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RESUMEN

Introduccién: Los brotes detectados de campilobacteriosis son poco frecuentes y, por lo general, cursan
con un bajo niimero de pacientes, aunque se estima que muchos mas permanecerian sin diagnosti-
car. Las técnicas de investigacién de brotes mas exitosas en Campylobacter spp. (PFGE, MLST) tienen el
inconveniente de ser laboriosas y no estar disponibles en muchos laboratorios.
Métodos: Durante el afio 2008 se recibieron 352 aislados de C. jejuniy C. coli procedentes de 16 hospitales.
Todas las cepas fueron tipificadas genotipicamente mediante RFLP-PCR-flaA (tipo flaA) y fenotipicamente
con su resistotipo. Se estableci6 que aquellas cepas de la misma especie procedentes del mismo hospital,
aisladas en un periodo de hasta 11 dias, con valores de CMI de + 1 dilucién y con el mismo tipo flaA, podrian
pertenecer a un brote. Las cepas que cumpliesen con estos criterios serian posteriormente tipificadas
mediante Kpnl-PFGE y MLST.
Resultados: Veintitrés de los 352 aislados, en 10 grupos, cumplian con los criterios de pertenencia a
posibles brotes no diagnosticados. En 8 grupos los pulsotipos (PFGE) de los aislados de cada grupo tenian
una semejanza entre ellos mayor del 95%. En 7 de ellos los secuenciotipos (MLST) eran coincidentes.
Conclusiones: El uso de 2 marcadores sencillos (resistotipo y RFLP-PCR-flaA) puede detectar aislados que
probablemente formen parte de un brote de campilobacteriosis no diagnosticado. Para su confirmacién
se requieren otros marcadores moleculares y los datos epidemioldgicos de cada aislado. El estudio apunta
a que, como en otros paises, el nimero de brotes de campilobacteriosis en Espafia estd probablemente
infraestimado.
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Application of restriction fragment length polymorphism-polymerase chain
reaction-flaA and resistotype to identify potential undiagnosed outbreaks of
campylobacteriosis in Spain

ABSTRACT

Introduction: Outbreaks of campylobacteriosis are infrequent and usually involve a low number of
patients, although it is estimated that many more remain undiagnosed. The most successful techniques
for outbreak investigation in Campylobacter spp. (PFGE, MLST) have the drawback of being laborious and
not available in many laboratories.

Methods: During the year 2008, 352 isolates of C. jejuni and C. coli from 16 hospitals were received
in our laboratory. All strains were genotyped by RFLP-PCR-flaA (flaA type) and phenotyped with their
resistotype. It was established that the strains of the same species from the same hospital, isolated over
a period of up to 11 days, with MIC values of + 1 dilution with the same flaA type could belong to an
outbreak. Strains that met these criteria would be later subtyped by KpnI-PFGE and MLST.

7 Actualmente, el primer autor posee una beca en la “Seccién de Microbiologia Alimentaria”. Agencia Espafiola de Seguridad Alimentaria y Nutricién (AESAN). Madrid,

Espafia.
* Autor para correspondencia.
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Results: A total of 23 out of 352 isolates, distributed in 10 groups, met the criteria for being associated
with putative undiagnosed outbreaks. The similarity of the PFGE-profiles in 8 groups was greater than
95% among the isolates from each group. In 7 of the groups, the sequence types (MLST) were coincident.
Conclusions: The use of 2 easy markers (resistotype and RFLP-PCR-flaA) may detect isolates probably
belonging to an undiagnosed outbreak of campylobacteriosis. Accurate diagnosis requires other molecular
markers and epidemiological data of each isolate. The study suggests that, as in other countries, the
number of outbreaks of campylobacteriosis in Spain is probably underestimated.

© 2013 Elsevier Espafia, S.L.U. All rights reserved.

