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Resumen. 

La Queratoconjuntivitis Infecciosa por sus siglas en ingles (IKC) y en español (QCO) es una 

enfermedad ocular que afecta a pequeños rumiantes y se asocia a múltiples microorganismos, 

esta patología puede ocasionar pérdida de la visión permanente en los animales afectados. 

En este estudio se realizó el análisis filogenético y la identificación de factores de virulencia 

asociados a patógenos involucrados en la Queratoconjuntivitis Infecciosa de casos clínicos 

en pequeños rumiantes en el Estado de México. Para la identificación de Moraxella spp., se 

realizó el aislamiento microbiano y la PCR del gen 16S rRNA, para la detección de la familia 

Chlamydiaceae se realizó la PCR-tiempo real de la subunidad 23S rRNA y para identificar la 

especie se utilizó el fragmento específico del gen ompA y finalmente para la detección de la 

especie de Mycoplasma se realizó el aislamiento y la PCR del gen 16S rRNA y del gen LppS. 

Se utilizó la técnica de PCR para la detección de factores de virulencia asociados a Chlamydia 

spp (incA y pmpH), para Mycoplasma spp (lppS) para Moraxella spp (mbxA, plb y fur). 

Además, se realizó el análisis filogenético con base a la detección de los patógenos y sus 

factores de virulencia asociados a la IKC. En este estudio se identificó a 16.42% (46/280) de 

Moraxella (Mor. ovis) y 12.14% de (34/280) Chlamydia (C. abortus y C. pecorum) de las 

muestras de problemas oculares en este estudio no se logró detectar a Mycoplasma spp, 

además se logró identificar el factor de virulencia incA en cinco de las muestras positivas a 

C. abortus. El análisis de las secuencias y la construcción de árbol filogenético reveló que 

los aislamientos mexicanos de Mor. ovis y C. abortus tienen una alta similitud 97.96 % con 

aislamientos reportados de otros países. Este es el primer estudio donde se identifica la 

presencia C abortus y C. pecorum en la IKC en el Estado de México, estos resultados ofrecen 

nuevo conocimiento en la epidemiología de la queratoconjuntivitis infecciosa, los agentes 

implicados y podría brindar herramientas para la prevención y control de la IKC y otras 

enfermedades asociadas estos agentes, algunos de las cuales son zoonóticos.  

 

Palabras clave: Chlamydia spp. factores de virulencia, filogenia, Moraxella  spp., 

Mycoplasma spp.,  ovinos, queratoconjuntivitis infecciosa. 
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Summary. 

Infectious keratoconjunctivitis by its acronym in English (IKC) and in Spanish (QCO)is a 

common contagious ocular disease among ruminants. In small domestic ruminants, IKC is 

usually bilateral and produces ocular discharge, epiphora, mild conjunctivitis and/or corneal 

opacity, causing transitory blindness in most of the cases. The objectives of this study are to 

investigate the ocular infection of pathogens involved in infectious keratoconjunctivitis of 

clinical cases in small ruminants in the State of Mexico. For the identification of Moraxella 

spp., microbial isolation and PCR of the 16S rRNA gene were performed, The identification 

of the Chlamydiaceae family was achieved by real-time polymerase chain reaction (real-time 

PCR) using the 23S rRNA subunit. Subsequently, a species-specific PCR of C. pecorum, 

based on the ompA gene, was carried out as described by Pantchev et al, finally for the 

detection of Mycoplasma species, the isolation and PCR of the 16S rRNA gene and the LppS 

gene were performed. The PCR technique was used to detect virulence factors associated 

with Chlamydia spp (incA and pmpH), for Mycoplasma spp (lppS) and for Moraxella spp 

(mbxA, plb and fur). In addition, the phylogenetic analysis was carried out based on the 

detection of pathogens and their virulence factors associated with IKC. In this study, 16.42% 

(46/280) Moraxella (Mor. ovis) and 12.14% of (34/280) Chlamydia (C. abortus and C. 

pecorum) of the samples of eye problems were identified in this study, it was not possible to 

detect to Mycoplasma spp, it was also possible to identify the virulence factor incA in five of 

the samples positive for C. abortus. The analysis of the sequences and the construction of the 

phylogenetic tree revealed that the Mexican isolates of Mor. ovis and C. abortus have a high 

similarity of 97.96 % with isolates reported from other countries. This is the first study where 

the presence of C abortus and C. pecorum is identified in the IKC in the State of Mexico, 

these results offer new knowledge in the epidemiology of infectious keratoconjunctivitis, the 

agents involved and could provide tools for prevention and control. of IKC and other diseases 

associated with the agents, some of which are zoonotic. 

