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Resumen 

La leptospirosis es una zoonosis bacteriana de distribución mundial, producida por 

espiroquetas del género Leptospira. La incidencia de la enfermedad es mayor en climas 

cálidos y húmedos y los brotes estacionales son frecuentes después de inundaciones. Los 

animales domésticos y silvestres actúan como reservorios y eliminan leptospiras por la 

orina produciendo contaminación del medio ambiente. La asociación entre el contacto 
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con el agua ambiental y el riesgo de infección por Leptospira en climas templados no está 

totalmente claro. El objetivo del presente trabajo fue determinar la presencia de 

leptospiras patógenas y no patógenas en aguas ambientales de la región noreste de la 

provincia de La Pampa mediante el aislamiento por cultivo y la posterior identificación 

de las genomoespecies mediante técnicas de biología molecular. El muestreo se efectuó 

después de los episodios de precipitación pluvial, en el período septiembre 2021–marzo 

2025, registrándose meses con muy pocas precipitaciones. Se procesaron 86 muestras de 

agua de canales pluviales y humedales. Se recuperaron espiroquetas en el 10,5% (n=9) 

de las muestras. Ninguna de las cepas recuperadas presentó el gen lipL32 característico 

de las especies patógenas. Mediante la secuenciación parcial del gen 16S rARN se 

determinaron las genomoespecies:  Leptospira ellinghausenii/Leptospira 

yanagawae/Leptospira.meyeri (n=5), Leptospira idonii (n=2), Leptospira vanthielii (n=1), 

Leptospira fainei (n=1). Todas pertenecen al grupo saprófitas excepto L.fainei, incluida en 

el subclado P2 (grupo intermedias). Es necesario aplicar técnicas moleculares de última 

generación en conjunto con la determinación del serovar para poder identificar 

correctamente a las espiroquetas aisladas de aguas superficiales y así estimar su 

potencial riesgo para la salud humana y animal 

Palabras clave: Leptospirosis,  Aislamiento,  Climas templados, PCR,  Humedales 

Abstract 

Leptospirosis is zoonotic bacterial disease with worldwide distribution, caused by 

spirochetes of the genus Leptospira. The incidence of the disease is higher in warm, humid 

climates, and seasonal outbreaks are frequent after floods. Domestic and wild animals act 

as reservoirs and shed leptospires in their urine, contaminating the environment. The 

association between contact with ambient water and the risk of Leptospira infection in 

temperate climates remains is not fully understood. The aim of this study was to 

determine the presence of pathogenic and non-pathogenic leptospires in environmental 

water samples from the northeastern region of La Pampa province through isolation by 

culture followed by genospecies identification using molecular biology techniques. 

Sampling was carried out after rainfall events, during the period September 2021–March 

2025, during months with very low precipitation, 86 water samples from storm drains 

and wetlands were processed. Spirochetes were isolated from 10.5% (n=9) of the 

samples. None of the recovered strains carried the lipL32 gene, a well-established marker 

of pathogenic species. Partial sequencing of the 16S rRNA gene determined the following 

genomospecies: Leptospira ellinghausenii/Leptospira yanagawae/Leptospira meyeri 

(n=5), Leptospira idonii (n=2), Leptospira vanthielii (n=1), and Leptospira fainei (n=1). All 

isolates belonged to the saprophytic clade, except L. fainei, which is classified as belonging 

to the subclade P2 (intermediate group). The use of next-generation molecular 

approaches, together with serovar determination, is required for the accurate 

identification of spirochetes isolated from surface waters and for assessing their potential 

risk to human and animal health 
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Resumo 

A leptospirose é uma zoonose bacteriana de distribuição mundial, causada por 

espiroquetas do gênero Leptospira. A incidência da doença é maior em climas quentes e 

úmidos, e surtos sazonais são frequentes após inundações. Animais domésticos e 

silvestres atuam como reservatórios e excretam leptospiras na urina, contaminando o 

ambiente. A associação entre o contato com água ambiental e o risco de infecção por 

