 

existen varias herramientas moleculares y bioinformáticas las cuales permiten 

la identificación de distintas características que han contribuido en el 

seguimiento, prevención y control de enfermedades a nivel mundial. La elevada 

diversidad de serovares de Salmonella requiere de una adecuada tipificación 

para la identificación y posterior investigación de brotes (Judd et al., 2019). El 

método tradicional para la identificación de serovares de Salmonella emplea al 

esquema White-Kauffmann-Le Minor (WKL), basado en la detección de 

antígenos de superficie Adicionalmente, , la técnica de electroforesis en gel de 

campo pulsado (PFGE) ha sido considerada como método estándar de 

identificación de Salmonella por la obtención de fingerprints específicos, 

debido a que posee un gran poder discriminatorio; sin embargo, este método 

requería de elevadas cantidades de tiempo, un alto costo económico y su 

sensibilidad variaba para los diferentes serovares (Yoshida et al., 2016). 

Posteriormente, se han venido desarrollando nuevos métodos que
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proporcionan un poder de resolución más alto basadas en biología molecular. 

Estas técnicas pueden incluir desde métodos de subtipificación 

complementarios, como la tipificación de secuencias multilocus (MLST) y 

análisis de repetición de tándem de número de variables de locus (MLVA), 

detección de genes específicos, entre otras (Ksibi et al., 2020). 

 

 
 
 

1.1.4.   Secuenciación    de    genoma    completo    de    Salmonella    como 

herramienta de epidemiología molecular. 

 

 
 

La secuenciación de genoma completo, o más conocido como WGS (Whole 

genome sequencing, por sus siglas en inglés) representa una de las más 

innovadoras, prometedoras y revolucionarias metodologías para el estudio de 

secuencias completas de ADN de los organismos vivos. Este conjunto de 

técnicas está permitiendo el desarrollo acelerado de la microbiología, en 

diversas áreas como el análisis clínico, veterinario y ambiental, principalmente 

enfocada en el estudio y control epidemiológico de patógenos (Tagini & 

Greub, 2017). La combinación de las tecnologías de secuenciación masiva y 

la utilización de herramientas bioinformáticas complementarias, permiten 

reemplazar a la mayoría de metodologías de análisis fenotípico y genotípico 

clásico (Balloux et al., 2018). 

 

 
 
 

Es por ello que, en los últimos años se llevan a cabo procesos basados en 

herramientas bioinformáticas, capaces de sustituir casi en su totalidad el uso de 

métodos convencionales en una misma plataforma que incluye: identificación 

de serotipo, perfiles de resistencia, filogenia, tipificación y análisis de virulencia 

entre otros. Además, el uso de este tipo de herramientas nos ayuda a obtener 

grandes cantidades de información en tiempos relativamente cortos, permite la 

reducción significativa de inversión y costos, así como también una mayor 

facilidad en el manejo e interpretación de resultados, especialmente en 

investigaciones epidemiológicas (Villacis & Calero, 2020).
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Las aplicaciones de WGS en la vigilancia de RAM se encuentran en constante 

desarrollo y aplicación, las mismas que incluyen estudios a nivel local, nacional 

e internacional, cuya información puede ser utilizada en la actualización de las 

bases de datos en donde se almacena gran cantidad de información relevante, 

y cuyo análisis permita la ejecución de investigaciones epidemiológicas. La 

obtención equitativa de este tipo de información, y la facilitación del acceso a 

estas nuevas tecnologías, son parte de las principales metas que se quiere lograr 

mediante su disponibilidad a nivel mundial (World Health Organization, 

2020). 
 
 
 

 
El Centro de Epidemiologia Genómica ( CGE, por sus siglas en inglés Center 

for Genomic Epidemiology), bajo el financiamiento de la Universidad Técnica 

de Dinamarca ( DTU, Technical University of Denmark) diseñaron y 

proporcionaron el acceso a una base de datos bioinformáticos con la finalidad 

de compartir nuevas tecnologías de secuenciación a través de una plataforma 

estandarizada, pone a disposición alrededor de 16 métodos y herramientas 

completos y de fácil manejo tanto para instituciones dedicadas a fines 

concernientes de investigación en todos los países y por ende para todas 

aquellas personas e investigadores que desean hacer uso de ella en cualquier 

momento. Es importante además mencionar algunas de las múltiples utilidades 

que se presentan para la investigación, dicha herramienta bioinformática 

comprende desde análisis que utilicen datos de WGS, seguimientos continuos 

de predicción en patógenos u antimicrobianos y su resistencia, hasta 

evaluaciones de brotes epidemiológicos, relaciones evolutivas de asilado en 

contraste con diferentes tipos de muestras (M. V. Larsen et al., 2017) 

 
 
 

 

Es por ello que mediante el uso de recursos bioinformáticos se analizaron cinco 

secuencias de genoma completo de S. enterica serovar Infantis (S. Infantis), 

aisladas a partir de humanos y cuyas muestras pertenecen al banco de 

microorganismos del Laboratorio Zurita y Zurita de la ciudad de Quito,
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institución con la cual se ejecuta un trabajo colaborativo. Las secuencias de 

genoma completo fueron obtenidas por medio de una colaboración con la 

Administración de Medicamentos y Alimentos de los Estados Unidos (FDA), 

a través de la plataforma Illumina MiSeq (Illumina, San Diego, CA, USA) en 

el año 2020. 

 
 
 

 

Se utilizarán secuencias de origen humano a analizar en este estudio, así como 

las obtenidas a partir de aves ponedoras de la zona centro del Ecuador (Calero 

et al., 2020) aves de postura del norte de Ecuador (Mejía, Medina, Bayas- 

Rea, et al., 2020) y secuencias de genoma completo de S. Infantis disponibles 

en la base de datos Enterobase (Zhou et al., 2020). 

 
 
 
 
 

1.1.5.   Herramientas Bioinformáticas 
 

 
 
 
 
 

Las herramientas bioinformáticas a utilizar, provenientes de la plataforma del 

CGE de la Universidad Técnica de Dinamarca, KBase, iTOL, ENA, 

Enterobase, NCBI y Galaxy se detallan a continuación: 

 
 

1.1.5.1. ResFinder 4.0: 
 
 

 
Es una de las primeras herramientas bioinformáticas disponibles en la web, la 

misma que está dirigida a usuarios con y sin conocimiento y habilidades 

bioinformáticas, la cual se encarga de la detección de genes AMR en datos de 

secuencias de genomas completos que se cargan y se envían por medio de un 

servidor en línea. Esta herramienta hasta la actualidad ha ejecutado más de 

400,000 búsquedas de un aproximado de 32,000 direcciones IP en todo el 

mundo.
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A más de la detección  de genes, ResFinder en conjunto con PointFinder 

ampliaron su utilidad con una herramienta que además detecta mutaciones 

puntuales cromosómicas, las cuales sirven en la medición de la resistencia de 

agentes de origen microbiano. La nueva versión RestFinder 4.0, es capaz 

además de la generación de antibiogramas in silico, también cuenta con un 

mejoramiento en la expansión de su base de datos validados con el uso de cepas 

bacterianas de fuentes animales, alimentarias y humanas (Bortolaia et al., 

2020). 
 

 
 
 
 

1.1.5.2. PathogenFinder 1.1: 
 
 

 
Este servidor online forma parte también de la red de herramientas 

bioinformáticas disponible por parte de la Universidad Técnica de Dinamarca, 

el mismo que se encarga de la predicción de la patogenicidad bacteriana a través 

de un análisis del proteóma de entrada y las lecturas de genoma sin procesar. 

 
 
 

 

La metodología empleada basa su análisis en grupos de proteínas en donde no 

se tiene en cuenta su participación y su función en la patogenicidad. Además, 

este método trabaja con todos los grupos taxonómicos de bacterias con una 

precisión de hasta un 88.6% en pruebas de conjunto independiente. Su enfoque 

no se encuentra sesgado, sin embargo, esto sirve al momento de descubrir 

nuevos factores que influyen la patogenicidad de cepas conocidas como 

desconocidas (Cosentino et al., 2013). 

 
 
 

 

1.1.5.3. MLST 2.0 
 
 

 
Este tipo de servidor disponible en la web pone a disponibilidad a sus usuarios 

la determinación de los tipos de secuencia, factores de virulencia y análisis
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patogénicos comparativos de aislados basados principalmente en datos WGS. 

Posteriormente todos los resultados que se generen se recopilan y se archivan 

en formatos especializados los mismos que se pueden visualizarse, compartirse 

y analizarse de manera fácil y sencilla (Hernández et al., 2020). 

 
 
 
 
 

 
El método en el que se basa el desarrollo del servidor web emplea lecturas de 

secuencia corta, los mismos que se actualizan para generar las mejores 

coincidencias por especificación basados en métodos de clasificación BLAST, 

que posteriormente determinan el tipo de secuencia por combinación de alelos 

(M. V Larsen et al., 2012). 

 
 
 
 
 

1.1.5.4. PlasmidFinder: 
 
 

 
Es una herramienta web que se encarga de la detección y caracterización de 

secuencias de plásmidos en datos de secuenciación del genoma completo. Su 

facilidad de uso ha sido adoptada a nivel mundial y hasta la actualidad cuenta 

con 133 secuencias de replicones de plásmido, su construcción se basó 

principalmente a partir  de 126 secuencias, las  mismas que se encuentran 

disponibles en la base de datos de nucleótidos del NCBI desde el año 2014 y 

de esa manera se ha ido actualizando periódicamente incluyendo nuevos y 

únicos replicones de interés científico (Carattoli & Hasman, 2020). 

