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Resumen: En este estudio se analizaron la frecuencia y la distribucion de la resistencia a vancomicina
y de factores de virulencia en cepas del género Enterococcus aisladas de muestras de materia fecal
de aves silvestres y aves de corral. Un total de 128 aislamientos de enterococos fueron recuperados
utilizando medios de cultivo selectivos a partir de 250 muestras de materia fecal. Dentro de las cepas
que exhibieron al menos uno de los factores de virulencia estudiados, Enterococcus faecalis fue la
especie mas frecuentemente detectada (30 cepas), seguida por E. faecium (23 cepas), E. durans/
hirae (3 cepas) y E. avium (1 cepa). Al evaluar la presencia de factores de virulencia se encontraron
16 cepas B-hemoliticas, mientras que 47 cepas exhibieron actividad gelatinasa. Mediante el uso de
métodos estandares se detectaron 17 cepas resistentes a vancomicina. Sin embargo, la presencia
de los genes vanA, vanB 'y vanC no pudo ser confirmada mediante técnicas de PCR. Estos datos
sugieren que las aves silvestres, asi como las aves de corral, tienen la posibilidad de dispersar en
el ambiente cepas de Enterococcus que albergan factores de virulencia, con potencial de transferir
estos factores tanto a otros animales como a seres humanos.

Palabras clave: resistencia a vancomicina, factores de virulencia, Enterococcus, aves silvestres,
aves de corral.

Abstract: In this study, the frequency and distribution of vancomycin resistance and virulence factors
in Enterococcus strains isolated from faecal samples of wild birds and poultry were analysed. A total of
128 enterococci isolates were recovered using selective culture media from 250 faecal samples. Within
the strains that displayed at least one of the studied virulence factors, Enterococcus faecalis was the
most prevalent detected species (30 isolates), followed by E. faecium (23 isolates), E. durans/hirae
(3 isolates) and E. avium (1 isolate). Screening of virulence factors resulted in 16 S-hemolytic strains,
while 47 strains exhibited gelatinase activity. Vancomycin resistance was detected in 17 strains using
standard method for clinical samples. However, the presence of vanA, vanB and vanC genes could
not be confirmed by PCR techniques. The data shown suggest that wild birds and poultry have the
potential to disseminate in the environment Enterococcus strains that harbour virulent traits, which
in turn might be transferred either to other animals or to humans.
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Introduccién

Los enterococos son microorganismos ubicuos
y comprenden una parte de la microbiota intestinal
normal de la mayoria de los mamiferos y aves.

Su presencia en alimentos puede resultar per-
judicial debido a que son responsables del deterioro
de carne, cerveza, jugo de frutas y derivados lacteos.
Sin embargo, bajo condiciones controladas, como
ocurre en los procesos de fermentacion de alimentos,
se los incluye con el propdsito de mejorar la calidad
de los productos. En los ultimos afios la produccion
de bacteriocinas ha sido investigada con profundidad
en este género, lo que ha permitido seleccionar cepas
para incluirlas como probiéticos en alimentos y suple-
mentos dietarios.

En contraste con estas caracteristicas positivas,
los enterococos son reconocidos como importantes
patégenos nosocomiales y estan dentro de los orga-
nismos mas prevalentes en infecciones hospitalarias
(European Centre for Disease Prevention and Control
2011; Fisher y Phillips 2009; Kayser 2003). En este
sentido, de las 54 especies incluidas en el género
Enterococcus, las infecciones en seres humanos se
deben fundamentalmente a dos especies, E. faecalis
y E. faecium (List of Prokaryotic names with Standing
in Nomenclature, Sharifi et al 2012). Sin embargo,
otras especies, incluyendo E. hirae y E. durans se
han identificado ocasionalmente en los aislamientos
de origen clinico (Fisher y Phillips 2009).

Ademas de su reconocida capacidad para
adquirir resistencia a antibioticos, los enterococos
desarrollan, gracias al intercambio de informacion
genética a través de elementos genéticos moviles,
caracteristicas que aumentan su virulencia. Dentro de
estas caracteristicas podemos mencionar: la adheren-
cia a tejidos del huésped, la invasién y formacion de
abscesos, la modulacién de la respuesta inflamatoria,
la secrecion de productos toxicos y la sintesis de en-
zimas hidroliticas (Werner et al 2013).

