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SUMMARY

Actinobacillus pleuropneumoniae (App) is the etiologic agent of porcine contagious pleuropneumonia, an important bacterial disease in intensive pig
production. In the world were described 15 App serotypes, in Chile serotypes 1 and 5 have been reported. The serotyping technique is slow, expensive
and difficult; currently, a molecular tool named PCR is available to “serotyping” by Apx toxins genotyping, which is quick, non-expensive and easy. 60
App strains were evaluated, isolated from 9 intensive swine farms distributed in Chile. These isolates were obtained from lungs of pigs with lesions of
porcine contagious pleuropneumonia. All the strains were isolated during the years 2007, 2008 and 2009, by means of conventional bacteriology and
confirmed by API. A multiplex PCR for Apx toxin genes was performed to differentiate the App serotypes. The results showed genotypes detected only
for serotypes 4, 6 and 7, first described in Chile. The most frequently isolated was serotype 7. Also, there was no predominant serotype in the different
geographical zones, except in the regions of O’Higgins and Biobio where it was most frequently isolated serotype 7. The present study is the first
approach in order to know the distribution of App serotypes in Chile. Studies including greater numbers of farms and isolates per farm are necessary to

know the real diversity of App serotypes and genotypes in Chilean swine production farms.
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INTRODUCCION

Actinobacillus pleuropneumoniae (App) es el agente
etiologico de la pleuroneumonia contagiosa porcina (PCP)
(Savoye y col 2000), una de las enfermedades bacterianas
mds importantes en produccion porcina intensiva y parte del
complejo respiratorio porcino (Thacker y Thanawongnuwech
2002). La PCP provoca elevadas pérdidas econdmicas,
debido a la alta mortalidad causada en cuadros agudos y
debido ala baja de los pardmetros productivos en cuadros
crénicos y subclinicos (Gottschalk y Taylor 2006).

La PCP es una enfermedad ubicua. Se han descrito
brotes en todos los paises, aunque actualmente constituye
un problema critico para la gran mayoria de los paises
sudamericanos; en cambio en Europa y Norteamérica
la enfermedad se encuentra controlada (Gottschalk y
Taylor 2006). A 1a fecha, se han descrito 15 serotipos de
acuerdo al tipo de antigeno capsular (Nielsen y col 1997,
Haesebrouck y col 1997). Algunos de estos serotipos
generan reacciones cruzadas cuando son serotipificados
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de la forma tradicional, dificultando la interpretacion de
resultados, incluyendo que la técnica es tediosa y cara.
Se ha observado que la mayoria de los distintos serotipos
capsulares de App presentan un perfil genético de toxinas
particular. Esto permite inferir el serotipo de la mayorfa
de los aislados mediante técnicas moleculares rapidas
como la reaccidn en cadena de la polimerasa de genes que
codifican para las toxinas Apx, tal como la descrita por
Rayamajhi y col en 2005. Este método permite desarrollar
una técnica homologable a la serotipificacién de manera
rdpida, econémica y al alcance de cualquier laboratorio
de diagndstico, permitiendo asi realizar estudios de
caracterizacion en gran cantidad de aislados generando
informacién valiosa de la epidemiologia de la bacteria
(Rayamajhi y col 2005).

En Chile hay escasa informacién acerca de los serotipos
prevalentes de App, sélo se han publicado dos trabajos,
ambos sobre brotes de PCP en planteles porcinos de la
Regién Metropolitana, en los que se determind la partici-
pacidn de los serotipos 1 y 5 (Sdnchez y col 1986, Olivares
y Morgado 1988). El objetivo del presente estudio fue de-
terminar los serotipos de App mediante una nueva técnica
basada en PCR, en casos confirmados de PCP obtenidos
desde sistemas de produccion intensiva de cerdos en Chile.
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MATERIAL Y METODOS
UNIDAD MUESTRAL

Para el estudio se utilizaron 60 aislados de campo de
App, recopilados entre los afios 2007 y 2009, provenientes
desde sistemas de produccion intensiva pertenecientes a
nueve empresas productoras de cerdos del pais, con infec-
cién endémica de App, las que representan al 23,5% del
total de la industria nacional y cuya poblacion de animales
representd en el ailo 2010 a mas del 94% de la produccién
de cerdos de Chile. Los planteles representados estdn
ubicados desde la Regién Metropolitana hasta la Regién
del Biobio, donde se encuentra la mayoria de los sistemas
de produccioén intensiva de cerdos en Chile.