 
 
 

 

1.1.5.5. SeqSero2 
 
 

 
Es una herramienta de software empleado principalmente en la determinación 

del serotipo de Salmonella obtenido a partir de secuenciación del genoma 

completo. En su última actualización se incluyen mejoras respecto a los 

marcadores de secuencia adicionales en la identificación de especies,
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subespecies y algunos serotipos, además incluye un algoritmo basado en k-mer 

para la rápida predicción de serotipos de ensamblajes y finalmente un enfoque 

en el ensamblaje que se utiliza para recuperar de manera específica 

determinantes de serotipo de WGS, con descubrimientos de alelos nuevos y 

solución de errores en la predicción. 

 
 

SeqSero2 en relación con su versión anterior es 50 veces más rápido 

manteniendo su precisión en los ensamblajes y que además alrededor del 3% 

de genomas probados contenían lecturas de múltiples serotipos (Zhang et al., 

2019). 
 
 

 
1.1.5.6. SPAdes 3.9: 

 
 

 
Esta herramienta bioinformática se define como un ensamblador, mejorando así 

la secuenciación unicelular, además es de los más eficaces en ensamblaje de 

novo, en el cual se trabaja únicamente con la información que se obtiene en base 

a la secuenciación para de esta manera reconstruir el genoma que está siendo 

objeto de estudio. Sin embargo, es útil contar con información que sirva de base 

como contenido de GC, regiones específicas y tamaño del genoma para permitir 

la elección de la mejor estrategia de ensamblaje (Aguilar-Bultet & Falquet, 

2015). 

 
 
 

 

1.1.5.7. KBase 
 
 
 

 
Se trata de una plataforma científica que maneja bases de datos de forma 

gratuita y que presenta una interfaz gráfica basada en cuadernos de análisis 

reproducibles de fácil acceso. Principalmente está orientado al análisis en torno 

a conceptos que van entorno a la Genómica, Patogenómica, Metagenómica y 

Filogenética. Además, su entorno presenta herramientas amigables con 

instrucciones personalizables que contienen módulos de datos disponibles de 

forma pública (Dow et al., 2021).
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1.1.5.8. iTOL 
 
 
 

 

También llamado (El árbol de la vida interactivo) por su traducción en inglés, 

es una herramienta online que se emplea para la manipulación, visualización y 

anotación de árboles filogenéticos. Se encuentra disponible de forma gratuita 

y a disposición de investigadores y personas con interés científico. En su 

versión actualizada presenta cuatro nuevos tipos de datos en conjunto, con 

opciones de control en los elementos de visualización. La implementación de 

un editor interactivo similar a un entorno de hojas de cálculo. Actualmente la 

plataforma maneja alrededor de 700000 árboles de más de 40000 usuarios con 

un acceso por lotes lo cual permite que la subida de datos y su exportación se 

realice a una mayor velocidad (Letunic & Bork, 2019). 

 

 
 
 

1.1.5.9. CSI Phylogeny 1.4 
 
 

 
Este tipo de herramienta se encarga de la identificación de las variaciones que 

se dan en las lecturas de secuenciación de genomas completos, además de 

realizar un análisis a fondo correspondiente a la filogenia de aislados. Se 

encarga de filtrar los polimorfismos de un solo nucleótido, y también infiere en 

la filogenia para la alineación concatenada. La admisión de los archivos se 

realiza en un formato especifico ya sea ensamblado o sin ensamblar (Kaas et 

al., 2014). 

 
 
 
 
 

 
1.1.5.10.           Galaxy Sciensano 

 
 

 
Se trata de un servidor bioinformático que dispone de aplicaciones para el 

análisis en campos de la genómica microbiológica, salud pública, entre otros. 

Esta plataforma consta de herramientas especializadas, bases de datos y 

canalizaciones, empleadas para la secuenciación de genomas completos,



13  

 

tipificación y caracterización de patógenos (ELIXIR Bélgica, 2021) Además 

su última versión se encuentra optimizada para el análisis de datos provenientes 

de Illumina, incluso comparte compatibilidad con los datos que se encuentran 

en IonTorrent, sin embargo aún existen ciertas plataformas que no son 

compatibles con este servidor (Galaxy Sciensano, 2021). 

 
 

Dentro de su interfaz, Galaxy es capaz de ejecutar a la par dos trabajos en 

simultáneo y posee un almacenamiento de hasta 25 Gb para poder guardar todos 

los trabajos que sean ejecutados. Es importante señalar también que todos los 

datos que hayan sido almacenados, así como también el historial de uso se 

eliminaran de forma automática después de aproximadamente 12 semanas, con 

el fin de precautelar la información ingresada. Todas y cada una de las 

herramientas se van actualizando automáticamente en función a las necesidades 

de los usuarios implementando nuevas opciones como tours interactivos, flujos 

de trabajo mejorado, mejoras en la interfaz y el usuario, entre otros (Afgan et 

al., 2018). 

 
 

1.1.5.11.           ENA 
 
 

 
European Nucleotide Archive (ENA), es un servidor web que se encuentra 

disponible gracias a The European Molecular Biology Laboratory's European 

Bioinformatics Institute (EMBL-EBI), el cual conserva, captura, resguarda y 

presenta de forma libre miles de datos de secuencias de nucleótidos. ENA 

además  proporciona  una amplia  variedad  de  herramientas  que permite  al 

usuario subir y extraer datos de secuencias crudas y ensambladas. 

Conjuntamente con distintos servidores y bases de datos a nivel mundial, 

comparte información de soporte, además de actualizaciones, herramientas de 

envió, comentarios, sugerencias y ayuda con enlaces y videos instructivos para 

un mejor desenvolvimiento en su interfaz (Harrison et al., 2021).
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1.1.5.12.           PubMed Central (NCBI) 
 
 

 
Es uno de los repositorios que existe en la web con mayor impacto en artículos 

de revistas biomédicas que conjuntamente con las diversas herramientas que 

incluye la interfaz que lo provee, es uno de los referentes al momento de la 

búsqueda de información en los diferentes campos de las ciencias de la vida y 

la bioinformática. Su creación se remonta al año 2000 por iniciativa de la 

National Center for Biotechnology Information (NCBI) que en la actualidad 

consta con más de 6,5 millones de registro de textos de revistas. Además, aquí 

se almacenan referencias de diversas fuentes que permite al usuario una 

ubicación rápida de secuencias, artículos, visor de datos de genomas humanos, 

virales, animales, expresión de genes, entre otros (Gómez, 2020). 

 
 
 
 
 

 
1.1.5.13.           Enterobase 

 
 

 
Este servidor web presenta un entorno de software integrado que permite la 

identificación de varios géneros bacterianos incluidos patógenos. Actualmente 

este repositorio digital cuenta con alrededor de 300,000 genomas de lectura 

corta Illumina de Vibrio, Helicobacter, Yersinia, Salmonella, Escherichia, entre 

otros. Además, presente un genotipado de secuencias multilocus del genoma 

central (cgMLST), el cual permite mapear cepas bacterianas a estructuras de 

población predefinidas en múltiples niveles en tiempos relativamente cortos. 

Dentro de sus varias herramientas también se encuentran la capacidad de 

proporcionar descripciones generales de la diversidad genómica dentro de un 

género entero y completo (Zhou et al., 2020).
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1.1.5.14.           Tipificación de secuencias multilocus del genoma central 

 
(cgMLST) 

 
 

 
Este tipo de esquemas se definen como herramientas robustas de genotipado, 

mismas que permiten potenciales investigaciones en el campo de la 

epidemiologia y la clasificación confiable de cepas en las diferentes muestras 

que sean parte de su estudio e investigación (Neumann et al., 2019). Consisten 

en un conjunto fijo de genes, los cuales se encuentran conservados a lo largo de 

todo el genoma y suelen ser específicos para cada una de las especies (Ridom, 

2021). Este tipo de tipificación permite combinar el poder discriminatorio de la 

(MLST) clásica con la extensión de los datos genéticos que hayan sido 

obtenidos por WGS. Además, este esquema emplea en su análisis todas las 

secuencias codificantes, presenta una mayor resolución y una menor 

susceptibilidad a mutaciones en el genoma(Kovács et al., 2020). 

 
 
 
 
 

 

1.2. OBJETIVOS 
 
 
 
 

1.2.1.   OBJETIVO GENERAL 
 
 
 
 

Analizar  secuencias  de  genoma  completo  de  Salmonella  enterica  serovar 
 

Infantis aisladas en Ecuador y en el resto del mundo. 
 
 
 

 
1.2.2.   OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 
 
 

 
Aplicar el uso de plataformas bioinformáticas en el análisis de secuencias de 

genoma completo de S. Infantis, de origen humano aisladas en Ecuador, no 

caracterizadas preliminarmente.
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Evaluar la distancia filogenética entre las secuencias de genoma completo de 

S. Infantis de origen ecuatoriano (humanos y animales), con secuencias 

representativas del mismo serovar y diferente origen geográfico. 

 

Realizar una comparación entre los resultados de origen ecuatoriano (genes de 

resistencia a antibióticos, genes de virulencia, plásmidos, tipo de secuencia 

MLST y mecanismos de patogenicidad) con estudios afines. 