No existe un Unico agente responsable de su
virulencia como ocurre en otros microorganismos,
sino que pueden ser varios los factores que juegan
un papel en su patogénesis, siendo la mayoria de los
descritos hasta ahora productos de secrecion, como
la citolisina y la gelatinasa, o factores de adhesion
como la sustancia de agregacion (Agg) y la proteina
de superficie de los enterococos (Esp).

Debido a su alta tolerancia al calor y capaci-
dad de supervivencia bajo condiciones ambientales
adversas, se han aislado cepas de Enterococcus
potencialmente patégenas de vegetacion acuatica
y terrestre, aguas superficiales, efluentes cloacales,
arenas y sedimentos costeros, suelos terrestres y
materia fecal de mamiferos y aves (Byappanahalli et

al 2012). La resistencia a antimicrobianos en bacterias
del ambiente es una preocupacion en salud publica
debido a la transferencia de organismos virulentos
y genes de virulencia a los humanos a través de la
cadena alimentaria.

La fauna silvestre, y en particular las aves,
pueden considerarse importantes dispersores de
microorganismos patdgenos y sus determinantes
genéticos, debido a su habilidad para trasladarse a
grandes distancias. Esta caracteristica y el frecuente
contacto con los nucleos urbanos llevan a considerar
a las poblaciones de aves como reservorios de Ente-
rococcus patogenos, de potencial impacto sanitario
tanto para animales como para seres humanos.

En nuestro pais existen numerosos estudios
orientados a la caracterizacién de Enterococcus de
origen nosocomial y en menor medida relacionados
con la presencia de este género en efluentes cloaca-
les. No existen estudios epidemioldgicos vinculados
a la caracterizacion y evaluacion de Enterococcus
aislados de aves silvestres.

El objetivo del presente trabajo fue evaluar el
potencial de las aves de la comarca Valle Inferior del
Rio Chubut (VIRCh) — Peninsula Valdés como posible
reservorio de cepas de Enterococcus portadoras de
factores de virulencia.

Materiales y métodos
Area de muestreo

Se tomaron muestras en la region geografica
denominada Comarca VIRCh -Valdés - provincia del
Chubut, desde marzo a noviembre de 2012. En la
ciudad de Trelew se recolectaron muestras en el area
recreativa Laguna Cacique Chiquichano, asi como en
areas residenciales y rurales de la ciudad, y en tres
establecimientos avicolas. En cuanto a las muestras
recolectadas en la ciudad de Rawson, estas provi-
nieron de la zona costera de la misma, denominada
Playa Unién. Solamente 6 muestras provinieron del
Area Natural Protegida Peninsula de Valdés. Igual
cantidad de muestras se recolectaron en el area rural
de la ciudad de Gaiman (Tabla 1).

Toma de muestras

Las muestras consistieron en hisopados fecales
de aves, tanto de corral como silvestres. Fueron con-
servadas en medio de transporte Stuart (Merck, Ale-
mania) a 4 °C hasta el momento de su procesamiento.

Aislamiento de enterococos

Las muestras se sembraron en caldo purpura de
bromocresol-azida (Merck, Alemania). Luego de 24 h
de incubacion a 37 °C los cultivos se repicaron a agar

6 ANALECTA VET 2015; 35 (1): 6-12

Impresa ISSN 0365514-8 Electronica ISSN 1514-2590



Factores de virulencia en enterococos

Tabla 1. Especies de aves, localidades y cantidad de muestras recolectadas y cepas aisladas.

Cantidad de Cantidad de
Nombre cientifico Nombre vulgar muestras reco- cepas aisla- Localidad
lectadas das
Chloephaga picta Cauquén 4 3 Area rural (Trelew)
Columba livia Paloma 13 7 Area residencial (Trelew)
Columba livia Paloma doméstica 22 16 I('?r%llj:;) Cacique Chiquichano
Gallus gallus Gallina 10 1 Establecimiento 1 (Trelew)
Gallus gallus Gallina 27 18 Establecimiento 2 (Treorcky)
Gallus gallus Gallina 8 4 Establecimiento 3 (Trelew)
Mimus saturninus Calandria 8 1 Area rural (Trelew)
Mimus saturninus Calandria 20 13 Playa Union _(Rawsor)) .
Anas versicolor Pato capuchino 38 21 Laguna Cacique Chiquichano
(Trelew)
Anas platyrhynchos domesticus ~ Pato comun 6 2 Area rural (Gaiman)
Rhea pennata Choique 6 2 Peninsula de Valdés
Zenaida auriculata Torcaza comun 2 1 Area rural (Trelew)
Phalacrocorax atriceps Cormoran imperial 5 2 Isla Escondida
Passer domesticus Gorrién 27 14 Playa Unién (Rawson)
Turdus falcklandii Zorzal patagénico 2 1 Area rural (Trelew)
Vanellus chilensis Tero 6 4 Area rural (Trelew)
Vanellus chilensis Tero 1 I(_ﬁrge?:\,s) Cacique Chiquichano
Larus dominicanus Gaviota cocinera 43 17 Playa Unién (Rawson)
Total de muestras 250 128

