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Uruguay. Bacteriologic and molecular diagnosis

RESUMEN
En Uruguay, entre los años 2001 y 2005, se 

estudiaron 262 ñandúes (Rhea americana) ori-

ginarios de establecimientos de cría. Las aves 

provinieron de plantas de faena bajo Inspecci-

ón Veterinaria. Los órganos estudiados fueron 

hígado y bazo. Se realizaron estudios bacterio-

lógicos estandarizados de baciloscopía, aisla-

miento y pruebas bioquímicas, corroborando 

los resultados con técnicas moleculares. Se en-

contraron lesiones granulomatosas en los ór-

ganos de 72 aves. De los órganos sin lesiones 

de 24 Rhea americanas se obtuvo igual número 

ABSTRACT
In Uruguay, throughout 2001-2005, 262 

samples of  Rhea americana (Ñandú) from 

abattoirs under Veterinary Inspection belonging 

to productive farms were studied. The organs 

studied were liver and spleen. Standardized 

bacteriological studies of  baciloscopy, 

isolation and biochemical tests were carried 

out, corroborating the results with techniques 

of  molecular biology. Granulomatosis injuries 

were found in 72 samples. From 24 organs 

without injuries 24 mycobacterium were 

isolated. A total of  79 mycobacterium were 
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pas de micobacterias: 77 Mycobacterium avium 

avium, 1 Mycobacterium intracellulare y 1 cepa 

de rápido crecimiento, Mycobacterium vaccae. 

En proyectos de erradicación de tuberculosis 

bovina es importante considerar la trasmisión 

interespecies. La prevención frente a la infec-

ción de M. avium en rodeos lecheros es funda-

mental. Por último, se debe preservar la salud 

de los empleados rurales, veterinarios e indi-

viduos inmunodeprimidos que viven en esas 

áreas de explotación. 

Palabras Clave: Mycobacterium Rhea ameri-

cana,Región ITS-PCR, zoonosis

isolated: 77 M. avium avium, 1 M. intracellulare 

and 1 stock of  fast growth, M. vaccae. For 

eradication of  bovine tuberculosis is important 

to consider the interspecies transmission. 

Prevention against M. avium infection in dairy 

production stocks is essential. Finally health 

of  rural employees, veterinarian and immune-

depresses individuals must be preserved in 

areas of  these sort of  productive farms.

Keywords: Mycobacterium, Rhea Americana, 

region ITS- PCR, zoonosis

INTRoDUCCIóN

El complejo Mycobacterium avium (MAC) in-

cluye los siguientes miembros de lento creci-

miento Mycobacterium avium avium (Mav), 

Mycobacterium silvaticum, Mycobacterium ho-

minissuis, Mycobacterium avium paratubercu-

losis, Mycobacterium colombiense y Mycobac-

terium intracellulare (Mintra), cuya distribución 

es omnipresente en el ambiente, principalmente 

(Mav) y (Mintra) (Brooks y col., 1984; George y 

col., 1980). La bibliografía sobre ocurrencia de 

tuberculosis aviar es abundante en casi todas las 

regiones geográficas del mundo (Dvorska y col., 

2007; Murcia y col., 2006; Odiawo y Mukurira, 

1988; Rubino, 1947; Saxegaard, 1981). Esta en-

fermedad se manifiesta en aves en cautiverio y 

en estado silvestre. Además causa enfermedad en 

animales domésticos como es el caso de cerdos y 

cabras (Jorgensen y col., 1972a; Jorgensen y col., 

1972b). Hay comunicaciones de esta patología 

en visones (Mustela vison) y en coatíes (Nasua 

nasua) en cautiverio y en especies en estado sil-

vestre como es el caso de ciervos rojos en Esco-

cia (Errico y col., 2010; Huitema, 1970). 
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En humanos, las especies del MAC se asocian 

con patologías como enfermedades genito-uri-

narias, linfadenitis cervicales en niños, enferme-

dad pulmonar crónica en adultos e infecciones 

en individuos con SIDA (Correa y Correa, 1974; 

De José y col., 1999; Hoffner y col., 1990; In-

derlied y col., 1993). Con la pandemia de VIH/

SIDA, el bacilo tuberculoso aviar tiene una pre-

ponderancia muy particular con respecto a la sa-

lud humana (Baquero-Artigao, 2005; Braselli, 

1996; Horsburgh, 1986; Yakrus y Good, 1990). 