Keywords Chlamydia spp. infectious keratoconjunctivitis, Moraxella spp., Mycoplasma spp. 

phylogeny, sheep, virulence, factors. 
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I.- REVISIÓN DE LITERATURA. 

 

La principal patología ocular en los pequeños rumiantes es la Queratoconjuntivitis 

Contagiosa o Infecciosa por sus siglas en inglés (IKC) (Angelos, 2010; Giacometti et al., 

2002; Gupta et al., 2014), esta enfermedad se caracteriza por la presencia de secreciones 

oculares (hialinas hasta mucopurulenta), fotofobia, epífora, blefaroespasmo, 

hipervascularización, conjuntivitis y opacidad corneal lo cual genera una ceguera transitoria 

en la mayoría de los casos, sin embargo, en casos severos se pueden presentar ulceras 

corneales de forma unilateral o bilateral ocasionando una ceguera permanente (Hosie, 2000). 

La Queratoconjuntivitis tiene un origen multifactorial debido a las interacciones entre 

factores ambientales (la exposición de la luz solar, polvo y la presencia de moscas), factores 

del hospedero (como la edad, raza, respuesta inmune y pigmentación ocular) y factores de 

los patógenos implicados (expresión de factores de virulencia). La tasa de morbilidad de esta 

enfermedad puede alcanzar de un 30 hasta a un 80% (Radostits et al., 2007), aunque 

generalmente la mortalidad es baja, se reconoce que, de no tomar las medidas de prevención 

y control adecuadas, esta enfermedad puede propagarse en el o los rebaño(s) (Smith y 

Sherman, 2011). A las de las pérdidas por ocasionadas por los animales afectados en las 

unidades de producción, se deben sumar las pérdidas económicas derivadas del costo de los 

medicamentos y de los servicios médicos veterinarios (O’Connor et al., 2012). 

Esta patología se distribuye a nivel mundial reportándose en diferentes países como Noruega 

(Akerstedt & Hofshagen, 2004), India (Karthik et al., 2017), Australia (Jelocnik et al., 2019), 

Alaska (Evans et al., 2008), Pakistán (Shahzad et al., 2013), Brasil (Farias et al., 2015), Irán 

(Sağlam et al., 2018), Suecia (Janovsky et al., 2001), Sudáfrica (van Halderen et al., 1994) y 

España (Fernández-Aguilar et al., 2013) han reportado la presencia de IKC en los pequeños 

rumiantes encontrando diversos microorganismos implicados  con mayor frecuencia se ha 

identificado a Moraxella spp., Mycoplasmas spp. y Chlamydia spp (Akerstedt & Hofshagen, 

2004; Gupta et al., 2014; Jelocnik et al., 2019) aunque con menor frecuencia se ha 

identificado a Bacillus spp., Corynebacterium spp., Coxiella spp., Enterococcus spp. 

Escherichia coli, Listeria monocytogenes, Micrococcus spp., Pseudomonas spp., 

Staphylococcus spp., Staphylococcus aureus y Streptococcus spp. sin embargo, su papel en 
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la patogenia de la IKC es menos claro (Akerstedt & Hofshagen, 2004; Belloy et al., 2003a; 

Gupta et al., 2014; Jelocnik et al., 2019; Sánchez-Romano et al., 2018).; Williams et 

al.,2019). 

1.1.- Agentes patógenos implicados en la Queratoconjuntivitis. 

 

1.1.1.- Mycoplasmas spp. 

 

En la actualidad se han reconocido alrededor de 200 especies de Mycoplasmas que son 

responsables de ocasionar diversas patologías como neumonías, mastitis, conjuntivitis y 

artritis en diversos animales, esto se debe al tropismo tisular que tienen los Mycoplasmas 

spp. hacia epitelios de las mucosas (Gomez-Martin et al., 2012). 

Las Mycoplasmas spp. se caracterizan por tener un genoma pequeño entre 580 a1380 kpb 

con dimensiones que oscilan entre 0.2 a 0.8 µm y están limitadas por una membrana 

citoplasmática trilaminar rica en esteroles y carente de una pared celular, con apariencia de 

las colonias en forma de huevo frito en el medio de crecimiento. Estos microorganismos 

poseen escasos genes vinculados a la síntesis de aminoácidos, ácidos nucleicos y lípidos lo 

que los obliga a tener una relación de comensalismo con el hospedero.  

