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TITULO

“Prevalencia y perfiles de resistencia antimicrobiana de Salmonella spp. obtenida a
partir de canales y heces de cerdos faenados en rastros municipales pertenecientes a
un estado en la zona centro de México”
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Resumen

La seguridad alimentaria ha sido un reto a lo largo de toda la historia de la humanidad.
Alcanzarla ha figurado como uno de los principales objetivos en todas las culturas humanas,
y este propdsito se ha visto limitado por la constante presencia de las enfermedades
transmitidas por alimentos. En la actualidad afectan a 1 de cada 10 personas a nivel mundial,
lo que provoca la pérdida de 33 millones de afios de vida saludable. Ademas, la OMS calcula
420 000 muertes anuales relacionadas con estas enfermedades, y uno de los principales
agentes causantes es Salmonella no tifoidea, bacilo gramnegativo flagelado anaerobio
facultativo con la capacidad de causar infecciones que pueden variar desde cuadros
asintomaticos hasta cuadros clinicos graves o mortales.

En el presente estudio se identific, mediante diversos métodos microbioldgicos, la presencia
y su prevalencia de Salmonella en heces y carne de animales faenados en rastros municipales
con capacidad mayor a 1200 animales de un estado de la zona centro de México. Los
resultados revelan la presencia predominante de principalmente cuatro serovariedades
identificadas por medio del esquema Kauffmann-White-Le Minor: S. Derby (80%), seguido
por S. Give (12.5%), S. Anatum (5%) y S. Newport (5%), todas ellas de importancia en salud
publica a nivel mundial.

Ademas, este género ha demostrado poseer mecanismos de resistencia a antibioticos y contar
con la capacidad de expresarlos, adquirirlos y diseminarlos. Los aislados demostraron
presentar resistencia fenotipica principalmente a ampicilina, carbenicilina, nitrofurantoina y
tetraciclina. Asimismo, se identificé la presencia de los genes Psel (72.5%), FIoR (5%), STR
(82.5%), Sull (82.5%), TetG (12.5%) y ParC (50%), los cuales codifican resistencia
bacteriana. Estos hallazgos sugieren un potencial riesgo para la salud publica.

Palabras claves: Salmonella spp., resistencia antimicrobiana, Serotipificacion, ETA’S,
canales de cerdo.
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Abstract

Food security has been a constant challenge throughout human history. Achieving it has been
a primary objective across all human cultures; however, this purpose has been hindered by
the persistent prevalence of foodborne diseases. Currently, these illnesses affect 1 in 10
people worldwide, resulting in the loss of 33 million years of healthy life. Furthermore, the
WHO estimates 420,000 annual deaths related to these diseases, with non-typhoidal
Salmonella being one of the leading causative agents. This facultative anaerobic, flagellated
Gram-negative bacillus is capable of causing infections ranging from asymptomatic cases to
severe or fatal clinical conditions.

In the present study, the presence and prevalence of Salmonella were identified using various
microbiological methods in feces and meat from animals processed in municipal
slaughterhouses (with a capacity exceeding 1,200 animals) in a central Mexican state. The
results reveal the predominant presence of four main serovars identified through the
Kauffmann-White-Le Minor scheme: S. Derby (80%), followed by S. Give (12.5%), S.
Anatum (5%), and S. Newport (5%), all of which are of global public health importance.
Additionally, this genus has demonstrated antibiotic resistance mechanisms and the capacity
to express, acquire, and disseminate them. The isolates showed phenotypic resistance
primarily to ampicillin, carbenicillin, nitrofurantoin, and tetracycline. Likewise, the presence
of the genes Psel (72.5%), FIoR (5%), STR (82.5%), Sull (82.5%), TetG (12.5%), and ParC
(50%), which encode bacterial resistance, were identified. These findings suggest a
significant potential risk to public health.

Keywords: Salmonella spp., antimicrobial resistance, serotyping, FBD, pig carcasses.
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Introduccion

La calidad y los nutrientes que aportan los alimentos a los que tienen acceso las personas
repercuten directamente en la salud de la poblacién, esta calidad dependera de cada uno de
los procesos que atraviesan en toda la cadena de produccién (Kopper, 2009).

En la actualidad el mundo enfrenta diferentes problemas como el lento desarrollo econémico,
la desigualdad social y la degradacion ambiental, los cuales generan incertidumbre en todas
las naciones. Si bien cada uno de ellos representa un desafio por si mismo, debe afrontarse
de manera conjunta, para ello los 193 miembros de la Organizacién de Naciones Unidas
(ONU) en 2015 constituyeron un llamado a las acciones para poner fin a la pobreza, proteger
el planeta y mejorar la vida y las perspectivas, aprobando un plan basado en 17 Objetivos de
Desarrollo Sustentable para la agenda 2030.

Dentro de esta agenda, el segundo objetivo para el Desarrollo Sostenible reconoce la
seguridad alimentaria como meta para superar el hambre. Asimismo, resalta la importancia
de un desarrollo sostenible que contemple la necesidad de un mundo libre de hambre y con
seguridad alimentaria. Para lograrlo, se requiere replantear la forma en que producimos,
distribuimos y consumimos los alimentos, enfrentando los cambios y desafios que ello
implica (ONU, 2021).

Un derecho intrinseco como ser humano es la seguridad de tener acceso a alimentos que sean
inocuos y aptos para su consumo (FAO/OMS, 2005). Bajo esta premisa, puede afirmarse que
el hambre constituye una violacion a los derechos humanos y que todos los factores que la
perpetlan deben considerarse complices de esta problematica. En este sentido, la
Organizacion de las Naciones Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (FAO, 2011)
Sefiala “El hambre perpetta la pobreza al impedir que las personas desarrollen sus
potencialidades y contribuyen al progreso de sus sociedades”.

Por lo que se hace evidente la necesidad de proteger los canales de produccién de alimento,
no sélo para salvaguardar la salud y bienestar de los pobladores, sino ademas para elevar la
calidad de vida. Con el fin de proteger estos canales de produccion de alimentos, los distintos
gobiernos han creado sistemas nacionales de control que velan por la disponibilidad de
alimentos inocuos, sanos y aptos para ser consumidos (FAO, 2023).

Estudios de paises occidentales evidencian una correlacion entre el desarrollo del pais y el
consumo de proteina de origen animal, esta relacion revela que a mayor grado de desarrollo
del pais se denota un aumento en el consumo de proteinas de origen animal (Gaspar et al.,
2006).

En paises desarrollados se han implementado sistemas de vigilancia epidemioldgica, estos
sistemas permiten establecer la incidencia de infecciones con relativa certeza, también
permiten conocer el impacto y la trazabilidad de la enfermedad, nuestro pais no cuenta con
un sistema tan desarrollado, por lo que es necesario analizar cada una de las fases de la cadena
de produccion (Talavera-Rojas et al., 2011).

La carne de cerdo es considerada como una de las proteinas mas consumidas a nivel mundial
podemos atribuirle a la eficiencia reproductiva de la especie y debido a este gran consumo
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que existe a nivel mundial el cerdo se convierte en un punto clave para resguardar la salud
poblacional (Ibafiez y Candela, 2023).

En la dieta de los mexicanos, el cerdo forma parte de la gastronomia y como principal
ingrediente de los platillos tipicos de México. Se estima un consumo de 18 kg a 19.7 Kg per-
capita de forma anual (SIAP, 2025).

La contaminacién por microorganismos de este alimento constituye uno de los principales
riesgos a la cadena de produccién de alimentos inocuos, estos patdgenos amenazan
directamente la seguridad alimentaria teniendo repercusiones desde la salud publica hasta la
economia de una poblacién (OIRSA, 2017).

Todos los agentes bioldgicos o tdxicos que afecten al alimento se consideran un riesgo a la
cadena de produccién y constituyen una problematica de salud puablica en paises
desarrollados y en vias de desarrollo (Kopper, 2009).

La salmonelosis es reconocida como una de las cuatro principales enfermedades causantes
de Enfermedades Transmitidas por Alimentos (ETA’s). Aunque generalmente se considera
un padecimiento leve, puede llegar a presentar cuadros graves dependiendo de diversos
factores (OPS, 2021).

La capacidad adaptativa de Salmonella le permite proliferar tanto en seres humanos como en
animales, ocasionando una amplia gama de patologias. En particular, S. Typhiy S. Paratyphi
infectan exclusivamente a los seres humanos, siendo responsables de la fiebre tifoidea y
paratifoidea, respectivamente (DGE, 2022).

Se cree que los reservorios mas comunes para Salmonella son los animales de abasto como
los pollos, cerdo, bovino y su modo de transmision mas comun es la ingesta de alimento
contaminado con este patdgeno, existen pocos trabajos sobre la transmision de éste a lo largo
de toda la cadena de alimentacién y sus efectos en la salud publica (CDC, 2023).

El perfil microbioldgico de la carne fresca presente a los consumidores es la suma de las
aportaciones realizadas durante las operaciones en granja, rastro, almacenamiento, transporte
y distribucion (Signorini et al., 2006).

El 6 de Agosto del 2020 México emitio una notificacién inmediata ante la OMSA informando
sobre una deteccion de un foco de Salmonella de 500 animales susceptibles con un valor
aproximado de 26,655 m/n® y de 150 animales muertos con un valor estimado de 7,996.50
m/n® y 350 animales sacrificados con un valor de 18,658.50 m/n%, para octubre del mismo
afio, en el estado de Hidalgo se reporté un nuevo foco de 18 animales susceptibles y
sacrificados con un valor aproximado de 959.00 m/n® acumulando pérdidas totales de
27,614.58 millones de pesos para el estado (SENASICA, 2021).

En la industria porcina la contaminacion de la carne por Salmonella puede presentarse en
cualquier etapa de la produccion, desde la materia prima con la que se alimenta al animal
hasta los subproductos provenientes de esta proteina, los errores cometidos en la cadena
alimentaria pueden ocasionar una contaminacion del agente, por lo que los rastros se
convierten en puntos clave de control para evitar su diseminacion y posterior infeccion al
humano (Arcos-Avila et al., 2013).
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Dentro del ambito de la salud publica, la resistencia antimicrobiana representa una creciente
preocupacion, ya que se ha observado que los niveles mas altos de resistencia se concentran
principalmente en serotipos frecuentemente aislados en porcinos, particularmente
Salmonella Typhimurium y Salmonella Derby, los cuales se encuentran asociados tanto a la
produccion de alimentos como a enfermedades en humanos (EFSA, 2018).
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Revision de la literatura

2.1. Produccion de Cerdo en México

En Latinoamérica la produccion se caracteriza por su amplia diversidad de sistemas que se
refleja en tamafios y tecnificacion de las granjas en la Gltima década aumentd la produccién
en un 30.6% en donde Meéxico y Brasil dominan el panorama de produccion porcina
representando juntos casi el 70% del inventario de cerdos de la region predominando granjas
pequefias y medianas (Roppa et al., 2024).

En México el consumo de carne denota un ritmo de crecimiento anual 4.7% para el periodo
2017-2022 (Figura 1), el consumo per cépita para el afio 2022 alcanz6 22.1 kilos, para darnos
cuenta del crecimiento cinco afios antes el consumo per capita fue de 19.7 kilos; siendo,
Jalisco y Sonora los principales productores a nivel nacional (COMECARNE, 2023).
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Figura 1. Panorama carnico nacional de cerdo (COMECARNE, 2023).

El 13 de abril de 2023, la Secretaria de Agricultura y Desarrollo Rural estimé una produccién
de 1.8 millones de toneladas, con una importacion de 1,176 mil toneladas y una exportacion
de 235 mil toneladas (Figura 2 'y 3) (SIAP, 2023).
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Figura 2. Evolucion mensual de las importaciones y exportaciones mexicanas de carne
porcino 2020-2023 (SIAP, 2023).

= sl Y

Nadienal | 1730316 1000] o
Top
L)

10 1,488,835 860 | <
B} P

Volumen en canal por entidad productora
2022p | Resto
Toneladas 11°_ San Lnrs Potesi

=

327 Baja Galifornia Sur_

Figura 3. Volumen de canal por entidad productora (SIAP, 2023).

México presenta un déficit en la produccion de carne de porcino y, para satisfacer la demanda
del mercado interno, recurre a la importacién. En los Gltimos afios, estas compras
externas han mostrado una evolucion significativa: en 2022 se registré una importacion de
505 mil toneladas frente a una produccion de 2,333 mil toneladas (SIAP, 2023).

En todo el Estado de Hidalgo se estima una produccién porcina de 15,822.031 toneladas a
nivel anual con un precio promedio de 52,78.00 m/n® por kilogramo, otra estimacion para el
afo 2022 es de 205,261 cabezas de porcino sacrificadas de forma anual en el Estado (SIAP,
2023) posiciondndose en el 17vo productor a nivel nacional de carne de porcino
(COMECARNE, 2023).

En otra estimacion proporcionada por (SIAP, 2023) se habla sobre una estimado de
71,687,921.420 que corresponde a un valor de la produccion anual de ganado porcino en pie,
mientras que en canal nos da la estimacion con un valor de 87,202,965.834 de manera anual,
en Hidalgo este valor se estima en 835,073.944 pesos, el expendio igual nos revela para el
afio 2022, la produccién del ganado porcino en Hidalgo es de 21,421.659 toneladas.
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Figura 4. Produccion y valor del ganado porcino en el Estado de Hidalgo.

2.2. Tipologia de rastros en México

En México, los rastros se clasifican de acuerdo con las actividades que realizan, el estatus
sanitario que presentan y la finalidad con la que fueron creados (INEGI, 2010). De manera
oficial, se reconocen tres categorias principales: Tipo Inspeccion Federal (TIF), municipales
y privados.

Sacrificio anual por tipo de establecimiento
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Figura 5. Proporcion de matanzas en diferentes tipos de establecimientos (INEGI,
2010).
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Los rastros TIF (Tipo inspeccion federal) cuentan con la supervision de la Secretaria de
Agricultura y Desarrollo Rural (SEDER) a través del SENASICA, y cumplen estrictamente
con las normas de inocuidad y sanidad establecidas en la legislacién nacional. Su
infraestructura moderna y sus procesos estandarizados garantizan la trazabilidad de la carne,
lo que permite abastecer tanto al mercado interno como al internacional, siendo los Unicos
autorizados para exportacion (SENASICA, 2022).

En contraste, los rastros municipales son administrados por los gobiernos locales y se enfocan
en el abastecimiento de mercados regionales. Aunque desempefian un papel importante en el
consumo interno, suelen enfrentar limitaciones en infraestructura y en el cumplimiento de
normativas, lo que ha motivado programas de modernizacién o su sustitucion gradual por
plantas TIF (SAGARPA, 2014).

Por su parte, los rastros privados pertenecen a productores organizados o empresas
particulares que sacrifican animales con fines de autoconsumo o comercializacion directa.
Su nivel de cumplimiento normativo es variable y depende en gran medida de la inversion
realizada en sus instalaciones y procesos (Villada, 2013).

Aunado a estas categorias formales, en diversas regiones del pais persisten modalidades no
reguladas, entre ellas los centros de sacrificio clandestinos, que operan sin inspeccién
sanitaria y representan un riesgo para la salud publica; los establecimientos de autoconsumo,
caracterizados por instalaciones rusticas destinadas al sacrificio de animales para consumo
familiar o comunitario; y los proyectos emergentes de rastros maviles, disefiados para llevar
servicios basicos de matanza a comunidades rurales y con ello disminuir la incidencia de
matanza clandestina (Peregrino-Pena et al., 2018).

2.3. Enfermedades transmitidas por alimentos

La seguridad alimentaria se define como un estado en el cual las personas gozan en forma
oportuna y permanente de acceso a alimento inocuo en cantidad y calidad para su adecuado
consumo (FAO, 2005).

Los mecanismos responsables de la contaminacion cruzada en los alimentos son complejos,
a lo largo de la cadena de produccion existen eslabones mas susceptibles a la contaminacion
de microorganismos que otros (EFSA, 2023).

La OMS estima que al menos 1 de cada 10 personas enferman anualmente por ETA’s y
420.000 mueren a causa de ellas, de las cuales casi un 30 % de las muertes ocurren en nifios
menores de 5 afios (OMS, 2018).

Dentro de los principales agentes involucrados, Salmonella es considerada una de las cuatro
causas mas frecuentes de enfermedades diarreicas a nivel mundial (OMS, 2018) 60 a 80%
de los casos de Salmonelosis no se registran (OMS, 2018).

La causa mas habitual de infeccion por Salmonella es la ingesta de alimentos contaminados
crudos o cocidos de forma insuficiente, y en una menor incidencia también puede transmitirse
a personas por contacto con animales (WOAH/OIE, 2022).

Salmonella entérica puede colonizar con éxito animales y humanos, encontrandose en el
ambiente, convirtiéndose en un género de interés para la salud pablica (CDC, 2023).
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En las intoxicaciones alimentarias causadas por bacterias siempre resalta el género
Salmonella ya que la transmision de persona a persona de este patdgeno es poco frecuente
considerando los alimentos como principal fuente de exposicion humana, se estima que el
95% estan asociadas con alimento de origen animal (Quesada et al., 2016).

Los alimentos de origen animal son los mayores reservorios de Salmonella, cuya produccion
de carne es uno de los vehiculos mas reportados en brotes de salmonelosis transmitidas por
alimentos (Contreras-Soto et al., 2019).

Desde los afios 90s la Salmonella fue aislada en 42.76% de los alimentos de origen animal
principalmente de la carne de cerdo, res y pollo (Contreras-Soto et al., 2019).

Los alimentos de origen animal son considerados, actualmente, como una fuente importante
de enfermedades transmitidas, la salmonelosis tiene una mayor incidencia en paises
desarrollados, inclusive en EUA se han comprobado brotes de Salmonella relacionados con
alimentos contaminados (Gutiérrez-Cogco et al., 2000).

Salmonella es considerada como uno de los principales patdgenos transmitidos por alimentos
en la Unién Europea (CDC, 2023), es una de las enfermedades de mayor prevalencia. Segun
los datos internacionales indican una incidencia de 14 a 120 casos por cada 100 00 personas.

Regularmente, Salmonella entérica utiliza los alimentos como via de entrada, considerandose
como una de las principales causas de gastroenteritis y bacteriemia en humanos a nivel
mundial (Hendriksen et al., 2011).

Algunos serotipos de Salmonella tienen la capacidad de formar biopeliculas, en la industria
alimentaria estas biopeliculas que se encuentran en contacto con alimento crean un reservorio
ideal de patdgenos incrementando el riesgo de la contaminacion de alimentos (Barreto et al.,
2016).

Existen maltiples estudios que evidencian la transmision de Salmonella de cerdos a humanos
a través de la cadena de valor de la carne evidenciada en diversos brotes causantes de
enfermedades transmitidas por alimentos (Kivali et al., 2024a).

2.4. Salmonella

2.4.1. Caracteristicas de Salmonella

La Salmonella es una bacteria en forma de Bacilos anaerobios facultativos gram negativos
no formadores de esporas (Spickler et al., 2013). Su tamafio oscila entre 0,3a1um x 1,0 a
6,0 um. y son mdviles por la presencia de flagelos (Figura 6), de igual modo poseen
metabolismo oxidativo y fermentativo, produciendo acido sulfarico y descarboxila lisina y
ornitina a menudo gas durante la fermentacion de la glucosa u otros hidratos de carbono
(Parra et al., 2002). Salmonella se considera intracelular facultativa (Barreto et al., 2016).
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Figura 6. Imagen microscépica de Salmonella (Tomado Afridi et al., 2016).

Salmonella puede crecer entre 7-49 °C, su crecimiento se ve reducido a < 15 ° C al evaluar
la temperatura se sefiala que su crecimiento puede ser de 5,9 ° C, aunque mucho depende de
serovar y medio de cultivo en el que se inocula (UERIA, 2011).

La bacteria Salmonella crece a un pH que varia entre 4-9 depende el tamafio y tipo del &cido
al cual se expone el organismo (Puig-Pefia et al., 2011), puede sobrevivir en ambientes secos
y en ambientes himedos durante meses (OMS, 2018).

2.4.2. Clasificacion de Salmonella

Durante muchos afios Salmonella se ha subdividido segln sus propiedades seroldgicas o
serovariedades, 0 aun mas para su rastreo epidemioldgico mediante prueba de diagnostico
(Alikhan et al., 2018).

La nomenclatura de Salmonella es compleja por lo que la comunidad cientifica da diversos
sistemas para referirse a ellay comunicarse sobre su género; sin embargo, se vuelve necesario
una uniformidad para referirse a este patdgeno y su variedad por lo que la OMS e Institutos
colaboradores implementaron el esquema de Kauffmann-White donde cada afio se enumeran
los nuevos serotipos (Brenner et al., 2000).