Leptospira em climas temperados ainda não está totalmente esclarecida. O objetivo deste 

estudo foi determinar a presença de leptospiras patogênicas e não patogênicas em 

amostras de água ambiente da região nordeste da província de La Pampa, por meio de 

isolamento em cultura e posterior identificação das genomoespécies utilizando técnicas 

de biologia molecular. A amostragem foi realizada após os episódios de precipitação 

pluvial, no período de setembro de 2021 a março de 2025, sendo registrados meses com 

precipitações muito reduzidas, abaixo dos mínimos registrados nos últimos anos. Foram 

processadas 86 amostras de água provenientes de canais pluviais e áreas úmidas. 

Espiroquetas foram recuperadas em 10,5% (n=9) das amostras. Nenhuma das cepas 

recuperadas possuía o gene lipL32, característico de espécies patogênicas. O 

sequenciamento parcial do gene 16S rRNA determinou as seguintes genótipos: Leptospira 

ellinghausenii/Leptospira yanagawae/Leptospira meyeri (n=5), Leptospira idonii (n=2), 

Leptospira vanthielii (n=1) e Leptospira fainei (n=1). Todas pertencem ao grupo saprófita, 

exceto L. fainei, classificada no subclado P2 (grupo intermediário). A aplicação de técnicas 

moleculares de nova geração, em conjunto com a determinação do sorovar, é necessária 

para identificar com precisão as espiroquetas isoladas de águas superficiais e, assim, 

estimar seu risco potencial para a saúde humana e animal 

Palavras-chave: Leptospirose.  Isolamento,  Climas temperados, PCR, Zonas úmidas 

 

 

 Introducción 

La leptospirosis es causada por la espiroqueta Leptospira, una bacteria zoonótica que 

infecta a una amplia variedad de mamíferos y animales poiquilotermos en todo el 

mundo(1). Las leptospiras patógenas pueden ser serotipificadas en más de 300 serovares 

diferentes sobre la base de los antígenos de su lipopolisacárido externo. Los serovares se 

organizan en serogrupos antigénicamente relacionados(1, 2, 3). Sin embargo, la 

clasificación por serogrupos puede resultar confusa, ya que un mismo serovar puede 

encontrarse en distintas especies. Por esta razón, se ha impulsado la clasificación de las 

cepas de Leptospira basada en la composición de sus secuencias de ADN (Sequence Type, 

ST)(4). De acuerdo con la información genómica disponible, las 68 especies actualmente 

reconocidas del género Leptospira se agrupan en dos subclados patógenos, P1 

https://doi.org/10.19137/cienvet.v28.9770
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(patógenas) y P2 (patogenicidad intermedia), y dos subclados saprófitos, S1 y S2(3). El 

subclado P1 se subdivide, a su vez, en especies patógenas de “alta virulencia” y de “baja 

virulencia”(5). 

La leptospirosis es una enfermedad infecciosa zoonótica de importancia mundial 

asociada a niveles significativos de morbilidad y mortalidad. Sin embargo, suele ser 

subdiagnosticada y subestimada, lo que limita la adecuada determinación de su 

verdadera magnitud e impacto. En su carácter de enfermedad tropical desatendida, afecta 

a poblaciones en situación de vulnerabilidad socioeconómica, las cuales presentan un 

mayor riesgo de exposición a brotes de enfermedades zoonóticas(6). La incidencia de la 

enfermedad es mayor en climas cálidos y húmedos y es frecuente la ocurrencia de brotes 

estacionales de leptospirosis después de inundaciones(7, 8). La portación de leptospiras en 

animales domésticos y silvestres es el punto de partida y se diseminan a partir de la orina, 

donde se eliminan en forma discontinua y por periodos de tiempo variables, 

produciéndose contaminación de aguas, barro o bebederos. De esa manera el agua es el 

vehículo principal para infectar a otro individuo(6). La asociación entre el contacto con el 

agua ambiental y el riesgo de infección por Leptospira en climas templados no está 