Para cada aislado se registré el afio de aislamiento y zona
geografica de procedencia (cuadro 1). En detalle, el afio
2007 se obtuvieron aislados desde cinco empresas ubicadas
en las regiones de O’Higgins, Maule y Biobio, recopilando
un total de 15 aislados (25% total del estudio). Durante el
afio 2008 se aislé App desde siete empresas porcinas de las
regiones de O’Higgins, Maule, Biobio y Metropolitana,
recopildndose en total 24 aislados (40% total del estudio).
Finalmente, para el afio 2009 se recopilaron 21 aislados de
App (35% total del estudio) provenientes de seis empresas
porcinas, ubicadas en las regiones de O’Higgins, Maule,
Biobio y Metropolitana, respectivamente.

Todos los aislados fueron obtenidos de cerdos afectados
con cuadro clinico PCP en fase de engorda, diagnostica-
dos siguiendo el procedimiento bacteriol6gico estandar y
confirmadas mediante la prueba API 20 NE (Bio-Meriuex,
Marcy I’Etoile, France) en el Laboratorio de Diagnéstico
Porcino, perteneciente al Departamento de Patologia y
Medicina Preventiva de la Facultad de Ciencias Veterinarias
de la Universidad de Concepcién, Campus Chilldn, Chile.

TECNICA DE PCR

Se extrajo el material genético a partir de cultivo
puro de App utilizando el kit comercial Prepman Ultra®,
siguiendo el protocolo del fabricante. Luego se realizaron
dos reacciones de PCR, una de diagndstico de rutina
confirmatoria del patégeno, realizada siguiendo el pro-
tocolo de Schaller y col (2001) y la segunda para realizar
la caracterizacion genética de los aislados, mediante un
PCR multiplex, amplificando los genes que codifican las
toxinas ApxI, ApxIl, ApxIIl y ApxIV segin el protocolo
descrito por Rayamajhi y col 2005 (cuadro 2). En detalle,
este protocolo utiliza las diferencias genéticas de los di-
ferentes aislados para agruparlos en 11 perfiles genéticos
que se relacionan con los 15 serotipos descritos a la fecha.
Asi, permite diferenciar claramente los serotipos 1, 3,
4,5,6,7, 10, 14 y presenta tres perfiles inespecificos
que pueden representar a mds de un serotipo, existiendo
inespecificidad entre los serotipos 2, 8 y 15; 9y 11; 12
y 13 (cuadro 2).
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Cuadro 1. Identificacién de los aislados utilizados en el estudio.
Identification of isolates evaluated.

Afio Plantel Ubicacién N°
2007 A Regién O’Higgins 3
2007 B Regién O’Higgins 3
2007 C Regién del Maule 1
2007 D Regidn del Biobio 7
2007 E Regién del Biobio 1
2008 A Regién O’Higgins 4
2008 C Regién del Maule 2
2008 D Regién del Biobio 3
2008 E Regidn del Biobio 6
2008 F Regién del Maule 3
2008 G R. Metropolitana 1
2008 I R. Metropolitana 5
2009 A Regién O’Higgins 2
2009 B Regién O’Higgins 2
2009 C Regién del Maule 2
2009 D Regién del Biobio 11
2009 E Regidn del Biobio 3
2009 H R. Metropolitana 1