Las subespecies se distinguen seguin sus caracteristicas diferenciales, algunos nombres de las
serovariedades se indican por el sindrome o la relacion; también pueden estar correlacionados
del sindrome y la especificidad del huésped por lo que en el Congreso Internacional de
Microbiologia determind que los nombres compuestos serian ahora solo nombres simples y
se mantendrian s6lo en las subespecies de S. Entérica que representan el 99.5% de las cepas
aisladas (Grimont & Weill, 2007).

Un serotipo (Serovar) puede estar determinado por antigenos del factor somético (O) y
Flagelar (H) presentes en la pared celular del organismo Salmonella, a la fecha se han
identificado més de 2,435 serotipos diferentes de Salmonella (Grimont & Weill, 2007).

Las cepas de Salmonella se clasifican en serovariedades segun la gran diversidad de
antigenos (O) del lipopolisacarido y de los antigenos proteicos de los flagelos o H, de acuerdo
con la clasificacion del esquema de White-Kauffamnn-Le Minor cuentan con 2,500
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serovariedades en el afio 2022, cabe destacar que esta lista no se ha actualizado en los ultimos
10 afios. Las serovariedades causantes de patologias en animales de abasto y humanos son la
S. Enterica. Las restantes se pueden encontrar mayormente en el ambiente o animales de
sangre fria (Grimont & Weill, 2007).

Salmonella se puede clasificar en dos especies: Salmonella entérica y Salmonella bongori
(Grupo V), que a su vez Salmonella entérica se subdivide en 6 subespecies como lo muestra
la Tabla 1 (UERIA, 2011).

Diversos autores mencionan que es necesario una intervencién para controlar Salmonella, y
realizar una subtipificacidn por serotipos, debido a que es Gtil para dirigir de forma correcta
tales intervenciones; sin embargo, en el periodo 2001 a 2007 se identificaron en humanos las
serovariedades mas presentes en 37 paises, las mas comunes fue el serovar Salmonella
Enteritidis seguido de Salmonella Typhimurium (Hendriksen et al., 2011).

Tabla 1. Clasificacion Salmonella entérica en subespecies

Especie Subespecie
Salmonella Bongori

. entérica subsp entérica (Subespecie I)

. entérica subsp salamee (Subespecie I1)

Salmonella entérica . entérica subsp arizonae (Subespecie 111 a)

. entérica subsp diarizonae (Subespecies 11 b)

. entérica subsp houtenae (subespecies 1V)

nmumm umwm

. entérica subsp indica (Subespecies V1)

(Uribe y Suarez, 2006)

La secuenciacion del genoma completo (WGS) se considera una técnica de primera linea
para la tipificacion de cepas de Salmonella de origen humano. En el Centro Nacional de
Referencia para Escherichia coli, Shigella y Salmonella (CNR-ESS) del Institut Pasteur, esta
metodologia permitio tipificar 7,030 aislamientos en 2020; sin embargo, la serotipificacion
clasica por aglutinacién contintia considerandose el método de referencia para la clasificacion
de Salmonella (Institut Pasteur, 2020).

2.4.3. Transmision

La bacteria Salmonella es considerada zoonotica y es de distribucién mundial, se asocia con
la produccion animal intensiva tanto aviar como porcina, su periodo de incubacion en
humanos es de 6-72 horas, aunque por lo regular su incubacion normal ronda en los 12-36
horas (Joaquim et al., 2021).

Salmonella cuenta con reservorios, los principales de ellos son los animales domésticos de
diversos tipos como aves, mamiferos, reptiles y cuenta con reservorios secundarios o
conocidos como fémites como aguas, suelo, cama para crianza y carcasas (Uribe y Suarez,
2006).

Se ha identificado que la transmision de Salmonella puede verse favorecida por la accion de

vectores, en particular los de tipo mecanico, como las moscas. Diversos estudios realizados
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en plantas de beneficio carnico han demostrado la presencia de multiples patogenos
transmitidos por estos insectos, lo que evidencia su papel en la diseminacion de enfermedades
(Alsudan y Lateef Al, 2022).

Asimismo, un modelo matematico desarrollado en Dinamarca para cuantificar la
contribucion de distintas fuentes de alimentos de origen animal a la salmonelosis humana
determind que los huevos de mesa representan la principal fuente de transmision, con un
47.1%, seguidos por la carne de cerdo, con un 9% (Hald et al., 2004).

La capacidad de Salmonella para sobrevivir durante periodos prolongados en el medio
ambiente, especialmente en condiciones calidas y hdmedas, incrementa el riesgo de
transmision por la via fecal-oral. Las heces se convierten asi en un medio de transporte eficaz
para infectar a otros huéspedes, mientras que los fomites, como el agua y los alimentos, junto
con la participacion de vectores particularmente los insectos, refuerzan su potencial de
diseminacion (Spickler, 2013).

El periodo de transmisibilidad dura todo el tiempo que perdure la evolucion de la enfermedad
gue generalmente es de algunos dias a varias semanas, esto dependera de las serovariedades
implicadas 1% de los adultos infectados y alrededor 5% de los nifios menores de 5 afios de
edad pueden excretar por mas de un afio el microorganismo a diferencia de la proporcion de
neonatos es relativamente alta, algunos autores informan hasta un 50% de los neonatos
pueden excretar Salmonella hasta por 6 meses (Uribe y Suarez, 2006).

Berends et al. (1998) reportaron en un estudio realizado en Holanda que, en canales de cerdos
positivos a Salmonella, aproximadamente el 29% de las contaminaciones se debian a
procesos de contaminacion cruzada.

La infeccion por Salmonella en cerdos puede causar signologia propia de la enfermedad, sin
embargo, gran cantidad de animales especialmente adultos en finalizacién permanecen
asintomaticos; principalmente éstos ayudan a la propagacion de la enfermedad, incluso puede
ocurrir una contaminacion de la canal, las lineas de sacrificio, también esta relacionado con
la presencia de Salmonella en el ambiente (Bonardi, 2013).

La carne por su propia naturaleza y origen es susceptible a la colonizacion de
microorganismos como puede ser Salmonella, su contaminacion puede deberse a deficientes
condiciones sanitarias derivadas de falta de instalaciones, equipos en malas condiciones de
trabajo etc. (Signorini et al., 2006).

Ademas de la contaminacion cruzada con otras canales contaminadas durante el sacrificio
existen otras fuentes de contaminacion en donde el patdgeno puede llegar a la canal como el
medio ambiente u otros animales infectados (Mkangara, 2023).

Uno de los factores que favorecen la presencia y la patogenicidad de Salmonella es la
capacidad de formar biopeliculas, éstas se definen como una agregacién de microorganismos
rodeadas por una matriz que estd compuesta por una mezcla de sustancias extracelulares
poliméricas en algunos antigenos como S. Enterica y S. Typhhimurium el cual contribuye a
la formacidn de biopeliculas incluyendo fimbrias, celulosa, polisacaridos capsulares (Barreto
et al., 2016).
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Un estudio realizado por Kivali et al. (2024a) revelo que las mismas serovariedades de
Salmonella persistian a lo largo de la cadena, desde la canal hasta el punto de venta minorista,
lo que evidencia la presencia de contaminacién cruzada en todo el proceso.

La higiene de los manipuladores constituye un punto critico en el proceso de obtencion de la
carne, ya que las personas pueden actuar como reservorios de agentes patdgenos,
contaminando el producto final y comprometiendo tanto su calidad microbiologica como sus
caracteristicas organolépticas (Ibafiez y Candela, 2023).

2.4.4. Patogenia

El principal método de ingreso al sistema es por medio de agua o alimento contaminado,
Salmonella inicia su ciclo de infeccion invadiendo las placas de Peyer, (Coburn et al. 2007).
Las especies patogenas del género poseen diversos factores que les permiten atravesar las
barreras del hospedador y establecer la infeccion, Salmonella cuenta con un sistema de
secrecion de proteinas codificado en una isla de patogenicidad, el cual le permite formar el
denominado complejo “aguja”, un mecanismo especializado de invasion celular (Lou et al.,
2019).

Posteriormente, el patdgeno utiliza proteinas efectoras para penetrar la mucosa intestinal,
teniendo preferencia por las células M epiteliales especializadas de las placas de Peyer o los
nodulos linfaticos mesentéricos, segun lo reportado por Jones et al. (1994). Tras este proceso
inicial, la bacteria se adhiere a las células del epitelio intestinal mediante sus fimbrias,
induciendo un mecanismo de macropinocitosis que facilita su incorporacion al citoplasma
celular.

Una vez internalizadas, las bacterias alcanzaron la ldmina propia, donde fueron fagocitadas
por macréfagos. Sin embargo, Salmonella posee una capacidad excepcional para sobrevivir
y multiplicarse en el interior de estas células fagociticas, lo que le permitié dispersarse hacia
el tejido linfatico asociado al intestino y los nddulos linfoides mesentéricos. La posterior
apoptosis de los macréfagos infectados liber6 nuevas bacterias, las cuales reingresaron a los
enterocitos a través de la membrana basolateral, acompafiadas por la accion de mediadores
inflamatorios. Este proceso genero alteraciones en la secrecién de iones cloruro, asi como
dafos significativos en la mucosa del epitelio intestinal (Finlay y Falkow. 1997).

Cuando la respuesta inmune del hospedador resultd insuficiente, Salmonella logro
diseminarse a través del torrente sanguineo y alcanzo diversos 6rganos, incluyendo corazon,
pulmones, higado, bazo y rifiones, tal como sefialaron Prieto et al. (2017).

En relacién con los factores genéticos de virulencia, las islas de patogenicidad constituyen
elementos esenciales en la evolucién de la bacteria. Estas regiones cromosdmicas estan
directamente asociadas con mecanismos clave de virulencia. Entre ellas, las més estudiadas
son SPI-1y SPI-2, relacionadas con la invasion de las células epiteliales y la supervivencia
de la bacteria en el interior de los macro6fagos. Ambas islas codifican sistemas de secrecion
tipo Il (SSTT), los cuales secretan proteinas efectoras que permiten al patégeno invadir
células, evadir la respuesta inmune y establecer infeccion sistémica, de acuerdo con Barreto
et al. (2016).
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2.4.5. Signos Clinicos

En los humanos la infeccion puede ser asintomatica 0 permanecer por varios afios y en su
defecto causar gastroenteritis o enterocolitis, es la forma mas comun aunque también llegan
a tener otras presentaciones como diarrea, cefalea, dolor abdominal, nduseas, vémito, fiebre,
deshidratacion y temperaturas de los 38° C a 39° C afectando a todos los grupos, aunque
tenemos grupos mas vulnerables mayores de 60 afios y menores de 5 afios 0 personas que
por alguna razon se encuentren inmunodeprimidos (Uribe y Suarez, 2006).

El Centro para el Control y la Prevencion de Enfermedades (CDC) indica que los principales
signos clinicos de infeccion por Salmonella en humanos incluyen diarrea, diarrea
sanguinolenta, nduseas, vomitos, dolor de cabeza y deshidratacion (CDC, 2023).

En el caso de la infeccion invasiva por Salmonella no tifoidea (iNTS), esta no suele estar
asociada con diarrea. Sin embargo, las caracteristicas clinicas reportadas son similares a las
de la fiebre tifoidea, destacando sintomas como fiebre y dificultad respiratoria (Mkangara,
2023)

En porcinos, la enfermedad puede presentarse de forma subclinica (asintomatica),
observandose animales sin signos clinicos evidentes pero que eliminan la bacteria a través de
sus heces, actuando como portadores. En otros casos, pueden manifestarse signos clinicos
que incluyen la forma enterocolitica o la septicémica, cuya presentacion depende tanto de la
serovariedad infectante como del estado inmunologico del huésped (Ambrogi et al., 2020)

Aunque la enfermedad natural se manifiesta principalmente como enterocolitis donde los
principales signos son diarrea acuosa sanguinolenta o negruzca, deshidratacion debilidad y
anorexia y en su presentacion septicémica podremos encontrar entre otra meningitis,
neumonia, encefalitis linfadenitis caseosa y estenosis rectal. (Reed et al., 1986)

2.4.6. Lesiones

En la poblacion porcina a la necropsia podemos encontrar diferentes lesiones como pueden
ser:

= Mucosa del estdmago congestionada y en proceso de necrosis
= Esplenomegalia con focos necroticos

= Hepatomegalia con focos necréticos

= Pulmones firmes

= Pulmones edematosos

= Pulmones congestionados

= Pulmones hemorragicos

= Tiflitis necrotica ulcerativa con contenido amarillento grisaceo
= Enteritis necrética

= Linfadenitis regional

Cabe destacar la importancia de conocer las lesiones macroscopicas que podriamos llegar a
observar con la finalidad de detectar estas lesiones en la inspeccion de rastro siendo las mas
relevantes la Enteritis necrética y linfoadenomegalia. (Prieto et al., 2017)
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Figura 7. Lesiones macroscépicas causadas por Salmonella spp. (A) porcion de
ilion con edema, necrosis ,congestion, hemorragia difusa (B), ciego colon
proximal donde presenta enterocolitis fibronecrosis, edema (Prieto et al., 2017).

2.4.7. Diagnostico de Salmonella spp.

Entre los bacilos Gram negativos mas comunes responsables de gastroenteritis alimentarias
se encuentran las bacterias del género Salmonella. El tracto gastrointestinal de personas y
animales constituye su principal reservorio, y su diseminacion ocurre a través de las heces.
Cuando estos microorganismos estan presentes en animales de abasto, un procesamiento
inadecuado puede derivar en una inevitable propagacion del agente (CDC, 2023).

El faenado en rastros 0 mataderos representa un punto critico en la produccion de alimentos
inocuos, ya que el riesgo de contaminacion cruzada y diseminacion de patogenos es elevado,
especialmente en los establecimientos dedicados al sacrificio de porcinos (Moreira et al.,
2019).

Para el diagnostico y control de Salmonella en alimentos, los métodos de deteccion
constituyen una herramienta fundamental. En México, la Norma Oficial Mexicana NOM-
114-SSA1-1994 establece un procedimiento estandarizado para la determinacion de este
patdgeno. El esquema metodoldgico propuesto contempla cinco pasos esenciales:

I.  Preenriquecimiento: En donde es enriquecida la muestra, este cultivo no es selectivo,
se considera un medio nutritivo, este medio permitira restaurar las células de
Salmonella dafiadas en una condicion fisioldgica favorable.

Il.  Enriguecimiento selectivo: En este proceso se pretende incrementar las poblaciones
de Salmonella e inhibir otros organismos presentes en la muestra.

I1l.  Seleccién en medios solidos: En estos medios selectivos que restringen el crecimiento
de otros generos diferentes a Salmonella y permite el reconocimiento visual de
colonias sospechosas.

IV. Identificacion bioquimica: Este paso permite la identificacion genérica de los cultivos
Salmonella y eliminacion de cultivos sospechosos falsos.

V.  Serotipificacion: Es unatécnica serologica que permite la identificacion especifica de
un cultivo.

(NOM-114-SSA1-1994).
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De acuerdo con la Organizacién Mundial de Sanidad Animal (WOAH/OIE, 2022), existen
diversos métodos de diagndstico para la deteccion de Salmonella, cada uno con propdsitos
especificos. La eleccion de la técnica depende del objetivo del programa de pruebas, asi como
del tipo de muestra y el plan de muestreo establecido.

La OIE sefiala que es recomendable aplicar mas de un método de deteccion en una misma
muestra clinica para aumentar la confiabilidad de los resultados (Tabla 2).

Tabla 2. Técnicas de diagndstico de Salmonella y sus propositos.

Técnica / Propdsito Deteccion  Identificacion ~ Deteccion Vigilancia /
del agente del agente de Programas
(@) anticuerpos de control
Aislamiento +++ +++ - +++
bacteriol6gico
PCR (Reaccion en cadena +++ ++ - +++

de la polimerasa)

ELISA + - +++ ++
(Enzimoinmunoandlisis
de adsorcidn)

SAT (Prueba de - - ++ +
aglutinacion sérica)

Clave:

Método recomendado para este propdsito = +++

Método recomendado, pero con limitaciones = ++

Método adecuado en pocas situaciones = +

Método no adecuado para este proposito = —

(a) Se recomienda aplicar varios métodos de deteccion del agente en una misma
muestra clinica.

2.4.8. Identificacién molecular Salmonella

La deteccion de Salmonella puede realizarse mediante diferentes métodos, entre los cuales
destaca la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR). Esta técnica posee la ventaja de
aplicarse a muestras complejas y, al mismo tiempo, ofrecer una alta sensibilidad y
especificidad (Yanestria et al., 2019).

Dentro de los marcadores moleculares, el gen invA ha demostrado ser un blanco confiable
para la PCR, ya que contiene secuencias unicas de ADN presentes en todas las variedades
patdgenas del género Salmonella. Este gen se asocia directamente con el proceso de invasion
al epitelio intestinal, al formar parte de las islas de patogenicidad, que codifican para los
sistemas de secrecién tipo 111 (Luigi et al., 2015; Chacén, 2010).
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2.4.9. ldentificacion serologica

La identificacion seroldgica de Salmonella se basa en el esquema de clasificacion
desarrollado por Kauffmann-White-Le Minor, el cual emplea la deteccion de antigenos
somaticos (O) y flagelares (H) para la determinacion de serovariedades. Este método ha
permitido la caracterizacion de més de 2,600 serotipos descritos a nivel mundial, siendo una
herramienta fundamental en los programas de vigilancia epidemioldgica y trazabilidad
alimentaria (Grimont y Weill, 2007).

Las técnicas seroldgicas mas utilizadas incluyen la aglutinacion en portaobjetos y la
aglutinacion en tubo, mediante antisueros especificos frente a los antigenos O y H. Estos
métodos son considerados una extension de la identificacion bioquimica, permitiendo
confirmar si un aislamiento pertenece al género Salmonella y, posteriormente, establecer su
serovariedad (Popoff et al., 2004).

En el contexto de salud publica, la serotipificacion adquiere relevancia ya que ciertos
serotipos, como Salmonella enterica serovar Typhimurium y S. Enteritidis, se encuentran
estrechamente asociados con brotes transmitidos por alimentos. La identificacidn serolégica,
por tanto, facilita la deteccién de cepas epidémicas y contribuye a la implementacion de
medidas de control y prevencion (WHO, 2010).

Aunque la serotipificacion convencional sigue siendo el estandar de referencia, en los tltimos
afios se ha reconocido que presenta limitaciones, como la dependencia de antisueros de alta
calidad y personal capacitado, asi como el elevado nimero de serotipos a identificar. Por ello,
se recomienda complementar esta metodologia con herramientas moleculares, logrando
mayor rapidez y precisién en la identificacion (EFSA, 2018).

2.4.10. ldentificacién mediante MALDI-TOF

A nivel mundial se considera el aislado microbiolégico como el estandar de oro para la
identificaciéon de Salmonella seguido de pruebas de confirmacion seroldgica sin en cambio
existen otros métodos como es el MALDI-TOF que ofrece ventajas por ejemplo la velocidad
y simplicidad de preparacion de la muestra, medicién y automatizacion e identificacion
robusta del género (Kang et al., 2017).

MALDI-TOF o la espectrometria de masas de tiempo de vuelo por ionizacién y desorcion
laser asistida por matriz se ha utilizado como método que permite de forma precisa la
caracterizacion e identificacion microbiana, permitiendo generar huellas dactilares
espectrales de masas caracteristicas, podemos traducirlas como firmas Unicas de cada
microorganismo (Croxatto et al., 2012). Se ha demostrado que MALDI-TOF es una
herramienta confiable econdmicay rapida en la deteccion de microorganismos especialmente
E. coli y Salmonella utilizado como herramienta alternativa (Shell et al., 2017).
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La técnica se compone de 3 fases una fuente de iones para ionizar y transferir iones de
moléculas de muestra a una fase gaseosa posterior un analizador de masas que separa los
iones segun su relacion masa-carga y en ultimo el dispositivo para detectar y monitorear
iones separados (Figura 8) (Croxatto et al., 2012).
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Figura 8. Descripcion de la técnica de MALDI-TOF.

Se ha demostrado que MALDI-TOF es un método de gran precision y rapidez convirtiéndose
en una herramienta util para la determinacion de riesgos microbioldgicos en alimentos de
distinto origen (Singhal et al., 2015).

2.4.11. Epidemiologia

La expansion del comercio internacional de alimentos, derivada de las crecientes
exportaciones e importaciones entre paises geograficamente distantes, incrementa el riesgo
de diseminacion de agentes infecciosos, facilitando su propagacion a nivel global (Garcia,
2012).