Introduccion

Las especies termofilicas del género Campylobacter (princi-
palmente C. jejuni junto con C. coli) son la principal causa de
gastroenteritis bacteriana a nivel mundial’. Se estima que debido
a las caracteristicas de la infeccién, con una sintomatologia en
ocasiones leve, la mayoria de los datos de campilobacteriosis
estan infraestimados?. El consumo o manipulacién de la carne
de pollo es contemplado como el principal factor de riesgo en
la adquisicién de la infeccién, aunque la mayoria de los casos
son esporadicos®. A diferencia de otros patégenos alimenta-
rios, como Salmonella enterica o Staphylococcus aureus, los brotes
de campilobacteriosis se notifican de forma infrecuente y, por
lo general, implicando un niimero reducido de casos®. Salvo
algunos incidentes documentados en la literatura cientifica, los
brotes con mayor nimero de casos se asocian principalmente
al consumo de agua®, como por ejemplo 442 casos en Finlan-
dia durante el verano del afio 19985, 105 en Noruega’ o 71 en
Japéns.

La investigaciéon de brotes en patégenos alimentarios se basa
en la comparacién de diferentes marcadores fenotipicos y geno-
tipicos, junto con los datos epidemiolégicos preexistentes, para
establecer si las cepas investigadas tienen un origen comun. Gene-
ralmente se considera que la técnica de tipificaciéon molecular de
eleccion en investigacion de brotes es la pulse field gel electropho-
resis (PFGE, «electroforesis en gel de campo pulsante»)® 1, aunque
en los Gltimos afios se empiezan a utilizar otras como la tipificacién
por multi-locus sequence typing (MLST, «secuenciacion de multiples
locus de genes constitutivos»)!!. En Campylobacter la investiga-
cion de brotes puede ser complicada por la posible coexistencia
de mas de una cepa dentro de un brote individual'?, esto es mas
evidente en los brotes originados por consumo de carne de pollo,
frecuentemente colonizada por mas de una cepa diferente'3. Otra
caracteristica que dificulta el estudio de dichos brotes es la ines-
tabilidad genética que se le atribuye a Campylobacter'*, que hace
que los perfiles moleculares puedan variar entre los aislados de un
mismo brote.

Se estima que los brotes de campilobacteriosis deben ser en
realidad mucho mas frecuentes de lo informado, debido al bajo
nimero de casos implicado® y al diferente periodo de incubacién
que pueden tener los pacientes comprendidos en el brote, de hasta
11 dias’>.

El objetivo de nuestro trabajo fue investigar posibles brotes de
campilobacteriosis no diagnosticados, basindonos en 2 métodos de
tipificacion sencillos como son el perfil de resistencia de las cepas
frente a antimicrobianos (valores de las concentraciones minimas
inhibitorias [CMI]) y la determinacién del tipo flaA mediante
polimorfismos de los tamaifios de los fragmentos de restriccién
del gen flaA amplificado por reaccién en cadena de la polimerasa
(RFLP-PCR-flaA). Los datos que proporcionan ambos marcado-
res permiten preseleccionar grupos de aislados que deben ser
confirmados como parte de un mismo brote mediante la aplica-
ciéon de otros marcadores complementarios, junto con los datos
epidemiolégicos existentes.

Métodos
Origen e identificacion de los aislados

Durante el afio 2008 se recibieron en el Laboratorio de Campy-
lobacter, perteneciente al Centro Nacional de Microbiologia, 352
aislados de Campylobacter spp. procedentes de 16 hospitales
espafioles. En este periodo solo se remitié6 de forma especifica
un brote que implicaba 8 aislados de C. jejuni, siendo la relacién
entre el resto de aislados desconocida, aunque tedricamente corres-
ponderian a casos esporadicos. En todos los aislados recibidos se
determiné la especie a la que pertenecian mediante técnicas de
PCR!6-18 o de secuenciacion de diferentes genes diana (ADNr 168,
cpn60)19-20,