La técnica de PCR multiplex se desarrollé mediante
una mezcla maestra que consta de 2,5 pl de buffer 10x, 1 pl
de DNA templado, 1,5 mM de MgClz, 0,2 mM de cada
trifosfato desoxinucledsido (ANTP), 0,2 uM de cada primer
y 1,25 U de Taq polimerasa en un volumen final de 25 pl. El
programa de termociclado consta de una desnaturalizacién
inicial a 94 °C por 5 minutos, posteriormente 35 ciclos que
constan de una fase de desnaturalizacion a 94 °C por 30
segundos, una fase de anillado a 55 °C por 30 segundos y una
fase de elongacién a 72 °C por 180 segundos. Finalmente,
la muestra es sometida a una fase de elongacién a 72 °C
por 10 minutos, para luego ser conservada a 4 °C. Este
programa fue realizado en un termociclador Eppendorf ®
JM Research, Modelo TTC-200. Finalmente, los productos
fueron sometidos a una electroforesis en un gel de agarosa
al 2%, tefiido con bromuro de etidio. Las bandas de DNA
amplificado se observaron en un transiluminador de rayos
UV (M-15, UVP). En cada reaccién de PCR multiplex
realizada se incluyeron controles positivos correspondientes
a ADN de cepas de referencia de los serotipos 1, 2,4y 6,
que permiten en conjunto amplificar todos los productos
posibles de la técnica (cuadro 2).

ANALISIS ESTADISTICO

En el estudio se realizo estadistica descriptiva mediante
frecuencias absolutas y relativas. Se utiliz6 el test exacto
de Fisher para analizar las frecuencias de distribucién
de los serotipos por empresa, afio de aislamiento y zona
geografica. Adicionalmente, se us6 el mismo test para
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Cuadro 2. Nombre de los diferentes genes Apx y su correspondiente nimero de pares de bases, utilizados para genotipificar y

“serotipificar” las cepas de App.

Names of different Apx genes and the expected sizes used for the App genotyping and “serotyping”.

Serotipo ApxIA ApxIB ApxII ApxIII ApxIV ApxIV ApxIV ApxIV
(723bp) (811bp) (965bp) (396bp) (1600bp) (2000bp) (2400bp) (2800bp)
1 + + + +
2 + + +
3 + +
4 + + +
5 + + + +
6 + + +
7 + + +
8 + + +
9 + + + +
10 + + +
11 + + + +
12 + + "
13 + + +
14 + + +
15 + + +

(+): Serotipo positivo a la amplificacion genética.

determinar la existencia de predominancia de los serotipos
identificados dentro y entre empresas, asi como también
en las zonas geograficas de procedencia.

RESULTADOS

Todos los aislados evaluados fueron diagnosticados
como A. pleuropneumoniae mediante el PCR confirmatorio,
concordando con lo encontrado mediante las pruebas bio-
quimicas desarrolladas por el Laboratorio de Diagnédstico
Porcino. Asimismo, fue posible realizar la caracterizacién
molecular, mediante el PCR multiplex, en la totalidad de
las cepas estudiadas.

Los 60 aislados evaluados fueron agrupados en 3 de
los 11 perfiles posibles de determinar mediante la técnica
utilizada, observandose los genotipos correspondientes a los
serotipos 4, 6 y 7 (figura 1). En detalle, el perfil genético
correspondiente al serotipo 7 fue el mas frecuentemente
encontrado, observiandose en el 60% de los aislados
(P <0,05), un 28% correspondio al perfil del serotipo 6 y
solo un 12% fue caracterizado como serotipo 4 (cuadro 3).

En todos los afios de estudio fueron descritos los sero-
tipos 4, 6y 7. En detalle el perfil genético correspondiente
al serotipo 7 fue el mds frecuentemente encontrado en
todos los afios, en 2007 (53%), 2008 (50%) y 2009 (76%);
sin embargo, estadisticamente se demostré que sélo en el
afio 2009 fue significativamente mayor que los serotipos
4y 6 (cuadro 3).