totalmente claro. En casos de leptospirosis humana en regiones templadas se ha 

descripto como fuentes de exposición ambiental implicadas el agua de grifo, pozos, aguas 

residuales y aguas recreativas(9). En las poblaciones rurales en particular, la leptospirosis 

humana se ha atribuido al contacto directo con la orina del ganado infectado a través del 

cuidado de los animales(10) y también a partir del agua ambiental(9). En nuestro país 

existen varias referencias de brotes de leptospirosis en bovinos. Se han descripto en 

tambos, rodeos de cría y en establecimientos de engorde intensivo (feedlots), incluso 

alguno de dichos brotes ha implicado transmisión a humanos(11, 12, 13, 14).  

En Argentina, si bien las actividades vinculadas a ocupaciones rurales constituyen 

factores de riesgo significativos, el contacto prolongado con aguas de inundación ha sido 

identificado como el principal riesgo individual para la leptospirosis. En ámbitos urbanos, 

intervienen otros determinantes, tales como las condiciones de vida de la población, la 

urbanización no planificada, las viviendas precarias y la falta de saneamiento ambiental, 

factores que se ven agravados por los efectos del cambio climático, especialmente por el 

aumento de las precipitaciones e inundaciones(15). La epidemiología de la leptospirosis es 

compleja y dinámica, ya que surgen nuevos grupos de riesgo a medida que se modifican 

el hábitat, las prácticas productivas y los reservorios animales, lo que requiere 

intervenciones integradas de Una Salud, que incluyan la vacunación dirigida, el control 

ambiental y la educación comunitaria(16, 17). En este sentido, dos nuevas especies de 

roedores han sido incorporadas en los últimos años en nuestro país como hospedadores 

de leptospiras patógenas, no previamente descriptas como reservorios(18). Asimismo, se 

han detectado roedores positivos a Leptospira spp. tanto en sitios inundables como no 

inundables, lo que demuestra que las infecciones por este patógeno no se restringen 

exclusivamente a áreas anegadas(18). Es importante señalar que nuestra región presenta 

un régimen climático propenso a inundaciones por precipitaciones abundantes. Si bien 
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existen algunos estudios sobre presencia de anticuerpos de leptospiras en animales 

reservorios de nuestra provincia(19, 20), aún se desconoce la posible persistencia de esta 

espiroqueta en el ambiente y el riesgo potencial asociado. 

Existe evidencia creciente de que Leptospira puede sobrevivir y mantenerse viable 

durante períodos prolongados en el ambiente, lo que incrementa la probabilidad de 

transmisión. La demostración de su capacidad para replicarse en suelos anegados resalta 

el papel central del agua en su ciclo fuera del hospedador. No obstante, debido a la escasez 

de investigaciones, aún no se han establecido con precisión las condiciones ambientales 

que favorecen la supervivencia de Leptospira en aguas superficiales(21). Una de las 

principales limitaciones para la vigilancia ambiental de Leptospira radica en la 

complejidad del proceso de aislamiento bacteriano. Sin embargo, en los últimos años se 

han optimizado los métodos de detección a partir de muestras ambientales, reduciendo 

los tiempos de análisis en el laboratorio(22, 23, 24). Entre estos métodos se destaca el cultivo 

de enriquecimiento seguido de extracción de ADN bacteriano y PCR dirigida al gen lipL32 

que permite confirmar la presencia de leptospiras patógenas(25, 26). Es importante 

destacar que las técnicas de amplificación de ADN desarrolladas para detectar leptospiras 

a partir de muestras ambientales, incluso cuando es específica, no proporcionan 

información sobre la viabilidad de las bacterias en el entorno. Este punto es fundamental 

para evaluar el riesgo de transmisión ambiental de la enfermedad(26). El objetivo del 

presente trabajo fue determinar la presencia de leptospiras patógenas y no patógenas en 

aguas ambientales de la región noreste de la provincia de La Pampa mediante el 

aislamiento por cultivo y la posterior identificación de las genomoespecies mediante 

técnicas de biología molecular. 