Test de sensibilidad a antimicrobianos y resistotipo de las cepas

Para todos los aislados de Campylobacter recibidos en el
laboratorio se realizaron tests de sensibilidad frente a los siguien-
tes antimicrobianos: ciprofloxacino, eritromicina, gentamicina,
amoxicilina, amoxicilina mas acido clavulanico, cloranfenicol y
tetraciclina (codificacién segtin WHONET)?! mediante tiras E-test
(bioMérieux, Espafia). Se siguieron las recomendaciones del Clinical
and Laboratory Standards Institute tanto en la realizacién del método
(turbidez del in6culo, medio de cultivo y cepa ATCC 33560 de C.
jejuni como control de calidad), como en los puntos de corte de las
CMI para diferenciar poblaciones sensibles y resistentes.

Puesto que en el Clinical and Laboratory Standards Institute solo
estan disponibles los puntos de corte para eritromicina, tetraciclina
y ciprofloxacino??, para el resto de antimicrobianos los puntos de
corte fueron seleccionados del European Committee on Antimicro-
bial Susceptibility Testing (disponibles en http://www.eucast.org/
clinical_breakpoints/ (consultada 4/04/2013).

Siguiendo criterios ya publicados, consideramos a un aislado
como multirresistente cuando eraresistente frente a 3 o mas grupos
de antimicrobianos?3.

Reaccion en cadena de la polimerasa. Tipificacion

por polimorfismos de los tamafios de los fragmentos

de restriccién-reaccion en cadena de la polimerasa-flaA
y secuenciacién de miiltiples locus de genes constitutivos.
Asignacion de tipos flaA y secuenciotipos

Para todas las PCR necesarias en el estudio se utilizé el kit de
extraccion de ADN gendémico InstaGene Matrix (Bio-Rad, Espafia) y
el kit de amplificacién de ADN Ready-To-Go System (GE Healthcare
Life Sciences, Reino Unido).

El analisis de RFLP-PCR-flaA se llev6 a cabo siguiendo la téc-
nica descrita por Nachamkin et al.>4. En resumen, se digieren 5
del producto de amplificacién obtenido mediante PCR con 6 unida-
des de enzima de restriccién Ddel (FastDigest®, Fermentas GmBH,
Madrid, Espafia) a 37 °C. Los fragmentos generados en la digestiéon
se separaron en una electroforesis en agarosa (2,5% peso/volumen)
tipo MS-8 (Pronadisa, Espafia) en buffer TAE 1X.


http://www.eucast.org/clinical_breakpoints/
http://www.eucast.org/clinical_breakpoints/

430 D. Pérez-Boto et al / Enferm Infecc Microbiol Clin. 2014;32(7):428-433

Tabla 1

Tabla resumen con los datos epidemiolégicos mas relevantes de los aislados dentro de cada supuesto brote, los porcentajes de semejanza entre los pulsotipos obtenidos con

la enzima Kpnl, asi como el secuenciotipo

N.° de brote Hospital N.° de casos Periodo entre Especie Tipo fla Resistotipo Porcentaje de semejanza MLST (ST)
aislados (dias) Kpnl-PFGE

1 H7 2 3 C. jejuni Tipo 1 CipRAmMXRTCYR 100 ST464

2 H2 2 10 C. coli Tipo 47 CipRTCYR 82,76 ST827/ST6510°

3 H7 2 0 C. jejuni Tipo 13 CipR 100 ST429

4 H2 4 0 C. jejuni Tipo 18 CipRAmxRTCYR 100 ST21

5 H2 2 0 C. jejuni Tipo 1 CipRAmMXRTCYR 62,43 ST464/ST883

6 H2 3 9b C. jejuni Tipo 4 Pansusceptible 95,65/100" ST48

7 H2 2 4 C. coli Tipo 54 CipRTCYR 96,97 ST829

8 H7 2 0 C. jejuni Tipo 1 CipRTCYR 100 ST464

9 H7 2 0 C. jejuni Tipo 35 CipRTCYR 100 ST227

10 H7 2 3 C. jejuni Tipo 30 CipRTCYR 82,75 ST523/ST6511°

3 ST6510y ST6511 han sido descritos por primera vez en este trabajo. Las secuencias y datos han sido depositados en la base de datos internacional de MLST de Campylobacter