Por otro lado, los tres serotipos descritos fueron encon-
trados en todas las regiones de estudio. La presentacion
de ellos en la Region Metropolitana y Regién de Maule

no evidenci6 ningtn serotipo predominante, al contrario,
en las regiones de O’Higgins y del Biobio, el serotipo 7
obtuvo una mayor frecuencia de aislamiento, siendo esta
estadisticamente significativa (P < 0,05).

Los resultados por empresa mostraron que en 4 de
las 9 empresas (A, C, D y F) evidenciaron los perfiles
correspondientes a los serotipos 4, 6 y 7 (cuadro 3). Por
otro lado, otras tres empresas (B, E e I) presentaron el
perfil correspondiente al serotipo 7 mas el del serotipo 4

Figura 1. Resultado de serotipificacién con perfiles genéticos
a través, PCR multiplex de genes Apx de App. Carril 1, estandar
de pares de bases; Carriles 2 al 4, aislados correspondientes al
patrén de amplificacidn de serotipo 7; Carriles 5 al 9, aislados
correspondientes al patrén de amplificacion de serotipo 4; Carril
10, aislado correspondiente al patrén de amplificacion de serotipo
6; Carriles 11, 12, 13 y 14, controles positivos de serotipos 1,
2,4y 6 respectivamente; Carril 15, control negativo; Carril 16,
estandar de pares de bases.

Serotyping App results mean multiplex PCR of App Apx
genes. Lane 1, ladder; lanes 2 to 4, serotype 7 isolates; lanes 5 to 9, co-
rresponding to serotype 4 isolates; lane 10, serotype 6 isolate; lanes 11,
12, 13 and 14, positive controls for serotypes 1, 2, 4 and 6 respectively;
lane 15, negative control; lane 16, ladder.
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Cuadro 3. Resumen de resultados de acuerdo a empresa, afio y region.

Summary of results according to farm, year and geographical region.

Clasificacion N° Aislados/(%) total Serotipo 4 Serotipo 6 Serotipo 7
A 9 (15%)*y 1 2 6
B 5 (8%)*Y 0 4
C 5 (8%)*Y 1 3 1
% D 21 (35%)* 12 32 17°
E- E 10 (18%)Y 0 6 4
M F 3 (5%)%Y 1 1 1
G 1 1,7%)* 1 0 0
H 1 (1,7%)* 1 0 0
1 5 (8%)*Y 0 2 3
. 2007 15 (25%) 2 5 8
g 2008 24 (40%) 3 9 12
2009 21 (35%) 22 32 16°
Metropolitana 7 (12%)* 2 2 3
£ O'Higgins 14 (23%) 2 2 10°
~  Maule 8 (13%)* 2 4 2
Biobio 31 (52%)Y 12 92 21b
Total 60 (100%) 72 172 36°

Letras distintas en superindice (a,b) indican diferencias significativas al evaluar resultados de la misma fila (P < 0,05); (X, y, z) indican diferencias

estadisticas en resultados de empresa y en resultados por region (P < 0,05).

Different letters in superscript (a, b) indicate significant differences in results of the same row (P < 0.05); (X, y, z) indicate statistical differences between years, and

regions (P < 0.05).

0 6, lo que demuestra la presencia de multiples serotipos
de App de estos planteles. Finalmente, en las empresas
G y H se evalu6 tan solo un aislado de App, y en ambas
correspondid al serotipo 4. Por otra parte, estadisticamente,
la empresa con mayor participacién en el estudio fue la
empresa D con 21 aislados perteneciente a la Regién del
Biobio (P < 0,05), mientras que las empresas Gy H de la
Regién Metropolitana sélo aportaron un aislado cada una.

Al evaluar la frecuencia de participacion de los serotipos
segin empresa en general no se observaron diferencias
estadisticamente significativas, es decir en los planteles
no hubo un serotipo predominantemente encontrado. La
excepcion fue la empresa D en la cual fue aislado con
mayor frecuencia el genotipo correspondiente al serotipo
7 (P <0,05) (cuadro 3).