 
 
 
 
 
 
 

CAPÍTULO II 

METODOLOGÍA 

 

 
 

2.1. Materiales: 
 
 

 

2.1.1.   Computadora portátil 
 

2.1.2.   Base de datos Enterobase, NCBI, ENA. 

 
2.1.3.   Secuenciaciones de genoma completo de S. entérica serovar Infantis 

de origen clínico aisladas en Ecuador. 

2.1.4.   Plataformas  bioinformáticas  del  CGE (DTU) e Illumina Inc, 

GalaxySienciano, Kbase 

 
 
 
 
 
 

 
2.2.Métodos y Técnicas: 

 
 
 
 

La presente investigación basa su investigación en un análisis comparativo de 

cinco secuencias de genoma completo de S. enterica serovar Infantis, mismas 

que fueron aisladas a partir muestras de origen clínico pertenecientes al banco
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de microorganismos del laboratorio Zurita y Zurita de la ciudad de Quito. Cabe 

mencionar que dichas secuencias se obtuvieron gracias a la colaboración de la 

(FDA), a través de la plataforma Illumina MiSeq (Illumina, San Diego, CA, 

USA). 

 

Las secuencias previamente ensambladas y en formato fasta fueron ingresadas 

empleando la plataforma KBase, para lo cual el primer paso fue el correcto 

registro y creación de un usuario siguiendo todas las indicaciones solicitadas 

por la página web. A continuación, se ingresó una por una cada secuencia en 

la opción de creación de una nueva narrativa, posteriormente se importó el 

documento que se encuentra en el ordenador y se eligió el formato en que se 

subirá la secuencia, para ello se seleccionó la opción Assembly (montaje) y 

finalmente se pusieron a correr las secuencias con las opciones que vienen 

predeterminadas en el sistema. 

 
 

Una vez realizado el procedimiento anteriormente mencionado, se obtuvieron 

los valores correspondientes al número de contigs, % de contenido total de GC, 

longitud total (pb) y el número de genes. 

 
 

Una vez analizadas las muestras, estas quedarán almacenadas en la plataforma, 

además se podrá realizar nuevos análisis mediante el uso de las aplicaciones 

que existen en el entorno, es por ello que también se realizó un análisis de la 

calidad del genoma que presentan las secuencias, de tal manera que se dirigirá 

a la opción aplicaciones y una vez ahí se seleccionara la opciones ensamblaje 

del genoma, para elegir la aplicación denominada CheckM-v1.0.18 y volver a 

analizar una por una las secuencias. Otra de las aplicaciones empleadas fue 

QUAST la misma que se empleó para evaluar la calidad de los ensamblajes 

calculando varias métricas N50, es decir la longitud para el cual la colección de 

todos los contigs, cubre al menos la mitad (50%) del contenido base total del 

conjunto, midiendo el equilibrio del ensamblaje ya sea hacia los contigs más 

largos o los más cortos (KBase, 2021). 

 
 

La caracterización  de las secuencias se completó  mediante el  uso de las 

herramientas bioinformáticas del CGE: MLST, ResFinder, PlasmidFinder,
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SPIFinder y SeqSero con los cuales se pudo obtener información sobre el tipo 

de secuencia, tipo de patógeno, tipo de plásmido, islas de patogenicidad y 

serotipo. 

 
 
 

A continuación, se realizó la elaboración de los árboles filogenéticos, para ello 

se tomaron varias secuencias de aislamientos de S. entérica serovar infantis 

ST32 procedentes de diferentes países del mundo, que han sido referidas en 

artículos y revistas científicas de años recientes. Estas secuencias fueron 

descargadas a través de las diferentes bases de datos online disponibles, NCBI, 

ENA y Enterobase en formato fasta con sus respectivos números de acceso. 

 

La información acerca del país, matriz, tipo de muestra, fecha de aislamiento, 

códigos de acceso y referencia, se encuentran descritas en el Anexo 1. 

 

 
 
 

Mediante las herramientas bioinformática CSIPhylogeny 1.4 del CGE, la 

plataforma iTOL y la plataforma Galaxy Sciensano, se elaboraron los árboles 

filogenéticos los cuales evidenciaron la distancia genética entre las secuencias 

basadas en el número de polimorfismos de un solo nucleótido (SNPs) para cada 

cepa descargada de las bibliotecas digitales de microorganismos, tanto de otros 

países como de Ecuador (Anexo 1). Para la construcción del árbol filogenético 

SNP, se empleó una secuencia de referencia para la alineación de los 

aislamientos, con número de acceso SAMEA3106395, la cual consiste en una 

secuencia de S. Infantis de origen avícola aislada en 1973 en Reino Unido, la 

cual representa uno de los aislamientos más antiguos del presente serovar con 

el que se dispone de un genoma completo de alta calidad (Hindermann et al., 

2017). Estos resultados se encuentran distribuidos en el Gráfico 1 de forma 

compilada, y en los gráficos 2, 3 y 4 de manera ampliada. 

 

 
 
 
 
 
 

A través de la plataforma Resfinder del CGE, se pudo obtener los resultados de 

la presencia o ausencia de los genes de resistencia existentes en todas las
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secuencias analizadas, para todos los países. La presencia o ausencia de los 

genes de resistencia fueron clasificados por familias, representados por medio 

de figuras coloreadas para dar positivo con la existencia de los genes y figuras 

en blanco para denotar su ausencia. Además, se especifica tanto el país como el 

origen de las muestras en las gráficas 2, 3, y 4. 

 

 
 
 

Con la finalidad de evaluar las diferencias existentes entre los aislamientos de 

origen ecuatoriano, se utilizó el método de subtipado basado en WGS llamado 

cgMLST, el cual posee una alta precisión y puede dividir a los aislamientos con 

menores diferencias en sus secuencias dentro de diferentes categorías (Yan et 

al., 2021). Este método se ha popularizado recientemente como una de las 

herramientas más apropiadas de clasificación y ha sido adoptada como el 

método rutinario en epidemiología molecular para muchos países (Ben 

Hassena et al., 2021; Hyeon et al., 2021; Pearce et al., 2020). Este resultado 

puede visualizarse en la gráfica 5. 

 
 
 
 

CAPÍTULO III 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

3.1. Análisis y discusión de resultados 
 
 
 
 

3.1.1.   Análisis de las secuencias a través de plataformas bioinformáticas 
 
 
 
 

La recopilación de la información obtenida a través de las plataformas del CGE, 

Illumina, iTOL, KBase y Galaxy Sciensano, empleados en la caracterización de 

los aislados de S. enterica serovar Infantis, se encuentran descritos a 

continuación.
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3.1.2.   Análisis de secuencias 
 
 
 

 
Las secuencias analizadas al igual que sus serotipos se infirieron a través de la 

técnica de Tipificación de Secuencias de Multilocus (MLST) de la plataforma 

del CGE, con la intención de detectar la acumulación de variaciones en las 

secuencias de ADN de los genomas bacterianos (A. García, 2019). De esta 

manera se determinó que las cinco secuencias pertenecientes al Banco de 

Microorganismos de los laboratorios Zurita & Zurita pertenecen al tipo de 

secuencia ST32 del serovar Infantis, mismo que ha sido reportado en varios 

estudios contemporáneos provenientes de diferentes partes del mundo como 

Ecuador(Calero et al., 2020), Brasil (Vilela et al., 2021), Chile (Fuentes- 

Castillo et al., 2019), Perú (Vallejos-Sánchez et al., 2019), Estados Unidos 

(Tate et al., 2017); Europa con Alemania (Roschanski et al., 2019), Suiza 

(Hindermann et al., 2017), entre los más representativos. S. Infantis en los 

últimos años ha aumentado su resistencia antimicrobiana que en su mayoría 

pertenecen a cepas circulantes de la industria de aves de corral a nivel global. 

 

 
 
 

3.1.3.   Caracterización de secuencias de genoma completo 
 
 
 
 

Se obtuvieron valores para los números de contigs, los mismos que oscilaron 

entre los 65 y 77, los valores para N50 se encontraron entre el rango de 150,704 

y 194,292 pb. La variación con respecto a la longitud de los genomas fue de 

entre 4,964.410 y 5,090.571 de pb. El ensamblaje de las secuencias evidenció 

un 100% de integridad y su porcentaje de contaminación fue para todos los 

casos de 0,08%. Además, se encontró un contenido promedio de GC de 52.09% 

y un número de genes que oscilaron entre 3,935 y 4,032. Todos los aislamientos 

pertenecieron a S. enterica serovar Infantis y a través de un análisis MLST se 

evidenció el tipo de secuencia al que pertenecían el cual fue ST32 y el único 

plásmido identificado, presente en todas las muestras fue IncFIB.
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Todos estos resultados se encuentran identificados en la Tabla 1 y proporcionan 

información crucial respecto a futuras comparaciones de genomas y clones 

circundantes de Salmonella de distintas localizaciones y origen diverso (Calero 

et al., 2020). 

 
Tabla 1: Caracterización basada en la secuenciación del genoma completo de 

 
5 aislamientos de S. enterica de origen clínico aisladas en Ecuador. 