El genero Salmonella posee la capacidad de infectar a una amplia variedad de animales,
habiéndose identificado en mamiferos, aves, reptiles y anfibios. EIl rango de hospederos
depende de la serovariedad involucrada (Spickler, 2013). Aunque la infeccidén puede ser
causada por cualquiera de los casi 2,500 serotipos descritos, en México destacan
principalmente Salmonella Enteritidis y S. Typhimurium como los méas frecuentes
(Gutiérrez-Cogco et al., 2000).
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De acuerdo con analisis de tendencias internacionales, los serotipos S. Typhimurium y S.
Derby se han reportado con mayor frecuencia en Asiay América del Norte. A pesar de que
se observd previamente una disminucion en los casos de salmonelosis, en 2014 se registrd
un aumento del 15.3% en la tasa de notificacion, alcanzando 2.3 casos por cada 100,000
habitantes en comparacion con el afio anterior (EFSA, 2018).

En México, para el afio 2022 se establecié la vigilancia de cuatro agentes prioritarios
mediante la atencion centinela de la Enfermedad Diarreica Aguda (EDA), entre los cuales se
incluye Salmonella. A nivel mundial, se estima que ocurren aproximadamente 16 millones
de casos de fiebre tifoidea, con cerca de 6 millones de defunciones, asi como 1,300 millones
de casos de gastroenteritis asociados a este patdgeno. De manera particular, en México se
notificaron 215,155 casos de salmonelosis en 1998, siendo los estados de Tabasco, Coahuila,
Chiapas y Quintana Roo los mas afectados (DGE, 2022).
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Figura 9. Canal endémico para la deteccion de Salmonella en tejidos carnicos, productos y
subproductos acuicolas.

El Sistema Nacional de Vigilancia Epidemioldgica (SINAVE) reporté que, entre 1984 y
2017, se observo un incremento considerable en los casos de fiebre tifoidea, pasando de 7,629
a 45,280 casos, mientras que las otras salmonelosis aumentaron de 31,943 a 104,471 casos
(Figura 9) (DGE, 2022).

De acuerdo con el Boletin Epidemiolégico, en la semana 52 del afio 2022 se registraron en
México 14,149 casos de fiebre tifoidea, de los cuales 10 casos confirmados corresponden al
Estado de Hidalgo. Para la misma fecha, en el caso de paratifoidea se notificaron 6,327 casos
a nivel nacional y 4 en Hidalgo. Asimismo, se documentaron 45,183 casos de otras
salmonelosis en todo el pais, con 82 casos en Hidalgo, donde Unicamente se logro identificar
el género Salmonella (SSA, 2022).

En el afio 2020 el namero total de infecciones por Salmonella en personas alcanzo 64788
casos de los que el 25.4% (16466) fue identificado como fiebre tifoidea, 8.4% (5468) a
paratifoidea, se debe destacar el 66.2% no fue identificado el serovares responsable, aunque
pueden tener un posible origen zoonético (Figura 10) (SENASICA, 2022).
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Figura 10. Distribucion estatal de casos de infeccion por Salmonella spp. en
personas

En una revision historica (1968-2018), se identifico en México una amplia diversidad de
serotipos de Salmonella aislados de ambientes, alimentos, animales y humanos, lo cual
resalta la necesidad de fortalecer los sistemas de vigilancia epidemioldgica en el estudio de
este patogeno (Contreras-Soto et al., 2019). Entre ellos, destaca S. Choleraesuis, agente
causal de enfermedad severa en cerdos, que también puede infectar al ser humano y generar
cuadros sistémicos (SENASICA, 2022).

A nivel internacional, en la Union Europea se estimaron en 2017 alrededor de 91,859 casos
de infeccion humana por Salmonella, lo que represent6 el 33% de los brotes de ETA’s. En
un estudio realizado en China entre 2011 y 2016, con 807 muestras de carne minorista, se
encontrd un 19.7% de positividad a Salmonella, posicionando a la carne de cerdo como la
principal fuente de contaminacion (Mkangara, 2023).

En Latinoamérica, Asia y Africa, la incidencia anual de salmonelosis oscila entre 200 y 500
casos por cada 100,000 habitantes. En Perd, entre 2010 y 2012, la vigilancia epidemioldgica
registr6 un promedio de 35 brotes de ETA’s anuales, de los cuales el 47% estuvieron
asociados a salmonelosis aguda, afectando aproximadamente a 2,800 personas (Quino et al.,
2020).

En términos historicos, desde 1986 se reportd un aumento significativo en los aislamientos
de Salmonella Enteritidis; solo en los primeros seis meses de ese afio se documentaron 150
brotes que afectaron a mas de 6,000 personas. En paises como Chile, la salmonelosis humana
se encuentra catalogada como una enfermedad de notificacidén obligatoria (Barreto et al.,
2016).

En el resumen del informe sobre tendencias y fuentes de zoonosis agentes zoonoticos y brotes
transmitidos por alimentos en 2017 de la Union Europea se hace mencion sobre las
principales serovariedades que se tienen presentes en paises miembro resaltando S. Derby y
S. Newport en quinto y sexto lugar (EFSA, 2022).

La prevalencia de diversas serovariedades a lo largo de toda la cadena de transmision se ha
visto exhibida en diversos estudios desde los materiales utilizados hasta el personal que
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labora en estos estudios se ha identificado con mayor presencia la serovariedad S.
Typhimurium y S. Newport (Kivali et al., 2024b).

En Francia los serotipos de S. entérica serovar Typhimurium y Derby son los méas aislados
en cerdos ademas S. Derby se posiciona por lo regular en el tercer y cuarto lugar en
prevalencia en aislados obtenidos a partir de humanos. Asimismo, diversos estudios han
demostrado la relacion genética entre los aislamientos procedentes de cerdos y los de
humanos, lo que evidencia la trazabilidad de la enfermedad a través de los alimentos
(Kerouanton et al., 2013).

2.5. Resistencia antibidtica

La resistencia bacteriana se entiende como el conjunto de mecanismos mediante los cuales
los patdgenos disminuyen o neutralizan la accion de los agentes antimicrobianos (Fernando
et al., 2003). La llamada RAM también constituye uno de los principales métodos de
supervivencia bacteria; esta puede ser intrinseca 0 adquirida por medio de extensos
mecanismos genéticos, ademas su antigiiedad data de hace millones de afios (Giono-Cerezo
2020). El uso excesivo de antibidticos en diferentes sectores exponencial el desarrollo de
resistencia y su diseminacion. Volviéndose una de las principales preocupaciones (Samreen
etal., 2021).

En los dltimos afios multiples estudios han reportado la presencia de resistencia
antimicrobiana en Salmonella en alimentos de origen animal, esta resistencia ha sido
atribuida al uso indiscriminado de antibioticos en medicina humana y medicina animal,
ademas la industria pecuaria ademas de ser utilizados de forma terapéutica también ha sido
utilizada como protectores de crecimiento en dosis subterapéuticas por prolongados periodos
(Quesada et al., 2016).

En Espafia se obtuvieron 1318 provenientes de cerdos destinados al consumo humano de los
cuales se identificaron 63 serotipos diferentes y de terminaron sus RAM, demostrando una
resistencia a tetraciclinas que vario del 66.7% al 95.8 ademas de presentar resistencia a
diferentes antibidticos como sulfametoxazol, estreptomicina, ampicilina, resistencia a
cloranfenicol mostrando un aumento de la resistencia de 2013 a 2017 (Teng et al., 2022).

Salmonella cuenta con una gran variedad de cepas algunas de estas han demostrado ser
relevantes en salud publica como ha sido el caso de DT104 que cuenta con multirresistencia
antimicrobiana por ejemplo a Ampicilina, Cloranfenicol, Estreptomicina, Sulfisoxazol y
tetraciclinas (Yokoyama et al., 2007).

Tras la introduccion de los antibidticos en la practica médica, la resistencia comenzo a
detectarse rapidamente; incluso Alexander Fleming, descubridor de la penicilina, advirtié en
su momento acerca de los riesgos que implicaba el uso inadecuado de estos farmacos. No
obstante, a pesar de las advertencias, el empleo de antimicrobianos, tanto de uso comuin como
restringido, se ha convertido en una practica cotidiana en la clinica veterinaria y humana
(Peruana et al., 2019).
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Las bacterias poseen genes de virulencia y resistencia, los cuales pueden transmitirse de
manera horizontal entre diferentes especies bacterianas. Este fendmeno facilita la
diseminacion de determinantes genéticos y contribuye a la evolucién de patdgenos
emergentes con mayor capacidad de causar infecciones dificiles de tratar (Valencia et al.,
2010).

A nivel mundial, se estima que cada afio ocurren mas de 700 mil muertes relacionadas con
infecciones causadas por bacterias resistentes a antimicrobianos, y se proyecta que en los
proximos 25 afios esta cifra podria superar los 10 millones de muertes anuales. Las pérdidas
econdmicas asociadas podrian exceder los 100 billones de ddlares para 2050, lo que convierte
a la resistencia antimicrobiana en una amenaza comparable con las principales crisis de salud
global. Bajo este panorama, el temor es que infecciones consideradas “comunes” puedan
volverse potencialmente letales (OPS/OMS, 2021).

La Organizacion Mundial de la Salud (OMS) define la resistencia antimicrobiana (RAM)
como un fendémeno natural de cambios genéticos en microorganismos, incluyendo bacterias,
virus, parasitos y hongos; que les permite volverse resistentes a la accion de los farmacos.
Aunque este proceso ocurre de forma natural, la RAM se ve acelerada por el uso
indiscriminado e inadecuado de antimicrobianos en la salud humana y animal. Actualmente,
esta problemética amenaza con revertir un siglo de avances médicos y constituye un
obstaculo para el cumplimiento de los Objetivos de Desarrollo Sostenible (OPS/OMS, 2021).

En este contexto, maltiples estudios han documentado una creciente proporcion de cepas de
Salmonella con resistencia a maltiples antibioticos en diversos paises, 1o que agrava los
riesgos asociados a la inocuidad alimentaria y la salud publica. La RAM fue reconocida por
primera vez en 1960 en el Reino Unido en Salmonella typhimurium en especifico la cepa DT
29 en los posteriores 5 afios demostro resistencia a Ampicilina, estreptomicina, sulfonamidas,
tetraciclinas y furazolidona, lo que ocasiono diversas infecciones en el ganado vacunoy seres
humanos de igual modo en los afios posteriores alrededor de las 3% de las cepas aisladas de
humanos eran multirresistentes (Threlfall, 2002)

De acuerdo con una revision sistematica realizada por Quesada et al. (2016), que incluyé
estudios epidemioldgicos llevados a cabo en América Latina entre 2003 y 2014, se
documentd la resistencia de Salmonella frente a distintos antimicrobianos, asi como su
relacion con diversos alimentos analizados.

Los casos reportados de resistencia a antimicrobianos hoy en dia estan muy extendidos en
paises desarrollados y en vias de desarrollo. En los paises desarrollados se cree que la mayor
parte de cepas multirresistentes son de origen zoonotico y adquieren su resistencia en el
huesped animal y posteriormente infectan al humano a través de la cadena de alimentos
(Threlfall, 2002).

La resistencia antimicrobiana es una de las mayores amenazas a la salud publica a nivel
mundial, principalmente se debe a la gran cantidad de antibidticos prescritos
indiscriminadamente en medicina humana y animal, dando lugar a la resistencia bacteriana
gue a manera muy simple podemos definirla como la capacidad de una bacteria de sobrevivir
en concentraciones de antibioticos que inhiben o matan a otras de la misma especie (Al0s,
2015).
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Desde un punto de vista clinico se considera que una bacteria es sensible a un antimicrobiano
cuando la concentracion en el sitio de infeccion es al menos 4 veces superior a la CMI
(Concentracion minima inhibitoria) y una concentracion por debajo de ésta calificaria a la
bacteria como resistente, estos valores son relativos y dependen de la dosis, via de
administracion localizacion etc. (Fernando et al., 2003).

Con el fin de frenar el avance de la RAM, una de las medidas adoptadas ha sido la restriccion
en el uso de antibidticos de nueva generacion, reservandose Unicamente como ultima linea
terapéutica. En algunos casos, incluso se han retirado del mercado para garantizar su empleo
exclusivo como barrera de defensa final (Peruana et al., 2019).

Salmonella se considera una bacteria que por lo regular se transmite a los humanos, teniendo
como origen la poblacion animal (WHO, 2011). En las tltimas décadas, la resistencia y en
especial la multirresistencia a antibioticos (cuatro o mas) de Salmonella se ha incrementado
exponencialmente en los aislamientos de pacientes infectados en Europa Occidental y Norte
América. Se ha percibido esencialmente en la resistencia a ampicilina, cloranfenicol,
estreptomicina, sulfonamidas, tetraciclinas desde los afios 90s (Threlfall, 2000).

2.5.1. Clasificacion de la resistencia

Existen multiples opiniones sobre como clasificar organismos resistentes a la accién de
farmacos, pero la opinién mas valida es de un grupo de expertos pertenecientes al ECDC
(Centro Europeo para la Prevencion y el Control de Enfermedades) y el CDC (Centro de
Control de Enfermedades) donde por consenso acordaron clasificarlos de la siguiente forma:

e Resistente (R): Presenta resistencia al menos a una familia de antibidticos

e Multirresistencia (MDR): Resistente al menos a un antibiotico de 3 o mas familias

e Resistente extendida (XDR): Ausencia de sensibilidad al menos a un antibiotico de
todas las familias excepto uno o dos Panresistencia (PDR) : ausencia de sensibilidad
atodos los antibidticos de todas las familias habitualmente utilizadas en el tratamiento
de la bacteria .

e (Jiménezetal., 2019)

Existen reportes de Salmonella no tifoidea, multirresistente que comparte serovares entre
humanos, ganados y el ambiente evidenciando contaminacion ambiental y una
prevalencia del patogeno (Kivali et al., 2024a).

Tabla 3. Resultados de la resistencia antimicrobiana de los aislamientos de Salmonella de
acuerdo al tipo de antibidtico y pais de realizacién del estudio donde fueron reportados y
donde no lo fueron (Tomado y modificado de Quesada et al., 2016).

Antibidtico Brasil Meéxico Colombia  Argentina  Venezuela

Aminoglucosidos
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Gentamicina 2/11 4/5 2/2
Estreptomicina 5/11 717 2/2 1/1
Kanamicina 2/4 4/4 1/1
Quinolonas
6/7 212 1/1 1/1
3/4 1/3 0/1 1/1
FloRquinolonas
- 1/1 - -
Penicilinas
718 1/1 0/1
Tetraciclinas
717 212 1/1 1/1
Fenicoles
6/7 212 1/1 1/1
Trimetoprim-Sulfametoxazol
Trimetoprim- 5/8 5/6 2/3 1/1 1/1
Sulfametoxazol
Sulfonamidas
Sulfonamidas 718
Nitrofuranos
Nitrofurantoina 4/6 1/1 1/1
Cefalosporinas
Cefalotina (12 2/4 2/3 1/2 0/1
gen)
Ceftriaxona (3? 0/3 2/3 1/1 0/1
gen)
Cefamina
Cefotaxima (3? 2/4 1/1 1/1 0/1

gen)
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Tabla 4 Resultados de la resistencia antimicrobiana de los aislamientos de Salmonella de
acuerdo al tipo de antibidtico y alimento analizado (Tomado y modificado de Quesada et

al., 2016).

Antibiotico Carnede Carne Carnede Salchicha Salami Huev
pollo de res cerdo de cerdo 0s
Gentamicina 17 1/2 1/5
Estreptomicina 5/4 4/4 212
Kanamicina 2/3 1/1
Acido nalidixico 5/6 4/4 2/3 1/1 1/1
Ciprofloxacina 1/1 1/1 1/3 1/1
Enrofloxacina 5/4
Ampicilina 2/6 3/3 3/3 1/1
Tetraciclina 7/8 4/4 3/4 1/1 1/1
Cloranfenicol 2/6 1/3 3/3 1/1 1/1
Trimetoprim- 4/5 3/3 1/2 1/1 1/1

Sulfametoxazol
Sulfonamida 2/3 212 1/1 1/1
Nitrofurantoina 1/1 1/1
Cefalotina (12 gen) Yo 1/2 1/2
Ceftriaxona (32 Yo
gen)
Cefotaxima (32 1/3
gen)

Cefoxitina Yo 1/1
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5.2. Mecanismo de resistencia antibiotica de Salmonella spp.

La resistencia antimicrobiana en bacterias se presenta a través de una amplia variedad de
mecanismos que les permiten sobrevivir a la accion de los antibidticos. Estos mecanismos
incluyen la modificacion de los sitios blanco, la inactivacion enzimatica de los
antimicrobianos y la reduccién de la permeabilidad celular o expulsion activa de los
antibidticos. La resistencia antimicrobiana puede ser de origen natural (intrinseca) o
adquirida. La resistencia intrinseca corresponde a una caracteristica propia de determinadas
especies bacterianas que les confiere resistencia a ciertas familias de antibioticos,
permitiéndoles sobrevivir en presencia de estos agentes. Por otra parte, la resistencia
adquirida puede transmitirse de forma vertical, de generacién en generacion, como resultado
de mutaciones estables en el material genético bacteriano, o de forma horizontal mediante la
transferencia de elementos genéticos moviles, como plasmidos, integrones y transposones
(Fernando et al., 2003; Aleksandrowicz, 2023).

Se cree que los principales mecanismos por los cuales Salmonella ha adquirido resistencia es
la transferencia de plasmidos, estos facilmente son transmitidos entre especies y se diseminan
por la continua presion antibidtica en su medio (Garcia, 2012).

La resistencia bacteriana hace uso principalmente de 4 mecanismos (Figura 11):

Antibiético

v4

Modificacion
del sitio blanco
del antibidtico...

Porina con sitio
de entrada
mutado

Figura 11. Principales mecanismos de resistencia antimicrobiana en bacterias: bombas de
flujo, modificacion del sitio blanco, enzimas hidroliticas y barreras de entrada (Moreno et al.,

2009).
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e Enzimas Hidroliticas: Las bacterias que cuentan con este mecanismo sintetizan
enzimas que hidrolizan al antimicrobiano, destruyendo su accion impidiendo actle
sobre el microorganismo, las mas importantes consideran las betalactamasas y
cabapenasas.

e Modificacion de sitio de accién: La modificacion de un aminoacido genera un blanco
diferente disminuyendo asi el sitio de unién por el antimicrobiano, por lo general
estas producen mutaciones en las porinas de la pared que impide la entrada de ciertos
antibioticos

e Disminucion de la permeabilidad de la pared celular: Cambios en el diametro y
namero de porinas pueden bloquear el ingreso del antimicrobiano a la bacteria

e Bombas de flujo: Transportan al antimicrobiano hacia el exterior de la célula sin
modificacion, pero sin accion antimicrobiana.

(Moreno et al., 2009; Gastelo y Vargas, 2018)

2.5.3. Transferencia horizontal de la resistencia

La transferencia horizontal de genes de resistencia entre bacterias de diferentes especies y
géneros constituye un proceso ampliamente documentado que favorece la diseminacion de
la resistencia antimicrobiana. Este intercambio genético ocurre principalmente a través de
tres mecanismos: transformacion, transduccion y conjugacion, mediante los cuales los
microorganismos pueden incorporar genes de resistencia asociados a elementos genéticos
moviles. La propagacion de bacterias resistentes derivada de estos procesos se ha consolidado
como uno de los principales problemas de salud publica a nivel internacional (Rozo &
Dussan, 2010).

TRANSFORMACION

Figura 12. Mecanismos de transferencia horizontal de genes de resistencia en bacterias:
transformacion, conjugacion y transduccién (Moreno et al., 2009).
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2.5.3.1. Transduccion

Los mecanismos genéticos mdviles son otra forma de adquirir y diseminar genes de
resistencia bacteriana facilitando su evolucion y adaptacion, estos incluyen plasmidos,
elementos integrativos y conjugativos, transposones, secuencias de insercion y bacteriéfagos.
(Takuda, 2024). En este mecanismo no es necesario un contacto entre organismos para una
transferencia de material genético entre bacterias (Lerminiaux & Cameron, 2019).

2.5.3.2. Transformacién

Se permite la adquisicidn y la incorporacién de ADN desnudo exdgeno presente en el medio
externo este ADN es liberado al medio cuando la bacterias mueren y sus membrana han sido
lisadas en este caso no se limita filogenéticamente por lo que puede darse en varios géneros
ademas permite la creacidn de genes quimeras (Nikaido, 1998). Aunque debe cumplir varias
condiciones para que ocurra este mecanismo debe haber ADN presente, las bacterias
receptoras deben estar en un estado de competencia o estrés ye | ADN traslocado debera estar
estabilizado esto por integracion del genoma receptor o por recirculacién. (Von Wintersdorff
etal., 2016).