 

 

 Materiales y Métodos  

Muestreo y procesamiento de las muestras: Las muestras de aguas ambientales fueron 

recolectadas en la zona de influencia de la ciudad de General Pico, y el noreste de la 

provincia de La Pampa, Argentina. Los sitios de muestreo se establecieron de manera 

aleatoria y fueron georreferenciados mediante un sistema de posicionamiento global 

(GPS). Su localización espacial varió en relación con las precipitaciones registradas en el 

área de estudio, dependiendo del volumen de lluvia acumulada en cada evento. El 

muestreo se efectuó después de los episodios de precipitación pluvial, en el período 

septiembre 2021–marzo 2025. Se recolectaron entre 250 a 500 mL de agua en recipientes 

estériles de vidrio a partir de humedales y de canales pluviales. Se incluyeron dos 

humedales permanentes cercanos a la ciudad de General Pico, Laguna La Arocena y 

Laguna RRU (Reciclado de Residuos Urbanos) que constituyen cuerpos de agua 

receptores de drenaje superficial urbano. Se transportaron inmediatamente al 

laboratorio. La temperatura se registró en los puntos de muestreo y el pH en el 

https://doi.org/10.19137/cienvet.v28.9770
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laboratorio. Las muestras se clarificaron pasándolas por papel Watman N°1 y luego se 

filtraron a través de filtros millipore, diámetro de poro 0,22µm. Se sembró 1 mL del 

filtrado por duplicado en 10 mL de medio semisólido Fletcher o Ellinghausen y 

McCullough modificado por Johnson y Harris (EMJH) (Difco) con 5-fluorouracilo (200 

μg/mL)(27) y Neomicina (10μL/mL)(28), preparados en nuestro laboratorio de acuerdo 

con la bibliografía(29). Los mismos se incubaron a 29±1°C durante 180 días, 

observándolos semanalmente mediante microscopía de campo oscuro.  

Extracción de ADN: A partir de los aislamientos que mostraron motilidad y morfología 

típica del género Leptospira bajo microscopía de campo oscuro, se realizó la extracción 

de ADN utilizando un kit comercial (ADN Puriprep S-kit, Inbio Highway, Bs.As., 

Argentina) según las indicaciones del fabricante y los extractos se conservaron a -70 °C 

hasta su procesamiento. 

qPCR dirigida al gen LipL32: Para la detección de leptospiras patógenas se realizó un 

ensayo de PCR en tiempo real que detecta la presencia del gen lipL32 de acuerdo con el 

método descrito por Villumsen et al.(30), con algunas modificaciones(29). Los cebadores 

amplifican un fragmento de 87 pares de bases (bp) del gen lipL32 que codifica una 

lipoproteína de membrana externa presente sólo en especies patógenas de Leptospira 

(lipL32 forward: 5´-AGAGGTCTTTACAGAATTTCTTTCACTACCT-3´y lipL32 reverse: 5´-

TGGGAAAAGCAGACCAACAGA-3´). Para identificar el amplicón se utilizó una sonda de 

hidrólisis del tipo TaqMan con la misma secuencia de nucleótidos descripta por el autor 

(/56-FAM/AAGTGAAAG/ZEN/GATCTTTCGTTGC/3IABkFQ). Para la puesta a punto de la 

qPCR y como controles positivos se utilizaron 7 cepas de referencia cedidas por el 

laboratorio de diagnóstico de Leptospirosis de la Universidad Nacional de La Plata 

(Leptospira interrogans Pomona Pomona, L. interrogans Icterohemorrhagiae 

Copenhageni, L. interrogans Sejroe Wolffi, L. interrogans Sejroe Hardjo, L. interrogans 

Canicola Canicola, Leptospira kirschneri Grippotyphosa Grippotyphosa, Leptospira 

borgpetersenii Tarassovi Tarassovi). 