(http://pubmlst.org/campylobacter/).

b De los 3 aislados que constituirian este posible brote, 2 de ellos se aislaron con 9 dias de diferencia (95,65% de semejanza entre ellos), mientras que entre los 2 aislados

con un 100% de semejanza, la diferencia de aislamiento fue de un dia.

De forma rutinaria, cada cepa de C. jejuni/C. coli que es remitida a
nuestro laboratorio es tipificada mediante la técnica de RFLP-PCR-
flaA. El patrén de bandas generado se compara con los ya existentes
por medio del software InfoQuest FP Software (Bio-Rad, Espafia)
mediante el indice de Dice (optimizacién 1% y tolerancia 1%) y a
cada patrén nuevo (al menos una banda de diferencia) se le asigna
un nuevo tipo flaA.

Para la técnica de MLST se utilizaron los primers y el pro-
grama de PCR disponible en la pagina web: http://pubmlst.org/
campylobacter/info/primers.shtml, amplificAndose fragmentos de
los 7 genes constitutivos seleccionados para C. jejuni/C. coli: aspA,
glnA, gltA, glyA, pgm, tkt, uncA. Los productos de PCR se purifica-
ron usando el kit GFX PCR DNA and Gel Band Purification Kit (GE
Healthcare Life Sciences, Reino Unido) siguiendo las instruccio-
nes del fabricante. La secuenciacién de los fragmentos purificados
se realiz6 con un kit comercial (Big Dye Ready Reaction Mix ver-
sion 3.1, Applied Biosystems, EE. UU.). Se asignaron los tipos de
alelos correspondientes a cada secuencia de cada gen por com-
paracién con los de la base de datos de MLST, disponibles en:
http://pubmlst.org/campylobacter/. Los secuenciotipos (ST), com-
binacién de los 7 alelos de cada aislado, se asignaron de igual modo
de acuerdo con los resultados obtenidos tras la comparacién de
estos en la base de datos de MLST.

Electroforesis en gel de campo pulsante

La preparacién del ADN genémico de cada aislado se rea-
liz6 siguiendo el método estandarizado para Campylobacter?>. La
digestion del ADN gendémico se hizo utilizando la enzima Kpnl
(FastDigest® Fermentas, ThermoFisher, Espafia). Los geles de aga-
rosa se prepararon al 0,9% de concentracién (peso/volumen) en
TBE 0,5X y las condiciones de electroforesis fueron las previamente
establecidas por On et al. para la enzima Kpnl?S.

Los perfiles de bandas generados en la técnica de PFGE (pulsoti-
pos) se analizan definiéndose patrones de bandas para cada aislado
y se comparan con los ya existentes por medio del software Info-
Quest FP Software (Bio-Rad, Espafia), en las mismas condiciones
(optimizacién y tolerancia) que en el caso de RFLP-PCR-flaA. Los
arboles de semejanzas entre pulsotipos (dendrogramas) se constru-
yen usando el método unweighted pair group method with arithmetic
mean.

Resultados

Durante el afio 2008, se recibieron 352 aislados del género
Campylobacter, procedentes de 16 hospitales en Espafia. De
ellos, 282 fueron identificados como C. jejuni, y 52, como C. coli,
mientras que en 12 aislados habia coinfeccién de mas de una

especie. De forma minoritaria se identificaron otras especies:
C. lari (n=1),C. fetus sbsp. fetus (n=4),C. curvus (n=1). A todos
los aislados identificados como C. jejuni o C. coli (n=334) se les
realiz6 un antibiograma frente a 7 antimicrobianos y se tipificaron
molecularmente mediante la técnica RFLP-PCR-flaA. Esto gener6
una base de datos con los valores de CMI de cada cepa (y sus
perfiles de resistencia) y el tipo de patrén de bandas que se gener6
por la digestion del fragmento amplificado del gen flaA (tipo flaA).