2.5.3.3. Conjugacion

Podemos definirla como la transferencia de material genética entre una bacteria donadora y
una bacteria receptora este mecanismo si requiere contacto directo es mediado por plasmidos
estos se consideran elementos genéticos ADN bicatenario de longitud variable méviles de
forma circular con la caracteristica de poderse replicar de forma independiente dentro de su
informacion estos contiene los asi llamados casetes genéticos que codifican resistencia
bacteriana , una sola bacteria puede albergar varios plasmidos un solo plasmido puede
codificar resistencia a varios antibioticos aunado a esto se ha demostrado adquirir
sucesivamente diferentes genes de resistencia por lo que se convierten en un potencial riesgo
la posibilidades de estos plasmidos (Orormi, 2000; Moreno et al., 2009).

Se han establecido conceptos con la finalidad de clasificar el grado de resistencia
antimicrobiana, identificando el nimero de familia de antibidticos a la que presentan
resistencia fenotipica, Multirresistencia (MDR) ausencia de sensibilidad al menos a un
antibidticos de tres familias de antibidticos, Resistencia extendida (XDR) ausencia de
sensibilidad al menos a un antibidticos de todas a las familias excepto una o dos,
Panresistencia (PDR) ausencia de sensibilidad a todos los antibidticos de las familias
utilizadas habitualmente para el tratamiento (Camacho-Silvas et al., 2021).
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2.5.4. Resistencia genotipica a los antimicrobianos

La resistencia genotipica se refiere a la presencia de determinantes genéticos que confieren a
una bacteria la capacidad de sobrevivir a uno o varios antimicrobianos. Estos determinantes
pueden encontrarse en el cromosoma bacteriano, en plasmidos, transposones, integrones o
en otros elementos genéticos moviles (EGM), facilitando su diseminacion tanto vertical (a
celulas hijas) como horizontal (entre bacterias del mismo o distinto género) (Holmes et al.,
2016).

La resistencia genotipica en Salmonella spp. se caracteriza por la presencia de genes
especificos que permiten a la bacteria neutralizar, expulsar o evadir la accion de distintos
antimicrobianos. Gran parte de estos genes se encuentran ubicados en plasmidos, islas de
resistencia, integrones clase 1y 2, y otros elementos genéticos méviles (EGM) que facilitan
su transferencia horizontal entre bacterias zoonoéticas presentes en animales, alimentos y
ambientes productivos (Frye et al., 2013).

Entre los determinantes genéticos mas relevantes destacan los genes de p-lactamasas, de
manera particularmente importante, blaCTX-M, que codifica cefotaximasas de espectro
extendido (ESBL). Estas enzimas confieren resistencia a penicilinas y cefalosporinas de
tercera generacién, lo que limita las opciones terapéuticas en infecciones humanas
(Rodriguez et al., 2023).

Asimismo, Salmonella posee genes asociados a la resistencia a quinolonas vy
fluoroquinolonas, como gnrA, gnrB, gnrS, aac(6’)-1b-cr y mutaciones puntuales en la region
QRDR de gyrAy parC, que modifican las topoisomerasas bacterianas. La presencia de estos
genes se ha relacionado con fallas terapéuticas en el tratamiento con ciprofloxacina y &cido
nalidixico (Khanam et al., 2022).

En cuanto a tetraciclinas, los genes tetA, tetB y tetG son los méas frecuentemente encontrados
en Salmonella aislada de animales de produccion y alimentos. Estos genes codifican bombas
de eflujo que expulsan el antibiotico hacia el exterior celular, disminuyendo su concentracion
intracelular (Yan, 2024).

Otros determinantes relevantes incluyen sull, sul2 (resistencia a sulfonamidas), dfrA
(resistencia a trimetoprim), y catAl (resistencia a cloranfenicol). La coexistencia de multiples
genes en un mismo plasmido, particularmente en plasmidos IncA/C, Incll o IncF, favorece
la aparicion de cepas multirresistentes (MDR), un problema creciente en salud publica y
seguridad alimentaria (Carattoli, 2009).

El uso de metodologias genotipicas como PCR mudltiplex, secuenciacion completa del
genoma (WGS) y analisis de integrones ha permitido identificar patrones de resistencia en
Salmonella provenientes de carne, huevo, productos carnicos procesados Yy cadenas
acuicolas. Estos hallazgos han sido fundamentales para fortalecer programas de vigilancia
basados en el enfoque One Health, ya que muestran cémo los genes de resistencia pueden
diseminarse entre animales, alimentos y humanos (Kim et al., 2020).
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3. Hipdtesis

Existe una prevalencia de 4% de Salmonella spp. resistente a antimicrobianos en aislados
obtenidos a partir de canales y heces de cerdos faenados en rastros municipales en
un estado de la zona centro de México.
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4. Objetivo General

Determinar la prevalencia, caracterizacion seroldgica y perfiles de resistencia antimicrobiana
de Salmonella spp. aislada de canales y heces de cerdos faenados en rastros municipales de
la zona centro de México, mediante métodos microbioldgicos, seroldgicos y moleculares,
con la finalidad de generar informacion que contribuya a la evaluacion del riesgo sanitario y
al fortalecimiento de las estrategias de control de este patdgeno en la cadena porcina.

4.1. Objetivo Especificos

o Determinar la prevalencia de Salmonella spp. en muestras de canales y heces de
cerdos faenados en rastros municipales de la zona centro de México, mediante
métodos microbioldgicos convencionales de aislamiento e identificacion, con el
propdsito de estimar la magnitud de la contaminacion en el proceso de faenado
porcino.

o Evaluar el riesgo de contaminacion por Salmonella spp. en rastros municipales de la
zona centro de México, mediante la aplicacion del cuestionario de Evaluacion de
Riesgos de Rastros y Mataderos Municipales de la COFEPRIS, con la finalidad de
identificar factores que favorecen la contaminacién microbioldgica durante el
sacrificio

« Identificar los serotipos de Salmonella spp. presentes en los aislamientos obtenidos,
mediante el esquema de Kauffmann—White—Le Minor, con el propoésito de conocer la
distribucion de serovares de importancia en salud publica.

o Determinar los perfiles de susceptibilidad antimicrobiana de los aislamientos de
Salmonella spp., mediante pruebas de sensibilidad antimicrobiana conforme a los
lineamientos del Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI), con la finalidad
de establecer los patrones de resistencia presentes en los aislamientos.

o Detectar genes asociados a resistencia antimicrobiana (pse, floR, str, sull, tetG vy
parC) en los aislamientos de Salmonella spp., mediante técnicas moleculares, con el
propdsito de identificar los mecanismos genéticos relacionados con la resistencia
antimicrobiana.
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5. Material y métodos

5.1. Limite de espacio

El estudio se llevé a cabo en un estado ubicado en la zona centro de México (Figura 13),
donde se identificaron rastros municipales dedicados al sacrificio y procesamiento de cerdos
destinados al abasto.

Estados Unidos

Figura 13. Ubicacion geogréfica del estado donde se realizd el estudio, situado en la region
centro de México.

Para la seleccion de las unidades de muestreo se emple6 como criterio principal que los
establecimientos reportaron una matanza anual superior a 1,200 cerdos, dado que este
volumen permite garantizar una actividad operativa continua, asi como procesos
relativamente estandarizados y representativos de la dindmica regional de produccion
porcina. Tras realizar la revision de los registros oficiales y municipales de sacrificio, se
identificaron cuatro rastros que cumplian con el criterio establecido, designados para efectos
del estudio como Rastro A, Rastro B, Rastro D y Rastro E, los cuales fueron incluidos como
unidades de anélisis (Tabla 5).

Tabla 5. Listado de rastros municipales dedicados al faenado de cerdos que reporta una
matanza mensual mayor a mil en la zona centro de México (SENASICA, 2022).

Rastro Numero de animales en linea de
matanza mensual

A 2300
B 2500
D 1700
E 1200
Total 7700
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5.2. Determinacion del tamafio de muestra

El tamafio de la muestra se obtuvo utilizando la formula de tamafio de muestras en
poblaciones finitas (Wayne, 2006) como muestra en la siguiente:

N*Z., p+q
d**(N-1)+Z.p+q

n=

Donde:

» N=Total de la poblacion (7700)

» Za2 = 1.962 (Nivel de confianza de 95%)

* p = proporcion esperada (en este caso 4% = 0.040)
(Cavalheiro et al., 2022)
*g=1-p(enestecasol-0.040 =0.96)
+d2=(0.05) 2

*n=159

El tamafio de muestra (n) que se obtuvo fue de 59. Posteriormente se ponder6 en los rastros
municipales de forma proporcional al total de nimero de animales faenados obteniendo las
muestras como se muestra en Tabla 6.

Tabla 6. Tamafio de muestra por rastro

Rastro No. animales % De animales  Muestra en Muestra en
en linea de Sacrificados heces canales
matanza

A 2300 30% 18 18

B 2500 32% 19 19

D 1700 22% 13 13

E 1200 16% 9 9
Total 7700 100% 59 59
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5.3. Analisis de riesgos en rastros municipales

La metodologia empleada para el analisis de riesgos se baso en el estudio desarrollado por
COFEPRIS en 2006 (Signorini et al., 2006). Dicho estudio utilizé una encuesta aplicada de
manera presencial en cada uno de los rastros, mediante la cual fue posible caracterizar el
nivel de riesgo sanitario de cada planta procesadora e identificar los peligros asociados en
cada etapa del proceso.

En ese trabajo, cada una de las preguntas fue disefiada a partir de un flujograma que
comprendia todas las fases del proceso, desde la recepcion de los animales hasta el embarque
del producto final. Este flujograma permitio identificar las etapas criticas del proceso, las
fuentes potenciales de contaminacién y los puntos especificos donde podrian introducirse o
diseminarse peligros bioldgicos. Asimismo, se evalu6 la probabilidad de que
microorganismos patdgenos pudieran sobrevivir o multiplicarse en cada una de estas etapas.

La encuesta utilizada en dicho estudio se presentaba de la siguiente forma:

Clave de Rastro:

Nombre del entrevistador:

1. Cuél es la ubicacion del rastro:

a) Urbano (3)
b) Suburbano (1)
¢) Rural (1)
2. Queé tipo de acceso existe en el rastro:
a) Camino pavimentado (1)
b) Camino de terraceria (3)
3. Las instalaciones del rastro estan cercadas en la periferia
a) Si(1)
b) No (3)
4.  Cuenta con rampa de desembarco:
a) Si(1)
b) No (3)
5. Cuenta con corral de descanso:
a) Si(1)
b) No (3)
6.  Solo es utilizada para una especie:
a) Si(1)
b) No (4)
7. Cuenta con corrales para animales en observacion
a) Si(1)
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10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

b) No (3)
Se cuentan con areas delimitadas y separadas por barreras fisicas:
a) Si(1)
b) No (3)
Realiza una inspeccion ante mortem:
a) Si(1)
b) No (5)
Quien realiza la inspeccion sanitaria:
a) Médico Veterinario y Personal capacitado (1)
b) Meédico veterinario (2)
c) Personal capacitado (3)
d) No existe inspector sanitario (5)
Existe un bafio de animales antes de ingresar a la sala de matanza:
a) Si(1)
b) No (3)
Realizan Insensibilizacion
a) Si(1)
b) No (3)
Método de sacrificio por corte carétidas:
a) Si(1)
b) No (3)
Se colecta la sangre:
a) Si(1)
b) No (5)
Realiza faenado aéreo de la canal:
a) Si(1)
b) No (5)
Se destina a algun proceso la sangre:
a) Si(1)
b) No (3)
Existe un recambio periddico en el agua de escaldado:
a) Si(1)
b) No (3)
Como se realiza un depilado:
a) Mecanicamente (1)
b) Manualmente (3)
c) Mixto (5)
Existe esterilizacion de cuchillos y material entre canales:
a) Si(1)
b) No (3)
El personal cuenta con capacitacion en el area:
a) Si(1)
b) No (3)
El personal tiene areas de trabajo bien definidas:
a) Si(1)
b) No (3)
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22.

23.

24,

25.

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

El personal cuenta con tareas especificas:

a) Si(1)

b) No (3)

Todo el personal cuenta con toda la vestimenta de trabajo:

a) Si(1)

b) No (3)

En que se depositan las visceras:

a) Carretillas, carretones, carritos para visceras, carritos de acero inoxidable,
carros rifion, carros transportadores, charolas, equipo adecuado, equipos
automaticos, canaleja y recibidor, canastillas, cuarto para visceras y cuarto
frio (1)

b) Botes de plastico, botes y perchas, cajas de plastico, cestas de plastico,
cubetas, depositos de plastico, dispositivos, recipientes plasticos, utensilios
plasticos, contenedores (2)

c) Lavaderos, bancos de concreto, mesas, pilas, piletas, plancha, tambos,
tanques, tarimas, tarjas, tinas, tolvas, anaqueles, bidones, taras, bolsas, botes
y javas (3)

d) Ganchos o perchas (4)

e) Piso, suelo, basura 0 no hay depésitos (5)

Existe separacion de visceras verdes y rojas:

a) Si(1)

b) No (3)

Cuenta con salas separadas para el manejo de visceras verdes y rojas:

a) Si(1)

b) No (3)

Se identifican las visceras de cada canal:

a) Si(1)

b) No (3)

Tienen utensilios especificos para cada area:

a) Si(1)

b) No (3)

Se cuenta con incinerador:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con planta de rendimiento:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuél es el destino de las visceras decomisadas:
a) Seincineran (1)
b) Se deposita en basureros (3)
Se lava la canal después del depilado:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua utilizada es potable:
a) Si(1)
b) No (3)
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34.  El agua procede de:
a) Red publica (1)
b) Pozo (2)
c) Otro (3)
35.  El agua se distribuye por medio de:
a) Red continua (1)
b) Almacenada en las instalaciones (3)
c) Externa a las instalaciones (4)
36.  Las aguas residuales se vierten en:
a) Tanque tratamiento de agua (1)
b) Drenaje publico (4)
c) Canalesy arroyos (5)
37.  Las aguas residuales cuentan con algun tratamiento:
a) Si(1)
b) No (3)
38.  Existe identificacion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
39.  Existe camara de refrigeracion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
40.  Existen cAmara de refrigeracion de visceras:
a) Si(1)
b) No (3)
41.  Cuenta con registros de entrada y salida de los animales:
a) Si(1)
b) No (3)
42.  Realiza una limpieza y desinfeccion de las areas al final de la jornada:
a) Si(1)
b) No (3)

El andlisis realizado fue de tipo semicuantitativo, en el cual cada posible respuesta obtuvo
una puntuacion asignada de acuerdo con el nivel de riesgo identificado. La escala utilizada
fue la siguiente: una puntuacién de 1 cuando el riesgo era insignificante, 2 para riesgo bajo,
3 para riesgo medio, 4 cuando el riesgo era alto y 5 para riesgo muy alto. Esta metodologia
es congruente con los criterios empleados en la adopcién de un Sistema de Analisis de
Peligros e ldentificacion de Puntos Criticos de Control (HACCP, por sus siglas en inglés).

Bajo este esquema, cada uno de los cuestionarios aplicados presentd un puntaje total minimo
posible de 42 y un maximo de 142. Posteriormente, utilizando el programa estadistico R, se
calcularon los cuartiles con el propdésito de clasificar a los rastros segun su nivel de riesgo
sanitario. Con base en esta distribucion, los puntajes obtenidos se agruparon en cuatro
categorias: riesgo bajo, riesgo medio, riesgo alto y riesgo muy alto. Esta clasificacion
permiti6 asignar un nivel de riesgo sanitario especifico a cada establecimiento evaluado.

La interpretacion final de los rangos quedo definida de la siguiente manera:
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e 42 a67: Riesgo sanitario Bajo

e 68 a 92: Riesgo sanitario Medio

e 093 all7:Riesgo sanitario Alto

e 118 a 142: Riesgo sanitario Muy alto

5.4. Toma de muestra

Previo al inicio de la recoleccién de las muestras, el personal ingreso a las instalaciones de
cada rastro siguiendo estrictamente las medidas de bioseguridad establecidas. Durante todo
el procedimiento de muestreo se empleo el equipo de proteccion individual correspondiente,
que incluyé botas, overol, cubrebocas, mandil y cofia. Ademas, se realiz6 desinfeccién de
manos con solucion antimicrobiana, y posteriormente las manos fueron secadas utilizando
toallas desechables de papel para evitar cualquier tipo de contaminacion cruzada. Una vez
concluido este proceso, se colocaron guantes estériles, empleando un par nuevo para cada
canal muestreada con el fin de garantizar la asepsia en cada toma de muestra.

5.5. Recoleccion de la muestra en canal

La muestra se tomd transcurrida media jornada o antes de comenzar la refrigeracion (post
lavado final, previo al enfriado) se tomé por medio de método no destructivo (método de
esponja) se seleccionaron las canales al azar para el muestreo.

a) En el muestreo de la canal utilizamos una gasa y un cuadrante de papel
previamente esterilizado para cada canal.

b) EIl cuadrante de papel tenia las dimensiones de 10 X 10 cm otorgando un total
de 100 cm?

c) Previo a la muestra la zona se hundi6 durante 5 segundos con 10 ml de agua
peptonada.

d) Se muestrearon las siguientes cuatro zonas de la canal comenzando por la
parte superior hasta llegar a la parte inferior de la canal; Pernil (Miembro
posterior en la parte medial o Vastus medial), Vientre (Zona ventral o
Mdusculo recto abdominal), Lomo (Region dorsal toracica o Musculo
transverso espinal), Cabeza (Regidn facial o Muasculo masetero) (Figura 14)
(Vivian et al., 2021).
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2. VIENTRE

3. Lomo

Figura 14. Zona de muestreo de la canal de porcino (Carrascal et al., 2018).

e) Se froto la superficie 10 veces verticalmente (arriba y abajo) y diez veces
Horizontalmente (derecha a izquierda) y finalmente diagonal por
aproximadamente 20 segundos aplicando la mayor presion posible repitiendo
el proceso en cada zona a muestrear.

Figura 15. Patréon de muestreo en cuadrante para superficies (Carrascal et al., 2018).

f) Terminado la toma de muestra cada gasa representd 400 cm 2 de las 4 zonas
muestreadas en la superficie de la canal y fue depositada en un tubo tipo
Falcon con 25 ml de agua peptonada al 1 %, previamente identificados

g) Las muestras colectadas fueron resguardadas en una nevera con geles

refrigerantes a fin de garantizar una temperatura de 4- 8 o C (Reyes-Rodriguez
etal., 2013).

5.6. Recoleccién de la muestra en heces

Posterior a la recoleccidn de la muestra por el método no destructivo en la canal, se procedio
a trasladarse al area de evisceracion para llevar a cabo la toma de la segunda muestra
correspondiente. De la misma canal previamente muestreada, se realizd una incisién en la
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porcion del intestino grueso, especificamente en el colon, de donde se obtuvieron 1 g de
materia fecal (Reyes-Rodriguez et al., 2013).

La muestra recolectada se depositd inmediatamente en un tubo Falcon que contenia 9 mL de
agua peptonada como solucion de preenriquecimiento. Posteriormente, los tubos fueron
resguardados en refrigeracion a 4-8 °C para su conservacion y traslado al laboratorio (Reyes-
Rodriguez et al., 2013).

5.7. Aislamiento Bacterioldgico

El aislamiento bacterioldgico se llevo a cabo siguiendo las recomendaciones establecidas en
la Norma Oficial Mexicana NOM-114-SSA1-1994 para la deteccion de Salmonella spp.

De cada tubo Falcon, se pipeted 1 mL de la muestra preenriquecida; transcurrido el tiempo
de incubacidn, los tubos fueron homogeneizados. A partir del agua peptonada, se realizo la
siembra por estria en agar XLD (xilosa-lactosa-desoxicolato) y en agar Verde Brillante (VVB),
incubando las placas a 37 °C durante 18 a 24 h. EI mismo procedimiento se efectu6 con el
caldo tetrationato.

Las placas se incubaron durante 24 + 2 h a 35 °C y posteriormente se examinaron
cuidadosamente para detectar la presencia de colonias tipicas de Salmonella spp. La
morfologia colonial fue descrita de acuerdo con el medio de cultivo empleado:

Agar XLD: colonias rosadas o rojas, a menudo transldcidas, con o sin centro negro. En
algunos casos, pueden observarse colonias completamente negras debido a la produccion de
sulfuro de hidrégeno.