Finalmente, el cuadro 4 muestra la presentacion de los
serotipos de App en todos los planteles evaluados separados
por afios de muestreo. En ninguna empresa fue posible
determinar diferencias estadisticas en la presentacion de
serotipos de App entre los diferentes afios de muestreo.

DISCUSION
En este estudio se informa sobre la identificacion de

serotipos de App de unidades de produccién intensiva
de cerdos. Cada uno de los aislados de App incluidos en
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el estudio fueron obtenidos desde cerdos con lesiones
sospechosas de pleuroneumonia contagiosa porcina, que
sugiere que todos los serotipos aislados, el 4, 6 y 7 son
capaces de causar el cuadro. De la misma forma, también
se confirmé que las pruebas bioquimicas de API 20 NE,
tienen una correlacién de un 100% con los resultados de
PCR, lo que demuestra que la identificacién bioquimica
fue especifica en este estudio.

La serotipificacién de los aislados basada en PCR
fue eficiente y resolutiva, confirmando lo expuesto por
Rayamajhi y col (2005), quienes sefialan que esta técni-
ca es reproducible, confiable y rdpida de implementar.
Asimismo, Oliveira (2008), después de evaluar 75 aisla-
dos de campo de App confirmados mediante las técnicas
de serotipificacion basada en PCR de Rayamajhi y col
(2005) y la de hemoaglutinacién indirecta (IHA, por sus
siglas en inglés), demostré que la técnica de PCR fue mas
resolutiva que la prueba seroldgica discriminando todos
los serotipos con excepcién de los grupos 2/8/15, 9/11 y
12/13, tal como lo sefiala el autor de la técnica. Oliveira
(2008) también evidenci6 que la prueba de IHA presenta
reacciones cruzadas entre los serotipos 1,9y 11; 1y 7;7
y 15y 3; 6y 8, lo cual también ha sido descrito por otros
autores como Kucerova y col (2005), sugiriendo que la
mejor opcién en el desarrollo de la serotipificacion de
aislados de campo de App podria ser realizada primero
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Cuadro 4. Resultados detallados de serotipificacion de cepas de App de acuerdo al afio de aislamiento, empresa y ubicacion geografica.
Detailed results of serotyping of App strains according to year of diagnosis, farm and location.

Empresa Afo N° Aislados Serotipo 4 Serotipo 6 Serotipo 7
2007 3 1 2 0
(R% ) 2008 4 0 0 4
’ 2009 2 0 0 2
B 2007 3 1 0 2
(R.O) 2009 2 0 0 2
2007 1 0 0 1
® E,Ia ) 2008 2 1 1 0
o 2009 2 0 2 0
2007 7 0 2 5
(R% ) 2008 3 0 0 3
' 2009 11 1 1 9
2007 1 0 1 0
(R% ) 2008 6 0 5 1
o 2009 3 1 0 3
F (R.Ma.) 2008 3 1 1 1
G (RM.) 2008 1 1 0 0
H(R.M.) 2009 1 1 0 0
I (R.M.) 2008 5 0 2 3

R.M.: Regién Metropolitana; R.O.: Regién de O’Higgins; R. Ma.: Regién del Maule; R.B.: Regién del Biobio.

con la técnica basada en PCR y en aquellos aislados que
sean clasificados como serotipos 2/8/15 6 9/11 6 12/13,
se confirme mediante IHA. Es importante destacar que
este dltimo punto no pudo ser corroborado en el presente
estudio puesto que sélo se utilizé la técnica de PCR para
la tipificacion.