Del total de cepas recibidas en el afio 2008, se encontraron 51
tipos flaA diferentes, destacando como mas abundantes: tipo flaA
1 (39 cepas), tipo flaA 54 (27 cepas), tipo flaA 5 (20 cepas), tipo flaA
4 (18 cepas), tipo flaA 7 (18 cepas) y tipo flaA 11 (17 cepas). Aunque
debemos resaltar que la mayoria de los tipos flaA descritos solo
estan representados por un niimero muy bajo de cepas e incluso
en muchos casos, por una sola cepa.

Enlabase de datos se realizé una bisqueda de posibles brotes no
diagnosticados en base al siguiente criterio: 2 o mas aislados pro-
cedentes del mismo hospital, pertenecientes a la misma especie, en
los que coincidiese el tipo flaA y el resistotipo (maximas variaciones
permitidas en la CMI de + 1dilucién), y con fechas de aislamiento
entre ellos de hasta 11 dias. Siguiendo este criterio se seleccionaron
10 grupos de aislados (ver tabla 1), de los que 8 estaban compues-
tos por 2 aislados, mientras que los 2 restantes lo estaban por 3 y
4, respectivamente.

En nuestro estudio, el andlisis de los perfiles de bandas gene-
rados mediante PFGE con la enzima Kpnl (ejemplos de perfiles de
bandas en la figura 1) revel6 un porcentaje de semejanza entre ais-
lados del 100% para los supuestos brotes 1, 3,4, 6,8 y 9, siendo en
ellos el ST coincidente (ver tabla 1).

En todos los casos con una semejanza mayor del 95% en el perfil
de PFGE el ST también era coincidente, mientras que en el caso de
valores inferiores al 95% habia también variaciones en los alelos
MLST (tabla 1).

Discusion

Durante el periodo 1994-2003, en Espafia se notificaron 36
brotes de campilobacteriosis en el Boletin Epidemiol6gico Semanal
(http://www.isciii.es/htdocs/pdf/Informedebrotesalimentarios.pdf;
consultada 8/04/2013), cifra muy baja en comparacion con los 301
provocados por Staphylococcus aureus o los 2.568 por Salmonella
enterica en el mismo periodo. En el afio de estudio, 2008, en el
Laboratorio de Campylobacter del Centro Nacional de Microbiolo-
gia se recibié un solo brote de campilobacteriosis, causado por C.
jejuni, con 8 casos, que fue confirmado mediante marcadores como
el perfil de resistencia a antimicrobianos, RFLP-PCR-flaA, PFGE y
MLST.


http://pubmlst.org/campylobacter/
http://pubmlst.org/campylobacter/info/primers.shtml
http://pubmlst.org/campylobacter/info/primers.shtml
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Figura 1. Composicién a partir de 3 geles diferentes de electroforesis en gel de
campo pulsante, donde podemos apreciar pulsotipos idénticos en algunas cepas
(Supuestos Brotes 1y 4), asi como otros en los que hay variacion en algunas de las
bandas, como en el Supuesto Brote 5, donde se ha marcado con un asterisco la banda
de diferencia. También se muestra alguno como el Supuesto Brote 6, en el que se
aprecian diferencias en varias bandas.

M: marcador de peso molecular (Salmonella serotipo Braenderup H9812, digerido
con Xbal).

