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XIV Congreso Argentino de Microbiologia General (XIV SAMIGE)

hs a 37°C en una atmosfera de 5% de CO,. Luego los macréfagos fueron lisados con una solucién de SDS al
0.025% para liberar las bacterias internalizadas. Se realizaron diluciones seriadas para los diferentes tiempos
postinfeccién (2 y 24 hs) y fueron plaqueadas en LB agar donde se cuantificaron las bacterias fagocitadas
viables. El ensayo fue realizado por triplicado.

Resultados: Mediante la técnica de CRISPR/Cas9 se obtuvo una cepa EHEC O157:H7 mutante para el gen
tssB. La cepa EHEC 0157:H7 delta tssB fue evaluada en ensayos de sobrevida en macrofagos. Se pudo
demostrar que no hay diferencias significativas entre la cantidad inicial de bacteria salvaje y mutante del SST6
fagocitadas a las 2 hs de incubacion. Sin embargo, se observé una diferencia significativa al cuantificar un 86 %
menos de sobrevida de bacterias mutantes para el SST6 luego de 24 hs de incubacidon en comparacion con la
cepa salvaje.

Conclusiones: La obtencién de la cepa EHEC 0157:H7 defectiva para el SST6 nos permitié evaluar la relacion
entre dicho sistema de secrecién y la sobrevida de la bacteria en macréfagos. La cepa EHEC 0157:H7 delta tssB
demostré una menor sobrevida al ser fagocitada por macréfagos. Estos resultados sugieren que la sobrevida de
EHEC 0157:H7 en el macrdfago es dependiente de un SST6 funcional.
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Introduccién y Objetivos: Escherichia coli verotoxigénico (VTEC) es un grupo de patdgenos emergentes
causante de severas enfermedades en el hombre, tales como el sindrome urémico hemolitico (SUH). Al igual
que en muchas partes del mundo, VTEC 0O157:H7 es el principal serotipo asociado a las infecciones humanas,
con un numero significativo de casos de SUH registrados en Argentina y Chile. Se ha observado una amplia
variabilidad en cuanto a la presentacion clinica de pacientes con infecciones por O157:H7. Los estudios de
comparacion gendmica junto con la evaluacion de genes que codifican factores de virulencia representan
herramientas Utiles para analizar la diversidad genética y subtipificar VTEC 0157:H7. El objetivo del presente
trabajo fue comparar la diversidad genética presente en 76 cepas VTEC 0O157:H7 aisladas de casos de
enfermedad en humanos de Argentina (n=38) y Chile (n=38).

Materiales y Métodos: Las cepas se subtipificaron mediante el analisis de polimorfismos especificos de linaje
(LSPA-6), la asignacion a filogrupos y el estudio de la distribucion de genes codificantes de 5 factores de
virulencia, de 16 efectores no codificados en LEE (Nle) y de 6 factores putativos de virulencia (FPV).

Resultados: Los aislamientos VTEC O157:H7 pertenecientes al linaje I/II y al filogrupo E fueron prevalentes en
ambos paises. En cuanto a la diversidad genética detectada mediante el estudio de diferentes factores de
virulencia, la mayoria de las cepas estudiadas (97,4 %) presentd el perfil de virulencia vtx., eae, ehyA, y solo
dos cepas argentinas tuvieron distinto perfil. Se encontré una alta prevalencia de genes nle, los cuales codifican
proteinas efectoras, presentando la mayoria de las cepas (87 %), independientemente del origen, perfil
completo. En relacion a los genes de FPV, se detectaron 15 perfiles, de los cuales sélo 4 fueron compartidos por
cepas de ambos paises. Todas las cepas presentaron ECSP-3620, ECSP-1773 fue el gen menos prevalente (18
% en Argentina y 26 % en Chile), mientras que ECSP-2687 prevalecidé en el grupo de cepas de Argentina (89
%).

Conclusiones: Nuestros resultados muestran la circulacion casi exclusiva, en ambos paises, de aislamientos
VTEC O157:H7 del linaje intermedio I/II, asociado a cepas hipervirulentas, y al filogrupo E y, por otro lado,
diversidad genética presente entre las cepas de Argentina y Chile, principalmente en relacidn a perfiles de FPV,
dando cuenta de la importancia del andlisis en conjunto de multiples marcadores moleculares.
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