En Argentina y Uruguay la presencia del MAC, 

es constante en numerosas investigaciones en 

las décadas de 1970 y 1980, desarrolladas tanto 

a nivel animal como humano (Barrera y Kantor, 

1987; Castro-Ramos y col., 2001; Errico y Ber-

múdez, 1980; Errico y col., 1988; Sáenz y Erri-

co, 1984). 

Entre los años 2000-2006 en nuestro país, la cría 

del ñandú en cautividad como alternativa agro-

pecuaria trajo como consecuencia la aparición 

de algunas patologías, entre ellas la tuberculosis 

aviar, las que fueron comunicadas por primera 

vez en 2004 (Giossa y col., 2004). Esta patología 

no tiene tratamiento en producción animal por lo 

que las medidas sanitarias deben apuntar a bajar 

la incidencia de la enfermedad (AUCRIÑA Aso-

ciación Uruguaya de Criadores de Rhea ameri-

cana). Con respecto al aislamiento de cepas del 

MAC en ñandú hay escasa información. (Hui-

tema, 1970; Jorge y col., 2007, Sanford y col., 

1994; Tacconi y Valente, 1981).

El objetivo de este trabajo es reportar los aisla-

mientos de micobacterias en ñandúes, realizados 

en Uruguay durante el período 2001-2005 y ca-

racterizarlos mediante estudios bacteriológicos y 

moleculares.

MATERIAlES y  
MéToDoS
Origen de las muestras 

Durante el período 2001-2005, se procesaron 

262 muestras de órganos de ñandúes en el Labo-

ratorio de Tuberculosis de la División de Labo-

ratorios Veterinarios (DILAVE) “Miguel C. Ru-

bino”. Dichas muestras debidamente protocoli-

zadas provenían de plantas de faena habilitadas a 

esos efectos bajo Inspección Veterinaria del Mi-

nisterio de Ganadería Agricultura y Pesca. Según 

los datos obtenidos de los protocolos enviados, 

estas muestras eran de aves de establecimientos 

de cría, dispersos en 11 departamentos del país 

(Cuadro 1). 



Castro-Ramos M, Tiscornia I, Lorenzo M, Sanguinetti C

 Nº 196VETERINARIA (Montevideo)  -  Vol. 50  -  Año 201448

TÉ
C

N
IC

O Cuadro 1. Número y origen de las muestras procesadas durante 2001-2005

Departamento Aves

S/D 7

Canelones 8

Colonia 37

Flores 1

Florida 40

Maldonado 62

Montevideo 2

Paysandú 5

Río Negro 14

Rocha 3

San José 2

Soriano 81

TOTAL 262

S/D: Sin datos

Todo órgano con o sin lesiones granulomatosas 

se remitía refrigerado al laboratorio por parte de 

la Inspección Veterinaria Oficial de la División 

de Industria Animal. Los órganos enviados fue-

ron: bazo, hígado y en una ocasión también pe-

ritoneo. En el laboratorio se trabajó con cabina 

de bioseguridad clase II A/B3. La homogeneiza-

ción de las muestras se efectuó con un equipo de 

trituración (Stomacher 400, Seward, Laboratory 

Blender). Los materiales se centrifugaron con 

camisa de bioseguridad (IEC). El quemado de 

las asas luego de la siembra se hizo en un incine-

rador eléctrico y las siembras se depositaron en 

estufas de cultivo exclusivas para el cultivo de 

micobacterias.