 

 
 
 

Identificador de 

laboratorio 

 

Z-Z01 
 

Z-Z02 
 

Z-Z03 
 

Z-Z04 
 

Z-Z05 

Serovar Infantis Infantis Infantis Infantis Infantis 

No. De contigs 
 

65 
 

77 
 

71 
 

76 
 

71 

Longitud total 

(pb) 

 

4,966.213 
 

4,981.038 
 

4,964.410 
 

5,090.571 
 

4,994.263 

N 50 (pb) 194,292 160,518 180,410 150,704 194,187 

Contenido GC 

(%) 

 

52,13 
 

52,14 
 

52,14 
 

52,05 
 

52,02 

No. Genes 

totales 

 

4,883 
 

4,860 
 

4,864 
 

5,013 
 

4,895 

Calidad del 

genoma 

(% de 

completamiento 

[% de 

contaminación]) 

 
 

 
100 (0,08) 

 
 

 
100 (0,08) 

 
 

 
100 (0,08) 

 
 

 
100 (0,08) 

 
 

 
100 (0,08) 

Cobertura del 

genoma (x) 

 

43.28 
 

62.35 
 

33.64 
 

62.60 
 

63.75 

MLST ST-32 ST-32 ST-32 ST-32 ST-32 

Replicón de 

plásmido 

(PlasmidFinder 

2.1) 

 
 

IncFIB 

 
 

IncFIB 

 
 

IncFIB 

 
 

IncFIB 

 
 

IncFIB 

Islas de 
patogenicidad 

SPI-1, SPI-2, 

SPI-13 

SPI-1, SPI-2, 

SPI-13 

SPI-1, SPI-2, 

SPI-13 

SPI-1, SPI-2, 

SPI-13 

SPI-1, SPI-2, 

SPI-13 

Bioproject 

NCBI 

 
PRJNA792606 

 
PRJNA792606 

 
PRJNA792606 

 
PRJNA792606 

 
PRJNA792606 

Biosample 

NCBI 

 
SAMN24442265 

 
SAMN24593809 

 
SAMN24594553 

 
SAMN24594573 

 
SAMN24594576 

Fuente: Autor
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3.1.4.   Islas de Patogenicidad 
 
 
 

 
Las islas de patogenicidad son pequeñas agrupaciones o islotes de genes de 

virulencia, los cuales se encuentran localizados en el cromosoma o en plásmidos 

de la bacteria. Son los encargados de codificar factores que pueden causar 

modificaciones en la fisiología de la célula del hospedador, para brindar 

protección a la bacteria de los antimicrobianos y la neutralización de los 

mecanismos   de   defensa   de   los   hospedadores   (Schmidt   &   Hensel, 

2004).Alrededor de 23  Islas  de Patogenicidad  han sido descritas hasta  la 

actualidad, de los cuales los más comunes entre los serovares de S. enterica son 

SPI-1, SPI-2,SPI-3, SPI-4 ,SPI-5 y SPI-13 (Espinoza et al., 2017). Las cinco 

secuencias de S. Infantis que forman parte del análisis de nuestro estudio 

presentaron 3 islas de patogenicidad idénticas entre sí: SPI-1, SPI-2 y SPI-13. 

Las proteínas codificadas en las SPI-1 son responsables de la invasión a las 

células hospedadoras, participan en la regulación de la respuesta inmune del 

hospedador y contribuyen a la formación de biofilms (Lou et al., 2019). 

Comúnmente asociado a la SPI-1, la SPI-2 confiere la capacidad de sobrevivir 

dentro de las células huésped, especialmente en macrófagos (Eswarappa et al., 

2008). En cambio, la SPI-13 se encuentra comúnmente asociada a serovares de 

Salmonella no tifoidea, presentando un rol en la patogenicidad y en la 

adaptación o restricción de los huéspedes (Elder et al., 2016). Estas SPI son 

frecuentemente detectadas en una amplia diversidad de serovares de Salmonella 

no tifoidea aisladas en animales de producción alrededor del mundo (Arya et 

al., 2017; Zhao et al., 2020). 

 

 
 
 

3.1.5.   Plásmidos 
 
 
 
 

Con respecto a los plásmidos, se pudo detectar a través de la plataforma 
 

PlasmidFinder del CGE que, para las 5 secuencias se encontró un solo tipo de
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plásmido en común que pertenece al grupo de incompatibilidad IncFIB. Este 

tipo de plásmidos pueden codificar genes de resistencia y factores de virulencia 

y su transmisión a aislados susceptibles puede contribuir significativamente a 

la patogenicidad de los mismos (Khajanchi et al., 2017). Recientemente, se 

ha demostrado que los plásmidos de tipo IncFIB codifican sistemas de 

adquisición de hierro, lo cual puede incrementar significativamente la 

persistencia de Salmonella en las células epiteliales humanas (Khajanchi et al., 

2019). 

 

 
 
 

En aislamientos de origen animal, este tipo de plásmidos se los asocia 

comúnmente a los serovares Typhimurium, Newport y Choleraeuis, 

detectándolos frecuentemente en aislados de origen bovino, cerdos y aves de 

corral (Zhao et al., 2020). En aislamientos de origen humano, ha sido detectado 

de forma frecuente en los serovares Enteritidis y Typhimurium (V. García et 

al., 2019; Kudirkiene et al., 2018). Un reciente estudio retrospectivo asocia a 

estos plásmidos con la elevada diseminación de mecanismos de resistencia y de 

virulencia en especies animales de interés agropecuario, destacando su 

potencial implicación en la evolución de RAM (Aljahdali et al., 2020). Se 

recomienda a futuro realizar una secuenciación específica de los plásmidos 

presentes en los aislamientos analizados en este estudio, con la finalidad de 

analizar cuáles son los ARGs y genes de virulencia que se encuentran 

codificados en los mismos, así como estudios de conjugación para evaluar la 

transferencia de los mismos hacia nuevas células bacterianas receptoras. 

 
 

3.1.6.   Filogenia 
 
 

 
Con la finalidad de identificar las diferencias existentes entre los genomas de 

S. Infantis disponibles en bases de datos, y evaluar si poseen algún tipo de 

relación con aislamientos ecuatorianos provenientes de varios orígenes y 

distintos puntos geográficos, la gráfica 1 comprende un esquema general de la 

filogenia general de las 137 cepas de 10 países distintos alrededor del mundo,



24  

 

Chile, Israel, Estados Unidos, Brasil, Italia, Suiza, Hungría, Alemania, Ecuador 

y Perú, su origen tanto animal, ambiental, alimentos y humano. Se consideraron 

más de 10 aislamientos por cada país debido a la elevada variabilidad a nivel de 

orígenes, fecha de aislamiento y características genotípicas observadas en la 

recopilación bibliográfica de secuencias.



 

 

 

 

Gráfico 1: SNP tree - Distancia filogenética entre las 137 cepas de S. Infantis ST32 aisladas en 10 países a nivel mundial. 
 

Aislamientos: Cada país se encuentra diferenciado por un color referencial en el círculo interno. Origen: El origen se encuentra identificado de la siguiente manera: 
 

animal (rojo), ambiental (azul), alimentos (verde) y humano (anaranjado). La proximidad filogenética entre los aislados se encuentra mediada por la cantidad de SNPs. 
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En la gráfica 1 se visualiza una clara diferenciación entre los orígenes 

geográficos y la distribución filogenética, denotando que existe una clara 

circulación de clones específicos dependiendo de la región de aislamiento. De 

la misma forma, no se aprecia una diferenciación a nivel de orígenes de las 

muestras, ya que se observa una relación cercana entre los aislamientos de 

origen animal, humano, ambiental y de alimentos. De forma interesante, se 

visualiza la presencia de tres grupos claramente diferenciados de acuerdo a sus 

diferencias de SNPs y origen geográfico. El primero, con secuencias 

mayoritariamente provenientes de aislamientos del continente americano como 

Chile, Perú, Ecuador y Estados Unidos. El segundo, con la mayoría de 

secuencias provenientes de países europeos: Suiza, Alemania, Italia, Hungría 

y de algunos países americanos como Chile, Estados Unidos y Brasil. En 

cambio, el tercer grupo se observa una clara mayoría de aislamientos de origen 

brasileño. La Gráfica 3, 4 y 5 evidencian de manera más detallada la filogenia 

existente entre muestras, incluidos los genes de resistencia. 

 

 
 
 

Con respecto a la relación existente entre las muestras clínicas ecuatorianas y 

muestras de otros países, es posible observar que todas las cepas Z-Z01, Z-Z02, 

Z-Z03, Z-Z04 y Z-Z05 se encuentran perteneciendo a un grupo netamente 

americano. Además, se puede observar que existe una relación cercana entre 

los aislamientos Z-Z01, Z-Z03 y SAMEA7302450, la última reportada en un 

aislamiento de origen animal (carcasas de pollos Broiler) en el año 2018 por 

Mejía et al., (2020). 

 

 
 
 

En cuanto al aislado Z-Z04 se encontró una relación estrecha con un asilamiento 

de origen humano de Estados Unidos de número de acceso SRR4019590 y con 

el aislamiento de origen avícola con número de acceso AADKMC01.1 

reportado en el estudio de Calero et al., (2020), las cuales comparten un 

ancestro muy relacionado. En este caso, el aislamiento de Estados Unidos fue 

recuperado a partir de un viajero que retornó de Sudamérica
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y mostró unas características fenotípicas y moleculares no habituales en los 

aislamientos de S. Infantis en Norteamérica. (Brown et al., 2018). Lo cual 

puede indicar que existe un reservorio de esta diversidad clonal en Ecuador con 

potencial de diseminarse a nivel global. 