PCR convencional dirigida al gen rrs:  Luego se llevó a cabo una PCR a punto final 

específica de género para detectar Leptospira, amplificando un fragmento de 331pb del 

gen 16S rRNA. Se usaron los oligonucleótidos LeptoA (5 ́-GGCGGCGCGTCTTAAACATG-3 ́) 

y LeptoB (5 ́-TTCCCCCCATTGAGCAAGATT-3 ́) descriptos en Mérien et al. (31) y 

Zarantonelli(32). La mezcla de reacción consistió en 5uL de buffer mix (MINT Master Mix 

2x, Inbio Highway, Argentina), 0,5uL de Taq, 1,25µL de cada primer, 12 µL de H2O y 5µL 

de muestra de ADN microbiano. El protocolo de amplificación consistió en 1 ciclo de 3 

min a 95°C seguidos de 35 ciclos de amplificación (30 s 95°C, 30s 55°C, 1 min 72°C) y un 

paso final a 72°C 5 min. Los productos de PCR se visualizaron por electroforesis en gel de 

agarosa 1,5% en TAE 1X. Se usaron las cepas de referencia antes mencionadas como 

controles positivos. 
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Secuenciación del gen rrs e identificación de las genomoespecies de leptospiras: 

Los productos de PCR amplificados se purificaron de acuerdo con las especificaciones del 

fabricante utilizando un kit comercial (ADN PuriPrep-GP Kit, Bs.As., Argentina). Se 

cuantificaron los productos de PCR purificados en espectrofotómetro a una longitud de 

onda de 260 nm (NanoDrop™ DeNovix DS-11, Termo Scientific, USA). Se acondicionaron 

de acuerdo con los requerimientos solicitados por la empresa (Macrogen, Seoul, South 

Korea) y se enviaron para su secuenciación según Sanger, en ambos sentidos, utilizando 

los oligonucléotidos LeptoA y LeptoB para el gen rrs. Los resultados obtenidos se 

analizaron con el programa Bioedit y MEGA 11. Las secuencias obtenidas fueron 

comparadas con las incluidas en la base de datos Basic Local Alignment Search Tool 

(BLAST) (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).  

Análisis filogenético: Las secuencias se alinearon con ClustalW en Mega 11 y se 

ajustaron a consenso, creando un árbol de unión vecinal. Las distancias evolutivas se 

estimaron mediante el método de máxima verosimilitud basado en el modelo de dos 

parámetros de Kimura con la distribución Gamma (G) para modelar la tasa de sustitución 

entre sitios. El árbol de consenso bootstrap se infirió a partir de 1000 réplicas. 

 

 Resultados  

Se procesaron 86 muestras de agua (46 de canales pluviales y 40 de humedales), desde 

septiembre 2021 a marzo 2025, registrándose meses con muy pocas precipitaciones, por 

debajo de las mínimas notificadas en los últimos años. Las precipitaciones promedio 

fueron de 444,1 mm.año -1, siendo la máxima 638, 8 mm (2021) y la mínima 498,8 mm 

(2023) (Datos obtenidos de https://www.meteoblue.com). La temperatura de las 

muestras positivas osciló entre 14,5 y 30°C y el pH entre 6 y 8. Se recuperaron 

espiroquetas en el 10,5% (n=9) de las muestras, en el 13% de muestras de canales 

pluviales y en el 7,5% de las muestras de humedales. En la fotografia 1 se observa el 

desarrollo característico de esta bacteria en medios semisólidos o “zona de Dinger”.  

Todas las espiroquetas recuperadas pertenecen al género Leptospira. La imagen del gel 

de agarosa con los productos de PCR luego de la amplificación del gen rrs se muestra en 

la Figura 1. Ninguna de las cepas recuperadas presentó el gen lipL32 característico de las 

especies patógenas. Las secuencias obtenidas luego de ser comparadas con las incluidas 

en la base de datos BLAST determinaron las siguientes genomoespecies:  Leptospira 

ellinghausenii/Leptospira yanagawae/Leptospira.meyeri (n=5), Leptospira idonii (n=2), 

Leptospira vanthielii (n=1), Leptospira fainei (n=1) (Cuadro 1). 