Agar Verde Brillante (VB): colonias rojas o rosadas, generalmente transparentes y rodeadas
de un halo rojizo en el medio. Las bacterias fermentadoras de lactosa forman colonias
amarillas, lo que permite diferenciarlas de Salmonella spp.

5.8. Identificacion bioquimica

Posteriormente a la seleccion de las colonias que presentaron una morfologia compatible con
Salmonella spp., se procedi6 a su identificacion bioquimica siguiendo lo establecido en la
NOM-210-SSA1-2014 y considerando los métodos clasicos de referencia. Para ello, cada
colonia seleccionada fue inoculada en los medios TSI (Triple Sugar Iron) y LIA (Lysine Iron
Agar). En el medio TSI se evalué la fermentacién de lactosa, la produccion de gas y la
generacion de sulfuro de hidrégeno (H2S). En el medio LIA se verifico la capacidad de la
bacteria para descarboxilar lisina, asi como la produccion de H.S y de gas, lo que permitio
establecer los primeros rasgos diferenciales del microorganismo.

De manera complementaria, las colonias fueron inoculadas en agar Kligler, donde se valord
la fermentacion de glucosa y lactosa, asi como la produccion de H.S y gas, informacion
necesaria para confirmar el patron tipico de los bacilos entéricos del género Salmonella.
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Asimismo, se realizaron las pruebas bioquimicas del sistema IMVIiC, que incluyeron la
determinacion de indol mediante el medio SIM; en el cual también se verificd nuevamente
la produccion de HzS y la movilidad bacteriana, junto con las pruebas de citrato de Simmons,
rojo de metilo y Voges—Proskauer (Muller et al., 2021; Yesigat et al., 2020).

Las colonias también fueron sometidas a la prueba de hidrdlisis de urea utilizando Urea Agar
Base, ademas de las pruebas de fenilalanina, malonato, lisina, arginina y ornitina, mediante
la evaluacién de las descarboxilasas y desaminasas correspondientes. Estas pruebas
permitieron obtener un perfil metabdlico completo que facilitd la confirmacion presuntiva de
Salmonella spp., diferenciandose adecuadamente de otros miembros de la familia
Enterobacteriaceae, conforme a los criterios descritos por MacFaddin (2003) y reportes
contemporaneos de Karim et al. (2020), Muller et al. (2021) y Yesigat et al. (2020).

5.9. Identificacion por MALDI-TOF

La confirmacion de los aislamientos se realizd6 mediante espectrometria de masas por
desorcion/ionizacion laser asistida por matriz acoplada a tiempo de vuelo (MALDI-TOF MS,
por sus siglas en inglés). Para ello, se seleccionaron colonias aisladas y previamente
caracterizadas bioguimicamente, las cuales fueron enviadas a la Facultad de Medicina
Veterinaria y Zootecnia de la Universidad Nacional Autonoma de México (FMVZ-UNAM),
donde se llevé a cabo el analisis instrumental.

Cada aislamiento fue procesado a partir de una colonia fresca, la cual se aplico directamente
sobre la placa metélica (target plate) del equipo MALDI-TOF. Posteriormente, se afiadio una
gota de matriz compuesta por acido a-ciano-4-hidroxicinamico (HCCA) y se dejé secar a
temperatura ambiente. Las placas preparadas se introdujeron en el espectrometro para la
adquisicion de los espectros proteicos (Calderaro y Chezzi, 2024).

Los espectros resultantes pudieron ser comparados con la base de datos de referencia que
ofrece el sistema, validando la identificacion de bacterias entéricas, con lo que podemos
ratificar la identidad de los aislamientos a nivel género y especie, dicha ratificacion se obtuvo
siguen los criterios del fabricante, que consider valores > 2.0 como identificacion de alta
confiablidad y valores de 1.70 y 1.99 como probable identificacion (Calderaro y Chezzi,
2024).

5.10. Identificacién seroldgica

La serotipificacion de los aislamientos se realiz6 mediante serologia en placas de
microaglutinacion, siguiendo el esquema de Kauffmann-White descrito por Brenner et al.
(2000) y conforme a las recomendaciones establecidas en la NOM-114-SSA1-1994. Para la
determinacion de los antigenos somaticos O, se procedié a la obtencion del antigeno
correspondiente y se emplearon sueros polivalentes anti-O para los grupos A, B, C,D, E, F
y G, de acuerdo con lo reportado por De la Garza-Garcia et al. (2020).
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La identificacion del antigeno flagelar H en fase | y fase Il se llevo a cabo utilizando
antisueros especificos de las series 1, 2, 3 'y 4, asi como los complejos EN complex, L
complex e | complex de la marca DIFCO. Adicionalmente, se emplearon sueros
monovalentes para confirmar las reacciones observadas. La interpretacion final de los
perfiles antigénicos se realizé empleando el sistema de antisueros Spicer—Edwards, segun los
lineamientos de Grimont y Weill (2019).

Este procedimiento permiti6 establecer de manera precisa los serotipos de Salmonella spp.
aislados, clasificandolos de acuerdo con el estandar internacionalmente aceptado para la
determinacion antigénica del género.

5.11. Resistencia fenotipica

La evaluacion de la resistencia bacteriana a los antimicrobianos se realizé mediante la técnica
de Kirby-Bauer estandarizada por el National Committee for Clinical Laboratory Standards
((NCCLSa, 2004; NCCLb, 2004). Los patrones de resistencia de las cepas seran probados
contra 12 antibioticos (Tabla 7).

Tabla 7. Antibioticos utilizados en sensidiscos

Antibiotico Acronimo Concentracion
Amikacina AK 9 ug
Ampicilina AM 10 pg
Carbenicilina CB 100 pg
Cefalotina CF 30 pg
Cefotaxima CFX 30 ug
Ciprofloxacino CPF 5 ug
Cloranfenicol CL 30 ug
Gentamicina GE 10 pg
Netilmicina NET 30 ug
Nitrofurantoina NF 300 ug
Norfloxacino NOF 10 ug
Sulfametoxazol/Trimetoprim STX 25 ug

El indculo bacteriano se ajustd a una turbidez equivalente a 0.5 de la escala de McFarland y
se sembro en Agar Mueller Hinton con un hisopo estéril y sobre el in6culo se colocaron los
sensidiscos. Se incubaron por 24 + 2 h a 37° C. La lectura de esta técnica se realizé midiendo
los halos de inhibicién en mm. Se compararon con las tablas de interpretacion de acuerdo al
National Committee for Clinical Laboratory Standards (NCCLSa, 2004; NCCLb, 2004).

5.12. Extraccién de DNA

Los aislados se sembraron en agar de soja tripticasa (TSA) y se incubaron a 30 °C durante
24 h; posteriormente, una colonia se suspendi6 en 200 uL de agua destilada estéril y se incub6

53



a 100 °C durante 10 min y se realizd este procedimiento por triplicado antes de utilizarse
directamente en las reacciones de PCR (Reyes-Rodriguez et al., 2015).

5.13. Deteccidon de genes de resistencia.

Con la finalidad de identificar genes que codifican resistencia bacteriana, se utilizo la técnica
molecular de PCR punto final (Carmosino et al., 2022). Para ello se emplearon iniciadores
especificos dirigidos a distintos genes de resistencia, y las condiciones de corrida se
establecieron conforme a los protocolos previamente estandarizados. Las reacciones
incluyeron las concentraciones apropiadas de buffer, cloruro de magnesio (MgClz), dNTPs,
iniciadores Forward y Reverse, agua libre de nucleasas (H20), Taq polimerasa y ADN.

Tabla 8. Genes de resistencia antibidtica usados en este estudio

Gen  Primers PCR Primer Sequence 5-3 pb
Psel psel GGCAATCACACTCGATGATGCGT 156
GGCTCAATACGGTCTAGACGAGT

Str str AGACGCTCCGCGCTATAGAAGT 203
CGGACCTACCAAGGCAACGCT
FloR floR CTTTGGCTATACTGGCGATG 266
R GATCATTACAAGCGCGACAG
ParC parC  CTTGAGGACATCATGGGAGAG 423
TTCCGTATCGTCAAAGTTCC

Sull sull CGGATCAGACGTCGTGGATGT 351
TCGAAGAACCGCACAATCTCGT

TetG tetg AGCAGCCTCACCATTGCCGAT 391
GGTGTTCCACTGAAAACGGTCCT

5.14. Anélisis estadistico

Los resultados fueron evaluados por medio de la prueba de prueba x? de Pearson y F Fisher
(Wayne, 2006).La asociacion entre la presencia de animales portadores y la contaminacién
de la canal, se realizara mediante una tabla de contingencia de 2x2 a traves de la Razén de
Momios con Intervalos de Confianza al 95%, bajo el siguiente razonamiento.

La relacion entre la presencia de resistencia fenotipica con presencia genotipica de resistencia
antibidtica se realizard por medio de tabla de contingencia de 2x2 a través de la Raz6n de
Momios con intervalo de confianza al 95% como se refiere en la Tabla 9.

Tabla 9. Tabla de contingencia 2x2

RAZON CANAL CONTAMINADA CANAL NO
CONTAMINADA
PORCINO PORTADOR (+)(+) ()
PORCINO NO (-)(+) (-)()
PORTADOR
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6. Resultados

El analisis de riesgo realizado en cuatro rastros municipales dedicados al faenado de cerdos
permitio identificar las principales deficiencias estructurales, operativas y sanitarias que
pueden comprometer la inocuidad y calidad de la carne destinada al consumo humano.
Mediante la aplicacion de un cuestionario de COFEPRIS (Anexo 1), se evaluaron aspectos
relacionados con infraestructura, accesos, corrales, procesos ante y post mortem, manejo de
visceras, disposicion de residuos, sistemas de agua, separacion de areas, capacitacion del
personal y registros operativos. Los puntajes obtenidos permitieron clasificar a cada rastro
en niveles de riesgo sanitario.

Este tipo de evaluaciones es fundamental para identificar puntos criticos y orientar acciones
correctivas en cumplimiento con la NOM-194-SSA1-2004, NOM-008-Z0O0-1994, NOM-
009-Z00-1994 y lineamientos del Codex Alimentarius en materia de faenado higiénico.

El rastro A se ubica en una zona urbana, pero presenta multiples deficiencias relacionadas
con infraestructura, practicas sanitarias y gestién operativa. Aunque cuenta con rampa de
desembarco, corral de descanso y areas delimitadas, carece de cercado perimetral y de un
sistema adecuado de inspeccion ante mortem, ya que ésta no se realiza de manera formal y
no existe personal veterinario responsable.

El sacrificio se realiza mediante insensibilizacion y corte de carotidas, pero no se recolecta
la sangre ni se destina a un proceso especifico. El faenado aéreo no se lleva a cabo, lo que
incrementa el riesgo de contaminacion por contacto con superficies sucias. El depilado se
realiza de manera manual y no se cuenta con esterilizacion entre cuchillos, generando un
riesgo significativo de contaminacion cruzada.

El manejo de visceras es inadecuado; se colocan en superficies o contenedores inapropiados
(categoria 5), no hay separacién fisica entre visceras verdes y rojas, y no existen salas
delimitadas para su manejo. Tampoco se cuenta con incinerador ni planta de rendimiento, y
las visceras decomisadas se desechan en basureros.

El agua utilizada no siempre es potable, y las aguas residuales se descargan en drenaje
publico sin tratamiento. No existen camaras de refrigeracion para canales o visceras, ni
registros de entrada de animales. A pesar de que se realiza limpieza al final de la jornada, la
suma de deficiencias coloca al rastro en riesgo sanitario alto (Tabla 10).

El rastro B también se encuentra en zona urbana, con acceso pavimentado y cercado
perimetral. Cuenta con rampa de desembarco, corrales y areas delimitadas. La inspeccién
ante mortem se realiza, aunque no siempre por un médico veterinario.

El proceso de sacrificio incluye insensibilizacion y corte de carotidas; sin embargo, la sangre
no se recolecta ni se destina a procesos productivos, y no existe faenado aéreo. El depilado
se realiza manualmente, lo cual incrementa el riesgo de contaminacion, aunque se cuenta con
esterilizacion de cuchillos y el personal presenta capacitacion basica.
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Las visceras se depositan principalmente en contenedores de plastico (categoria 2), y existe
separacion entre visceras verdes y rojas, aungue no se cuenta con salas independientes para
su manejo. No existe incinerador ni planta de rendimiento; los decomisos se envian a
basureros municipales.

El agua es potable y proviene de red publica, aunque su distribucion depende del
almacenamiento interno. Las aguas residuales se canalizan al drenaje publico sin tratamiento.
Se cuenta con camaras de refrigeracion para canales y visceras, asi como registros operativos.
La combinacion de fortalezas y debilidades posiciona a este rastro en un riesgo sanitario
medio (Tabla 10).

El rastro D presenta severas deficiencias a pesar de ubicarse en zona urbana. Aungue cuenta
con rampa de desembarco, corrales y areas delimitadas, la inspeccién ante mortem se realiza
de forma irregular y no siempre por personal médico veterinario.

El proceso de sacrificio no incluye colecta de sangre, no se realiza faenado aéreo y el depilado
se lleva a cabo de manera manual. La esterilizacion del equipo no se realiza entre canales. El
personal carece de capacitacion suficiente, no tiene tareas definidas y la vestimenta de trabajo
es incompleta.

Las visceras frecuentemente se depositan en superficies inadecuadas o de dificil sanitizacion
(categoria 3). No existe separacion formal entre visceras verdes y rojas, ni salas especificas
para su manejo. Tampoco se cuenta con incinerador ni planta de rendimiento. Los decomisos
son enviados a basureros municipales.

El agua utilizada no es potable de forma consistente; ademas, las aguas residuales se vierten
a sistemas naturales como canales o arroyos, sin tratamiento. No existen camaras de
refrigeracion ni registros operativos. La acumulacion de fallos criticos en infraestructura,
operacion y bioseguridad coloca al rastro en riesgo sanitario alto (Tabla 10).

El rastro E presenta también condiciones deficientes en varios puntos del proceso. Aunque
cuenta con corrales y areas delimitadas, la inspeccién ante mortem no se realiza de forma
adecuada. El sacrificio si incluye insensibilizacion y corte de carétidas, pero no existe colecta
de sangre ni faenado aéreo.

El depilado es manual, la esterilizacion no estd garantizada y el personal carece de tareas
definidas, capacitacion formal y equipo de proteccién completo. Las visceras suelen
manejarse en contenedores basicos (categoria 2 o 3) y no existen salas independientes para
su tratamiento. No se cuenta con planta de rendimiento ni incinerador.

El agua utilizada no es potable en todo momento y se almacena dentro de las instalaciones.
Las aguas residuales se descargan a cuerpos de agua sin tratamiento. No existen cdmaras de
refrigeracion ni registros de animales. En consecuencia, el rastro E se clasifica también como
riesgo sanitario alto (Tabla 10).
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Tabla 10. Puntaje y nivel de riesgo obtenido de rastros municipales de la zona centro de
México.

Rastro  Puntaje  Nivel de riesgo

RA 100 Alto
RB 77 Medio
RD 109 Alto
RE 97 » Alto

Los cuarenta aislamientos analizados presentaron un perfil bioquimico homogéneo en todas
las pruebas realizadas. En el medio TSI se observé fermentacion de glucosa, ausencia de
fermentacion de lactosa y produccion de sulfuro de hidrogeno (H-S), sin evidencia de
produccion de gas. En la prueba de citrato, todos los aislamientos fueron negativos, indicando
que no utilizan citrato como Unica fuente de carbono.

En el medio LIA se detect6 descarboxilacion positiva de lisina, acompafiada nuevamente de
produccion de H-S, sin formacién de gas. De manera consistente, en el medio Kliger se
confirmo la fermentacion de glucosa, la no fermentacion de lactosa, y la produccion de H-S,
sin generacion de gas.

Las pruebas de ureasa resultaron negativas para todos los aislamientos. En el medio SIM, los
microorganismos fueron negativos a la produccion de indol, positivos a la produccion de H.S
y moviles, lo que concuerda con el comportamiento tipico de enterobacterias maéviles.

En cuanto a la fermentacion de carbohidratos y aminoacidos, todos los aislamientos fueron
negativos en malonato, positivos en lisina, y negativos en arginina y ornitina, lo que confirma
un perfil metabolico especifico. Finalmente, en las pruebas de metabolismo acido—bésico,
todos fueron positivos a rojo de metilo y negativos a Voges—Proskauer, indicando un
metabolismo fermentativo estable con produccidn de acidos fuertes como producto final.

A partir de las 59 muestras recolectadas directamente de canal mediante el método no
destructivo, se obtuvo una prevalencia de Salmonella spp. del 17%. En total, 12 canales
resultaron positivas, mientras que 47 (83%) fueron negativas. Estos resultados indican una
presencia moderada del patogeno en superficies de canal, aunque inferior a la observada
comUnmente en establecimientos con fallas higiénico-sanitarias.

En las 59 muestras de materia fecal colectadas durante la evisceracién, la prevalencia de
Salmonella spp. fue del 16%. En total, 11 muestras resultaron positivas, mientras que 48
(84%) fueron negativas. La frecuencia detectada en heces sugiere que una proporcion similar
de animales portaba la bacteria en el tracto gastrointestinal.
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Figura 16. Prevalencia de Salmonella spp. obtenida a partir de muestras de canal y heces en
rastros municipales.

Entre los animales portadores, 6 positivo en canal y en heces de un total de 11 (55%)
presentaron positividad en canal, mientras que 5 positivos solo en heces de 11 muestras
(45%) resultaron negativos. En los animales no portadores, 7 de 48 (15%) fueron positivos
en canal y 41 (85%) negativos (Tabla 11; Figura 16). Estos resultados muestran que la
contaminacion de la canal se presento tanto en animales portadores como en no portadores,
aungue la proporcion fue mayor en los primeros.

Tabla 11. Resultado tabla de contingencia 2x2 la relacion entre canales contaminadas y no
contaminadas y animales portadores (muestreo en heces) y no portadores de Salmonella.

Canal positivo Canal negativa
para aislamiento para aislamiento Total
de Salmonella spp. de Salmonella spp.

Animales
portadores de 6 5 11
Salmonella spp.
Animales no
portadores de 7 41 48

Salmonella spp.

Total 13 46 59

Con los resultados obtenidos se evalu6 la relacion entre canales positivas y no positivas para
aislamientos de Salmonella spp. y su relacién en animales portadores y no portadores (Ver
tabla 11) en el que el resultado de ji-cuadrada fue 8.32 con una P= <0.05 (3.84) lo que se
traduce en la probabilidad de encontrar canales contaminadas 0 no contaminadas estan
asociadas a la condicidn de portador o no portador de los cerdos con un nivel de significancia
del 5 %.
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Ademas, por medio de la tabla pudimos obtener el Odds ratio y este fue de 7.02 IC=1.67
<OR< 29.43 P=<0.05 lo que nos indica una relacion fuerte y significante en la que podemos
decir que las canales provenientes de cerdos portadores de Salmonella spp. tiene 7 veces méas
probabilidades de ser colonizadas que los que no se pueden, igualmente se calculd el Riesgo
Relativo (RR) donde el resultado fue 3.74 que podemos traducirlo en: el grupo expuesto tiene
3.74 veces mas de riesgo. Con los siguiente podemos afirmar que existe una asociacion entre
la presencia de positivos a Salmonella de cerdos portadores y canales.

En total se obtuvieron cuarenta aislamientos de Salmonella spp. provenientes de los rastros
evaluados. Tras la identificacion de sus antigenos somaticos (O) y flagelares (H), fue posible
determinar los serotipos presentes y su distribucion. El anélisis mostr6 que Salmonella Derby
fue el serotipo ampliamente predominante, representando 32 de los 40 aislamientos, lo que
equivale al 80% del total. Este serotipo se caracteriz6 de manera consistente por los antigenos
somaticos O:4,12 y los flagelares f,g, lo cual indica una circulacion estable y homogénea en
los rastros donde fue identificado.

Ademas de Derby, se detectaron otros serotipos en menor proporcion. En el rastro A se
identificaron cinco aislamientos del serotipo Salmonella Give, lo que corresponde al 12.5%
del total. Este serotipo presento el perfil antigénico O:3,15 y I,v/H7. Asimismo, en el mismo
rastro se aislaron dos cepas pertenecientes a Salmonella Anatum, equivalentes al 5%,
caracterizadas por los antigenos O:3,15 y e,h/H6. La presencia de estos serotipos minoritarios
en un solo rastro sugiere una mayor diversidad epidemioldgica en este establecimiento,
posiblemente asociada con diferencias en la procedencia de los animales o con variaciones
en las condiciones de manejo previo al sacrificio.