 

 
 
 

Adicionalmente, se encontró una relación clara entre el aislamiento Z-Z05 y 

SAMEA7302481, el primero de origen humano y el segundo de origen avícola, 

obtenidos ambos en la provincia de Pichincha. De forma cercana se observa la 

presencia del aislamiento SRR4019602 reportado por Brown et al., (2018), 

obtenido de  un paciente norteamericano con  un viaje reciente a  Ecuador,  y un 

aislamiento de origen humano proveniente de Suiza, NAPA00000000, que 

consta en la investigación de Hindermann et al., (2017). A diferencia del resto 

de aislamientos de Suiza y de Europa en general, este aislamiento presenta un 

perfil de resistencia muy similar a sus análogos americanos, destacando la 

presencia del gen de resistencia a los betalactámicos blaCTX-M-65. El artículo de 

Hindermann no destaca más información referente a las características del 

paciente del cual fue obtenida la secuencia, la cual permita ligar al mismo con 

los aislamientos frecuentemente detectados en América. 

 

 
 
 

La gráfica 2 muestra únicamente cepas aisladas de Ecuador, incluidas las 5 

muestras pertenecientes a los laboratorios de Zurita y Zurita, en el cual podemos 

evidenciar un total de 25 muestras identificadas bajo etiquetas que en su mayoría 

son los números de acceso en las distintas bibliotecas digitales de 

microorganismos. Además, se puede observar que existen muestras con 4 

orígenes distintos: 14 de origen animal, 7 de origen humano, 1 de origen 

ambiental y 3 con origen de comida para animales. Cabe mencionar que estas 

secuencias provienen de aislamientos de las provincias de Pichincha 20, 

Cotopaxi 3 y Tungurahua 1. Con respecto a los años de obtención de las 

muestras, se evidenciaron 2 aislados para el año 2016, 6 para el 2017 y 

finalmente 17 para el año 2018 respectivamente.
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GRÁFICO 2: Filogenia cgMLST de aislamientos ecuatorianos 
 
 

Árbol cgMLST de 25 asilamientos ecuatorianos identificados por colores según su 

origen, provincia donde fueron recolectados y el año de su aislamiento. 

 

 
 
 

Se puede inferir a través del gráfico que tanto las muestras AADPVC01.1, 

AACYLE01.1, AACYLG1.1, AADKME01.1 reportadas en la investigación de 

(Calero et al., 2020), se encuentran fuertemente relacionadas entre sí, lo cual 

indica que pueden presentar un ancestro en común y con una estrecha relación 

con aislamientos de origen humano para 3 de las 4 muestras , así como también 

se observa en los aislados SAMEA7302406 y SAMEA7302380 una relación 

ligada a un mismo cluster con las muestras anteriormente mencionadas. Los 

aislados de Zurita y Zurita Z-Z01, Z-Z03, Z.Z04, se encontraron ligados a las



29  

 

muestras        SAMEA7302435,        SAMEA7302486,        SAMEA7302450, 

SAMEA7302438, AADKMC01.1 y SAMEA7302506, que en su mayoría 

fueron aisladas  en la provincia de Pichincha y  de origen  animal (Mejía, 

Medina, Bayas, et al., 2020). Finalmente se puede observar dos relaciones de 

filogenia   de   origen   humano   y   animal   entre   los   aislados   Z-Z02   y 

SAMEA7302513,   como   también   sucede   con   las   muestras   Z-Z05   y 

SAMEA7302481. Existe una clara cercanía entre los aislamientos de origen 

humano y animal desde el punto de vista filogenético, en especial en los 

detectados en la provincia de Pichincha de donde provienen la mayoría de las 

secuencias  obtenidas.  Las  que  en  cambio  pertenecen  a  las  provincias  de 

Tungurahua y Cotopaxi se tienden a agrupar de una forma más cercana, no 

relacionándolas con aislamientos de origen humano. Esto puede ser debido a 

la poca cantidad de estudios relacionados a nivel local, y a la ausencia de 

información molecular de los clones de Salmonella causantes de brotes clínicos 

humanos en la zona centro. Es imprescindible la realización de un análisis 

epidemiológico  ampliado  el  cual  pueda  contar  con  un  mayor  número  de 

secuencias y de metadata que permita determinar las fuentes domésticas de 

estos aislamientos y prevenir la diseminación de estos clones, los cuales en su 

mayoría presentan genotipos de multirresistencia, tal y como se analizará en el 

apartado siguiente. 
 

 
 
 

3.1.7.   Genes de resistencia 
 
 
 

 
Mediante la herramienta bioinformática ResFinder 4.0 del CGE se pudo 

identificar el perfil de genes de resistencia que presentaron todas las muestras 

ingresadas en la plataforma. Se identificaron genes para 12 diferentes familias: 

aminoglucósidos, fosfomicinas, aminociclitol, antagonistas de la vía del folato, 

tetraciclinas, betalactámicos, compuestos de amonio cuaternario, fenicol, 

fluoroquinolonas, polimixinas, macrólidos y lincosamidas. Cada una de ellas 

con una gran variedad de genes que fueron identificadas para cada una de las 

muestras, evidenciando de esta manera su presencia o ausencia a determinado 

gen. Debido a la gran  extensión de la filogenia entre todas las muestras
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analizadas al igual que los genes de resistencia identificados, el árbol 

filogenético elaborado se encuentra dividido en 3 gráficas continuas para una 

mejor comprensión de los resultados. 

 

 
 
 

La gráfica 3 evidencia en primer lugar, muestras que en su mayoría son 

provenientes del continente americano, agrupando a los aislamientos de 

Ecuador, Estados Unidos, Perú y Chile. Es posible que compartan una gran 

similitud y varios ancestros en común debido a su cercanía geográfica. Los 

perfiles de resistencia presentan patrones muy similares entre sí. En este grupo 

se evidenciaron aislamientos en común pertenecientes a Italia, Israel y Suiza.



 

 

 
 

 
 

Gráfico 3: Filogenia y genes de resistencia identificados, parte 1. 
 

Filogenia y genes de resistencia identificados a través de colores representativos para cada aislamiento y su origen. 
 

Genes de resistencia: Gen de resistencia presente en cada aislamiento coloración (negro) para cada figura asignada y sin coloración para la ausencia del gen. 
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La gráfica denota una gran variedad de genes de resistencia para 

aminoglucósidos, especialmente para los genes aadA1, aac(3)-IV, aph(3')-Ia, 

aph(4)-Ia, aac(6')-Iaa,  para fosfomicinas,  fosA3, aminociclitol con  el  gen 

aadA1, tetraciclinas tet(A), fenicol floR, antagonistas del folato dfrA14, sul1 y 

compuestos de amonio cuaternario qacE. Esta gran variedad de ARGs 

evidencia un alto elevado perfil de resistencia a los antibióticos. Con respecto 

a la familia de los betalactámicos el gen predominante para estas muestras fue 

blaCTX-M-65. Además, el origen de la mayoría de las muestras para esta sección 

fueron humanas y animales. El análisis de los genotipos de resistencia muestra 

que los aislamientos de origen ecuatoriano y norteamericano presentan un perfil 

muy similar, lo cual indica una clara interconexión entre estos aislamientos. 

 

 
 
 

En la investigación de Brown et al., (2018), que analizó a gran parte de las 

secuencias de S. Infantis de origen norteamericano, describen que 

históricamente este serovar no porta genes de resistencia a betalactámicos de 

tipo CTX-M-65 y que su detección en el entorno clínico de este país tiene un 

comportamiento emergente, vinculando su origen a los países sudamericanos. 

A nivel sanitario, la diseminación de las betalactamasas tipo CTX-M-65 es 

preocupante, debido a que su presencia en los aislamientos problema descarta 

la utilización de ampicilina y ceftriaxona, dos antibióticos habitualmente 

utilizados para el tratamiento de salmonelosis. En los estudios ecuatorianos, 

esta betalactamasa es frecuentemente detectada y los patrones fenotípicos de 

resistencia a varias familias de antibióticos son muy similares (Cartelle Gestal 

et al., 2016; Sánchez-Salazar et al., 2019; Vinueza-Burgos et al., 2016). 

 

 
 
 

Con relación a la secuencia de origen peruano, la investigación de Vallejos- 

Sánchez et al., (2019), que mediante un análisis BLASTn del gen de ARNr 

16S midió la similitud entre las cepas peruanas y estadounidenses, lo cual 

sugiere un linaje monofilético. Adicionalmente, se observa una clara similitud
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en los perfiles genotípicos del aislamiento peruano en comparación con los 

ecuatorianos y estadounidenses. 

 

 
 
 

Pese a que existieron menor cantidad de cepas chilenas en comparación a las 

cepas estadounidenses y ecuatorianas, su origen en particular llamó la atención 

debido a que en la investigación llevada a cabo por Fuentes-Castillo et al., 

(2019),  se  analizó  la  presencia  de Salmonella  presente  en  aves  silvestres 

(Búhos), las cuales presentaron un linaje común en muestras de América latina, 

los cuales arrojaron diferentes tipos de hipótesis como que la adquisición directa 

de patógenos se podría deber a la alimentación por depredación de estas aves y 

otros animales como roedores y pájaros de menor tamaño, mismos que han sido 

identificados por ser portadores silenciosos para enterobacterias. De esta 

manera se justifica que en porcentajes elevados las cepas se encuentren 

estrechamente ligadas en similitud con sus genes de resistencia identificados 

(Toro et al., 2015). En el caso del aislamiento de origen suizo asociado a este 

grupo, el mismo posee un perfil genotípico muy similar a la de sus análogos. 