EL análisis filogenético (Figura 2) realizado sobre el alineamiento de las secuencias rrs 

obtenidas en este estudio y secuencias de diferentes cepas del género Leptospira, 

pudieron respaldar la estrecha relación con las especies identificadas. Se seleccionaron 

las mismas regiones del gen rrs de las genomoespecies representativas de los subclados 

https://doi.org/10.19137/cienvet.v28.9770
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
https://www.meteoblue.com/
https://www.meteoblue.com/
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patógenas (P1, P2) y saprofitas (S1 y S2) teniendo en cuenta el porcentaje de identidad, 

cuyas secuencias fueron obtenidas de GenBank. 

Cuadro 1:  Identificación de espiroquetas aisladas a partir de aguas ambientales 

por secuenciación parcial del gen 16S rARN. 

ID origen Especie (% de identidad) Grupo 

1 canal Leptospira ellinghausenii/ Leptospira 

yanagawae/Leptospira meyeri (95%) 

Saprófita (S1) 

22 humedal Leptospira ellinghausenii/ Leptospira 

yanagawae/Leptospira meyeri (99,7%) 

Saprofita (S1) 

25 humedal Leptospira idonii (97%) 

  

Saprofita (S2) 

28 canal Leptospira ellinghausenii/ Leptospira 

yanagawae/Leptospira meyeri (100%) 

Saprofita (S1) 

29 canal Leptospira ellinghausenii/ Leptospira 

yanagawae/Leptospira meyeri (99,3%) 

Saprofita (S1) 

30 Laguna 

RRU 

Leptospira idonii (93%) 

  

Saprofita (S2) 

37 canal Leptospira ellinghausenii/ Leptospira 

yanagawae/Leptospira meyeri (100%) 

Saprofita (S1) 

44 canal Leptospira fainei (94,7%) Patógena 

intermedia (P2) 

59 canal Leptospira vanthielii (100%) 

  

Saprofita (S1) 
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Foto1: Desarrollo de leptospiras en medio Flecher con 5FU.  

Después de una semana de incubación a 28°C. La flecha indica la “zona de Dinger” 

      

Figura 1: Electroforesis en gel de agarosa para la detección del gen 16Sr ARN. 5 µL del 

producto de PCR se sometió a electroforesis horizontal en agarosa al 1,5% y Buffer TAE 

(Tris acético EDTA) con bromuro de etidio (0,5µL/mL). Las bandas de 331pb se 

visualizaron mediante exposición del gel en un transiluminador de luz UV. Producto de 

PCR de cepas aisladas: 37, 22, 25, 28, 29 ,30, 1.  Producto de PCR de cepas de referencia 

de leptospiras (Controles positivos): 23P, 2, 3, 4, 5, 1N. NTC: control negativo. M: 

marcador de peso molecular 100bp DNA Ladder (Byodinamics, Argentina). 
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Figura 2: Análisis Neighbor-joining de la secuencia parcial del gen 16S rARN. Se utilizaron 

las secuencias obtenidas a partir de las espiroquetas aisladas y de especies de leptospiras 

seleccionadas de acuerdo al mayor porcentaje de identidad y otras referentes de los 

grupos patógenas (P1 y P2) y saprófitas (S1 y S2), extraídas de GenBank. El dendrograma 

se construyó mediante el método de Neighbor-joining utilizando MEGA 11. El modelo 

evolutivo utilizado fue la distancia de Kimura de 2 parámetros (K2P) con la distribución 

Gamma (G) para modelar la tasa de sustitución entre sitios. El árbol de consenso 

bootstrap se infirió a partir de 1000 réplicas. 
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La leptospirosis presenta un patrón estacional, con una mayor incidencia durante el 

verano y el otoño en regiones templadas. La temperatura desempeña un papel 

fundamental en la supervivencia de las bacterias(33), y el contacto prolongado con aguas 

de inundaciones constituye el principal factor de riesgo individual en nuestro país(34). Se 

ha determinado que las especies de leptospiras saprofitas crecen entre 1°C y 35°C, las 

especies intermedias entre 1°C a 37°C y las patógenas de 20°C a 37°C(35). Si bien influyen 

otros factores, en nuestro estudio se aislaron leptospiras en las muestras con 

temperaturas entre 14,5°C y 30°C. 

