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RESUMEN

El presente estudio tuvo como objetivo determinar la presencia de Salmonella spp
en aves silvestres que habitan en los alrededores de una granja de cuyes de crianza
tecnificada. Se capturaron 185 aves silvestres de vida libre y se identificaron ocho espe-
cies: Passer domesticus (63.8%), Volatinia jacarina (16.8%), Troglodytes aedon (2.2%),
Pyrocephalus rubinus (1.1%), Molothrus bonariensis (0.5%), Crotophaga sulcirostris
(1.1%), Columbina cruziana (12.9%) y Forpus coelestis (1.6%). Las muestras se tomaron
a través de hisopado cloacal. Se aisló Salmonella spp en 4.32% (8/185) de las aves
silvestres, pero solo en Passer domesticus, Volatinia jacarina y Forpus coelestis. Así
mismo, se usaron dos métodos de enriquecimiento, obteniéndose 2.2% (4/185) de mues-
tras positivas a Salmonella spp con el enriquecimiento estándar y 3.8% (7/185) con el
enriquecimiento tardío.
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ABSTRACT

The objective of the present study was to determine the presence of Salmonella spp
in wild birds that live in the surroundings of a well-managed guinea pig farm. Free-living
wild birds were captured (n=185) and eight species were identified: Passer domesticus
(63.8%), Volatinia jacarina (16.8%), Troglodytes aedon (2.2%), Pyrocephalus rubinus
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(1.1%), Molothrus bonariensis (0.5%), Crotophaga sulcirostris (1.1%), Columbina
cruziana (12.9%) and Forpus coelestis (1.6%). Samples were taken through cloacal swab.
Salmonella spp was isolated in 4.32% (8/185) of the wild birds, but only in Passer domesticus,
Volatinia jacarina and Forpus coelestis. Likewise, two enrichment methods were used,
obtaining 2.2% (4/185) of samples positive for Salmonella spp with standard enrichment
and 3.8% (7/185) with delayed enrichment.
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INTRODUCCIÓN

Las aves silvestres de vida libre son
importantes dentro de su ecosistema y gene-
ralmente son consideradas como indicadores
biológicos de diversos entornos saludables;
sin embargo, desde el punto de vista de salud
pública esta visión positiva no siempre es vá-
lida, porque pueden servir de reservorio de
algunos enteropatógenos zoonóticos como
Salmonella spp (Albureesh et al., 2007;
Braconaro, 2012; Andrés -Barranco et al.,
2014).

Salmonella es un bacilo gramnegativo
de la familia Enterobacteriaceae y se divide
en dos especies: S. bongori y S. enterica,
donde se han podido identificar hasta 2500
serotipos (Figueroa y Verdugo, 2005). La
mayoría de los serotipos tienen importancia
en salud pública y salud animal a nivel mun-
dial, por la infección denominada salmonelosis
producida por S. enterica. Su principal
reservorio es el intestino de animales
homeotermos y poiquilotermos, actuando
como diseminadores intermitentes a través
de sus heces por largos periodos de tiempo
(Uribe y Suarez, 2006; Gopinath et al., 2012;
Andrés et al., 2013).

La microbiota gastrointestinal refleja la
coevolución de los microorganismos con el
animal hospedero y tiene un rol fundamental
en la salud animal, respuesta inmune y enfer-
medad, los cuales también son influenciadas
por factores como tipo de alimentación, esta-
ción del año o patrones de migración (Benskin
et al., 2009; Van Dongen et al., 2013). El

tipo de alimentación en aves silvestres es una
clave determinante para la adquisición de
enterobacterias. Algunas aves silvestres de
comportamiento gregario y de alimentación
oportunista aprovechan la oportunidad de
obtener alimentos y agua en granjas comer-
ciales donde encuentran un entorno favora-
ble (Benskin et al., 2009; Andrés et al., 2013)

El objetivo del presente estudio fue de-
terminar la presencia de Salmonella spp en
aves silvestres de vida libre que habitaban
alrededor de una granja de cuyes de crianza
tecnificada como contribución al conocimien-
to de la microbiología y al rol de aves silves-
tres desde el punto de vista epidemiológico
en granjas, siendo imperativo para el estable-
cimiento de medidas de control y prevención
de salmonelosis.