Por otra parte, se conoce que la distribucién de seroti-
pos de App varian dependiendo del pais y continente. En
América del Sur no existen datos generales publicados,
sin embargo, si existe informacién por pais. En Argentina
se han reportado los serotipos 1, 3,5, 7, 8, 12y 15
(Zielinski 2006), en Brasil los serotipos 3, 5y 7 son los
frecuentemente aislados, aunque también se han descrito
los serotipos 1, 4, 6, 9 y 12 (Piffer y col 1997, Kuchiishi
y col 2007). Por su parte, situacién similar se describe
en Perti en donde los serotipos de App descritos hasta la
fecha son los serotipos 1, 3, 5 y 7 (Castillo 1996, Mori y
col 2010), en Venezuela los serotipos del 1, 2,3,4,5,6y
7, siendo los m4s prevalentes los serotipos 1, 5y 7 (Utrera
y col 1988, Pineda y col 1996) y en Colombia sélo han
sido descritos los serotipos 1, 5 y 7 (Rodriguez-Méndez
2010), en el resto de paises sudamericanos exceptuando a
Chile no existe informacién publicada. En resumen en el
continente, en general, se han descrito todos los serotipos
de App exceptuando los serotipos 10, 11, 13 y 14, siendo
los mds frecuentes los serotipos 1, 3,5y 7.

En el presente estudio, si bien no se encontraron los
aislados correspondientes a los serotipos 1 y 5, estos ya
habfan sido anteriormente descritos por Olivares y Morgado
(1988), por lo que la situacién de Chile seria concordante
con lo encontrado en el resto del continente. No obstante,
es importante destacar que los serotipos 4, 6 y 7 encontra-
dos en el presente estudio han sido encontrados en otros
paises de América del Sur, aunque significacion clinico-
patoldgica. Marsteller y Fenwick en 1999 y Gottschalk
y Taylor en 2006, describen a los serotipos 4, 6 'y 7 de
App que presentan en general patogenicidad y virulencia
leve en comparacién a los serotipos 1 y 5 que son mds
virulentos y probablemente causan mayores problemas
en los sistemas de produccién intensiva de cerdos en
el resto del continente, por lo que probablemente son
pesquisados con mayor frecuencia asociados en cuadros
clinicos de PCP.

Los resultados indican que la distribucién de App en
el territorio nacional es conservada, existiendo sélo los
serotipos 4, 6 'y 7 en las regiones de estudio. Las distribu-
ciones entre regiones y espacio temporal de los aislados
en general son homogéneas, evidencidndose al serotipo 7
como el més prevalente. Este resultado fue ayudado por el
alto nimero de aislados clasificados como serotipo 7 del
plantel D en la Regién del Biobio, tinico plantel en donde
con total legitimidad existi6 un serotipo predominante,
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debido a la gran cantidad de aislados evaluados. Algo si-
milar aconteci6 en los planteles de la Region de O’Higgins,
A y B, que si bien por si solos no mostraron un patrén
de presentacion estadisticamente significativo, si lo fue
al evaluar el resultado por regién en donde el serotipo
7 fue el mas frecuente. Segin Frey (1995), el serotipo 7
posee una virulencia de caracter leve, basado en el perfil
de secrecién de toxinas que produce, sin embargo, en
condiciones de campo, este serotipo ha sido catalogado
como un serotipo de dificil control y de alta problematica
en las explotaciones porcinas, siendo su patogenicidad
muy alta (Tadjine y Mittal 2001). Esta diferencia de
patogenicidad entre un mismo serotipo es concordante
con lo descrito por Gottschalk y Taylor (2006), quienes
mencionan que existen serotipos que pueden ser altamente
virulentos en una regién geografica, mientras que en otras
no representan una gran problematica. Como se mencion6
anteriormente, si bien los aislados del presente estudio no
fueron diagnosticados desde brotes importantes de PCP, si
fueron recopilaron desde lesiones pleuroneumonias, por
lo que estas eventualmente pueden ser un problema en las
explotaciones porcinas nacionales.