Aislamiento e identificación

El procesamiento de descontaminación de las 

muestras se cumplió de acuerdo al método del 

ácido oxálico al 5% (Tacquet y col., 1967). La 

baciloscopía y el aislamiento se realizaron cum-

pliendo los métodos descriptos por el Centro 

Panamericano de Zoonosis (Centro Panameri-
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cano de Zoonosis, 1979). Las cepas aisladas se 

identificaron en base al aspecto microscópico 

(Ziehl-Neelsen), tiempo de desarrollo, compa-

ración entre los medios de Löwenstein-Jensen y 

Stonebrink, morfología de las colonias, cromo-

genicidad, fotocromogenicidad, y temperatura 

de crecimiento. Además se complementó con 

pruebas bioquímicas de acuerdo a los métodos 

ya descriptos (Centro Panamericano de Zoono-

sis, 1979; OIE, 2000; Runyon y col., 1980). 

Estudios moleculares

Se analizaron 35 cepas por técnicas molecula-

res de las cuales 6 eran cepas de referencia: M. 

bovis, AN5 Rotterdam CDI, Holland; M. avium 

D4 ER, Weybridge, UK; M. tuberculosis, H37Rv 

ATCC27294; M. intracellulare 1403 TMCC 

(Trudeau Mycobacterial Culture Colletion); M. 

xenopi, (OPS/ OMS), M. avium paratuberculo-

sis Cepa 18 y 29 cepas aisladas de Rhea ameri-

cana. La estrategia abordada consistió en extraer 

el ADN a partir de una suspensión de bacterias, 

amplificarlo por PCR y hacer restricción enzi-

mática y/o secuenciación de la región ITS. Esta 

región es muy variable y se ha utilizado exten-

samente para estudiar la variabilidad dentro del 

complejo MAC (Turenne y col., 2007).

Extracción de ADN Se utilizó el kit de extracción 

de ATGen Sistemas Moleculares realizando mo-

dificaciones al protocolo del fabricante. El ADN 

se resuspendió en H20 miliQ y se conservó a 4ºC. 

Amplificación por PCR. Los cebadores y las con-

diciones de amplificación para el ADN corres-

pondiente a la región espaciadora entre 16S-23S 

del ARN fueron las descriptas por (Roth y col., 

2000). Los cebadores fueron: 

   sp1 5’ACCTCCTTTCTAAGGAGCACC3’ 

   sp2 5’GATGCTCGCAACCACTATCCA3’ 

El fragmento amplificado esperado variaba entre 

200 pb y 350 pb, dependiendo de la especie de 

micobacteria (314 pb para M. terrae, 220 pb para 

M. intracellulare, 219 pb para M. avium, 205 pb 

para M. xenopi, 200 pb para M. tuberculosis y M. 

bovis).

La mezcla de reacción (volumen final 20 µl) con-

sistió en la combinación de 2 µl de Buffer STR 

10X (50 mM KCl2, 1.5 mM MgCl2, 0.1% Tritón 

X-100 y 0.2 mM de cada dNTP), 0.5 µl de oli-

gonucleótidos (sp1 + sp2, 10mM), 1 µl de Taq 

polimerasa Cenbiot (1U/ul), H2O miliQ (14.5µl) 

y ADN (2µl). 

Las condiciones de amplificación para esta re-

gión fueron: una desnaturalización inicial de 5 

minutos a 94°C, 38 ciclos que consistieron en 
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dación a 59°C, 1 min; una extensión a 72°C, 1 

min; y una extensión final de 5 minutos a 72°C.

Digestión enzimática de la región ITS con HaeIII. 

Al producto amplificado de la región 16S‐23S 

se le agregó 1,25U de la enzima de restricción 

HaeIII (NEB) y se incubó 2 horas a 37°C; la en-

zima fue posteriormente inactivada por calor (10 

minutos a 65°C).

Electroforesis en gel de poliacrilamida. Los pro-

ductos amplificados por PCR se visualizaron en 

geles no desnaturalizantes de poliacrilamida 6%, 

mientras que los productos de las digestiones en-

zimáticas se visualizaron en geles al 10%. 