En los pequeños rumiantes se ha identificado a diferentes especies de Mycoplasmas como; 

M. adleri, M. agalactiae, M. arginini, M. conjunctivae, M. capricolum subsp 

capripneumoniae y subsp. capricolum, M. hyornis, M. mycoides subsp. capri y subsp. 

mycoides LC, M. ovipneumoniae, M. ovis y M. putrefaciens (Akwuobu et al., 2016; Awan et 

al., 2009; Gupta et al., 2014; Nicholas et al., 2008). 

Algunas de estas especies se han asociado a las principales patologías en ovinos y caprinos 

como; agalactia contagiosa (CA), causada exclusivamente por Mycoplasma agalactiae, 

neumonía atípica causada por M. ovipneumoniae y Queratoconjuntivitis Infecciosa causada 

por M. conjunctivae (Bergonier et al., 1997; Corrales et al., 2007; Dagnall, 1994b).  

M. conjunctivae fue aislado por primera vez de un ovino en Australia por Surman (1968) y 

no fue hasta la década de los setenta del siglo pasado que fue nombrado y caracterizado 

correctamente (Barile, 1972). M. conjunctivae se ha asociado como el principal agente de la 
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Queratoconjuntivitis Contagiosa en pequeños rumiantes salvajes y domésticos (Fernández-

Aguilar et al., 2017; Giacometti et al., 2002, 1999) ya que sea observado que puede 

trasmitirse por contacto directo con animales infectados por medio de vectores como las 

moscas (Fernández-Aguilar et al., 2019).  

Una vez que M. conjunctivae invade la estructura del ojo, esta bacteria ocasiona daño en los 

tejidos circundantes ocasionando una disminución en el rendimiento visual y conduciendo a 

la perforación de la córnea (Mayer et al., 1997). M. conjunctivae se ha aislado 

exclusivamente en el tejido ocular (Amores et al., 2010; Vilei et al., 2007). 

En estudios recientes se han identificado a M. arginini, M. mycoides, M. agalactiae, M. 

hyornis a partir de hisopados conjuntivales en los pequeños rumiantes, sin embargo, se 

desconoce el rol de estos microrganismos en la patogenia de la Queratoconjuntivitis. (Baker 

et al., 2001; González-Candela et al., 2007; Verbisck-Bucker et al., 2008; Gupta et al., 2014; 

Olaogun et al., 2015;).  

Estas especies de Mycoplasmas se pueden aislar a partir de secreciones oculares y nasales en 

ovinos, sin embargo, se ha encontrado en mayor porcentaje en caprinos (Ammar et al., 2008) 

y con frecuencia en animales jóvenes (Elshafay et al., 2016). M. conjunctivae y M. agalactiae 

pueden detectarse en cualquier fase del desarrollo de la enfermedad (Santos et al., 2022). 

Actualmente se reconoce que algunas especies de Mycoplasmas tienen un potencial 

zoonótico importante como es el caso de M. arginini (Silló et al., 2012; Watanabe et al., 

2012). 

1.1.2.- Chlamydia spp. 

 

Las Chlamydias spp. son un grupo de bacterias intracelulares obligadas, con un tropismo 

tisular hacia las mucosas lo que ocasiona una diversidad de patologías en los animales y en 

el humano (Hogan et al., 2004). Actualmente se han identificado 13 especies que pertenecen 

a este género; C. abortus, C. avium, C. caviae, C. felis, C. gallinacea, C. muridarum, C. 

pecorum, C. pneumoniae C. poikilothermis, C. psittaci, C. suis, C. trachomatis y C. serpentis 

(Bommana & Polkinghorne, 2019; Sachse et al., 2014), aunque, taxonómicamente en esta 

familia incluyen a los miembros del taxón Candidatus como, Ca. C. corallus y Ca. C. 
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sanzinia (Staub et al., 2018; Taylor-Brown et al., 2015; Vorimore et al., 2013). Sin embargo, 

en años recientes Laroucau et al., (2019) proponen a Chlamydia buteonis como una nueva 

especie. 

C. abortus, C. pecorum, C. psittaci y C. suis se han identificado de diversas patologías en los 

rumiantes domésticos y silvestres (Borel et al., 2018; Burnard & Polkinghorne, 2016; Di 

Francesco et al., 2013; Jelocnik et al., 2019; Schautteet & Vanrompay, 2011;Rodolakis & 

Laroucau, 2015). 