Sin embargo, una limitación del estudio de referencia es que no se ha 

encontrado información epidemiológica que respalde la hipótesis de una 

transmisión de clones sudamericanos en Europa (Hindermann et al., 2017). 

 

 
 
 

La gráfica 4 se encuentra representada mayormente por aislamientos europeos, 

provenientes de 3 orígenes principales que se repiten constantemente, humano, 

animal, alimentos y en menor cantidad de origen ambiental. Los genes de 

resistencia a comparación con las muestras que proveniente del continente 

americano, presentan una menor frecuencia de detección de ARGs para la 

familia de los aminoglucósidos con el gen aac(6')-Iaa seguido del gen aadA1, 

tres cepas de origen italiano dieron positivo únicamente para el gen aph(3')-Ia. 

Las cepas de Alemania en su mayoría para aminoglucósidos, presentan los 

siguientes genes de resistencia aadA1, aph(6)-Id, aph(3'')-Ib, aac(6')-Ib- 

cr,aac(6')-Ib3,aac(6')-Iaa.



 

 

 

Gráfico 4: Filogenia y genes de resistencia identificados, parte 2 
 

Filogenia y genes de resistencia identificados a través de colores representativos para cada aislamiento y su origen. 
 

Genes de resistencia: Gen de resistencia presente en cada aislamiento coloración (negro) para cada figura asignada y sin coloración para la ausencia del gen. 
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El presente grupo presenta un patrón heterogéneo de resistencias a pesar de su 

mayor similitud filogenética. Los aislamientos de Suiza, Israel, Italia y Chile 

presentan perfiles de resistencia que abarcan unos pocos genes de resistencia a 

aminoglicósidos, únicamente las muestras de Suiza y Hungría presentaron 

genes a tetraciclinas tet(A) y los aislamientos de Israel, Suiza e Italia presentan 

genotipos de resistencia a antagonistas de la ruta del folato. En el caso de los 

aislamientos chilenos, presentan un nivel muy reducido de resistencia tanto en 

aislamientos clínicos como los detectados en gaviotas, lo cual indica que 

presentan un linaje muy diferente al resto de aislamientos de la costa pacífica 

de Sudamérica (Toro et al., 2015). Para la familia de los betalactámicos, 3 

cepas de Italia dieron positivas para el gen de resistencia blaCTX-M-1, el cual 

muestra una diseminación emergente a través de la cadena alimentaria en ese 

país (Franco et al., 2015a). Este gen no es habitualmente detectado en otras 

ubicaciones geográficas, lo que significa que se trata de un linaje netamente 

local. En el caso de Israel, tanto en aislamientos humanos como de alimentos 

no se observa una alarma relacionada con sus genotipos de resistencia (Aviv et 

al., 2016). En Hungría, si bien los aislamientos analizados presentan una baja 

detección de ARGs, destaca la presencia de las betalactamasas tipo blaTEM y 

blaCTX-M en aislamientos de origen animal, los cuales pueden ser clones de 

relevancia clínica (Wilk et al., 2016). 

 

 
 
 

A nivel de resistencia a antibióticos emergentes, en este grupo destacan 2 cepas 

de Brasil portadoras del gen blaCMY-2, cuyas secuencias se encuentran 

depositadas más no caracterizadas de forma profunda (Vilela et al., 2021). El 

gen blaCMY-2 otorga al microorganismo resistencia a cefalosporinas de tercera 

generación, que representan las moléculas de primera elección terapéutica para 

el tratamiento de infecciones por bacterias Gram-negativas (Shi et al., 2021), 

y puede mediar resistencia a carbapenémicos, por lo cual representa un 

microorganismo de vigilancia epidemiológica prioritaria de acuerdo a la 

clasificación de la OMS (World Health Organization, 2017). Finalmente, 

destaca la presencia de los aislamientos de Alemania, provenientes de una 

granja de cerdos (Roschanski et al., 2019a). Las secuencias de estos
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aislamientos indican que portan una gran cantidad de ARGs, destacando la 

presencia de carbapenemasas tipo blaVIM y del gen de resistencia a colistina 

móvil mcr-9. Probablemente se traten de los aislamientos más interesantes 

analizados en este estudio, teniendo en cuenta su genotipo que otorga resistencia 

a carbapenémicos y a colistina, considerados uno de los últimos recursos de 

tratamiento para infecciones causadas por microorganismos Gram- negativos 

multirresistentes. Afortunadamente, hasta el momento no se ha detectado la 

diseminación de estos clones hacia otros países. 

 

 
 
 

La Gráfica 5 evidencia una prevalencia marcada de cepas en su mayoría 

provenientes de Brasil, una cepa Suiza y una cepa de Chile, en donde 

claramente todas las muestras presentan el gen para aminoglucosidos aac(6')- 

Iaa, mientras que solo 4 cepas presentaron otros genes diferentes que fueron 

aadA12, aph(6)-Id, aph(3'')-Ib, aadA2b. Para aminociclitol dos cepas de origen 

animal dieron positivo para la presencia del gen aadA2b y una de origen 

ambiental para el gen aadA12 respectivamente. Se resalta la presencia de genes 

de resistencia para betalactámicos en alrededor de 20 cepas para los genes 

blaTEM-1B, blaCTX-M-8, blaTEM-1A, blaCMY-2, además de la presencia de los genes 

para tetraciclina tet(A) y fenicol floR.



 

 

 
 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gráfico 5: Filogenia y genes de resistencia identificados, parte 3. 
 
 

Filogenia y genes de resistencia identificados a través de colores representativos para cada aislamiento y su origen. 
 

Genes de resistencia: Gen de resistencia presente en cada aislamiento coloración (negro) para cada figura asignada y sin coloración para la ausencia del gen. 
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Se puede evidenciar que también existieron 3 aislamientos que presentaron 

genes de resistencia a fluoroquinolonas qnrB19, qnrS1, 2 para lincosamidas 

lnu(F) y alrededor de 20 cepas para la familia de antagonistas del folato dfrA8, 

sul2. 

 

 
 
 

Las cepas brasileñas presentaron patrones similares de resistencia 

pertenecientes a varios grupos de S. Infantis de países europeos, con un clon 

principal húngaro en común como cita Ranjbar et al., (2018) , y que además 

evidencio una relación en el origen de las cepas que en su mayoría fueron pollos 

de engorde y cerdo. El estudio de Monte et al., (2019), demuestra que de 43 

aislados existió susceptibilidad a colistina y carbapenémicos y genes 

adicionales que fueron contrastados con esta investigación. Se identificaron 

además 3 cepas que forman parte de la investigación de Monte et al., (2019) 

en donde se pudo evidenciar claramente para dos cepas de origen animal la 

presencia de los genes bla TEM-1B , aadA2 , Inu (F), floR , tet (A) y qnrS1. 

Finalmente la cepa restante evidencio únicamente 2 genes de resistencia 

aac(6')-Iaa y qnrB19 respectivamente. 

 

 
 
 

Entre los orígenes identificados para las cepas se encuentran alas de pollo, patas 

de pollo, jaula de pollo después de la limpieza y entre las muestras de cerdo se 

identificó muestras de hígado, estomago, muslos y para orígenes ambientales 

con hisopos en el matadero (Vilela et al., 2021). Finalmente es claro que la 

investigación de Vilela únicamente reporta un borrador de secuencias y no se 

reportan detalladamente el uso de herramientas bioinformáticas específicas para 

la identificación de genes de resistencia, por lo que la presente investigación 

proporciona una mejor evidencia de un esquema generalizado muy común de 

linajes circundantes en Sudamérica.
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3.1.8.   Epidemiología 
 
 
 

 

En el Ecuador, pese a que desde el año 2013 se estableció un Programa Nacional 

para la vigilancia Avícola, el cual se fue destinado al control de Salmonella, no 

se pudo obtener unos grandes resultados, esto debido a que en su gran mayoría 

no existe una cultura en la población dedicada a este sector que tenga un 

conocimiento adecuado de los riesgos que tienen las enfermedades ocasionadas 

en este tipo de ambientes y sus animales. Además de ello existe un gran vacío 

respecto al impacto y efectos adversos de este tipo de patógenos dentro de la 

cadena alimenticia y las consecuencias que estos tienen ante la ley (Manual de 

Procedimientos Operativos Plan Nacional de Sanidad Avícola, 2015). Hasta 

la fecha, los únicos estudios referentes a la presencia, diversidad, resistencia 

antimicrobiana y patogenicidad de Salmonella en el Ecuador han sido liderados 

principalmente por la academia. 

 

 
 
 

El desarrollo de este tipo de investigaciones tiene la finalidad de conocer más 

a fondo la realidad de la prevalencia, control y diseminación de patógenos a lo 

largo de las distintas cadenas vinculadas a la salud pública. La resistencia a 

antibióticos y sobre todo la manera en que los patógenos producen infecciones 

en la población debido a la pronta diseminación, resulta ser el principal factor 

alarmante en estos tiempos. El empleo de la bioinformática para tener en 

nuestras manos datos más reales y que estos sean el punto de partido para 

continuar con investigaciones que contribuyan a conocer más sobre nuestro 

entorno epidemiológico, contribuirá a que en el futuro se tenga un mejor control 

de nuevos brotes epidemiológicos y sobre todo la salud de la población no se 

vea afectada con el tiempo.