Purificación del producto amplificado. Para la 

purificación del producto amplificado por PCR 

se utilizó un kit de Qiagen (Quiaquick PCR Pu-

rification Kit 50) siguiendo las instrucciones del 

fabricante.

Secuenciación del producto de PCR de la región 

ITS. El producto amplificado de la región ITS 

utilizando el cebador Sp1 se secuenció en el Cen-

tro Técnico de Análisis Genéticos (CTAG) de la 

Facultad de Ciencias. La reacción de secuencia se 

realizó según el protocolo del CTAG y se utiliza-

ron los cebadores correspondientes. Se obtuvie-

ron 31 secuencias de esta región de las cuales 27 

fueron utilizadas para el análisis. Las 4 secuen-

cias restantes fueron descartadas en la etapa de 

edición. Para identificar las secuencias obtenidas 

se utilizó el programa BLAST (Altschul y col., 

1997) (www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/). 

Edición y alineamiento de secuencias. Las se-

cuencias obtenidas fueron comparadas con la 

base de datos del Gen Bank utilizando el progra-

ma BLAST y editadas manualmente. El alinea-

miento se realizó con el programa CLUSTAL X 

(versión1.81). 

Análisis filogenético. Para la obtención de los ár-

boles filogenéticos se utilizó el programa Molecu-

lar Evolution Genetic Analisis versión 3, (Kumar 

y col., 2004) (MEGA 3, http://www.megasoftwa-

re.net/). Se utilizaron los métodos de máxima par-

simonia (MP) y Neighbour Joining (NJ).

RESUlTADoS
De los 262 materiales procesados, 72 presenta-

ban lesiones granulomatosas y 190 no presenta-

ban lesiones (Figura 1). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/
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De los materiales con lesiones solamente se ob-

tuvieron 55 cepas y de los 17 materiales restantes 

no se obtuvieron aislamientos. La baciloscopía 

positiva de los sedimentos sembrados correspon-

dió a 58 de las 262 muestras estudiadas (22,13%) 

(Figura 2).

Figura 1. Hígado afectado con múltiples lesiones granulomatosas típicas producidas por miem-

bros micobacterianos del complejo Mycobacterium avium (MAC).

En 4 materiales con baciloscopía positiva no se 

obtuvieron aislamientos. De 24 materiales sin 

lesiones, se lograron 24 aislamientos. Al compa-

rar los dos métodos de caracterización: bacterio-

lógico y molecular, el total de aislamientos fue 

de 79 (30,72%): 77 M. avi
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Figura 2. Frotis del sedimento de hígado sembrado, se observan BAAR (flechas), con la 

morfología característica de Mycobacterium avium. (Técnica de Z-N, 1000x).