Como algiin estudio ha apuntado!?, es posible que haya muchos
mas brotes de campilobacteriosis sin diagnosticar que los notifica-
dos. Las técnicas moleculares recomendadas para la investigacién
de los supuestos brotes, como PFGE y MLST, son costosas y laborio-
sas. PFGE requiere un equipamiento que no se encuentra de forma
rutinaria en los laboratorios de microbiologia clinica, mientras que
la técnica de MLST conlleva larealizacién de un alto nimero de PCR
(7 por cepa) y de reacciones de secuenciacién.

Nuestro objetivo fue intentar buscar en nuestra base de datos
posibles brotes no diagnosticados, mediante el empleo de marca-
dores sencillos, utilizados en la mayoria de los laboratorios que
trabajan con Campylobacter spp.

En la utilizacién del perfil de resistencias frente a una selecciéon
de antimicrobianos se ha tenido en cuenta que en el transcurso de
un brote no deberia haber variaciones en los valores de CMI entre
los aislados, ya que la presiéon antibidtica habria sido igual para
todos ellos. Aunque los pacientes hubieran recibido tratamiento
antibiético, teéricamente no habria el tiempo suficiente para que
se desarrollara una resistencia de la bacteria frente al antibiético o
una variacién significativa de los valores de CM], si bien en el caso
de las quinolonas, la resistencia se sabe que se desarrolla de forma
muy rapida?’.

Para Campylobacter, RFLP-PCR-flaA es un marcador con alto
poder de discriminacién, como evidencian los 51 tipos flaA dife-
rentes identificados entre las cepas de Campylobacter spp. recibidas
en el afio 2008. Sin embargo, tanto nuestra experiencia, como la
de otros autores*®-30, indica que es un marcador que permanece
invariable a lo largo de un brote de campilobacteriosis.

Con los criterios establecidos se seleccionaron 10 grupos de
aislados que podrian pertenecer a brotes no diagnosticados. Para
ratificar microbiol6gicamente si los aislados de un mismo grupo
podian estar epidemiolégicamente relacionados y formar parte de
un brote, mas alla de la coincidencia en sus valores de CMI y el tipo
flaA, se estudiaron los marcadores complementarios: i) PFGE, que
es considerada de eleccién en el estudio de brotes de patégenos
alimentarios, y ii) MLST, que, a pesar de determinar secuencias de
genes constitutivos muy conservados, tiene el suficiente poder
de discriminacién en Campylobacter. Estas técnicas, teéricamente,
no deberian mostrar variacién en las cepas que pertenezcan a un
brote.
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Sin embargo, en el caso de PFGE, la variabilidad intrinseca de
Campylobacter hace que pueda haber con alguna frecuencia varia-
ciones en este marcador. Un ejemplo concreto es la observacion de
la variacién en una banda del perfil de PFGE de un brote por movi-
lizacién de un profago presente en el genoma de la cepa causante
del brote>'.

En el estudio de brotes se han utilizado de forma tradicional
para PFGE los criterios elaborados por Tenover et al. en 19950, en
los que se considera que un solo evento genético (una mutacién
puntual) puede hacer que haya hasta 3 bandas de diferencia en el
perfil de campo pulsado. Seglin estos criterios, dentro del contexto
epidemiolégico adecuado, aislados con una diferencia de hasta 6
bandas entre ellos podrian formar parte de un brote. Estos crite-
rios deben ser considerados seglin las caracteristicas propias del
microorganismo que estemos estudiando.

En nuestro caso, siguiendo las recomendaciones de otros
autores>2, se ha usado la enzima Kpnl, que genera un nimero de
bandas adecuado para ser suficientemente discriminatorio (mas
de 8 bandas, ver figura 1) y atribuye con mayor consistencia las
cepas a su posible origen.