Por otra parte, en el rastro B se detectaron dos aislamientos del serotipo Salmonella Newport,
los cuales también representan el 5% del total. Este serotipo mostrd los antigenos somaticos
0:6,8 y los flagelares e,h/H2, lo que evidencia que su presencia es especifica de este rastro y
no se distribuye de manera generalizada entre los establecimientos evaluados.

El andlisis global muestra que la distribucion de serotipos es heterogénea entre los rastros.
Mientras que los rastros D y E presentaron exclusivamente aislamientos del serotipo Derby
(100% de sus aislamientos), el rastro A present6 la mayor variabilidad, con la presencia de
Derby, Give y Anatum. A su vez, el rastro B se caracteriz6 por la presencia del serotipo
Newport junto con Derby, aunque en menor proporcion. Esta distribucion refuerza que
Salmonella Derby domina ampliamente en los sistemas de produccion y faenado evaluados,
mientras que los demas serotipos aparecen de forma focal en rastros especificos.

En conjunto, los resultados confirman que Salmonella Derby constituye el principal serotipo
circulante asociado a los cerdos sacrificados en los rastros estudiados, con un nivel de
prevalencia del 80%, seguido por S. Give (12.5%), S. Anatum (5%) y S. Newport (5%). La
presencia de mudltiples serotipos en un mismo rastro también sugiere diferencias en
bioseguridad, control sanitario y origen de los animales, factores que deben considerarse para
la interpretacion epidemiologica del hallazgo.
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Tabla 12 Identificacion seroldgica y distribucion de serotipos de Salmonella segln

antigenos somaticos (O) y flagelares (H) en rastros municipales.

ID Rastro Canal/ Género Antigenos Serotipo
heces Somatico Flagelar
no e
F1 F2

1 Heces Salmonella 03,15 e,h H6  Anatum

2 Canal Salri%%ella 03,15 eh  H6  Anatum
3 Heces Salri%%ella 03,15 RY H7 Give
4 Heces Salr?]Fc))F;llella 04,12 f.g [12] Derby
5 Heces SalriF()JF;llella 03,15 l,v H7 Give
6 Canal Salr;%%ella 03,15 lv H7  Give
7 Heoss ~ Saimonsila 0412  fg [L2] Derby
8 Heces Salri%%ella 03,15 lv H7 Give
9 Heoss ~ Saimonsila 0412  fg [L2] Derby
10 Heces Salr?]F())Fr){ella 04,12 f.g [12] Derby
11 A Heces Salrzr())%ella 04,12 f.g [12] Derby
12 Heces Salr?]Fc))F;llella 04,12 f.g [12] Derby
13 Heces Salr?]%%ella 04,12 f.g [1,2] Derby
14 Heces Salr?w%%ella 04,12 f.g [1,2] Derby
15 Heces Salri%%ella 04,12 f.g [1,2] Derby
16 Heces Salr?%;llella 04,12 f.g [12] Derby
17 Heees  Saimonella 0412  fg [L2] Derby
18 Heces Salr?]Fc)JFr){ella 04,12 f.g [12] Derby
19 Heces Salr;F())Fr){ella 04,12 f.g [12] Derby
20 Heoss ~ Saimonsila 0412  fg [L2] Derby

Spp.
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21 Heces Salmonella 04,12 f.g [1,2] Derby
22 Canal Salrzr())%ella 04,12 f.g [12] Derby
23 Canal Salr?mpc))%ella 04,12 f.g [12] Derby
24 Canal Salri%%ella 04,12 f.g [12] Derby
25 Canal Salr?wr())r;llella 06,8 e,h H2  Newport
26 Heces Salri%%ella 06,8 e,h H2  Newport
27 Canal Salr?:)%ella 04,12 f.g [12] Derby
28 Heoss ~ Saimonsila 0412  fg [L2] Derby
29 Canal Salr?]%%ella 04,12 f.g [12] Derby
30 Heces Salr;F())Fr){ella 04,12 f.g [12] Derby
31 Heces Salri%%ella 04,12 f.g [1,2] Derby
32 Canal Salri%%ella 04,12 f.g [12] Derby

33 Heoes ~ Saimonaiia 0412  fg [12] Derby
34 Canal Salr?]%%ella 04,12 f.g [1,2] Derby
35 Heces Sallfw%%ella 04,12 f.g [12] Derby

36 Canal Salr?]%%eua 04,12 fg [12] Derby
37 Heces Salr?%;llella 04,12 f.g [12] Derby

38 Canal Salr?w%%eua 04,12 fg [12] Derby
39 Canal SaIri%Fr)]lella 04,12 f.g [1,2] Derby
40 Canal Salr?%?llella 04,12 f.g [12] Derby

spp.
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Tabla 13. Perfil de resistencia (R), susceptibilidad (S) e intermedio (I) a diferentes
antimicrobianos en 40 aislados de Salmonella spp. obtenidos de muestras de canal y heces.

CB:Carbenicilina; CF:Cefalotina; CFX:Cefotaxima; AK:Amikacina; GE: Gentamicina;

CPF:Ciprofloxacino;

NF:Nitrofurantoina;

CL:Cloranfenicol;
NOF:Norfloxacino; STX:Sulfametoxazol/Trimetopim.

NET:Netilmicina;

CPF NOF STX TE

NF

ID AM CB CF CFX GE AK NET CL

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21

22
23
24
25
26
27

28
29
30
31

32
33
34
35

36
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ID AM CB CF CFX GE AK NET CL NF CPF NOF STX TE

37 R R I I S I S S R S S S R
38 R R I R S S S I R I S S R
39 R R R R S S S S R I S S R
40 R R R | S S S S R S S R R

La evaluacion de la resistencia fenotipica de los aislamientos de Salmonella spp. mostraron
patrones diferenciados frente a los distintos antimicrobianos analizados. En la Figura 17 se
observa que los niveles de resistencia (barras rojas) fueron particularmente elevados para
varios antibioticos, destacando los casos de AMP (ampicilina), CB (cefalotina), CRO
(ceftriaxona), NIT (nitrofurantoina) y TE (tetraciclina), donde la mayoria de los aislamientos
presentaron resistencia marcada. Estos antibioticos exhibieron las barras rojas de mayor
altura, lo que indica que representan los farmacos con mayor proporcién de cepas resistentes

en el estudio.
% Resistencia fenotipica
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Figura 17. Gréfica de barras resistencia antibioticos sensibles, intermedio y resistente; AM:
Ampicilina; CB:Carbenicilina; CF:Cefalotina; CFX:Cefotaxima; AK:Amikacina; GE:
Gentamicina; NET:Netilmicina; CL:Cloranfenicol, NF:Nitrofurantoina;
CPF:Ciprofloxacino;  NOF:  Norfloxacino;  STX:  Sulfametoxazol/trimetroprim;
TET:Tetraciclina

Por el contrario, se identificaron antibi6ticos con alta sensibilidad (barras verdes), entre ellos
ATM (aztreonam), AMK (amikacina), GEN (gentamicina), WGF (sulfametoxazol-
trimetoprim) y STX, los cuales mostraron predominio de aislamientos sensibles y una baja
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proporcion de resistencia. Las barras verdes alcanzaron las alturas mas elevadas dentro de
estos grupos, evidenciando que estos antimicrobianos se mantienen como opciones
terapéuticas mas eficaces frente a las cepas evaluadas.

Asimismo, algunos antibiéticos presentaron un numero considerable de aislamientos
clasificados como intermedios (barras amarillas), particularmente CFP (cefalexina), CFRX,
AK, MET y CPF, lo que sugiere una disminucion gradual de la sensibilidad y un posible
riesgo de generacion de resistencia en el futuro. Estas barras amarillas, aunque de menor
altura que las de sensibilidad o resistencia, reflejan un comportamiento transicional que
requiere vigilancia continua.

En conjunto, los resultados muestran que existen antibioticos con resistencia muy elevada,
evidenciando presion antimicrobiana y posible seleccion de cepas multirresistentes. Al
mismo tiempo, otros antibioticos siguen siendo efectivos, aunque la presencia de perfiles
intermedios indica la necesidad de monitoreo permanente. Esto confirma la variabilidad del
comportamiento fenotipico entre serotipos y destaca la importancia de implementar
programas de uso racional de antimicrobianos en la cadena productiva.

El analisis del perfil de resistencia antimicrobiana mostrd cuatro categorias principales de
respuesta entre los aislamientos evaluados. La mayoria de las cepas (57.5%, n=23)
presentaron un patrén de multirresistencia, definido como resistencia a tres 0 mas familias
de antimicrobianos. En segundo lugar, se observo un 27.5% (n=11) de aislamientos con
resistencia extendida, caracterizada por presentar sensibilidad Unicamente a uno o dos
antimicrobianos del panel evaluado. Por otro lado, un 15% (n=6) de las cepas fueron
clasificadas como resistentes, es decir, mostraron resistencia al menos a un antimicrobiano,
pero menos de tres. Finalmente, no se identificaron aislamientos con panresistencia, categoria
que implica resistencia a todos los antimicrobianos evaluados.

Estos resultados evidencian una alta proporcion de aislamientos con patrones de resistencia
multiples, lo cual representa un riesgo relevante desde la perspectiva de la salud publica, la
produccion pecuaria y la inocuidad alimentaria.

Resistencia extendida.

. Resistente.
. Multirresistente.
. Panresistencia.

23
57.5%

Figura 18. Grafica de pastel clasificacion y porcentaje de aislados;
Panresistente, Multirresistente, Resistente y Resistencia extendida.
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Figura 19. Banda diagnostica de los genes PSE-1 (156pb), STR (203pb) , Flo R (266pb),
Sul-1 (351pb), Tet G (391pb), Par C (417 pb) en gel de agarosa al 2.0 % Marcador de peso
50-800 pb. Salmonella spp.

Se evalud la presencia/ausencia de genes que codifican a resistencia antibioticos en la Figura
19 se identifica la presencia de banda de cada gen en la gel de agarosa identificando PSE-1
(156pb), STR (203pb) , Flo R (266pb), Sul-1 (351pb), Tet G (391pb), Par C (417 pb), se
realiz6 el vaciado de los resultados en la Tabla 14 en la que se observa la presencia o la
ausencia de cada gen en cada aislado.

Tabla 13. Resultados de la presencia/ausencia de genes que codifican a resistencia en
aislados de Salmonella spp.

ID PSE1 FloR STR Sull Tetg ParC
1 - - - - + +
2 - - - - + -
3 - - - - - +
4 + - - - - +
5 + - - - + +
6 - - - - - +
7 - - + + - +
8 + - + + + +
9 + - + + + +




10
11
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13
14
15
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7. Discusioén

Los resultados obtenidos en la evaluacion sanitaria de los rastros municipales dedicados al
faenado de cerdos evidencian un patron consistente de deficiencias estructurales, operativas
y de bioseguridad, que comprometen de manera significativa la inocuidad de la carne
destinada al consumo humano. De los cuatro rastros evaluados, tres (A, B, D y E) fueron
clasificados con riesgo sanitario alto, mientras que unicamente uno (B) mostré un riesgo
medio, debido principalmente a una mejor organizacion operativa y la existencia de cAmaras
de refrigeracion y registros de operacion.

Es importante considerar que el muasculo, por naturaleza, es un tejido estéril, por lo que el
perfil bacteriolégico que presenta la carne al final del proceso depende directamente de todas
las practicas realizadas durante el sacrificio, evisceracion y faenado. En este sentido,
Signorini et al. (2006) sefialan que la carga microbiana de la carne fresca es el reflejo de las
condiciones higiénicas bajo las cuales se llevo a cabo el proceso. Esto refuerza la relevancia
del analisis de riesgo en rastros, ya que permite identificar fallas que pueden aumentar la
probabilidad de contaminacion. Como indican Cook et al. (2017), la evaluacién de riesgos
en mataderos constituye una herramienta no invasiva para detectar puntos criticos en los que
puede producirse contaminacion fecal, cruzada o ambiental.

Una de las deficiencias mas marcadas es la falta de inspeccion ante mortem, la cual es
obligatoria segun la NOM-008-ZO0-1994 y fundamental para prevenir que animales
enfermos ingresen al proceso de faenado. La ausencia de personal meédico veterinario o
personal capacitado incrementa la posibilidad de incorporar animales con enfermedades
sistémicas o lesiones infecciosas, lo cual coincide con estudios donde esta omision ha sido
asociada con mayor presencia de Salmonella spp., E. coli y otros patdgenos en canales.

Asimismo, en la mayoria de los rastros se identifico ausencia de faenado aéreo, lo cual
incrementa la contaminacion por contacto con superficies. El faenado en el suelo o mediante
maniobras manuales extensivas es considerado por el Codex Alimentarius (CAC/RCP 58-
2005) como una de las principales practicas de riesgo, especialmente cuando se combina con
la falta de esterilizacion de cuchillos y equipo entre canales, como ocurre en RA, RD y RE.

El manejo de visceras constituye un punto critico en el proceso de faenado, ya que la
evisceracion y manipulacion de las canales representan etapas con alto riesgo de
contaminacion cruzada. Por ello, las instalaciones y procedimientos deben disefiarse de
manera que se minimice la contaminacion microbioldgica de la carne (Codex Alimentarius
Commission [CAC], 2005).

En cuanto al agua y saneamiento, se observé que algunos rastros utilizan agua de pozo sin
controles de potabilidad y ninguno cuenta con sistemas de tratamiento de aguas residuales.
Este hallazgo resulta relevante, ya que el agua empleada en el escaldado y lavado de las
canales puede actuar como vehiculo de transmisién microbiana, especialmente cuando no
existe recambio adecuado o cuando su origen no cumple con criterios de potabilidad (Codex
Alimentarius Commission [CAC], 2005; Secretaria de Salud, 2010)

La falta de instalaciones de refrigeracion es otro de los factores determinantes del alto riesgo
observado. La ausencia de camaras de enfriamiento permite que las canales permanezcan a
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temperaturas de riesgo por periodos prolongados, favoreciendo la proliferacion de bacterias
psicrotrofas y enteropatdgenas. Estudios previos han demostrado que la refrigeracion
inmediata es una de las medidas mas efectivas para reducir la carga microbiana inicial (Xue
etal., 2023).

Finalmente, la poca capacitacion del personal, la falta de equipo de proteccion y la ausencia
de tareas claramente definidas reflejan un déficit estructural en la cultura de inocuidad. La
literatura indica que la intervencion humana es uno de los principales factores asociados a
errores operativos y contaminacion cruzada (Kirchner et al., 2021), lo cual se ve reflejado en
los rastros con mayores puntuaciones de riesgo.

Estos hallazgos subrayan la necesidad de reforzar la modernizacion de los rastros
municipales, impulsar la profesionalizacion del personal, implementar programas formales
de BPM vy establecer sistemas de vigilancia sanitaria continua.

La presencia de bacteria patdgenas se ha convertido en un grave problema de salud pablica
por su capacidad de contaminar la cadena de produccién de alimento, las enfermedades
diarreicas representan la mitad de la carga mundial de enfermedades y estas son provocadas
por 31 agentes (WHO, 2015), en la region de las Américas los agentes Norovirus,
Comylobacter, E. coli y Salmonella no tifoidea se les atribuye el 95% de los casos de
enfermedades transmitidas por alimentos.

Los meétodos y las pruebas de referencia como lo marca la normativa vigente mexicana
(NOM-210-SSA1-2014, 2014) para la deteccion de microorganismos se basa en pruebas que
utilizan cualidades fenotipicas para identificar a los microorganismos como caracteristicas
de crecimiento, morfologia de colonias etc., en su mayoria estos rasgos estan involucrados
en su patogenicidad es por tal que en medios como SS y XLD se fueron seleccionados por
medio de identificacion visual de morfologia colonial.

Las pruebas bioquimicas permiten establecer la pertenencia a un género o especie y, ademas,
proporcionan informacion relevante sobre rutas metabdlicas, fermentacion de carbohidratos,
produccion de compuestos nitrogenados, movilidad y otros rasgos fisioldgicos. Este enfoque
es ampliamente recomendado por normas internacionales como la ISO 6579-1:2017 para la
deteccion e identificacion de Salmonella spp. en la cadena alimentaria (1SO, 2017), asi como
por el método de referencia del FDA Bacteriological Analytical Manual (BAM) (Andrews et
al., 2020).

En el estudio realizado por Bonilla-Caballero et al. (2022) se emplearon las pruebas
bioquimicas de Citrato de Simmons, LIA e Indol, cuyos resultados fueron congruentes con
los obtenidos en nuestra investigacion. En ambos casos, los aislamientos presentaron un
perfil caracterizado por ureasa negativa, Citrato de Simmons positivo e Indol negativo, lo
que coincide con el comportamiento bioquimico tipico de Salmonella spp. Del mismo modo,
la investigacién de la Torre et al. (2005) analiz6 la cinética bioquimica de distintas
serovariedades del género, observando patrones metabdlicos similares a los registrados en
nuestros aislamientos, lo que respalda la consistencia de los resultados obtenidos.

Diversos autores han documentado el importante papel que desempefian las plantas de

beneficio carnico en la propagacion de Salmonella (EFSA, 2011; FAO & WHO, 2009; WHO,

2015). Arguello et al. (2013) y Botteldoorn et al. (2003) demostraron que multiples etapas

del sacrificio y procesamiento favorecen la dispersion del patdgeno. De manera mas reciente,
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Kivali et al. (2024a) evaluaron la presencia de Salmonella spp. en productos carnicos
procesados y empacados, asi como en diferentes puntos de la linea de sacrificio. Dicho
estudio reportd prevalencias elevadas en hisopos de suelo, con un 46.7% (64/137) de
positividad, seguido de 6.6% (8/122) y 30.55% (46/151) en hisopos de carcasa, dependiendo
de la etapa evaluada.

Numerosos estudios han documentado la presencia de Salmonella no tifoidea durante el
sacrificio y el procesamiento de canales porcinas. Piras et al. (2014), en un estudio realizado
en Italia, reportaron una prevalencia del 17% en canal y 16% en heces, valores notablemente
similares a los obtenidos en nuestra investigacion. Asimismo, identificaron que el area méas
contaminada correspondio a la superficie de la canal, con un 18%, mientras que en muestras
fecales la prevalencia fue del 14.4%. Otros trabajos han encontrado prevalencias incluso
mayores, alcanzando hasta 26%, en contraste con el estudio de Busser et al. (2011), quienes
al homogeneizar diferentes tipos de muestras obtuvieron una prevalencia combinada del
48.2%.

En investigaciones adicionales, como la realizada por Jiu et al. (2020), se reportd una
prevalencia del 22.9%, sin diferencias significativas entre los rastros evaluados. En contraste,
en nuestro estudio si se observo una diferencia marcada entre las prevalencias obtenidas en
los distintos rastros municipales. Estas variaciones pueden atribuirse a las intervenciones
implementadas en cada establecimiento, tal como sefialan De Busser et al. (2013), quienes
demostraron que las intervenciones aplicadas durante la fase de faenado tienen un mayor
impacto en la reduccion del riesgo microbiolégico y en la disminucion de casos en humanos,
en comparacion con las intervenciones realizadas a nivel de produccién primaria.

La utilizacion de diversos métodos de referencia incrementa la confiabilidad de los resultados
obtenidos (Andrews & Ryan, 2015). Por esta razon, ademas de las pruebas bioquimicas
convencionales, se emplearon métodos seroldgicos para la confirmacion del género

Salmonella spp., basados en la reaccidn antigeno-anticuerpo. Este enfoque permitio también
determinar las serovariedades presentes mediante la identificacion de los antigenos somaticos
“O” y flagelares “H”, siguiendo los lineamientos de la NOM-210-SSA1-2014.

Diversos estudios han demostrado la relacion epidemiolégica entre la prevalencia de
Salmonella Derby en cerdos y en humanos, confirmando que los cerdos constituyen el
principal reservorio de este serovar. En particular, S. Derby y S. Rissen han sido los serotipos
mas comunmente aislados en carcasas de cerdo en investigaciones realizadas en el norte de
Italia, lo que coincide con los hallazgos descritos por Di Ciccio et al. (2016). De manera
similar, Botteldoorn et al. (2003) reportaron que los serotipos predominantes en plantas de
beneficio porcino fueron S. Derby y S. Typhimurium. Estos antecedentes concuerdan con los
resultados de nuestro estudio, en el que S. Derby presentd la mayor prevalencia, alcanzando
un 80% de los aislamientos obtenidos.