bilis esculina (Merck, Alemania), suplementado con
acido nalidixico (40 pug/ml) y nistatina (20 ug/ml). Todas
las muestras se incubaron a 37 °C durante 24-48 h.

Identificaciéon preliminar

Las colonias obtenidas en los aislamientos se
seleccionaron en funcion de la coloracion de Gram,
la morfologia celular, las pruebas de la catalasa y la
oxidasa, el crecimiento a 45 °C, a pH 9,6, la hidrdlisis
de la esculina en presencia de sales biliares (40 %)
y la actividad de pirrolidonil aminopeptidasa (PYR) y
leucina-aminopeptidasa (LAP).

Las distintas especies del género Enterococcus
se identificaron mediante la fermentacion de azdcares
segun el esquema de Manero y Blanch (1999).

Actividad de la gelatinasa

Para la prueba de la gelatinasa se utilizdé una
prueba propuesta por Kanemitsu et al (2001). Para
tal fin se suplementé el agar tripticasa soja (DIFCO,
EE.UU.) con 0,8 % de gelatina. Las placas se incu-
baron durante 48 h a 37 °C y se revelaron con una
solucion de acido tricoloroacético al 20 %. Las zonas
claras alrededor de las cepas se consideraron como
positivas.

Actividad hemolitica
La produccion de hemolisinas de las cepas

aisladas se evaluaron en agar cerebro-corazon (BHI)
(Biokar, Francia) suplementado con sangre desfibrina-
da de conejo al 5 % luego de una incubacion a 37 °C
durante 48 h. Los resultados se interpretaron como
positivos cuando se observé un halo de hemdlisis
completo alrededor de las colonias (8-hemdlisis).

Seleccion de cepas potencialmente resisten-
tes a vancomicina

Para la busqueda de microorganismos con
potencial resistencia se utilizé el agar tripticasa soja
suplementado con vancomicina (6 pg/ml) segun las
recomendaciones de Domig et al (2003). Todas las
cepas que exhibieron desarrollo durante este ensayo
se enriquecieron en caldo BHI sin vancomicina y se re-
picaron a placas chromID VRE (Biomérieux, Francia).

En todas las cepas que exhibieron desarrollo
durante este ensayo se determiné su concentracion
inhibitoria minima para la vancomicina mediante el
método de las diluciones seriadas, segun las reco-
mendaciones del National Committee for Clinical
Laboratory Standards, Wayne, EE.UU. (2007).

Purificacién de ADN

Luego de una incubacién a 37 °C durante 12 h
en caldo de Man, Rogosa & Sharp (MRS) (Biokar,
Francia), las cepas de enterococos se centrifugaron a
12.000 g durante 5 min y el ADN se extrajo utilizando
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un equipo comercial de purificacion Wizard Genomics,
Promega (Madison, Wisconsin, EE.UU.).

Determinacion de la presencia de los genes
vanA, vanBy vanC

Los cebadores y protocolos utilizados en la
reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) para la
amplificacion de los genes vanA y vanC-1 fueron los
descritos por Kariyama et al (2000), mientras que en el
caso de vanB se utilizo el cebador descrito por Elsayed
etal (2001) (Tabla 2). La reaccion se llevé a cabo en un
termociclador Mastercycler® (Eppendorf, Hamburgo,
Alemania). La electroforesis de los productos de la
amplificacion genética se realiz6 en gel de agarosa al
1,5 %, a 70 V durante 1 h en buffer TAE (Tris, acido
acético, EDTA, pH 8). Luego de finalizada la corrida, el
gel se colocé durante 20 min en una solucién de buffer
TAE y bromuro de etidio de 0,5 pg/ml; posteriormente
se lo visualizé con luz UV en un transiluminador, se
fotografio y se archivo.