MATERIALES Y MÉTODOS

Lugar de estudio

El trabajo se llevó a cabo entre febrero
y marzo de 2015 en una granja tecnificada
de cuyes situada en el distrito de Manchay,
Lima, Perú. El análisis de las muestras se
realizó en el Laboratorio de Microbiología de
la Universidad Científica del Sur, ubicado en
el distrito de Villa El Salvador, Lima.

Población Muestral y Muestras

Se capturaron en forma aleatoria mues-
tras de 185 aves de especies que pertenecen
a los órdenes Passeriformes, Cuculiformes,
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Columbiformes y Psittaciformes. La captura
se hizo con redes de niebla de 12 x 2.5 m
ubicadas en varios puntos alrededor de la gran-
ja (Cuadro 1). Las aves fueron luego sujeta-
das mediante inmovilización manual (Ralph
et al., 1996), e introducidas en bolsas de tela
individuales para transportarlas al área don-
de se tomaron las muestras. Para tal efecto,
la especie a la que pertenece cada ave fue
identificada según lo describe Schulenberg et
al. (2010), tomando en cuenta la descripción
de sus características generales y mapas de
distribución geográfica de cada grupo de espe-
cies de aves que han sido registradas en Perú.

La toma de las muestras se realizó a
través de hisopados cloacales, utilizando
hisopos estériles que fueron suavemente
rotados durante 20 segundos con la finalidad
de establecer un mayor contacto con la mu-
cosa del tracto intestinal. Luego de la toma
de la muestra, se marcaron las aves cortan-
do la punta de una de las plumas axilares y se
les liberó.

La muestra con el hisopo fue introduci-
da en tubos Falcon con medio de transporte
bacteriano Stuart (Merck) y transportada al
laboratorio en cajas térmicas con gel refrige-
rante a 4 °C.

Aislamiento de Salmonella spp

Enriquecimiento selectivo

Se realizó un enriquecimiento temprano
con caldo Rappaport-Vassiliadis, donde se
inoculó el hisopo y se incubó a 41 °C por 24
h. Luego se realizó un enriquecimiento tardío
y se dejó incubar por 5 días a temperatura
ambiente.

Siembra en placas

Se re-suspendieron los caldos de enri-
quecimiento Rappaport-Vassiliadis tomándo-
se una muestra con un ansa en aro para rea-

lizar el sembrado por agotamiento en un me-
dio sólido específico como Agar Xilosa Lisina
Desoxicolato (XLD) y se incubaron a 37 °C
por 24 h. Luego de la incubación, los cultivos
se clasificaron en colonias negativas y sos-
pechosas a Salmonella spp, considerando que
estas colonias presentaban centro negro de-
bido a la producción de sulfhídrilo. Una vez
elegida la colonia sospechosa se procedió a
realizar la identificación por pruebas
bioquímicas.

Identificación Bioquímica

Para la identificación bioquímica de las
colonias sospechosas se usaron las pruebas
de catalasa, oxidasa, triple azúcar hierro
(TSI), citrato Simmons, lisina hierro (LIA),
sulfuro indol motilidad (SIM) y caldo urea.
Los cultivos fueron llevados a incubación a
37 °C por 24 h, siguiendo los procedimientos
utilizados en el formato de instrucciones de
la técnica de identificación bioquímica
bacteriana del Instituto Nacional de Salud
(Caffer y Terragno, 2008).