Como ya mencionamos, nuestra región, ubicada en el este de la provincia de La Pampa, 

corresponde a un área climáticamente propensa a inundaciones asociadas a 

precipitaciones intensas, aunque el desvío porcentual de las lluvias varía de un año a otro. 

Por ejemplo, en 2017, según datos del Servicio Meteorológico Nacional, se registraron 

precipitaciones superiores a los 800 mm que, junto con un final de invierno 

excepcionalmente lluvioso, ocasionaron anegamientos e inundaciones. En contraste, 

durante el período 2021–2024, que comprende el presente estudio, las precipitaciones 

promedio fueron de 444,1 mm·año⁻¹, valores que impactaron negativamente en el 

número de muestras esperadas. Gran parte del este de Argentina fue afectado por 

condiciones de sequía moderada a severa durante la primera mitad del 2023, culminó 

con una escasez de lluvias sin precedentes que también afectó la provincia de La 

Pampa(36).  Según el Boletín Epidemiológico Nacional (N°747, SE 10)(37) en la provincia de 

La Pampa, durante el período 2020–2024 se confirmaron 15 casos, de un total de 110 

notificados, mientras que sólo en el 2018 se notificaron 16 casos, de los cuales 9 fueron 

sospechosos, 2 confirmados. 

Recuperar leptospiras patógenas del ambiente es un gran desafío, ya que estas 

espiroquetas son bacterias sensibles y exigentes, de crecimiento lento con requisitos 

específicos. Sin embargo, en estudios anteriores se han aislado leptospiras patógenas de 

muestras ambientales(26, 27). Dado que las especies saprófitas, habitantes comunes del 

ambiente, son abundantes y crecen más rápido, son las más frecuentemente aisladas de 

muestras de suelo y agua(26, 38). Algunos estudios han confirmado que las leptospiras 

patógenas pueden sobrevivir y permanecer virulentas durante varias semanas en el agua 

y el suelo. La capacidad de supervivencia ambiental depende de la especie y la cepa(26). 

En este trabajo solo hemos aislado leptospiras saprófitas y una cepa relacionada a 

especies de patogenicidad intermedia.  

En la actualidad, para el aislamiento de Leptospira a partir de muestras ambientales se 

recomienda la filtración previa mediante membranas de 0,45 µm, seguida del empleo de 

combinaciones selectivas de antibióticos como la formulación STAFF (sulfametoxazol, 

trimetoprim, anfotericina B, fosfomicina y 5-fluorouracilo)(3, 22, 39), diseñada para reducir 

la proliferación de la microbiota acompañante. Si bien esta estrategia ha demostrado 

mejorar la recuperación de cepas en entornos altamente contaminados, su 

implementación puede verse limitada por la disponibilidad y el costo de los insumos. No 

obstante, estudios previos han logrado aislar leptospiras patógenas utilizando 

https://doi.org/10.19137/cienvet.v28.9770
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metodologías de enriquecimiento y selección similares a las empleadas en el presente 

trabajo(26, 27), lo que sugiere que la recuperación exitosa depende no solo del esquema 

antibiótico utilizado, sino también de las características intrínsecas de la muestra y de la 

carga bacteriana inicial (39, 40, 41). Por otra parte, la incorporación de etapas de filtración 

en muestras ambientales con elevada turbidez puede generar obstrucción de las 

membranas debido a las propiedades fisicoquímicas del agua, el incremento de sólidos 

en suspensión y la presencia de carbono orgánico y otros nutrientes disueltos, factores 

que podrían afectar la eficiencia del procedimiento y la viabilidad bacteriana. 