Resultados

Se procesaron 250 muestras de materia fecal
proveniente de aves silvestres y de corral del VIRCh
y de la zona costera de la Provincia del Chubut. Se
aislaron un total de 128 cepas, de las cuales 57 exhi-
bieron algunos de los factores de virulencia en estudio.
La mayor prevalencia de los factores de virulencia
estudiados corresponde a la actividad gelatinasa, de-
tectada en 47 cepas (82 %), mientras que 16 (28 %)
exhibieron actividad B-hemolitica.

Mediante la técnica de Domig et al (2003) se
seleccionaron 17 cepas potencialmente resistentes
a la vancomicina sin embargo, cuando se realizé la
confirmaciéon mediante la determinacién de concentra-
cion inhibitoria minima (CIM), 15 resultaron sensibles
ala vancomicina (< 4 ug/ml) y sélo 2 presentaron una
resistencia intermedia (8-16 ug/ml), de acuerdo con
los parametros establecidos por el National Commit-
tee for Clinical Laboratory Standards, Wayne, EE.UU.
(2007) (Tabla 3).

Tabla 2. Cebadores empleados para la reacciéon de PCR.

Tamaio del producto

Cebador g \x Secuencia Referencia
de amplificacion (pb)

CATGAATAGAATAAAAGTTGCAATA

vanA 1030 Kariyama et al 2000
CCCCTTTAACGCTAATACGATCAA

anB 536 AAGCTATGCAAGAAGCCATG Elsayed et al 2001

%
CCGACAATCAAATCATCCTC y
GGTATCAAGGAAACCTC )

vanC1 822 Kariyama et al 2000
CTTCCGCCATCATAGCT

Tabla 3. Concentracion inhibitoria minima para vancomicina.

N° de orden Origen Identificacion CIM (ug/ml)
117 Calandria E. faecalis 4
143 Pato capuchino E. faecium 2
326 Gallina E. durans/hirae 0,5
327 Gallina E. faecium 1
328 Gallina E. faecium 1
414 Calandria E. faecalis 2
423 Gaviota cocinera E. faecium 0,5
430 Gaviota cocinera E. faecium 2
442 Torcaza comun E. faecium 1
443 Cormoran imperial E. durans/hirae 2
445 Tero E. faecalis 8
447 Tero E. faecalis 8
448 Tero E. faecalis 2
449 Cormoran imperial E. faecium 1
490 Gaviota cocinera E. faecium 1
598 Paloma doméstica E. durans/hirae 1
608 Pato capuchino E. faecium 2
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Posteriormente, mediante las claves dicoté-
micas desarrolladas por Manero y Blanch (1999) se
clasificaron 30 cepas como E. faecalis, 23 como E.
faeciumy 1 como E. avium, mientras que 3 cepas se
asignaron al grupo E. durans/hirae.

No se detectd la presencia de los tres genes
estudiados que codifican la resistencia a vancomicina
en ninguno de los 17 aislamientos seleccionados pre-
viamente en las pruebas en placas de agar tripticasa
soja suplementadas con vancomicina. Domig et al
(2003), a través de una amplia revision de métodos
empleados en distintos trabajos para la deteccion de
enterococos resistentes a la vancomicina en distintos
ambientes, sugieren utilizar una concentracion = a 6
pg/mlde vancomicina. Sin embargo, esta concentra-
cion de antibidtico podria inhibir algunas cepas que
expresan los genes VanCy vanB, cuyas concentracio-
nes inhibitorias minimas se encuentran por debajo del
rango sugerido por Domig et al (2003). El mencionado
trabajo no enfatiza la necesidad de utilizar un inéculo
determinado de los microorganismos a estudiar, lo que
podria conducir a la deteccién de falsas resistencias.

De las 57 cepas que exhibieron factores de vi-
rulencia solo una exhibié los tres factores ensayados,
mientras que 8 presentaban actividad gelatinasa y
resistencia a vancomicina y 15 aislamientos exhibieron
actividad gelatinasa y f—hemodlisis (Tabla 4).

Discusion

Los 128 aislamientos de Enterococcus obteni-
dos a partir de 250 muestras de materia fecal ponen
de manifiesto la alta frecuencia (51 %) con que se
encuentra este género en muestras provenientes de
aves, tanto de corral como silvestres.

Probablemente la temperatura corporal de las
mismas (42 °C) actuaria como factor selectivo en favor
de estos microorganismos, ya que pueden multipli-
carse en forma efectiva en un rango de 10 a 45 °C.
Muchas bacterias entéricas, en especial algunas
especies de enterobacterias, se desarrollan en forma
escasa o nula a la temperatura corporal normal de las
aves. El amplio rango de temperaturas que permite
la duplicacién de los enterococos también facilita su
persistencia en ambientes extraentéricos donde las

Factores de virulencia en enterococos

variaciones de temperatura, como en el caso del in-
testino de las aves, actiia como un factor de seleccion
de la microbiota.

