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Streptococcus suis transfiriere genes de resistencia a antibioticos
a otros estreptococos patégenos de humanos
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S. suis es el agente causal de la enfermedad estreptocécica porcina, causando una elevada
prevalencia y mortalidad a nivel mundial. Exhibe una notable diversidad genotipica,
clasificandose en 33-35 serotipos y mas de 3800 secuencias tipo (ST). S. suis ha desarrollado
elevadas tasas de resistencia, especialmente a tetraciclinas, macrolidos y lincosamidas. Los
genes responsables de estas resistencias (GRAs) se ubican en elementos genéticos méviles
(MGEs), como elementos integrativos y conjugativos (ICEs) e integrativos y movilizables (IMEs)
facilitando su transferencia entre especies. Al poder colonizar al ser humano, tiene el potencial
de transferir GRAs a otros patégenos.

En el estudio se investigo la transferencia de GRAs de S. suis a otros estreptococos patdégenos
humanos tanto in vivo como in vitro. Para esto se determind el perfil de resistencias de 116
aislados invasivos de S. suis obtenidos de cerdos enfermos y 2.516 aislados de diferentes
especies de estreptococos de pacientes humanos (S. agalactiae, S. pneumoniae, S. pyogenes y
S. mitis), observandose altas tasas de resistencias a tetraciclinas, macrélidos y/o lincosamidas
en S. suis (~90%) y moderadas en el resto de estreptococos (~30%). Se secuenciaron los
genomas de los aislados resistentes portadores de los GRAs tet(O) y erm(B), concretamente 30
de S. suisy 9 de S. agalactiae. Analisis bioinformaticos detectaron tet(O) y erm(B) ubicados en
MGEs en ambas especies. Aunque estos MGEs mostraron similitudes, también presentaron
variaciones en la organizacion genética y secuencia nucleotidica. Curiosamente, los MGEs de
las cepas Ss_72y Ss_124 de S. suisy Sa_44 de S. agalactiae mostraron homologia nucleotidica
superior al 97%, sugiriendo la transferencia in vivo de GRAs entre ambas especies.
Posteriormente, se analizo la transferencia in vitro de GRAs entre especies. Cepas de S. suis
con MGEs que portaban GRAs fueron co-incubadas con cepas de estreptococos de humana de
la coleccion. Se obtuvieron transconjugantes con el MGE de S. suis integrado en su genoma en
todas las mezclas, excepto en S. mitis. Las tasas de conjugacion variaron entre especies, en
parte influenciadas por mecanismos de competicion interespecie. En conclusion, S. suis puede
transferir GRAs a otros estreptococos patégenos de humanos mediante MGEs, lo cual
representa un desafio para la salud global.
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