Anteriormente, Olivares y Morgado (1988) reporta-
ron los serotipos 1 y 5 en la Regién Metropolitana, no
encontrados en este estudio, hecho no implica que no se
encuentren hoy en el pafs. La no deteccion de estos sero-
tipos probablemente se deba a que la cantidad de muestras
recolectadas en la Regién Metropolitana no representa la
situacidn real de la region, aunque confirma que estos no
se diagnostican frecuentemente en la actualidad y sugiere
que pudieron haber sido eliminados de las explotaciones
chilenas, ya que si estuvieran presentes probablemente
provocarian cuadros clinicos de relevancia, tal como ocurre
en el resto de los paises vecinos.

El hecho de que en la mayoria de los planteles se haya
detectado mds de un serotipo de App no es una situacién
nueva, ya que ha sido descrito con anterioridad, por Dubreuil
y col (2000) y Gottschalk (2003) quienes reportaron que
granjas porcinas pueden tener mds de un serotipo en su
poblacién y que es una situacién comun en los planteles
de produccioén intensiva. Esto concuerda con los resultados
obtenidos en este estudio, especialmente en las empresas
A, C, Dy F en las que se detectaron los tres serotipos,
las cuales se ubican en las regiones de O’Higgins, Maule
y Biobio. En otras tres empresas porcinas (B, E e I),
ubicadas en las regiones Metropolitana, de O’Higgins y
Biobio, se identificaron dos serotipos en cada una de ellas,
mientras que para las empresas G y H s6lo se detect6 un
solo serotipo. En estas dos dltimas empresas, el nimero
de aislados presentes fue solo uno, por lo que el serotipo
identificado en cada una de ellas puede que no sea el inico
y no representa el estatus real del sistema productivo.

Finalmente, los resultados en general sugieren que
probablemente los serotipos 4, 6 y 7 estdn presentes hace
bastante tiempo en los planteles y se han mantenido sin
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grandes variaciones y probablemente sin la introduccién
de nuevos serotipos, sin embargo, no fue posible conocer
la variabilidad de serotipos por afios dentro de un plantel,
debido a la escasa cantidad de aislados.

Este es el primer reporte de App en Chile utilizando
la serotipificacion en base a perfiles genéticos mediante
técnicas moleculares, demostrando la variedad de serotipos
que se encuentran en las principales zonas de produccién
porcina de nuestro pais. Futuros estudios son necesarios
con el fin de conocer de mejor forma la dindmica de
presentacion de serotipos en los planteles, en los que se
debe considerar un mayor nimero de aislados a evaluar.

RESUMEN

Actinobacillus pleuropneumoniae (App) es el agente etiologico
de la pleuroneumonia contagiosa porcina, una de las enfermedades de
etiologia bacteriana de mayor relevancia en produccién porcina. En el
mundo se han descrito 15 serotipos de App, en Chile solo los serotipos
1 y 5. La serotipificacién requiere mucho tiempo, trabajo y dinero,
actualmente se encuentran herramientas moleculares para realizar
una “serotipificacion” mediante la genotipificacion de toxinas Apx.
Asi, se evaluaron 60 aislados de App provenientes de nueve empresas
porcinas de produccién intensiva distribuidas en distintas regiones de
Chile, obtenidas desde pulmones de cerdos con lesiones compatibles
con pleuroneumonia contagiosa porcina. Las bacterias fueron aisladas
mediante los métodos tradicionales y confirmados por API, recolectados
durante los afios 2007, 2008 y 2009. Los resultados identificaron los
genotipos correspondientes s6lo a los serotipos 4, 6 y 7, los cuales se
describen por primera vez en Chile, siendo el mas frecuente el serotipo 7.
En las diferentes zonas estudiadas, no existié un serotipo predominante,
excepto en las regiones de O’Higgins y del Biobio en las cuales fue mds
frecuentemente aislado el serotipo 7. El presente estudio es el primer
acercamiento con el fin de conocer la distribucion de serotipos de App
en Chile. Con el fin de conocer la real diversidad genética y serotipos
de App en los diversos planteles en Chile es necesario realizar estudios
que contemplen un mayor nimero de aislados.
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