Entre los aislamientos que expresaron alguno
de los factores de virulencia en estudio, E. faecalis
(53 %) y E. faecium (40 %) fueron las especies pre-
dominantes. Esto coincide con estudios previos de
otros autores en aislamientos recuperados a partir
de muestras de materia fecal de animales silvestres
(Foulquié Moreno et al 2006; Lanthier et al 2010;
Oravcova et al 2013; Poeta et al 2005). Al igual que
en nuestro trabajo, en estos estudios se encontrd una
baja prevalencia de otras especies de enterococos: es
el caso de E. durans/hirae y E. avium.

El factor de virulencia de mayor prevalencia
correspondid a la actividad gelatinasa (47/57), po-
niendo en evidencia que la presencia de la enzima,
y en consecuencia la de los genes involucrados, es
alta dentro del género Enterococcus, tal como se ha
comunicado en trabajos previos (Marguet et al 2008;
Waters et al 2003).

La gelatinasa (gelE) es una metaloendopepti-
dasa extracelular, capaz de degradar sustratos como
la gelatina, fragmentos insolubles de colageno, la
cadena b de la insulina y otros péptidos bioactivos de
los tejidos del hospedador, mejorando la migracién y
difusion de los enterococos por los tejidos dafados
(Qin et al 2000). Ademas, también esta implicada en
la degradacion de feromonas sexuales y de péptidos
involucrados en la transferencia de plasmidos por con-
jugacion entre diferentes cepas de enterococos (Qin et
al 2000). Esta enzima contribuye a la patogénesis en
diferentes modelos de infeccion en animales, entre los
que se incluyen los de peritonitis en ratones y endof-
talmitis en conejos (Mylonakis et al 2002; Semedo et
al 2003). Sin embargo, de acuerdo a estudios previos,
la presencia de los genes involucrados no implica la
capacidad de expresioén del correspondiente fenotipo,
debido a diferentes niveles de regulacion o por la inac-
tivacion del producto genético (Fisher y Phillips 2009).

En menor medida observamos aislamientos
con actividad B-hemolitica (16/57). Al analizar la
prevalencia encontrada incluyendo la totalidad de
los aislamientos de enterococos, el 12 % encontrado

Tabla 4. Factores de virulencia presentes en cepas aisladas de aves.

Especie N° RV B-hemdlisis gelatinasa RV +H +G H+G RV+G H+ RV
E. faecalis 30 5/30 10/30 29/30 1/30 9/30 4/30 0/30
E. faecium 23 9/23 5/23 17123 0/23 5/23 4/23 0/23
E. durans/hirae 3 3/3 0/3 0/3 0/3 0/3 0/3 0/3
E. avium 1 0/1 1M 17 0/1 1M 0/1 0/1
RV: resistencia a vancomicina; H: hemdlisis; G: gelatinasa. *Resultados segun la técnica de Domig et al (2003).
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es similar a lo informado por otros autores (Eaton y
Gasson 2001). La ausencia de actividad en las cepas
restantes podria deberse a la ausencia o inactivacion
de algunos de los genes que conforman el operon
cyl y se requieren para la expresion de la actividad
B-hemolitica (Gilmore et al 1994).

El ensayo de expresion de hemolisinas, segun la
técnica descrita, permitié detectar actividad S-hemolitica
en 10 cepas de E. faecalis, en 5 de E. faecium y solo
en una cepa de E. avium. Los resultados obtenidos
coinciden con trabajos previos donde se informa sobre
la prevalencia de las especies E. faecalis y E. faecium
en las expresion de este factor de virulencia y en conse-
cuencia vinculadas a infecciones enterocdcicas (Eaton
y Gasson 2001).

La citolisina o hemolisina b es una toxina ex-
tracelular, también reconocida como una bacteriocina
(Kayser 2003), perteneciente a la clase | o lantibiéticos
(Kak y Chow 2012), siendo la Uinica bacteriocina de este
grupo capaz de lisar células eucarioticas. Esta toxina/
bacteriocina presenta un interés especial porque su
actividad incrementa la virulencia de los enterococos
en diferentes modelos de infeccion (Gilmore et al 1994,
Kak y Chow 2012).