40  

CAPÍTULO IV 
 
 
 

 
CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

 

 
 
 

4.1.      Conclusiones 
 
 

 
4.1.1.   Se analizó mediante el uso de plataformas bioinformáticas secuencias 

de genoma completo de S. enterica serovar Infantis de origen humano, 

de las que se obtuvo información referente a la caracterización de sus 

aislados como el número de contigs, N50, serotipo, tamaño del genoma, 

islas de patogenicidad, tipo de secuencia, contenido de CG, calidad y 

porcentaje de contaminación y número de genes de resistencia. Las 

secuencias obtenidas se encuentran disponibles en la base de datos del 

NCBI. Dicha información servirá como punto de partida para presentes 

y futuras investigaciones relacionadas con la vigilancia epidemiológica 

en el país y el continente. 

 

 
 
 

4.1.2.   Se evaluó la distancia filogenética entre los aislados caracterizados en 

este estudio, los provenientes de diversas fuentes en Ecuador y 

aislamientos de investigaciones similares de diferentes partes del 

mundo,  observándose  una clara relación  entre  los  provenientes  de 

Ecuador y sus análogos provenientes de países de la costa pacífica 

sudamericana y Estados Unidos, sugiriendo que podrían tratarse de 

aislamientos que comparten un ancestro en común; y que en base a la 

evidencia epidemiológica, el reservorio de estos aislamientos puede 

encontrarse en Sudamérica. Adicionalmente, se observaron dos 

agrupaciones con una clara diferenciación geográfica. La realización de 

estudios basados en epidemiología molecular permitiría detectar brotes 

relevantes y el origen de clones multirresistentes, así como elucidar 

potenciales rutas de diseminación a través del ambiente, animales, 

cadena alimentaria y seres humanos a nivel global.
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4.1.3.   En referencia al tipo de secuencia MLST, todos los aislamientos de 

origen ecuatoriano, tanto de origen clínico, animal, alimentario y 

ambiental pertenecen al ST-32, el cual representa el tipo de secuencia 

de S. Infantis con mayor prevalencia global. Se observó una clara 

homogeneidad en los perfiles genotípicos de resistencia, destacando en 

los aislamientos de Ecuador una alta detección de mecanismos de 

resistencia a aminoglicósidos, fosfomicinas, tetraciclinas y en especial 

la presencia de la betalactamasa blaCTX-M-65 la cual anula varias 

opciones de tratamientos clínicos para el tratamiento de salmonelosis. 

A nivel global, también se observa una clara diferenciación en los 

perfiles de resistencia teniendo en cuenta su origen geográfico como 

patrón común, en comparación con el tipo de muestras que arrojó un 

resultado similar. Con respecto a las islas de patogenicidad, se 

detectaron 3 islas asociadas a adaptación a las células huésped, las 

cuales requieren una caracterización adicional con la finalidad de 

detectar diferencias con las de origen ambiental, alimentario y animal. 

A nivel de plásmidos, se detectó la presencia del tipo IncFIB el cual 

presenta una presencia generalista en diferentes serovares de 

Salmonella, el cual se encuentra asociado a portar una elevada 

diversidad de mecanismos de resistencia a antibióticos y a facilitar la 

diseminación de los mismos entre los miembros de este género. 

 
 
 
 
 
 
 

4.2.      Recomendaciones 
 
 

 
4.2.1.   Un seguimiento periódico en la vigilancia epidemiológica contribuirá 

al desarrollo de estrategias oportunas que permitan tener un 

acercamiento más a fondo de las infecciones ocasionadas por 

Salmonella Infantis, así como también el tener un conocimiento claro
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de cómo estos patógenos se diseminan a lo largo de las distintas cadenas 

de producción y consumo en la población. 

 

El desarrollo de una concientización y el intercambio de información 

entre investigaciones afines con estudios en países donde las infecciones 

por Salmonella han ocasionado serios problemas en la salud pública, 

contribuirá a que en el futuro se establezcan cercos de propagación, un 

mejor control con respecto a la resistencia antimicrobiana y mejores 

condiciones que garanticen que las fuentes hospederas de estos 

patógenos no sigan siendo un vector infeccioso que atente contra la salud 

humana.
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ANEXOS 
 
 

 
Anexo 1: Tabla de Aislamientos de S. Infantis provenientes de diferentes 

ubicaciones geográficas reportadas en investigaciones tomadas como 

referencia. 

 

Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 
 
 

Referencia 

 
 
 

País 

 
 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 

 
 

Alemania 

 

 
 

Animal 

Heces de 

granjas 

porcinas 

N2-1 

 

 
 

2017 

 

 
 

ERS2958092 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 
 
 

Alemania 

 
 
 

Animal 

Lechón 

enfermo 

16- 

SA00749 

 
 
 

2016 

 
 
 

ERS2488744 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 

 
 

Alemania 

 

 
 

Alimentos 

Carne de 

puerco 

molida 15- 

SA01028 

 

 
 

2015 

 

 
 

ERS2488743 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 

 
 
 

Alemania 

 

 
 
 

Ambiental 

Polvo 

recogido 

granja 

avícola G- 

336-1a 

 

 
 
 

2012 

 

 
 
 

ERS2101552 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 
 
 

Alemania 

 
 
 

Animal 

Heces de 

granjas 

porcinas 

V363 

 
 
 

2012 

 
 
 

ERS2958101 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 
 

Alemania 

 
 

Animal 

Heces 

agrupadas 

de granjas 

 
 

2011 

 
 

ERS2958100 



 

 

Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

    porcinas 
 

R27 

  

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 

 
 

Alemania 

 

 
 

Ambiental 

Hisopos de 

botas de 

granjas 

porcinas 

 

 
 

2011 

 

 
 

ERS2958099 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Roschanski 

et al., 

2019b) 

 

 
 

Alemania 

 

 
 

Ambiental 

Polvo 

recogido 

granja 

avícola R3 

 

 
 

2011 

 

 
 

ERS2154041 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Monte et 

al., 2019) 

 
 

Brasil 

 
 

Animal 

 

Músculo 

porcino 

 
 

2016 

 
 

SAMN08387036 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Monte et 

al., 2019) 

 
 

Brasil 

 
 

Animal 

 

Músculo 

porcino 

 
 

2016 

 
 

SAMN08387035 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 
 

(Monte et 

al., 2019) 

 

 
 

Brasil 

 

 
 

Animal 

Jaula de 

pollo 

después de 

la limpieza 

 

 
 

2016 

 

 
 

SAMN08951109 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2013 

 
 

SAMN16559749 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 
 

Soja 

 
 

2013 

 
 

SAMN16559750 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2013 

 
 

SAMN16559723 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 

 
 

Brasil 

 

 
 

Ambiental 

Cubre 

zapatos 

desechable 

s 

 

 
 

2013 

 

 
 

SAMN16559754 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2013 

 
 

SAMN16559771 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Animal 

 

Heces de 
 

Cerdo 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560607 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 

Hisopos de 

arrastre 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560562 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Animales 

Carne de 

soja 

animal 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560557 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Pollo 

muerto 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560559 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Pasta de 

jamón 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560524 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

Paño de 

limpieza 

de canales 

 
 

2014 

 
 

SAMN16560501 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Animal 

 

Heces de 
 

Pollo 

 
 

2014 

 
 

SAMN16559696 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2014 

 
 

SAMN16559748 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 
 

Mayonesa 

 
 

2014 

 
 

SAMN16559733 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiente 

 

Hisopo de 

camión 

 
 

2014 

 
 

SAMN16559730 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

Salchicha 

de carne 

mixta 

 
 

2014 

 
 

SAMN16559727 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Alas de 
 

Pollo 

 
 

2014 

 
 

SAMN16634424 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Hocico del 

cerdo 

 
 

2014 

 
 

SAMN16634374 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

Muslo y 

pierna de 

pollo 

 
 

2014 

 
 

SAMN16634426 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Corazón 

de Cerdo 

 
 

2015 

 
 

SAMN16814134 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Filete de 

cerdo 

 
 

2015 

 
 

SAMN16814133 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 
 

Brasil 

 
 
 

Alimentos 

Carne de 

cerdo 

Ahumada 

y salada 

 
 
 

2015 

 
 
 

SAMN16814131 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

Raciones 

de 

Animales 

Harina de 

carne 

animal 

 
 

2015 

 
 

SAMN16813094 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 

 
 

Brasil 

 

Raciones 

de 

Animales 

Harina de 

viseras de 

aves de 

corral 

 

 
 

2015 

 

 
 

SAMN16812875 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

Paño de 

limpieza 

de canales 

 
 

2015 

 
 

SAMN16812954 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 

Paño de 

limpieza 

 
 

2015 

 
 

SAMN16812878 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 

 
 

Brasil 

 

 
 

Ambiental 

Cubre 

zapatos 

desechable 

s 

 

 
 

2015 

 

 
 

SAMN16826919 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 

Paño de 

limpieza 

 
 

2015 

 
 

SAMN17170981 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 

Paño de 

limpieza 

 
 

2016 

 
 

SAMN17171062 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Salchicha 

de puerco 

 
 

2016 

 
 

SAMN17171024 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Alimentos 

 

Costilla de 

puerco 

 
 

2016 

 
 

SAMN17128271 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2016 

 
 

SAMN17128497 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiente 

 

Hisopo de 

arrastre 

 
 

2017 

 
 

SAMN17128196 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 
 

Tierra 

 
 

2017 

 
 

SAMN17128059 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 
 

Tierra 

 
 

2017 

 
 

SAMN17128189 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171091 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

Hisopo de 

heces 

humanas 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171074 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