Multiples regiones del mundo, incluyendo Europa, Oceania, Asia y América del Norte,
Salmonella Derby ha sido identificado como uno de los principales serotipos responsables
de brotes de enfermedades transmitidas por alimentos, teniendo como principal reservorio
los productos carnicos de origen porcino (Ferrari et al., 2019). Esta asociacion se ha
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documentado desde la fase de produccién porcina: Soliani et al. (2023) reportaron que S.
Derby fue el tercer serovar mas frecuente, con una prevalencia del 9.6% en cerdos vivos.

Asimismo, durante el proceso de sacrificio, Chiu et al. (2006) encontraron una prevalencia
del 11.7% (15/128) para S. Derby en diferentes etapas del beneficio porcino, lo que evidencia
su persistencia a lo largo de la cadena de produccion.

En comparacion con estos estudios internacionales, los resultados obtenidos en nuestra
investigacion mostraron una prevalencia notablemente superior, con 80% (32/40) de los
aislamientos correspondientes a S. Derby. Es importante sefialar que este valor representa el
porcentaje dentro del total de aislamientos recuperados, lo que refleja una predominancia
clara del serovar en la poblacién bacteriana identificada.

Una caracteristica relevante de los aislamientos de Salmonella Derby es que este serovar se
ha identificado como uno de los mas comdnmente aislados tanto en Europa como en América
del Norte, particularmente asociado a la produccién porcina (Litrup et al., 2010). Ademas, S.
Derby ha estado implicado en mdltiples brotes de enfermedades transmitidas por alimentos,
como lo documentd Luo et al. (2022), quienes reportaron brotes en Dinamarca relacionados
con el consumo de carne de cerdo. De manera similar, en Alemania este serotipo fue asociado
a productos carnicos procesados, lo que confirma su importancia epidemioldgica en la cadena
porcina (Simon et al., 2018).

En México, Nayarit-Ballesteros et al. (2016) identificaron a S. Derby como la serovariedad
de mayor prevalencia en productos carnicos comercializados en la Ciudad de Meéxico,
reforzando su papel como serotipo dominante en animales destinados al consumo humano.
Una de las preocupaciones asociadas a este serovar es su alta probabilidad de presentar
resistencia a cefalosporinas y otros antimicrobianos. En nuestro estudio, esta tendencia
coincidio con los resultados del antibiograma, ya que S. Derby mostrd un patrén destacado
de resistencia, lo que confirma su capacidad para adquirir y diseminar genes asociados a
resistencia antimicrobiana.

Salmonella Newport ha sido aislada en una amplia variedad de ambientes y hospederos. Por
ejemplo, Saidenberg et al. (2021) la reportaron en aves silvestres, lo que evidencia su
capacidad para circular en reservorios no domesticos. Asimismo, esta serovariedad ha sido
identificada en alimentos de origen vegetal, lo que demuestra su versatilidad ecoldgica y su
potencial para contaminar diferentes matrices alimentarias. En Estados Unidos, durante el
afio 2020, S. Newport fue responsable de un brote de importancia epidemiologica, en el cual
se confirmaron al menos 1127 personas afectadas por lamisma cepa (McCormic et al., 2022).

De igual forma, S. Newport ha sido aislada en multiples especies animales destinadas al
abasto. Cetin et al. (2020) reportaron prevalencias del 70% (7/10) en cerdos, 70% (27/29) en
ganado bovino, 10% (3/10) en pollos, ademés de aislamientos en carne de caballo y en
mataderos de ovinos, lo que demuestra su amplia distribucion en sistemas pecuarios. En
nuestro estudio, esta serovariedad fue detectada, lo cual constituye un punto critico de
potencial diseminacion dentro y fuera del rastro.

n México también se han registrado eventos asociados a este serovar. El Servicio Nacional
de Sanidad, Inocuidad y Calidad Agroalimentaria reportd en 2024 un brote de 45 casos
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humanos atribuidos a Salmonella serovar Newport; sin embargo, no fue posible identificar
con certeza el alimento implicado. Este serotipo ha sido considerado de particular relevancia
en salud puablica debido a su capacidad para presentar fenotipos multirresistentes,
caracteristica que ha sido documentada en reportes recientes correspondientes a los afios
2021y 2022, como sefialan Ford et al. (2023).

Estudios internacionales han reportado prevalencias de Salmonella enterica serovar Newport
similares a las observadas en la presente investigacion. En Uganda, se documentd una
prevalencia de 7.5% (26/346) de este serovar, cifra comparable con la encontrada en este
estudio, donde S. Newport represento el 5% (2/40) de los aislamientos obtenidos (Kivali et
al., 2024). La concordancia entre ambos resultados sugiere que S. Newport mantiene una
distribucion relativamente constante a nivel internacional, aun cuando generalmente no
constituye el serovar predominante, lo que refuerza su relevancia en estudios de vigilancia
microbiolégica y evaluacion de riesgos en la cadena carnica.

En un estudio realizado en pacientes infantiles en Taiwan, Salmonella Anatum fue
identificada como el serotipo mas comunmente aislado, asociado al consumo de carne
contaminada. Ademas, este serovar mostrd una elevada presencia de multirresistencia a
antimicrobianos, incluyendo cefalosporinas de tercera generacion (Chang et al., 2020).

En el ambito pecuario, S. Anatum ha sido frecuentemente reportada en lineas de sacrificio y
procesamiento de canales porcinas. Hernandez et al. (2013) la identificaron como uno de los
catorce serovares presentes en plantas de beneficio porcicolas. De manera similar, Vo et al.
(2010) la documentaron en Taiwan, mientras que, en otro estudio realizado en carcasas de
cerdos, S. Anatum fue el serotipo con mayor prevalencia, alcanzando 71.8%, cifra
notablemente superior a la reportada por Piras et al. (2014), quienes observaron una
prevalencia del 12.5% (1/8).

En comparacion, en nuestro estudio la prevalencia de Salmonella Anatum fue del 5% (2/40)
dentro del total de aislamientos recuperados, lo que indica su presencia, aunque en una
proporcién menor respecto a otros serovares dominantes.

La amplia distribucion de S. Anatum en animales destinados al abasto ha sido reportada en
diversas regiones del mundo. Por ejemplo, en Uruguay fue aislada en terneros lecheros
(Casaux et al., 2019), mientras que en Etiopia se detectd en aves de corral (Abayneh et al.,
2023). En Egipto también fue identificada como uno de los serovares presentes en la
produccion avicola (Barbour et al., 2015).

La recurrencia de este serotipo en diferentes especies animales y matrices alimentarias
refuerza la preocupacién global sobre su creciente dispersion a lo largo de la cadena de
produccion de alimentos, asi como el riesgo que representa su potencial multirresistencia.

En 2015 se registrd un brote causado por Salmonella serovariedad Give en Colombia, el cual
representd el tercer brote atribuido a este serotipo en ese pais, asociado al consumo de
alimentos enlatados (Flérez et al., 2021). En afios recientes, este serovar también ha sido
identificado en animales de abasto (Locke et al., 2022), lo que confirma su circulacion dentro
de los sistemas de produccion pecuaria. Asimismo, fue detectado en canales de agua dulce,
donde se evidenci6 una prevalencia con un marcado patron estacional (Deaven et al., 2021).
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De igual forma, S. Give ha sido reportada en granjas porcinas (Mandilara et al., 2024) y ha
sido el agente etioldgico de brotes asociados al consumo de alimentos en establecimientos de
comida, como ocurrio en Malta, donde se notificaron 36 casos relacionados con este serotipo
(Donachie et al., 2018). En otro estudio realizado en granjas porcinas, la prevalencia alcanzo
un 15.7% (Fashae & Hendriksen, 2014), mientras que en plantas de sacrificio y
procesamiento se ha demostrado su capacidad de contaminar superficies y ambientes
operativos, con una prevalencia del 4.1% (Bonardi et al., 2013).

En nuestro estudio, S. Give se ubicO entre las serovariedades con menor prevalencia,
representando 5% (2/40) del total de aislamientos obtenidos. Ademas, este serotipo ha sido
aislado de animales, ambientes y personas en Nigeria, lo que permitié establecer una relacion
epidemioldgica entre el entorno, el hospedero animal y el huésped humano (Akinyemi et al.,
2023). Esta amplia dispersion refuerza la importancia de considerar a S. Give como un
serovar emergente en la cadena alimentaria y un riesgo potencial para la salud publica.

Todas las serovariedades encontradas en el estudio son consideradas de importancia en salud
publica por ser identificadas como la causa principal de diversos brotes en humanos, por todo
el mundo por lo que su presencia en los rastros municipales representa un potencial riesgo y
una llamada de alerta a sistemas que identifiquen la distribucion de serotipos de importancia
en salud publica a lo largo de la cadena de produccién de alimentos en el estado.

La resistencia y multirresistencia antimicrobiana en Salmonella spp. ha sido ampliamente
documentada. Thong (2010) reportdé que el 54% de los aislamientos presentaron
multirresistencia, e incluso algunos mostraron panresistencia, lo que evidencia la capacidad
del género para adquirir y dispersar mecanismos de resistencia en maltiples familias de
antimicrobianos. En México, esta problematica no es reciente: desde 1972, Olarte y Galindo
(1973) ya habian informado casos de multirresistencia en aislamientos obtenidos en Pachuca
de Soto, Hidalgo.

En afios mas recientes, Salmonella spp. multirresistente ha sido aislada en diversos estados
del pais. En Veracruz, se detectd en muestras de res y carne molida (Delgado-Suérez et al.,
2021); en Chihuahua, fue encontrada en ganado lechero (Barrera et al., 2023); y en otras
especies destinadas al consumo humano, como el pavo, también se ha documentado su
presencia (Routh et al., 2015). La capacidad del patdégeno para contaminar matrices no
carnicas también ha sido evidenciada: en Ledn, Guanajuato, se aislé en lechugas (Castafieda-
Ramirez et al., 2011) y en Querétaro en cacahuates (Aguilar-Vazquez et al., 2022).

En el estudio realizado por Khoo et al. (2023), el 91% de las cepas analizadas fueron
resistentes a ampicilina, seguida de tetraciclinas con 86%, sulfametoxazol/trimetoprima con
62% y ciprofloxacino con 9%. Estos valores contrastan con los reportados por De Toro et al.
(2014), quienes observaron resistencias menores, con 55% para ampicilina y 68% para
sulfametoxazol-trimetoprima. De manera similar, Mendonca et al. (2019) documentaron que
el antibidtico con mayor resistencia fue la sulfonamida, con 42.75%, seguida de las
tetraciclinas con 37.6% y amoxicilina con 27%. En conjunto, diversos autores coinciden en
que las resistencias mas comunes en Salmonella spp. se presentan frente a sulfonamidas,
fluoroquinolonas y tetraciclinas.

Estos hallazgos demuestran la amplia distribucion de Salmonella spp. multirresistente en
todo el territorio mexicano y regiones colindantes, asi como la relevancia de su vigilancia
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continua, dado su impacto sanitario y el riesgo que representa para la cadena alimentaria 'y la
salud publica.

Diversos estudios han documentado la presencia de multirresistencia a los antimicrobianos
en una amplia variedad de serovares pertenecientes a Salmonella enterica subespecie
enterica, asociada a la identificacion de numerosos genes de resistencia mediante técnicas
moleculares como la PCR (Michael et al., 2006). En afios recientes, se ha incrementado el
interés por estudiar la prevalencia de genes de resistencia en aislados provenientes de la
industria carnica (Pungpian et al., 2021). En México, investigaciones realizadas por Varela-
Guerrero et al. (2013) y Talavera Rojas et al. (2011) analizaron genes asociados a resistencia
antimicrobiana en aislados de Salmonella obtenidos de animales de abasto. Debido a la
cercania geografica y epidemioldgica con nuestro estudio, se decidié continuar con la
vigilancia de genes como Psel, STR, floR, sull, tetG y parC.

En este estudio se determin0 la presencia de los genes Psel, FloR, STR, Sull, TetG y Par C.
Los genes con mayor prevalencia fueron Str y Sull (ambos con 82.5%), seguidos por pse-1
(72.5%) y par C (50%), todos ellos son genes que codifican para expresar resistencia
antibioticos, estos aislados demuestran la presencia de genes de importancia mundial en
rastro municipales del centro del pais

En este estudio se detect6 el gen Psel en 17.5% (7/40) de los aislados. Este gen ha sido
reportado tanto en aislados provenientes de humanos como de animales, y confiere
resistencia a betalactdmicos. En concordancia, nuestros aislados presentaron resistencia del
100% (40/40) a ampicilina y 95% (35/40) a carbenicilina. En Espafa, De Toro et al. (2014)
detectaron Psel en el 54% de sus aislados, lo cual coincidié con un 55% de resistencia a
ampicilina. De manera similar, Varela-Guerrero et al. (2013) reportaron 70.37% de cepas
resistentes a ampicilina en canales de res y 73.68% portadoras del gen. En Taiwan, el gen
también fue identificado en aislados porcinos (Vo et al., 2010). En nuestro estudio, la
prevalencia total de resistencia a betalactamicos (82.5%) superé los valores documentados
por otros autores, como el 51.85% reportado por Varela-Guerrero et al. (2013).

La resistencia a florfenicol y cloranfenicol estd asociada principalmente al gen floR,
reportado en numerosos serovares como Agona, asi como en Escherichia coli (Cloeckaert et
al., 2000). Este gen codifica una bomba de eflujo y se ha encontrado ampliamente distribuido
en cepas resistentes (Ptawinska-Czarnak et al., 2022). Aunque en nuestro estudio la
prevalencia fue baja (5%), es importante sefialar que floR se detectd exclusivamente en el
serovar Salmonella Newport. En otros trabajos, este gen ha sido identificado como uno de
los principales determinantes de resistencia y su transmision ocurre mayoritariamente por via
horizontal mediante plasmidos (Xiao et al., 2025). Se ha demostrado que hasta el 95.95% de
los genes floR reportados previamente en animales presentan alta homologia con los descritos
por Cloeckaert et al. (2001).

En cuanto a la resistencia a sulfonamidas, esta se relaciona con la presencia de los genes sul,

que codifican la enzima dihidropteroato sintasa en una forma no inhibible por el farmaco.

Existen cuatro variantes principales: sull, sul2, sul3 y sul4, siendo sull y sul2 las mas

frecuentemente identificadas en Escherichia y Salmonella (Pavelquesi et al., 2021). Estos

genes pueden transferirse entre bacterias mediante integrones, plasmidos y transposones. En

Polonia, Mgka et al. (2015) identificaron el gen sull en 44% (37/84) de sus aislados, mientras
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que Antunes et al. (2005) y Zishiri et al. (2016) documentaron prevalencias del 76% y 83%,
respectivamente. En concordancia con estos hallazgos, nuestro estudio mostré una
prevalencia elevada del gen sull, con 82.5% (33/40) de los aislados portadores del
determinante de resistencia.

La resistencia a tetraciclinas también estuvo presente en nuestros aislados, con un 41.7% de
cepas resistentes, de las cuales el 20% portaban el gen tetG. Este gen fue superado solo por
tetA en prevalencia global (Gargano et al., 2021). En una revision realizada por Pavelquesi
et al. (2021), tetA fue el gene mas frecuente asociado a resistencia a tetraciclinas, seguido por
tetB y tetG, este ultimo con una presencia promedio del 8.4%, comparable con los resultados
de nuestro estudio (12.5%), especialmente en los serovares Anatum, Give y Derby.

En relacion con la resistencia a fluoroquinolonas, Salmonella presenta mecanismos asociados
a mutaciones en el gen parC, el cual codifica subunidades de la topoisomerasa IV. Aunque
pocos estudios han documentado la presencia de este gen (Qian et al., 2020), se ha
demostrado que mutaciones en parC representan una amenaza emergente para el tratamiento
clinico (Casin et al., 2003). Otros autores han sefialado que, incluso en cepas resistentes a
fluoroquinolonas, no siempre se detectan genes asociados, lo cual evidencia la complejidad
de los mecanismos involucrados (Nathania et al., 2022). La mayoria de los genes de
resistencia identificados en Salmonella spp. se transmiten principalmente por via horizontal,
especialmente mediante plasmidos (Maka et al., 2015; Xiao et al., 2025), lo que facilita su
propagacion en ambientes pecuarios, alimentarios y humanos.
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8. Conclusiones

Este estudio permitié determinar y evidenciar la presencia de Salmonella spp en la cadena de
obtencion cérnica porcina en el centro de México esto representa un inminente riesgo a la
salud de los consumidores, ademés evidencia la necesidad de reforzar los sistemas de
vigilancia epidemiologica este esfuerzo debera ser multisectorial y multifactorial teniendo
que poner especial atencion su capacidad de resistir antibioticos.

Salmonella cuenta con la posibilidad de adquirir, diseminar y expresar genes que codifican
resistencia a antibioticos; se evalud la posibilidad de forma fenotipicamente expresaban esta
resistencia antibidtica y se concluyd que todas las bacterias aisladas del estudio expresaron
fenotipicamente resistencia a antibioticos como tetraciclinas, penicilinas, cefalosporinas,
aminoglucosidos, fenicoles, fluoroquinolonas, diaminopiridinas; Mas de la mitad de los
aislados 57.5% fueron multirresistentes, 27.5% tuvieron resistencia extendida y 15% fueron
resistentes, estas cifras solo agrava la preocupacion al potencializar el riesgo que representa
la bacterias dificultando los tratamientos convencionales. Ademas, en el estudio se determind
la presencia de los genes Psel, FloR, STR, Sull, TetG y Par C genes que codifican para dicha
resistencia, estos genes se considerar de importancia en salud publica a nivel mundial y
encontrarlos presentes en el centro del pais evidencia un potencial riesgo a la salud de los
consumidores.

La sumatoria de todos los peligros identificados en productos carnicos de consumo humano
por Salmonella spp. compromete la seguridad alimentaria y representa un riesgo latente de
brotes zoonoticos de dificil control, lo que se vuelve una necesidad de atender las areas de
oportunidad de la cadena de abasto e impulsar la investigacion de cada eslabon que la
comprende, ademas apoyar a construir sistemas de vigilancia epidemiologica y RAM con la
finalidad de proponer estrategias multisectoriales que permitan disminuir el potencial riesgo.
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Anexo 1
Cuestionarios andlisis de riesgo en rastros municipales dedicados al faenado de cerdos

Clave de Rastro:

A

Nombre del entrevistador:

Tinoco

1. Cual es la ubicacion del rastro:
a) Urbano (3)
b) Suburbano (1)
¢) Rural (1)
2. Queé tipo de acceso existe en el rastro:
a) Camino pavimentado (1)
b) Camino de terraceria (3)
3. Las instalaciones del rastro estan cercadas en la periferia
a) Si(1)
b) No (3)
4. Cuenta con rampa de desembarco:
a) Si(1)
b) No (3)
5. Cuenta con corral de descanso:
a) Si(1)
b) No (3)
6. Solo es utilizada para una especie:
a) Si(1)
b) No (4)
7. Cuenta con corrales para animales en observacién
a) Si(1)
b) No (3)
8. Se cuentan con areas delimitadas y separadas por barreras fisicas:
a) Si(1)
b) No (3)
9. Realiza una inspeccion ante mortem:
a) Si(1)
b) No (5)
10. Quien realiza la inspeccion sanitaria:
a) Meédico Veterinario y Personal capacitado (1)
b) Meédico veterinario (2)
c) Personal capacitado (3)
d) No existe inspector sanitario (5)
11. Existe un bafio de animales antes de ingresar a la sala de matanza:
a) Si(1)
b) No (3)
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12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24,

Realizan Insensibilizacion

c) Si(1)

a) No(3)

Método de sacrificio por corte carétidas:

a) Si(1)

b) No (3)

Se colecta la sangre:
a) Si(1)
b) No (5)
Realiza faenado aéreo de la canal:
a) Si(1)
b) No (5)
Se destina a algun proceso la sangre:

a) Si(1)

b) No (3)

Existe un recambio periddico en el agua de escaldado:

a) Si(1)

b) No (3)

Como se realiza un depilado:

a) Mecanicamente (1)

b) Manualmente (3)

c) Mixto (5)

Existe esterilizacion de cuchillos y material entre canales:

a) Si(1)

b) No (3)

El personal cuenta con capacitacion en el area:
a) Si(1)
b) No (3)

El personal tiene areas de trabajo bien definidas:
a) Si(1)
a) No(3)

El personal cuenta con tareas especificas:

a) Si(1)

b) No (3)

Todo el personal cuenta con toda la vestimenta de trabajo:

a) Si(1)

b) No (3)

En que se depositan las visceras:

a) Carretillas, carretones, carritos para visceras, carritos de acero inoxidable,
carros rifién, carros transportadores, charolas, equipo adecuado, equipos
automaticos, canaleja y recibidor, canastillas, cuarto para visceras y cuarto
frio (1)

b) Botes de plastico, botes y perchas, cajas de plastico, cestas de plastico,
cubetas, depositos de plastico, dispositivos, recipientes plasticos, utensilios
plasticos, contenedores (2)
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25.