Cuadro 2. Resultados obtenidos a partir de pruebas bioquímicas y moleculares

Nº  
de  
muestra

Pruebas bioquímicas
Producto 
PCR

BIOLOGIA

Hae III

MOLECULAR

Secuencia

1 M. tuberculosis H37Rv (cepa de referencia) 250 -------- --------

2 M. bovis AN5 (cepa de referencia) 210 M. bovis M tub /M. bovis

3 M. avium D4 (cepa de referencia) 210 M. avium M. avium

4 M. intracellulare 1403 (cepa de referencia) 220 M.intracellulare M.intracellulare

7 M. avium 210 -------- M. avium

8 M. avium 210 M. avium --------

9 M. avium 210 M. avium M. avium

10 M. avium 300 --------
--------
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11 M. avium 210 M. avium M. avium

12 M. avium 210 M. avium M. avium

13 M. avium 210 M. avium M. avium

14 M. avium 210 M. avium M. avium

15 M. avium 210 M. avium M. avium

16 M. avium 210 -------- M. avium

17 M. fortuitum 300 -------- M. vaccae

18 M. avium 210 -------- M. avium

19 M. avium 210 -------- M. avium

20 M. avium 210 -------- M. avium

21 M. avium 210 -------- --------

22 M. avium 210 -------- M. avium

23 M. avium 210 -------- M. avium

24 M. avium 210 -------- M. avium

25 M. avium 210 -------- M. avium

26 M. avium 210 -------- M. avium

27 M. avium 210 -------- M. avium

28 M. avium 210 -------- M. avium

29 M. avium 210 -------- M. avium

30 MAC 210 -------- M. avium

40 M. xenopi (cepa de referencia) 210 M. xenopi M. xenopi

41 MAC 210 M. avium M. avium

42 MAC 250 M. avium M. avium

43 MAC 210 M. avium M. avium

44 MAC 220 intra M. avium

45 MAC 210 M. avium M. avium

46 M. avium sub. paratuberculosis  
(cepa de referencia)

210 M. avium M. avium

Se indica el tamaño del producto de PCR obtenido, y la especie (o subespecie) propuesta de acuerdo a la di-
gestión enzimática y a la secuenciación. Se muestran las secuencias obtenidas.
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tal de aislamientos, 29 de ellos fueron derivados 

para estudios moleculares. 

Se obtuvo ADN de calidad adecuada para su 

posterior amplificación para todas las muestras 

analizadas. 

En la Figura 3 se muestra un gel representativo 

con el resultado de la amplificación de las mues-

tras 7, 8, 10, 16, 17 (carriles 2-6). Las muestras 7, 

8 y 16 presentan una banda de 210 pb, mientras 

que la 10 y la 17 presentan una banda de 300 pb.

Figura 3. Resultado de la amplificación por PCR de la región ITS. Carril 1: PM, carriles 2-6: 
muestras 7, 8, 10, 16, 17, carril 7: control negativo
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Se obtuvo la amplificación del producto de inte-

rés para todas las muestras analizadas. Los frag-

mentos obtenidos para las cepas de referencia y 

las muestras fueron:

- 210 pb para las muestras: 2 (cepa de referencia 

M. bovis AN5), 3 (cepa de referencia M. avium 

D4 ER), 7-9, 11-16, 18-30, 40 (cepa de referen-

cia M. xenopi), 43, 45, 46 (cepa de referencia M. 

avium sub paratuberculosis). 

- 220 pb para las muestras: 4 (cepa de referencia 

M. intracellulare 1403) y 44.

- 250 pb para las muestras: 1, 41 y 42.

- 300 pb para las muestras: 10 y 17.

En base al tamaño del producto de PCR no pudo 

realizarse una identificación debido a que varias 

especies coincidían en el tamaño de banda, por lo 

que se abordaron dos estrategias para identificar 

los aislamientos: digestión enzimática con Hae 

III y secuenciación del producto amplificado por 

PCR.

Los resultados mostraban que al realizar la diges-

tión enzimática de una misma muestra, los datos 

fueron concordantes, a excepción de la muestra 

44, a la cual la restricción coincidía con fragmen-

tos del tamaño de M. intracellulare y la secuen-

cia se correspondió con M. avium. Se obtuvieron 

36 secuencias, las cuales fueron utilizadas para 

el análisis final.

Los resultados de la comparación de las secuen-

cias con el programa BLAST, fueron los siguien-

tes:

. M. avium: muestras 3, 5, 7, 9, 11-16, 18-20, 22-

31, 34, 36, 37, 41, 42, 43, 44, 46.

. M. tuberculosis/M. bovis: muestra 2.

Todas las secuencias de M. intracellulare presen-

taban la región común: GGAGGCCGGT.

Los resultados de las pruebas bioquímicas coin-

cidían con los obtenidos de la digestión con 

HaeIII. En algunos casos (muestras 32, 34, 35, 

37, 41-45) se lograban mayor discriminación con 

la restricción enzimática, ya que permitió identi-

ficar cual era la especie dentro de los complejos 

de micobacterias. 