RESULTADOS

El enriquecimiento temprano permitió
aislar Salmonella spp en el 2.2% (4/185) de
las muestras y con el enriquecimiento tardío
se logró aislar en el 3.8% (7/185) de las mues-
tras. No era un objetivo propuesto para este
trabajo, pero el tipo de enriquecimiento
(Rappaport-Vassiliadis) y el agar XLD per-
mitieron la identificación de otros géneros de
enterobacterias (Cuadro 2.)

De las 185 muestras procesadas y de
acuerdo con las características bioquímicas,
4.3% (8/185) correspondieron a cepas posi-
tivas a Salmonella spp, donde se aisló la bac-
teria en estudio 5.1% (6/118) de Passer
domesticus, 3.2% (1/31) de Volatinia jacarina
y 1/3 de Forpus coelestis (Cuadro 3).



Rev Inv Vet Perú 2019; 30(1): 423-429426

K. Espinoza y S. Morales

Cuadro 1. Aves silvestres capturadas para el estudio, según Orden y especie (n=185)  
 

Orden Especie 
Espécimen 

(n) (%) 
Passeriforme Passer domesticus  118 63.8 
 Volatinia jacarina 31 16.8 
 Troglodytes aedon 4 2.2 
 Pyrocephalus rubinus 2 1.1 
 Molothrus bonariensis 1 0.5 
Cuculiforme Crotophaga sulcirostris 2 1.1 
Columbiforme Columbina cruziana  24 12.9 
Psittaciforme Forpus coelestis  3 1.6 
Total  185 100.0 

 

Cuadro 2. Distribución porcentual de aislamiento de enterobacterias usando el método de 
enriquecimiento temprano y tardío (n=185 muestras) 

 

Especies bacterianas 
Enriquecimiento temprano Enriquecimiento tardío 

n % n % 
Salmonella spp 4 2.2 7 3.8 
Citrobacter freundii  12 6.5 15 8.1 
Morganella morganii 5 2.7 16 8.7 
Edwarsiella tarda 1 0.5 4 2.2 
Proteus miriabilis 0 0 1 0.5 
Proteus vulgaris  0 0 1 5.9 

 

DISCUSIÓN

El 4.3% (8/185) de las muestras de
hisopado cloacal en aves de vida libre captu-
radas en los alrededores de una granja de
cuyes fueron positivas a Salmonella spp
mediante identificación bioquímica. Diversos
estudios epidemiológicos reportan frecuencias
entre 0.04% y más de 20% de Salmonella
spp en aves silvestres, variación que depen-
de de ciertos factores que faciliten la trans-
misión entre aves, ya sea por hacinamiento
en estaciones de alimentación, contacto con

granjas que tienen una mala bioseguridad, etc.
(Skov et al., 2008; Benskin et al., 2009; An-
drés-Barranco et al., 2014).

La diseminación de estos microorga-
nismos patógenos depende de varios facto-
res bióticos y abióticos que pueden afectar la
supervivencia de los microor-ganismos en un
determinado ecosistema, como la relación de
sinantropía de algunas aves de comporta-
miento gregario y alimentación oportunista,
lo cual genera un comensalismo obligatorio,
como es el caso de Passer domesticus
(Koepcke, 1952; Marzluff et al., 2001). Así,
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la mayoría de las aves capturadas en este
estudio fue de esta especie, y los resultados
indican que presenta el mayor riesgo de in-
fección, ya que normalmente viven en gru-
pos en los que puede transmitirse Salmonella,
vía oro-fecal (Mirzaie et al., 2010). Así mis-
mo, Stewart y Birch (2000) reportaron en esta
especie la transmisión por vía cloacal de al-
gunos enteropatógenos, incluyendo
Salmonella spp.