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

c) Lavaderos, bancos de concreto, mesas, pilas, piletas, plancha, tambos,
tanques, tarimas, tarjas, tinas, tolvas, anaqueles, bidones, taras, bolsas, botes

y javas (3)
d) Ganchos o perchas (4)

e) Piso, suelo, basura o no hay depdsitos (5)
Existe separacion de visceras verdes y rojas:

a) Si(1)
b) No (3)

Cuenta con salas separadas para el manejo de visceras verdes y rojas:

a) Si(1)
b) No (3)
Se identifican las visceras de cada canal:
a) Si(1)
b) No (3)

Tienen utensilios especificos para cada area:

a) Si(1)
b) No (3)
Se cuenta con incinerador:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con planta de rendimiento:
a) Si(1)
b) No (3)
Cudl es el destino viseras decomisadas:
a) Seincineran (1)
b) Se deposita en basureros (3)
Se lava la canal después del depilado:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua utilizada es potable:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua procede de:
a) Red publica (1)
b) Pozo (2)
c) Otro (3)
El agua se distribuye por medio de:
a) Red continua (1)

b) Almacenada en las instalaciones (3)

c) Externaa las instalaciones (4)
Las aguas residuales se vierten en:

a) Tanque tratamiento de agua (1)

b) Drenaje publico (4)

c) Canalesy arroyos (5)

Las aguas residuales cuentan con algun tratamiento:

a) Si(1)
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b) No (3)

38. Existe identificacion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
39. Existe cAmara de refrigeracion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
40. Existen camara de refrigeracion de viseras:
a) Si(1)
b) No (3)
41. Cuenta con registros de entrada y salida de los animales:
a) Si(1)
b) No (3)
42. Realiza una limpieza y desinfeccion de las éreas al final de la jornada:
a) Si(1)
b) No (3)

Puntaje Final: 100

Nivel de riesgo obtenido: Riesgo alto
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Clave de Rastro:

B

Nombre del entrevistador:

Tinoco

1. Cuél es la ubicacion del rastro:
d) Urbano (3)
e) Suburbano (1)
f) Rural (1)
2. Qué tipo de acceso existe en el rastro:
a. Camino pavimentado (1)
b. Camino de terraceria (3)
3. Las instalaciones del rastro estan cercadas en la periferia
a. Si(1)
b. No (3)
4. Cuenta con rampa de desembarco:
a. Si(1)
b. No(3)
5. Cuenta con corral de descanso:
a. Si(1)
b. No (3)
6. Solo es utilizada para una especie:
a. Si(1)
b. No (4)
7. Cuenta con corrales para animales en observacion
a. Si(1)
b. No (3)
8. Se cuentan con areas delimitadas y separadas por barreras fisicas:
a. Si(1)
b. No(3)
9. Realiza una inspeccion ante mortem:
a. Si(1)
b. No (5)
10. Quien realiza la inspeccidn sanitaria:
a. Médico Veterinario y Personal capacitado (1)
b. Médico veterinario (2)
c. Personal capacitado (3)
d. No existe inspector sanitario (5)
11. Existe un bafio de animales antes de ingresar a la sala de matanza:
a. Si(1)
b. No (3)
12. Realizan Insensibilizacion
a. Si(1)
b. No(3)

13. Método de sacrificio por corte carotidas:
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14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24,

a. Si(1)
b. No (3)
Se colecta la sangre:
a. Si(1)
b. No (5)
Realiza faenado aéreo de la canal:

a. Si(1)

b. No (5)

Se destina a algun proceso la sangre:

a. Si(1)

b. No (3)

Existe un recambio periédico en el agua de escaldado:

a. Si(1)

b. No(3)

Como se realiza un depilado:

a. Mecanicamente (1)

b. Manualmente (3)

c. Mixto (5)

Existe esterilizacion de cuchillos y material entre canales:

a. Si(1)

b. No(3)

El personal cuenta con capacitacion en el area:
a. Si(1)
b. No (3)

El personal tiene areas de trabajo bien definidas:
a. Si(1)
b. No(3)

El personal cuenta con tareas especificas:

a. Si(1)

b. No(3)

Todo el personal cuenta con toda la vestimenta de trabajo:

a. Si(1)

b. No (3)

En que se depositan las visceras:

a. Carretillas, carretones, carritos para visceras, carritos de acero inoxidable,
carros rifidn, carros transportadores, charolas, equipo adecuado, equipos
automaticos, canaleja y recibidor, canastillas, cuarto para visceras y cuarto
frio (1)

b. Botes de pléastico, botes y perchas, cajas de plastico, cestas de plastico,
cubetas, depositos de plastico, dispositivos, recipientes plasticos, utensilios
plasticos, contenedores (2)

c. Lavaderos, bancos de concreto, mesas, pilas, piletas, plancha, tambos,
tanques, tarimas, tarjas, tinas, tolvas, anaqueles, bidones, taras, bolsas, botes
y javas (3)

d. Ganchos o perchas (4)

e. Piso, suelo, basura o no hay depdsitos (5)

81



25.

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

Existe separacion de visceras verdes y rojas:
a. Si(1)
b. No (3)
Cuenta con salas separadas para el manejo de visceras verdes y rojas:
a. Si(1)
b. No (3)
Se identifican las visceras de cada canal:
a. Si(1)
b. No(3)
Tienen utensilios especificos para cada area:
a. Si(1)
b. No(3)
Se cuenta con incinerador:
a. Si(1)
b. No(3)
Cuenta con planta de rendimiento:
a. Si(1)
b. No(3)
Cudl es el destino visceras decomisadas:
a. Seincineran (1)
b. Se deposita en basureros (3)
Se lava la canal al terminar el proceso:
a. Si(1)
b. No (3)
El agua utilizada es potable:
a. Si(1)
b. No(3)
El agua procede de:
a. Red publica (1)
b. Pozo (2)
c. Otro (3)
El agua se distribuye por medio de:
a. Red continua (1)
b. Almacenada en las instalaciones (3)
c. Externaa las instalaciones (4)
Las aguas residuales se vierten en:
a. Tanque tratamiento de agua (1)
b. Drenaje publico (4)
c. Canalesy arroyos (5)
Las aguas residuales cuentan con algun tratamiento:
a. Si(1)
b. No (3)
Existe identificacion de canales:
a. Si(1)
b. No(3)
Existe camara de refrigeracion de canales:
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a. Si(1)
b. No(3)

40. Existen camara de refrigeracion de viseras:
a. Si(1)
b. No(3)

41. Cuenta con registros de entrada y salida de los animales:
a. Si(1)
b. No (3)

42. Realiza una limpieza y desinfeccion de las éreas al final de la jornada:
a. Si(1)
b. No (3)

Puntaje Final: 77

Nivel de riesgo obtenido: __Medio
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Clave de Rastro:

D

Nombre del entrevistador:

Tinoco

1.

10.

11.

12.

13.

Cuél es la ubicacion del rastro:
a) Urbano (3)
b) Suburbano (1)
¢) Rural (1)
Qué tipo de acceso existe en el rastro:
a) Camino pavimentado (1)
b) Camino de terraceria (3)
Las instalaciones del rastro estan cercadas en la periferia
a) Si(l)
b) No (3)
Cuenta con rampa de desembarco:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con corral de descanso:
a) Si(1)
b) No (3)
Solo es utilizada para una especie:
a) Si(1)
b) No (4)
Cuenta con corrales para animales en observacion
a) Si(1)
b) No (3)
Se cuentan con areas delimitadas y separadas por barreras fisicas:
a) Si(1)
b) No (3)
Realiza una inspeccion ante mortem:
a) Si(1)
b) No (5)
Quien realiza la inspeccion sanitaria:
a) Médico Veterinario y Personal capacitado (1)
b) Médico veterinario (2)
¢) Personal capacitado (3)
d) No existe inspector sanitario (5)
Existe un bafio de animales antes de ingresar a la sala de matanza:
a) Si(1)
b) No (3)
Realizan Insensibilizacion
a) Si(1)
b) No (3)

Método de sacrificio por corte cardtidas:

a) Si(1)
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14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24,

25.

b) No (3)
Se colecta la sangre:
a) Si(1)
b) No (5)
Realiza faenado aéreo de la canal:

a) Si(1)

b) No (5)

Se destina a algun proceso la sangre:

a) Si(1)

b) No (3)

Existe un recambio periddico en el agua de escaldado:

a) Si(1)

b) No (3)

Como se realiza un depilado:

a) Mecanicamente (1)

b) Manualmente (3)

c) Mixto (5)

Existe esterilizacion de cuchillos y material entre canales:

a) Si(1)

b) No (3)

El personal cuenta con capacitacion en el area:
a) Si(1)
b) No (3)

El personal tiene areas de trabajo bien definidas:
a) Si(1)
b) No (3)

El personal cuenta con tareas especificas:

a) Si(1)

b) No (3)

Todo el personal cuenta con toda la vestimenta de trabajo:

a) Si(1)

b) No (3)

En que se depositan las visceras:

a) Carretillas, carretones, carritos para visceras, carritos de acero inoxidable,
carros rifién, carros transportadores, charolas, equipo adecuado, equipos
automaticos, canaleja y recibidor, canastillas, cuarto para visceras y cuarto
frio (1)

b) Botes de pléastico, botes y perchas, cajas de plastico, cestas de plastico,
cubetas, depositos de plastico, dispositivos, recipientes plasticos, utensilios
plasticos, contenedores (2)

c) Lavaderos, bancos de concreto, mesas, pilas, piletas, plancha, tambos,
tanques, tarimas, tarjas, tinas, tolvas, anaqueles, bidones, taras, bolsas, botes
y javas (3)

d) Ganchos o perchas (4)

e) Piso, suelo, basura o no hay depdsitos (5)

Existe separacion de visceras verdes y rojas:

a) Si(1)
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26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

40.

b) No (3)
Cuenta con salas separadas para el manejo de visceras verdes y rojas:
a) Si(1)
b) No (3)
Se identifican las visceras de cada canal:
a) Si(1)
b) No (3)
Tienen utensilios especificos para cada area:
a) Si(1)
b) No (3)
Se cuenta con incinerador:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con planta de rendimiento:
a) Si(1)
b) No (3)
Cudl es el destino visceras decomisadas:
a) Seincineran (1)
b) Se deposita en basureros (3)
Se lava la canal al terminar el proceso:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua utilizada es potable:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua procede de:
a) Red publica (1)
b) Pozo (2)
c) Otro (3)
El agua se distribuye por medio de:
a) Red continua (1)
b) Almacenada en las instalaciones (3)
c) Externa a las instalaciones (4)
Las aguas residuales se vierten en:
a) Tanque tratamiento de agua (1)
b) Drenaje publico (4)
c) Canalesy arroyos (5)
Las aguas residuales cuentan con algun tratamiento:
a) Si(1)
b) No (3)
Existe identificacion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
Existe camara de refrigeracion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)
Existen camara de refrigeracion de viseras:
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a) Si(1)
b) No (3)
41. Cuenta con registros de entrada y salida de los animales:
a) Si(1)
b) No (3)
42. Realiza una limpieza y desinfeccion de las areas al final de la jornada:
a) Si(1)
b) No (3)

Puntaje Final: 109

Nivel de riesgo obtenido: Riesgo Alto
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Clave de Rastro:

E

Nombre del entrevistador:

Tinoco

1.

10.

11.

12.

13.

Cuél es la ubicacion del rastro:
a) Urbano (3)
b) Suburbano (1)
¢) Rural (1)
QUué tipo de acceso existe en el rastro:
a) Camino pavimentado (1)
b) Camino de terraceria (3)
Las instalaciones del rastro estan cercadas en la periferia
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con rampa de desembarco:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con corral de descanso:
a) Si(1)
b) No (3)
Solo es utilizada para una especie:
a) Si(1)
b) No (4)
Cuenta con corrales para animales en observacion
a) Si(1)
b) No (3)
Se cuentan con areas delimitadas y separadas por barreras fisicas:
a) Si(1)
b) No (3)
Realiza una inspeccion ante mortem:
a) Si(1)
b) No (5)
Quien realiza la inspeccion sanitaria:
a) Médico Veterinario y Personal capacitado (1)
b) Meédico veterinario (2)
c) Personal capacitado (3)
d) No existe inspector sanitario (5)
Existe un bafio de animales antes de ingresar a la sala de matanza:
a) Si(1)
b) No (3)
Realizan Insensibilizacion
a) Si(1)
b) No (3)

Método de sacrificio por corte cardtidas:
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14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

24,

a) Si(1)
b) No (3)
Se colecta la sangre:
a) Si(1)
b) No (5)
Realiza faenado aéreo de la canal:

a) Si(1)

b) No (5)

Se destina a algun proceso la sangre:

a) Si(1)

b) No (3)

Existe un recambio periédico en el agua de escaldado:

a) Si(1)

b) No (3)

Como se realiza un depilado:

a) Mecanicamente (1)

b) Manualmente (3)

c) Mixto (5)

Existe esterilizacion de cuchillos y material entre canales:

a) Si(1)

b) No (3)

El personal cuenta con capacitacion en el area:
a) Si(1)
b) No (3)

El personal tiene areas de trabajo bien definidas:
a) Si(1)
b) No (3)

El personal cuenta con tareas especificas:

a) Si(1)

b) No (3)

Todo el personal cuenta con toda la vestimenta de trabajo:

a) Si(1)

b) No (3)

En que se depositan las visceras:

a) Carretillas, carretones, carritos para visceras, carritos de acero inoxidable,
carros rifidn, carros transportadores, charolas, equipo adecuado, equipos
automaticos, canaleja y recibidor, canastillas, cuarto para visceras y cuarto
frio (1)

b) Botes de plastico, botes y perchas, cajas de plastico, cestas de plastico,
cubetas, depositos de plastico, dispositivos, recipientes plésticos, utensilios
plasticos, contenedores (2)

c) Lavaderos, bancos de concreto, mesas, pilas, piletas, plancha, tambos,
tanques, tarimas, tarjas, tinas, tolvas, anaqueles, bidones, taras, bolsas, botes
y javas (3)

d) Ganchos o perchas (4)

e) Piso, suelo, basura o no hay depdsitos (5)

89



25.

26.

27.

28.

29.

30.

31.

32.

33.

34.

35.

36.

37.

38.

39.

Existe separacion de visceras verdes y rojas:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con salas separadas para el manejo de viseras verdes y rojas:
a) Si(1)
b) No (3)
Se identifican las visceras de cada canal:
a) Si(1)
b) No (3)
Tienen utensilios especificos para cada area:
a) Si(1)
b) No (3)
Se cuenta con incinerador:
a) Si(1)
b) No (3)
Cuenta con planta de rendimiento:
a) Si(1)
b) No (3)
Cudl es el destino viseras decomisadas:
a) Se incineran (1)
b) Se deposita en basureros (3)
Se lava la canal al terminar el proceso:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua utilizada es potable:
a) Si(1)
b) No (3)
El agua procede de:
a) Red publica (1)
b) Pozo (2)
c) Otro (3)
El agua se distribuye por medio de:
a) Red continua (1)
b) Almacenada en las instalaciones (3)
c) Externaa las instalaciones (4)
Las aguas residuales se vierten en:
a) Tanque tratamiento de agua (1)
b) Drenaje publico (4)
c) Canalesy arroyos (5)
Las aguas residuales cuentan con algun tratamiento:
a. Si(1)
a) No (3)
Existe identificacion de canales:
a) Si(1)
b) No (3)

Existe camara de refrigeracion de canales:
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a) Si(1)

b) No (3)
40. Existen camara de refrigeracion de viseras:

a) Si(1)

b) No (3)
41. Cuenta con registros de entrada y salida de los animales:

a) Si(1)

b) No (3)

42. Realiza una limpieza y desinfeccion de las éreas al final de la jornada:

a) Si(1)

b) No (3)

Puntaje Final: 97

Nivel de riesgo obtenido: Riesgo alto
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Anexo 2

. & &
ot B _ LA Kliger SM 'o“\(\ © @ @ @ &L\\a fg
Bioquimico Produccion CITRATO Des_carhoxll Produccion Produccion Urea -\\'é\ &OQ \)9\ QQ ‘Qé‘ nha a"}\
Lactosa | SH2 de gas acl:::‘:e SH2 degas | Glucosa | lactosa | SH2 de gas Indol SH2 Qé‘\ W ¥ S o &
% Similitud 100 100 60 100 100 100 97.5 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 82.5 100 100 100
Perfil () ] () O] ) (#) () @ 1 0 ) (] O] () CHEENC! () (] (W] ] ) ()
TSI LA Kliger SIM
ID Final e Produccio CITRATO RM VP INDOL Urea nillananin Malonato| Lisina Control | Arginina | Ornitina RM VP
SH2 Joxilaciond  SH2 Gas Glucosa Lactosa SH2 Gas Indol SH2
Neg n de gas

1 (+) SH2 ) (+) (+) ) (+) (+) (+) () (+) () (+) (+) (-) ) (+) () ) (+) ) (+) (+) (+) )
2 (+) SH2 G (+) (+) () +) (+) () () (+) () (+) (+) (-) (-) (+) () ) (+) () (+) (+) (+) ()
3 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () () (+) (+) (-)
4 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () ) (+) () () (+) (+) ()
5 (+) SH2 ) (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) ) (+) () () (+) () () (+) (+) ()
6 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () () (+) (+) (-)
7 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
8 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () () (+) (+) ()
9 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
10 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
1 *) SH2 () (+) *) () () (+) ) () () () ) ) () ) (+) () ) () ) (+) *) ) ()
12 *) SH2 G (+) *) () ) () ) () () () + *) () (G (+) ) ) ) ) (+) *) (] ()
13 *) SH2 G (+) * () ) ) ) () () () + *) () () (+) () ) (] ) (+) * (] ()
14 +) SH2 () (+) +) () (] ) ) () *) () + *) () () (+) () () *) ) (+) *) ) ()
15 +) SH2 () (+) +) () (] (+) ) () ) () *) *) () () (+) () ) (6] ) (+) *) ) ()
16 +) SH2 () (+) +) () (] (+) ) () ) () +) *) () ) (+) () () (] () (+) *) (] )
17 ) SH2 ) (+) +) () (] (+) () () (] () +) *) () ) (+) () () (] ) (+) *) (] )
18 ) SH2 ) +) +) () ) ) ) () ) () +) ) () ) (+) () ) (] ) (+) ) (] ()
19 (+) SH2 () (+) (+) () +) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () ) +) () (+) +) +) ()
20 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) (-) (+) () ) (+) () (+) (+) (+) ()
21 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) (-)
22 (+) SH2 ) (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () ) (+) () (+) (+) (+) ()
23 (+) SH2 ) (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
24 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
25 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () () (+) (+) ()
26 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () () (+) (+) ()
27 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
28 *) SH2 G (+) *) () ) (+) ) () () () * *) () ) (+) ) ) ) ) (+) *) ) ()
29 *) SH2 G (+) * () ) (+) ) () ) () +) *) () () (+) ) () ) ) (+) *) ) ()
30 *) SH2 () +) +) ) ) ) ) ) ) () +) *) () () (+) () ) ) ) (+) *) ) ()
31 +) SH2 () (+) *) ) (] ) ) () *) () +) *) () () (+) () ) ) ) (+) *) ) ()
32 *) SH2 G (+) +) () (] (+) ) () (] () +) ) () () (+) () ) (] () (+) *) (] ()
33 ) SH2 G (+) +) () (] (+) ) () (] () +) ) () () (+) () () (] ) (+) *) *) ()
34 +) SH2 G (+) +) () (] (+) () () () () +) *) () ) (+) () () ) ) (+) *) ) )
35 +) SH2 () +) +) () (] +) ) () ) () (+) ) () ) (+) () () ) () (+) ) ) )
36 (+) SH2 G (+) (+) ) +) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () ) +) () (+) +) +) ()
37 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
38 (+) SH2 G (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () ) (+) () (+) (+) (+) ()
39 (+) SH2 () (+) (+) () (+) (+) () () (+) () (+) (+) (-) () (+) () () (+) () (+) (+) (+) ()
40 +) SH2 G (+) +) () +) (+) () () (+) () (+) (+) (-) ) (+) () ) +) () (+) (+) +) )
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