C. psittaci se ha identificado en la IKC, ocasionando brotes de queratoconjuntivitis folicular 

(Cooper, 1974; Polkinghorne et al., 2009), este patógeno también se ha relacionado en casos 

de poliartritis en corderos y se reconoce su potencial zoonótico ocasionando infecciones 

genitourinarias en mujeres (Osman et al., 2012). Chlamydia psittaci ocasiona la psitacosis es 

una zoonosis de reporte obligatorio ocasiona en los seres humanos cuadros neumónicos y 

cardiacos, esta enfermedad deriva su nombre a los psitácidos que son aves de la familia 

Psittacidae (loros, pericos, guacamayas y aves afines) y están presentes en diversos países en 

el continente americano distribuido a nivel mundial (Herrera et al., 2015) 

Por otro lado C. pecorum en los rumiantes ocasiona múltiples manifestaciones clínicas desde 

queratoconjuntivitis, encefalomielitis, problemas reproductivos, enteritis, mastitis y artritis 

(Walker et al., 2015). Se reconoce que C. pecorum tiene la capacidad de producir foliculitis 

conjuntival y neovascularización corneal en corderos y terneros jóvenes (Walker et al., 2015, 

2016), siendo considerado por Hossie, (2004) como uno de responsables de causar 

Queratoconjuntivitis en los pequeños rumiantes. C. pecorum tiene la capacidad de infectar a 

otros hospederos en gran medida a animales de producción tales como: porcinos, equinos, 

bovino e incluyendo al ser humano alojándose de manera natural en el tracto digestivo de los 

animales (Li et al., 2016; Sachse et al., 2009), hasta la fecha aún no se reconoce el potencial 

zoonótico (Rodolakis & Mohamad, 2010). 

C. abortus es considerado a nivel mundial como el agente causal del aborto enzoótico ovino 

ocasionando grandes pérdidas económicas en las unidades de producción (Li et al., 2015; 

Longbottom & Coulter, 2003; McCauley, 2010; Rodolakis & Laroucau, 2015), este 

microorganismo es reconocido por su alto potencial zoonótico al producir problemas 
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reproductivos (Meijer et al., 2004; Rodolakis & Mohamad, 2010) y problemas respiratorios 

en el ser humano (Ortega et al., 2016). 

Se ha observado que C. abortus puede generar conjuntivitis, epididimitis, neumonía y artritis 

en los pequeños rumiantes y puede ser encontrado partir de muestras de heces fecales 

(Rodolakis & Laroucau, 2015), secreciones vaginales (Mora-Diaz et al., 2015) y de 

hisopados oculares (Gerber et al., 2007), esta bacteria puede estar acompañada con otras 

Chlamydias como C. pecorum (Holzwarth et al., 2011) y con C. psittaci (Jelocnik et al., 

2019),C. suis (Polkinghorne et al., 2009) y por otros patógenos como Mycoplasmas spp. 

(Gupta et al., 2014). 

La mayoría de las especies de Chlamydia se transmiten por la vía oronasal mediante aerosoles 

y alimentos contaminados, también se ha reportado que se puede transmitir de forma vertical 

mediante infecciones de la placenta al feto (Longbottom & Coulter, 2003; Rodolakis & 

Laroucau, 2015; Rodolakis & Mohamad, 2010). Las infecciones ocasionadas por Chlamydia 

generan grandes pérdidas económicas en todo el mundo (Anzalone, 2020; Cochrane et al., 

2005; De Puysseleyr et al., 2014; Essig & Longbottom, 2015; Lutz-Wohlgroth et al., 2006; 

Ramakers et al., 2017; Van Grootveld et al., 2018) 

1.1.3.- Moraxella spp. 

 

Hasta este momento se han identificado y agrupado 19 especies del género Moraxella; Mor. 

atlantae, Mor. boevrei, Mor. bovis, Mor. bovoculi, Mor.canis, Mor. caprae, Mor. catarrhalis, 

Mor. caviae, Mor. cuniculi, Mor. equi, Mor. lacunata, Mor. lincolnii, Mor. nonliquefaciens, 

Mor. oblonga, Mor. osloensis, Mor. ovis, Mor. pluranimalium, Mor. porci y Mor. 

saccharolytica., todas estas especies son de importancia en la salud humana y veterinaria 

(Teixera and Merquior, 2014). 

Los mayoría de las especies de Moraxella se han identificado en las membranas de las 

mucosas del tracto respiratorio, genitourinario y de la conjuntiva en los seres humanos y 

animales (Teixera y Merquior, 2014), como es el caso de Mor. ovis, Mor. bovis y Mor. 

bovoculi que se encuentran en el tejido ocular en los rumiantes (Akerstedt & Hofshagen, 

2004; Farias et al., 2015; Karthik et al., 2017). 
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Los únicos sitios en los que se ha aislado Mor. ovis en los pequeños rumiantes son del saco 

conjuntival (Lindqvist, 1960; Spradbrow, 1968) y de secreciones nasales (Dagnall, inédito), 

mientras que en el ganado bovino solo se aisló del saco conjuntival (Elad et al., 1988). 