Como puede observarse en el dendrograma generado por la
comparacién de los pulsotipos entre los aislados del estudio (fig. 2),
en 5 de los grupos la semejanza era del 100% entre los aislados
de un mismo grupo, en 2 mas era superior al 95%, mientras que
en 3 de ellos era inferior al 85%. En los grupos 6 y 7 hay varia-
ciones de tan solo una o 2 bandas (fig. 1), por lo que segin los
criterios de Tenover et al. para investigacién de brotes, los aisla-
dos probablemente formaban parte de 2 brotes distintos. Incluso
en el grupo 2 (fig. 1), en el que los 2 aislados tienen 3 bandas
de diferencia, no se podria descartar que ambos aislados per-
tenecieran al mismo brote. Para confirmar y apoyar los datos
obtenidos mediante PFGE se ha seguido la tendencia actual en el
estudio de brotes de Campylobacter, que es utilizar mas de una téc-
nica de tipificacién molecular ademas del PFGE>3, es por ello que
hemos utilizado una técnica basada en la secuenciacién, como es la
MLST.
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En todos los casos, los aislados con semejanzas en PFGE superio-
res al 95% poseian el mismo ST, encontrando solo variaciones entre
alelos en aquellos con porcentajes inferiores. En el caso del grupo
2,ambos aislados pertenecian a diferentes ST, si bien se diferencian
en un solo alelo (tkt), y las diferencias entre las secuencias de estos
eran minimas (un solo nucleétido). Estos datos, mas la escasa dife-
rencia entre bandas de sus pulsotipos, nos hace pensar que ambas
cepas podrian pertenecer a un mismo brote.

En cualquier estudio de brotes es necesario disponer de datos
epidemioldgicos de los pacientes para su confirmacién®#. En nues-
tro caso, no disponer de estos datos para cada aislado, salvo los
nombres de los pacientes, el hospital de procedencia y la fecha
de aislamiento de los aislados, hace que no se pueda confirmar al
100% que las cepas de un mismo grupo pertenecian a un brote,
mas alla de que fueran indistinguibles o estuvieran estrechamente
relacionadas desde el punto de vista microbiolégico.

Sin embargo, en 2 de los supuestos brotes (3 y 9) los pacientes
en cada uno de los grupos son hermanos, por lo que parece muy
claro sospechar de un brote de tipo familiar. De hecho, se estima
que dentro de los brotes de campilobacteriosis, los de tipo familiar
serian los mas frecuentes®>.

Es destacable como 3 de los posibles brotes estan constituidos
por cepas multirresistentes (1,4 y 5), lo cual es de preocupacion en
Salud Pdblica. Afortunadamente, ninguna de las cepas estudiadas
era resistente a macrdlidos, antibiético de eleccién en las campi-
lobacteriosis severas?’. Con la excepcién del brote 6, constituido
por cepas pansusceptibles, todos los aislados eran resistentes al
menos a ciprofloxacino, lo que resalta la idea del alto porcentaje
de resistencia en las cepas patégenas aisladas en Espafia y cémo
se desaconseja el uso de ciprofloxacino u otras fluoroquinolonas
en el tratamiento de las campilobacteriosis, como muestran varios
autores>°,

En conclusién, hemos visto cémo mediante el estudio de los
datos obtenidos por 2 técnicas asequibles en laboratorio (resisto-
tipo y tipo flaA) podemos sospechar de la presencia de posibles
brotes no diagnosticados de Campylobacter. Mas atn, estos resulta-
dos podrian ser obtenidos en poco tiempo (48 h) tras el aislamiento
de las cepas. Esta alerta temprana seria de gran ayuda para la inves-
tigacion epidemioldgica que permitiera hacer una bisqueda de la
fuente de infeccién y/o de otros posibles casos implicados.

De los 10 posibles brotes encontrados, 8 parecen confirmarse
como tales, aunque se requieren mas datos epidemiolégicos. Sin
duda, como se muestra en otros paises, el nimero de brotes de cam-
pilobacteriosis esta también infraestimado en Espafia. Finalmente,
consideramos que este estudio puede ayudar a comprender mejor
la epidemiologia y caracteristicas de 2 patégenos importantes en
Salud Piblica, como son C. jejuniy C. coli.
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