Estudios recientes sobre la sintesis de la cito-
lisina (cyl) han revelado que para su produccién es
necesaria la expresion de ocho genes situados en un
Unico operdn, que bien puede estar localizado en una
isla de patogenicidad o en otros sitios del cromosoma
bacteriano o de plasmidos regulados por feromonas y
asociados a otros factores de virulencia como la Agg
y la Esp (Kak y Chow 2012). En algunos casos puede
detectarse la presencia de uno o0 mas genes relacio-
nados con el operdn cyl, condicién necesaria pero no
suficiente para que se exprese la capacidad hemolitica
de la enzima (Kak y Chow 2012). En consecuencia, la
hemodlisis en placa sigue siendo la “regla de oro” para
evaluar la posible virulencia de cepas de Enterococcus
(Eaton y Gasson 2001).

Las técnicas utilizadas para detectar resistencia
avancomicina son las de uso rutinario en microbiologia
clinica, complementada con el sistema chromID VRE
agar, disefiado tanto para detectar cepas resistentes
como para diferenciar entre E. faecalis y E. faecium,
las 2 especies prevalentes dentro de las enfermedades
humanas, sin embargo éstas no brindan resultados
confiables al evaluar aislamientos de origen ambiental.
Ambas técnicas en placa podrian emplearse como
una primera aproximacion al estudio de la resistencia
a vancomicina. No obstante, sus resultados deberian
confirmarse estableciendo la CIM de cada aislamiento
y, posteriormente, revelando la presencia de los deter-
minantes genéticos responsables de tal resistencia.

En este sentido los aislamientos seleccionados

con las técnicas previamente mencionadas exhibieron
una resistencia intermedia al antibiético con valores
maximos de 8 pg/ml para los aislamientos 445 y 447,
ambos identificados como E. faecalis, mientras que
las cepas 326 y 423 vieron inhibido su crecimiento a
concentraciéon = a 0,5 pg/ml.

Al evaluar la presencia de los genes vanA, vanB
y vanC-1 en los 17 aislamientos resistentes a vancomi-
cina seleccionados a partir de las técnicas en placa, no
se detectaron productos de amplificacion en ninguna
de las cepas. Estos resultados sugeririan que la resis-
tencia observada estaria codificada en el cromosoma
bacteriano, por cuanto tanto el gen vanA, como el gen
vanB residen en plasmidos, transferibles entre cepas
de Enterococcus (Nilsson 2012; Werner et al 2013). En
cuanto a la ausencia de vanC-1, si bien se ha descrito
que es el genotipo presente en cepas de Enterococcus
que exhiben una tolerancia a vancomicina de 2 a 32 ug/
ml, la resistencia observada en las cepas 117,445y 447
podria deberse a un genotipo diferente a los estudia-
dos. La apariciéon de nuevos genotipos asociados a la
resistencia a vancomicina es un hallazgo habitual en los
ultimos afios, corroborado por distintos autores. En este
sentido deberian llevarse a cabo estudios posteriores
para verificar o descartar esta hipotesis (Chadfield et
al 2004; Werner et al 2013).

Las infecciones por enterococos, relativamente
raras en aves de corral (Devriese et al 1990) y en
otros pajaros como canarios y psitacidos (Silva et al
2012) son, por el contrario, frecuentes en ambientes
nosocomiales, en cuyos aislamientos se observa una
alta prevalencia de cepas con actividad gelatinasa
y B-hemolitica, ademas de resistencia a antibiéticos
(Deshpande et al 2007). Los suelos agricolas y coste-
ros marinos y continentales, la vegetacion terrestre y
acuatica, asi como las aguas marinas y dulces suelen
actuar como reservorio de enterococos potencialmente
patogénicos, como consecuencia de la contaminacion
de estos habitats a partir de actividades humanas
como la recreacion acudtica, la agricultura intensiva y
las plantas de tratamiento de liquidos cloacales y de
mataderos (Byappanahalli et al 2012).

No se ha demostrado con claridad el circuito que
potencialmente transitarian las cepas virulentas entre
seres humanos, medio ambiente y aves. Sin embargo,
la hipotesis mas aceptada es la que indica que las aves
pueden estar expuestas a ambientes contaminados por
actividades de origen antrépico o animal y, en conse-
cuencia, los enterococos, gracias a su capacidad para
adaptarse a condiciones adversas, podrian formar
parte de la flora intestinal por tiempos prolongados o en
forma permanente. En este sentido las aves silvestres
en contacto con estos ambientes podrian representar
un dispersor de microbiota con potencial patogénico
(Silva et al 2012).
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