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El comportamiento emergente de Escherichia coli O157:H7 y su asociacion a casos de diarrea sanguinolenta (DS) y
sindrome urémico hemolitico (SUH) ha generado gran preocupacion en nuestro pais por el nimero de personas afectadas.

Estas cepas estan ampliamente distribuidas y portan con frecuencia los genes stx2 y stx2c.

OBJETIVO: El objetivo fue establecer la diversidad genética y la relacion clonal de cepas de E. coli O157:H7 aisladas de

casos de SUH, DS y contactos asintomaticos (CA) ocurridos en la provincia de Buenos Aires en el periodo 1996-2007.

MATERIALES Y METODOS: Se estudiaron 29 cepas aisladas de SUH, DS y CA en diferentes localidades de la region
costerade la Provincia de Buenos Aires en el periodo 1996-2007. Las cepas fueron caracterizadas por PCR para stx1, stx2,
rfbO157, eae, ehxA y fliCh7, y subtipificadas por la técnica de macrorestriccién con la enzima Xbal y separacién por
electroforesis en gel de campo pulsado (Xbal-PFGE), siguiendo el protocolo de E. coli O157 descrito para la red PulseNet.

RESULTADOS: Las cepas de E. coli O157:H7 presentaron el genotipo stx2 en el 97% y stx1y stx2 en el 3%. Todas fueron
eae y ehxA (+). La variante de Stx2 mas frecuentemente detectada fue stx2 y stx2c. Las cepas fueron del biotipo C (90%), B
(7%) y D (3%).
Las 29 cepas estudiadas correspondieron a 23 patrones Xbal-PFGE diferentes. 28/29 cepas presentaron 81.2% de similitud.
Los patrones més frecuentes se agruparon en: Cluster # 1, AREXHX01.0011 (n=4); Cluster #2, AREXHX01.0022 (n=3);
Cluster #3, AREXHX01.0139 (n=2).
Ver distribucién de patrones y clusters segun factores de virulencia, origen, lugar y afio de aislamiento en la figura 1.
Figura 1. Relacién clonal de las cepas de E.coli O157:H7 (N=29)
PFGE TIFF N° Xbal-PFGE ARG Factores de Virulencia Origen Localidad Afo
Protocolo muestra
412/01  AREXHX01.0200 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Otamendi 2001
643/06  AREXHX01.0007 eaet/Ehly +/stx2 DS Mar del Plata 2006
177/06  AREXHX01.0139 eaet/Ehly +/stx1/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2006 () ster
924/06 AREXHX01.0139 eaet/ Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Madariaga 2006 #3
403/05 AREXHX01.0365 eaet/Ehly +/stx2 DS Mar del Plata 2005
402/05 AREXHX01.0011 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Loberia-BA 2005
404/04  AREXHX01.0011 eae+/Ehly +/stx2 SUH Mar del Plata 2004 Cluster
404/05  AREXHX01.0011 eae+/Ehly +/UT DS Mar del Plata 2005 #1
424/06 AREXHX01.0011 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) CA Mar del Plata 2005
775/03 AREXHX01.0279 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) DS Mar del Plata 2003
302/07 AREXHX01.0023 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2007
306/07 AREXHX01.0446 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Chapadmalal 2007
1065/01 AREXHX01.0109  eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH S/D 2001
800/05 AREXHX01.0105  eaet/Ehly +/stx2 CA Mar del Plata 2005
859/06 AREXHX01.0418 eaet/Ehly +/stx2c (stx2vh-a) DS Mar del Plata 2006
946/01 AREXHX01.0178 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh (07, Balcarce 2001
580/04 AREXHX01.0370 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) DS Mar del Plata 2004
773/03 AREXHX01.0183 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2003
578/04 AREXHX01.0094 eaet/ Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2004
772/03 AREXHX01.0153 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2003
649/05 AREXHX01.0022 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Otamendi 2005
INE 140. AREXHX01.0022 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Tuyd 1997  Cluster
INE 35/. AREXHX01.0022 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 1996 #2
499/05 AREXHX01.0014 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) DS Mar del Plata 2005
24/97 AREXHX01.0041 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH San Bernardo 1997
400/03  AREXHX01.0255 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2003
308/07 AREXHX01.0442 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) CA Mar del Plata 2007
303/07 AREXHX01.0445 eae+/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Mar del Plata 2007
1066/01 AREXHX01.0188 eaet/Ehly +/stx2 y stx2c(stx2vh-a) SUH Villa Gesel 2001

CONCLUSIONES: Por Xbal-PFGE, se pudo comprobar la alta diversidad genética de las cepas circulantes. Sin embargo, tres patrones
fueron detectados con mayor frecuencia lo que implicaria que estas cepas estarian ampliamente diseminadas y su persistencia a
través de los afos estaria indicando que sobreviven en reservorios alin no investigados.

La aplicacion de técnicas de epidemiologia molecular en tiempo real es fundamental ya que contribuye a mejorar la vigilancia de este
patégeno, afianzando los resultados de laboratorio con los de epidemiologia. Con este estudio se logré conocer la diversidad
genética de las cepas circulantes en esta region y conformar una base de datos que permite monitorear las diferencias en los perfiles
de patrones detectados a fin de identificar en forma temprana posibles brotes difusos de dificil deteccion.