El aislamiento de Salmonella spp se da
principalmente por técnicas microbiológicas,
el cual consiste en el uso de un preenri-
quecimiento y medios selectivos; sin embar-
go, en este estudio no se realizó el preen-
rquecimiento, ya que favorecería el
sobrecrecimiento de la flora acompañante e
inhibiría el crecimiento de Salmonella spp.
Por ello, se optó por usar un caldo de enri-
quecimiento selectivo (Rappaport-Vassiliadis)

y la técnica de un enriquecimiento estándar y
otro tardío, buscando beneficiar e incremen-
tar la tasa de recuperación de esta bacteria,
toda vez que el aislamiento de Salmonella
spp en aves silvestres es baja (Nietfeld et
al., 1998; Rybolt et al., 2004; OIE, 2017).

La técnica de enriquecimiento tardío ge-
neralmente se usa en granjas avícolas. Waltman
et al. (1991) usaron el enriquecimiento tardío,
logrando aislar Salmonella spp en el 64% de
aves de corral. Nietfeld et al. (1998) demos-
traron que el enriquecimiento tardío con caldo
Rappaport-Vassiliadis era superior a otros
caldos de enriquecimiento selectivos para
Salmonella a partir de hisopados rectales en
cerdos. Así mismo, este método ha sido usa-
do para el aislamiento de Salmonella en aves
de vida libre (Khidhir y Aref, 2010) a partir
de hisopados cloacales, así como en tortugas
Trachemys sp (Meza, 2015).

Cuadro 3. Distribución (n) de aislamiento de enterobacterias en especies de aves silvestres de 
vida libre (n=185) 

 

 P
as

se
r 

do
m

es
tic

us
 

V
ol

at
in

ia
 

ja
ca

ri
na

 

P
yr

oc
ep

ha
lu

s 
ru

bi
nu

s 

F
or

pu
s 

co
el

es
tis

 

M
ol

ot
hr

us
 

bo
na

ri
en

si
s 

C
ro

to
ph

ag
a 

su
lc

ir
os

tr
is

 

C
ol

um
bi

na
 

cr
uz

ia
na

 

F
or

pu
s 

co
el

es
tis

 

T
ot

al
 (

%
) 

(n=118) (n=31) (n=4) (n=2) (n=1) (n=2) (n=24) (n=3) (n=185) 
Salmonella 
spp 

6 1 0 0 0 0 0 1 4.3 

Citrobacter 
freundii 

10 0 3 0 0 0 10 2 13.5 

Edwarsiella 
tarda 

1 2 0 0 0 0 2 0 2.7 

Morganella 
morganii 

2 3 0 1 0 1 4 2 7.0 

Proteus 
miriabilis 

1 0 0 0 0 0 0 0 0.5 

Proteus 
vulgaris 

5 4 0 1 0 0 1 0 5.9 
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En este estudio se logró identificar
enterobacterias diferentes a Salmonella, ya
que el tipo de enriquecimiento (Rappaport-
Vassiliadis) y el agar XLD permitió el aisla-
miento de especies de otros géneros presen-
tes en las muestras trabajadas, tales como
Citrobacter freundii (13.5%), Morganella
morganii (7.03%), Edwarsiella tarda
(2.7%), Proteus miriabilis (0.5%) y Proteus
vulgaris (5.9%) (Cuadro 3). Por otro lado,
Caffer y Terragno (2008) mencionan que al-
gunas cepas de Salmonella se pueden con-
fundir con otras enterobacterias como C.
freundii, P. miriabilis, P. vulgaris, E. tarda
y M. morganii debido a que poseen caracte-
rísticas bioquímicas similares (producen
sulfhídrilo) y también se pueden encontrar en
la flora bacteriana normal, pues son conside-
radas como patógenos oportunistas. Por este
motivo, se incluyó un diagnóstico diferencial,
ya que al sembrarlas en el agar XLD crecen
como colonias sospechosas de color negro.

Finalmente, dado que la prevalencia de
Salmonella en aves de vida libre presenta
una gran variación entre estudios, no es posi-
ble determinar si la variación es el resultado
de diferentes métodos de muestreos y diseño
de estudio aplicativo o si refleja una diferen-
cia significativa en la prevalencia de la enfer-
medad entre diferentes localidades y países.
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