DISCUSIóN
Durante las últimas dos décadas (1980-2000) 

se incrementaron los estudios de las cepas per-

tenecientes al complejo M. avium (MAC) en el 

área de salud animal y salud humana, inclusi-

ve en relación al plano ecológico (Bono y col., 

1995; Montali y col., 1976; Ritacco y col., 1997; 
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subespecies integrantes del complejo M. avium 

(MAC) en animales y aves silvestres y en cau-

tiverio y su proliferación mediante heces, orina, 

y aguas de ríos, arroyos y lagos, como lo corro-

boraron diferentes investigaciones en diversas 

regiones del mundo (Cromie y col., 1991; du 

Moulin y col., 1978; Errico y col., 2010; Goss-

le y Wolinsky, 1976). En humanos, debido a la 

pandemia de VIH-SIDA, el complejo aviar ha 

jugado un papel de primera línea en las patolo-

gías llegando a la infección pulmonar e incluso 

tuberculosis generalizada (Chin y col., 1994; 

Horsburgh y col., 1986; Yakrus y Good, 1990. 

En el área pediátrica se encontró la presencia de 

M. avium en linfadenitis cervical, infección pul-

monar y enfermedad diseminada (De José y col., 

1999, Olivier y col., 2003). 

El control de los microorganismos del complejo 

MAC es difícil por la participación en esta dis-

persión de las aves migratorias y los reservorios 

naturales (Huitema, 1970; Kearns, 2003; Mon-

tali y col., 1976; Pavlik y col., 2000; Thoen y 

Himes, 1981). Algunas aves se desplazaron de su 

hábitat natural para integrar parques zoológicos 

o explotaciones agropecuarias como era el caso 

del ñandú (Rhea americana). En Canadá como 

en América del Sur, principalmente en Argentina 

y Uruguay, en esas fechas se incrementaron los 

establecimientos de cría de estas aves. Esta for-

ma de cautiverio trajo como consecuencia pro-

blemas sanitarios. Así comenzaron a manifestar-

se diferentes patologías entre ellas, tuberculosis 

aviar (Sanford y col., 1994). 

Este trabajo aportó información sobre la presen-

cia de M. avium en las diferentes áreas de explo-

tación agropecuaria. Es la primera comunicación 

de un estudio comparativo de métodos bacterio-

lógicos y de biología molecular PCR en ñandú 

con un número importante de aves. Para el caso 

de las técnicas de biología molecular empleadas, 

los resultados de las pruebas culturales y bioquí-

micas no coincidían en todos los casos con el de 

la secuencia. Tal fue el caso de la muestra 17, 

siendo M. vaccae y no M. fortuitum como resul-

tado de la identificación bioquímica. Con esta 

muestra debería haberse repetido la secuencia y 

la digestión enzimática para descartar un posi-

ble error experimental, pero el error fue debido a 

una lectura equivocada de una prueba cultural de 

fotocrogenicidad que discriminaba M. vaccae de 

M. fortutuim. 

Todas las secuencias de M. avium presentaban la 

región común: GGGGGCCGGGT

Todas las secuencias de M. bovis presentaban la 
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región común: GAGAGCCGGT.

En base a los resultados obtenidos podemos de-

cir que la amplificación por PCR y la restricción 

enzimática de la región ITS resulta la mejor es-

trategia para la identificación del agente etioló-

gico causante de la infección, ya que fue con-

cordante con el análisis de métodos bioquímicos 

tradicionales. Esta metodología fue más rápida 

que la bioquímica que se ejecutó periódicamen-

te y pudo considerarse como método de rutina. 

En el área de la biología molecular los resultados 

concordaron con lo reportado en la bibliografía 

(Frothingham y Wilson, 1993; Roth y col., 2000; 

Turenne y col. 2007). Con los resultados obteni-

dos, mediante la edición y alineamiento de se-

cuencias y además con la elaboración de uno de 

los árboles filogenéticos, se visualizó la circula-

ción y origen de las cepas aisladas en los diferen-

tes predios estudiados. Era el caso de las cepas 9, 

16 y 19 que formaron un grupo asociado a una 

procedencia común del departamento de Flori-

da. Las cepas 22, 27 (Soriano) y la 19, (Florida) 

formaron un mismo grupo. A su vez la cepa 20 

(Florida) y las cepas 23 y 28 (Soriano) también 

se agruparon. El árbol filogenético mostró los 

primeros hallazgos efectuados en Florida , corro-

borado por los primeros números individuales de 

referencia de los aislamientos (Figura 4).