Hisopo de 

heces 

humanas 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171106 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

Hisopo de 

heces 

humanas 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171104 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Ambiental 

 

Tamiz de 

residuos 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171099 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171086 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Sangre 
 

Humana 

 
 

2017 

 
 

SAMN17171103 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

Hisopo de 

heces 

humanas 

 
 

2018 

 
 

SAMN17171095 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

 

Heces 
 

Humanas 

 
 

2018 

 
 

SAMN17171090 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Humano 

Hisopo de 

heces 

humanas 

 
 

2018 

 
 

SAMN17171073 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 

 
 
 

Brasil 

 

 
 
 

Alimentos 

Carne de 

pescado de 

jurel de 

cola 

amarilla 

 

 
 
 

2018 

 

 
 
 

SAMN17171098 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vilela et 

al., 2021) 

 
 

Brasil 

 
 

Animal 

Matriz 

reproducti 

va 

 
 

2018 

 
 

SAMN17171097 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Fuentes- 

Castillo et 

al., 2019) 

 
 

Chile 

 
 

Animal 

 
 

Búhos 

 
 

2018 

 
 

QJVH00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Toro et al., 
 

2015) 

 
 

Chile 

 
 

Animal 

 

Gaviota 
 

Cocinera 

 
 

2012 

 
 

JWQC00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Toro et al., 
 

2015) 

 
 

Chile 

 
 

Animal 

 

Gaviota 
 

Cocinera 

 
 

2012 

 
 

JWQB00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Toro et al., 
 

2015) 

 

 

Chile 

 

 

Animal 

 

Gaviota 
 

Cocinera 

 

 

2012 

 

 

JWQA00000000 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Toro et al., 
 

2015) 

 
 

Chile 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2012 

 
 

JWPZ00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Toro et al., 
 

2015) 

 
 

Chile 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2012 

 
 

JWRH00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Calero et 

al., 2020) 

 
 

Ecuador 

 
 

Alimentos 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2017 

 

AACYLG00000 
 

0000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Calero et 

al., 2020) 

 
 

Ecuador 

 
 

Alimentos 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2017 

 

AADKME00000 
 

0000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Calero et 

al., 2020) 

 
 

Ecuador 

 
 

Alimentos 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2017 

 

AADPVC00000 
 

0000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Calero et 

al., 2020) 

 
 

Ecuador 

 
 

Ambiental 

Hisopos 

Ambiental 

es 

 
 

2017 

 

AACYLE000000 
 

000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Calero et 

al., 2020) 

 
 

Ecuador 

 
 

Animal 

 

Hisopos 
 

Cloacales 

 
 

2017 

 

AADKMC00000 
 

0000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302423 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 
 
 

Ecuador 

 
 
 

Humano 

 
 
 

Clínico 

 
 
 

2018 

 
 
 

SAMEA7302378 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Humano 

 

 
 

Clínico 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302380 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Heces 

fecales 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302438 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302450 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 

 

Heces 

fecales 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302466 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302506 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302508 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302514 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

 
 

Ecuador 

 
 

Animal 

 

Pollo 

muerto 

 
 

2018 

 
 

SAMEA7302513 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

 Bayas, et al., 
 

2020) 

     

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Heces 

fecales 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302481 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 

 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302486 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302471 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 
 
 

Ecuador 

 
 
 

Animal 

 
 

Pollo 

muerto 

 
 
 

2018 

 
 
 

SAMEA7302406 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mejía, 

Medina, 

Bayas, et al., 

2020) 

 

 
 

Ecuador 

 

 
 

Animal 

 

 

Pollo 

muerto 

 

 
 

2018 

 

 
 

SAMEA7302435 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Tate et al., 
 

2017) 

 
 

EEUU 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2015 

 
 

FSIS1502916 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vallejos- 

Sánchez et 

al., 2019) 

 
 

EEUU 

 
 

Animales 

 

Pollos de 
 

Engorde 

 
 

2015 

 
 

CP016408 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Animal 

 

Aves de 

corral 

 
 

2014 

 
 

SRR2407674 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Animal 

 

Aves de 

corral 

 
 

2014 

 
 

SRR2407678 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2014 

 
 

SRR1616805 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2014 

 
 

SRR1654337 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Animal 

 

Aves de 

corral 

 
 

2014 

 
 

SRR2407735 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2013 

 
 

SRR3178069 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2013 

 
 

SRR4019593 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2014 

 
 

SRR3178071 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2014 

 
 

SRR4019589 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2015 

 
 

SRR3184311 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2015 

 
 

SRR4019588 

 

 
 
 
 

68



 

 

Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2015 

 
 

SRR4019590 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Brown et 

al., 2018) 

 
 

EEUU 

 
 

Humano 

 

Muestras 

de Heces 

 
 

2015 

 
 

SRR4019602 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Wilk et al., 
 

2016b) 

 
 

Hungría 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2012 

 
 

MIJS00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Wilk et al., 
 

2016b) 

 
 

Hungría 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2013 

 
 

MIJT00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Wilk et al., 
 

2016b) 

 
 

Hungría 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2013 

 
 

MIJR00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Wilk et al., 
 

2016b) 

 
 

Hungría 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2016 

 
 

MRUX00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Aviv et al., 
 

2016) 

 
 

Israel 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2016 

 
 

LMXO00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Mughini- 

Gras et al., 

2021) 

 
 

Israel 

 
 

Animal 

 

Pollos de 
 

Engorde 

 
 

2008 

 
 

CP047881 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

 

(Franco et 

al., 2015b) 

 
 

Italia 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2012 

 
 

ERR1014117 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Franco et 

al., 2015b) 

 
 

Italia 

 
 

Animal 

 

Pollos de 

engorde 

 
 

2013 

 
 

ERR1014114 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Franco et 

al., 2015b) 

 
 

Italia 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2014 

 
 

ERR1014112 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Franco et 

al., 2015b) 

 
 

Italia 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2014 

 
 

ERR1014119 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Vallejos- 

Sánchez et 

al., 2019) 

 
 

Perú 

 
 

Animales 

 

Pollos de 
 

Engorde 

 
 

2017 

 
 

CP038507 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2010 

 
 

NAPL00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2010 

 
 

NAPD00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2010 

 
 

NAOU00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2010 

 
 

NKQL00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2010 

 
 

NAPI00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2010 

 
 

NAOS00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2013 

 
 

NAPO00000000 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2013 

 
 

NAPN00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2013 

 
 

NAPJ00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2013 

 
 

NAPV00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2013 

 
 

NAOV00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2013 

 
 

NBAS00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2015 

 

NAOW0000000 
 

0 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Alimentos 

 

Carne de 
 

Pollo 

 
 

2015 

 
 

NAOT00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPW00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPM00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPK00000000 
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Especie, 

serotipo y 

tipo de 

secuencia 

 

 
 

Referencia 

 

 
 

País 

 

 
 

Matriz 

 
 

Tipo de 

muestra 

 
 

Fecha del 

aislamiento 

 
 

Número de 

acceso 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPH00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPG00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NJAM00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAPA00000000 

Salmonella 

Infantis 

ST-32 

(Hinderman 

n et al., 

2017) 

 
 

Suiza 

 
 

Humano 

 
 

Clínico 

 
 

2015 

 
 

NAOZ00000000 

Fuente: ENA 2021; NCBI 2021; Enterobase 2021 
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Anexo 2: Visualización del entorno general web del CGE de la Universidad 

Técnica de Dinamarca. Aquí se encuentran muchas de las herramientas 

bioinformáticas empleadas en esta investigación.
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Anexo 3: Análisis de ensamblaje a través de la plataforma Kbase para los 

aislamientos clínicos de Zurita & Zurita Z-Z01, Z-Z02, Z-Z03, Z-Z04, Z-Z05.
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Anexo 4: Análisis del porcentaje de contaminación, calidad de los ensamblajes y 

numero de genomas a través de la plataforma Kbase, para los aislamientos clínicos de 

Zurita & Zurita Z-Z01, Z-Z02, Z-Z03, Z-Z04, Z-Z05.
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Anexo 5: Análisis a través de la herramienta bioinformática del CGE Seq Sero 1.1 

para los aislamientos clínicos de Zurita & Zurita Z-Z01, Z-Z02, Z-Z03, Z-Z04, Z-Z05. 

 

Z-Z01 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Z-Z02 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Z-Z03
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Z-Z04 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Z-Z05 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Anexo 6: Análisis de las Islas de patogenicidad para los aislamientos clínicos de Zurita 
 

& Zurita Z-Z01, Z-Z02, Z-Z03, Z-Z04, Z-Z05.



 

Z-Z01 
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Z-Z02 
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Z-Z03 
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Z-Z04 
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Z-Z05 
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Anexo 7: Resultados obtenidos a través de la herramienta PlasmidFinder 2.0 para los 
 

aislamientos clínicos de Zurita & Zurita Z-Z01, Z-Z02, Z-Z03, Z-Z04, Z-Z05. 
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Anexo 8: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Ecuador. 
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Anexo 9: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Chile. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Anexo 10: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Alemania.
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Anexo 11: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Hungría. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Anexo 12: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Israel.
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Anexo 13: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Italia. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Anexo 14: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Suiza.



 

 
Anexo 15: Resultados de los genes de resistencia  encontrados en los aislamientos de Estados Unidos. 
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Anexo 16: Resultados de los genes de resistencia encontrados en los aislamientos de Brasil. 
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