Es importante destacar que las dos clasificaciones del género Leptospira —la genotípica 

(basada en secuencias de ADN) y la serológica (basada en la estructura antigénica del 

lipopolisacárido)— son independientes y no presentan una correspondencia directa. Las 

especies definidas por criterios moleculares no se correlacionan necesariamente con los 

serovares establecidos por métodos fenotípicos. En la bibliografía(2, 42) se describe que 

dentro de una misma genomoespecie puede haber serovares patógenos y no patógenos, 

o el mismo serovar puede estar presente en distintas especies genéticas. Entonces, la 

completa caracterización de un aislamiento de Leptospira implica la identificación a nivel 

de genomoespecie y serovar(2). Es así como la especie identificada por secuenciación del 

gen 16SrRNA, Leptospira meyeri, pertenece al grupo filogenético de las leptospiras 

saprofitas(43). Sin embargo, estudios previos han reportado que L. meyeri está compuesta 

por cepas con diferente potencial patógeno(42, 44), por lo que su clasificación ha sido 

controvertida y podría causar enfermedades. En nuestro país se ha detectado en el suero 

de dos pacientes fallecidos de leptospirosis de la provincia de Santa Fe(45). Trabajos 

recientes sugieren firmemente niveles de virulencia muy distintos dentro de las 

genomoespecies(24, 46, 47), y por ello la detección molecular en muestras ambientales debe 

ir seguida de la tipificación(24) e interpretarse con cautela hasta la utilización de métodos 

validados de detección específicos de virulencia(47). Los estudios más recientes utilizan 

técnicas de última generación,(6, 39) las cuales incluso han dado lugar a estudios que 

informan sobre la identificación de nuevas especies de Leptospiras del medio ambiente. 

Las leptospiras recuperadas en este estudio, particularmente las cepas 1, 22, 28, 29 y 37, 

requieren una caracterización adicional que permita determinar con mayor precisión su 

genotipo y su serovar, dado que la identificación basada únicamente en la secuenciación 

parcial del gen rrs no resulta suficiente para establecer su verdadero potencial 

epidemiológico. Esta limitación adquiere especial relevancia en el contexto de la 

complejidad taxonómica del género Leptospira, donde especies filogenéticamente 

próximas pueden diferir sustancialmente en su comportamiento patógeno. En este 

sentido, en Argentina se han aislado especies de patogenicidad intermedia, como 

Leptospira wolffii y Leptospira broomii, a partir de pacientes sintomáticos(45), lo que 

demuestra que las leptospiras clasificadas dentro de este grupo pueden participar en la 

infección humana. Bajo esta perspectiva, la recuperación en nuestro estudio de una cepa 

identificada como Leptospira fainei reviste particular interés. Esta especie ha sido 

asociada con casos de leptospirosis humana(48) y se ha descrito su localización en el tracto 
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reproductivo de jabalíes y cerdos domésticos(49), lo que sugiere posibles ciclos de 

transmisión vinculados a reservorios silvestres y productivos. Asimismo, estudios 

recientes han detectado anticuerpos contra L. fainei serovar Hurstbridge en el 8% de 

jabalíes seropositivos(50), respaldando su circulación en poblaciones animales. 

 

 Conclusiones  

Si bien el muestreo se llevó a cabo durante un período de bajas precipitaciones para 

nuestra región, fue posible recuperar leptospiras a partir de aguas ambientales. Resulta 

necesario futuras investigaciones que permitan profundizar en el conocimiento de la 

supervivencia, persistencia y multiplicación de Leptospira en ambientes fluviales. 

Asimismo, y de acuerdo con la bibliografía consultada(3, 6) es fundamental aplicar técnicas 

moleculares de última generación en conjunto con la determinación del serovar para 

poder identificar correctamente a las espiroquetas aisladas de aguas superficiales y así 

estimar su potencial riesgo para la salud humana y animal. 
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