En un trabajo previo, de una faena de 158 aves 

encontraron tuberculosis, salmonelosis y diver-

sos tipos de parásitos (Giossa y col., 2004). Al 

incrementarse la comercialización aumentó el 

caudal de información por el diagnóstico de ru-

tina del Laboratorio Oficial de Tuberculosis, de-

bido a las sucesivas faenas de ñandúes entre los 

años 2001-2005, de distintos departamentos y 

establecimientos de cría. Los datos bacteriológi-

cos y moleculares recogidos en el presente estu-

dio corroboraban las investigaciones efectuadas 

por nuestro equipo (Giossa y col., 2004), y otros 

autores (Jorge y col., 2007; Sáenz y Errico, 1984; 

Tacconi y Valente, 1981). Mediante ambas técni-

cas de caracterización del agente etiológico, se 

pudieron comparar los resultados que aseguran 

un porcentaje muy alto para llegar al diagnósti-

co final, con solamente 2 cepas de las estudiadas 

que diferían del método bacteriológico clásico. 

Los datos obtenidos en este trabajo resultaron de 

gran interés dado que en nuestro país, la preva-

lencia de la tuberculosis bovina es de 0.012% por 

lo que se encuentra en etapa de erradicación de la 

enfermedad (Zumárraga y col., 1999). Nuestros 

resultados coincidieron con anteriores estudios 

(Castro-Ramos y col., 2001; Errico y Bermúdez, 

1980; Errico y col., 1988; Sáenz y Errico, 1984) 
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Figura 4. Árbol realizado con el método NJ con un Bootstrap de 100. Cepas 9, 16, 19 y 20 origi-
narias de Florida (estrellas verdes); 22, 27 y 28 originarias de Soriano (estrellas naranjas). Tomado 
de Lorenzo y Tiscornia, 2004.

que mostraban un incremento sostenido en los 

aislamientos de cepas del complejo M. avium en 

los últimos treinta años en nuestro país. Dos de 

estos trabajos ubicaban a M. avium (23%), en se-

gundo lugar detrás de M. bovis (65%). 

Es importante destacar que M. avium pudo in-

terferir dando reacciones cruzadas con la prue-

ba tuberculínica en los rodeos lecheros (Lesslie, 

1970b). Por lo tanto es preciso subrayar que en 

los programas de erradicación de tuberculosis 

bovina se debería tener en cuenta la interrelación 

de la tuberculosis entre especies. Se deben tomar 
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medidas sanitarias necesarias para que M. bovis 

luego de erradicado, no sea suplantado por cepas 

del complejo aviar. La importancia de comuni-

car estos datos aún luego de pasado el apogeo de 

los criaderos de ñandúes y de la casi extinción 

de ellos, dejaba en evidencia el desconocimiento 

de las diferentes patologías (salmonelosis, tuber-

culosis, parasitosis, etc.) y el criterio producti-

vo-sanitario de estas aves.

CoNClUSIoNES 
Esta era la primera comunicación en el país de 

aislamiento de M. avium avium en Rhea ame-

ricana, en un número tan elevado de muestras 

procesadas. Se deberán extremar las medidas 

preventivas y de control para lograr que M. 

avium no infecte rodeos lecheros ni a especies 

de explotación agropecuaria (aves ponedoras y 

cerdos, etc.). 

Se concluye que se deberá prevenir esta zoonosis 

con normativas sanitarias en relación a los hu-

manos que actúan en estas tareas: trabajadores 

rurales, veterinarios y personas inmuno-com-

prometidas, mediante desinfección de predios, 

galpones y materiales de crianza (incubadoras, 

jaulas, comederos, etc.). 
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