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Shigella spp. es agente causal de diarreas comúnmente asociadas a condiciones 
higiénicas deficientes, principalmente por transmisión de persona a persona o por 
ingesta de alimentos contaminados. En Argentina se identifica entre los principales 
agentes bacterianos asociados a diarrea. Según los datos de la Red de Laboratorios 
de Diarreas y Patógenos Bacterianos de Transmisión Alimentaria (D y PTA), entre 
2007 y 2010 el serogrupo predominante fue S. flexneri (71.2%), con variaciones 
regionales, representando el serotipo 2 el 51%. Desde 2009 el Laboratorio de 
Referencia Nacional (LRN) observó un aumento de aislamientos de S. flexneri que no 
pudieron ser clasificados dentro de los serotipos reconocidos internacionalmente 
(1,7% en 2008 y 16% en 2009). Estos aislamientos fueron reconocidos por primera 
vez en tres provincias y luego en otras regiones del país, alcanzando un 30,4% en 
2010. 
El objetivo de este estudio fue caracterizar feno-genotípicamente una selección de 
aislamientos de S.flexneri atípicos emergentes en Argentina y comunicar el 
comportamiento epidemiológico de esta variante desde su reconocimiento en 2009. 
Materiales y Métodos: Se seleccionaron 17 aislamientos de S. flexneri negativos para 
los serotipos 1 al 6 recibidos entre 2007 y 2010 en el LRN (n total = 306), y como 
referencia, tres aislamientos de S. flexneri 4a, dos S. flexneri X y tres S. flexneri Y. Se 
caracterizaron por pruebas bioquímicas y PCR para S. flexneri (gen rfc), serotipo 4 
(gen gtr IV), factor grupal 7,8 (gen gtrX) y para las  enterotoxinas SHET-1 y SHET-2. 
Se determinó el perfil de resistencia a antimicrobianos (CLSI) y se hicieron pruebas de 
serotipificación con antisueros del Instituto Nacional de Producción de Biológicos 
(INPB)-ANLIS “Carlos G. Malbrán”, de Denka-Seiken (DS) y el antisuero AA479 
producido por el INPB a partir de un aislamiento  de S. flexneri atípico. Se determinó la 
diversidad genética por electroforesis en campo pulsado y se compararon los subtipos 
con los de la Base de Datos Nacional. 
Resultados: En los 17 aislamientos, la serología presentó reacción positiva con el 
antisuero AA479 y resultados discrepantes entre el antisuero de S. flexneri 4 del INPB 
(negativo) y el antisuero IV de DS (positivo). Se confirmaron por PCR como S. flexneri, 
no presentaron el gen gtrIV, pero sí el gen gtrX. El gen de la toxina SHET-2 se 
identificó en 15/17 aislamientos y no el de SHET-1. Resultaron resistentes a AMP/SXT 
16/17 aislamientos. Se identificaron 12 subtipos genéticos de S. flexneri atípicos con 
alta similitud entre ellos, que resultaron relacionados a los subtipos de S. flexneri  X y 
diferentes a los de S. flexneri 4a y demás serotipos.  
Conclusiones: Los resultados sugieren la emergencia de una variante de S. flexneri 
X, semejante a lo observado en otros países. La relación genética entre los 
aislamientos atípicos de diferentes provincias señala su diseminación. La distribución 
del antisuero AA479 a la Red de D y PTA permitió la detección de nuevos casos, entre 
ellos los asociados a un brote en 2011. Se destaca la necesidad de evaluar el 
esquema vigente de serotipificación y fortalecer la vigilancia y control de las 
infecciones por Shigella spp. 