Aunque se desconoce el papel preciso de Mor. ovis en la patogénesis de la QCO , bajo ciertas 

circunstancias, este puede contribuir agravar los signos clínicos en ovejas (Lindqvist, 1960).  

En cambio Mor bovis se considera como el principal agente etiológico de la 

queratoconjuntivitis infecciosa bovina (QIB), sin embargo, en estudios recientemente por 

Karthik et al., (2017) encontraron a esta bacteria en un ovino, estos datos sugieren que Mor. 

bovis podría extenderse entre ovinos y bovinos y en otras especies animales (Menoueri et al., 

1988; Richard et al., 1989; Sosa  Zunino, 2013). Mor. bovis se ha aislado tanto de animales 

sanos como enfermos, lo que indica que algunos animales podrían actuar como reservorios 

de la enfermedad (Pugh & McDonald, 1986). 

En casos de queratoconjuntivitis en rumiantes Mor. bovoculi  ha sido aislado en diversos 

países como Estados Unidos, Brasil y Uruguay (Angelos et al., 2007b; Libardoni et al., 2012; 

Loy & Brodersen, 2014; Shen et al., 2011; Sosa & Zunino, 2013). El primer aislamiento 

reportado de Mor. bovoculi lo realizó Angelos et al. en el 2007 en los Estados Unidos, 

describiéndola como un coco Gram negativo obtenida a partir de una ulcera corneal de un 

bovino posteriormente se idéntico en renos (Sánchez Romano et al., 2019; Tryland et al., 

2009) y en un equino (Liu et al., 2014).  

1.2.- Agentes virales. 

 

Uno de los agentes virales que se han aislado de casos clínicos de la Queratoconjuntivitis es 

el Cervidherpevirus tipo CvHV2 que ha sido propuesto como posible agente primario 

(Sánchez Romano et al., 2018), no obstante también se ha identificado al Alfaherpesvirus 

durante las primeras etapas de la enfermedad de muestras provenientes de renos en Noruega 

(Tryland et al., 2009). En Reino Unido se identificó al virus de Cervidherpevirus tipo 1 

(CvHV1) en hisopados oculares en ciervos rojos (Inglis et al., 1983). Aunque aún no se 

comprende el rol de los Cervidherpevirus en la patogenia de la queratoconjuntivitis, se 

reconoce que durante los procesos infecciosos que utilizan a los corticoides como parte del 

tratamiento estos virus pueden reactivarse ocasionando conjuntivitis 
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2.- Diagnóstico. 

 

El diagnóstico clínico de la Queratoconjuntivitis Infecciosa se basa en la realización de un 

examen físico y el reconocimiento de los signos clínicos (Montserrat et al., 2006), aunque 

para llegar al diagnóstico definitivo se necesita identificar a los microorganismos implicados 

mediante una adecuada recolección de muestras mediante hisopados conjuntivales y nasales 

(Akerstedt & Hofshagen, 2004; Gupta et al., 2014; Tryland et al., 2017) . 

 

2.1.- Identificación de Chlamydia spp. 

 

Para el aislamiento de Chlamydia spp., es necesario el cultivo celular o desarrollo en embrión 

de pollo (Longbottom & Coulter, 2003; Philips & Clarkson, 1992) , posteriormente al cultivo  

se hace el uso de inmunofluorescencia para evidenciar los cuerpos elementales de Chlamydia 

se emplean de tinciones especiales como Giménez, Giemsa, Ziehl-Neelsen modificado o 

Machiavello (Aiken, 2000; Mora-Diaz et al., 2015; Rodolakis & Souriau, 1980, Storz, 1990).  

Actualmente el diagnóstico de Chlamydia se está realizando la reacción de la cadena de 

polimerasa en tiempo real (PCRrt), primero para la identificación de familia y posteriormente 

para la determinación de las especies, utilizando los genes conservados 16-23S rRNA 

(Ehricht et al., 2006; Sánchez Romano et al., 2019), ompA (Jelocnik et al., 2019), omp2 

(Hartley et al., 2001) y pmp (Laroucau et al., 2007). 

2.2.- Identificación de Mycoplasmas spp. 

 

Para la identificación de Mycoplasmas se utilizan métodos directos e indirectos. Entre los 

métodos directos se encuentran el aislamiento en un medio sólido y/o líquido y la 

inmunofluorescencia, sin embargo, ambos métodos son lentos y con baja sensibilidad 

(Meseguer-Peinado et al., 2012). Debido a la dificultad de crecimiento de Mycoplasma 

(Awan et al., 2012) los métodos más rápidos y valiosos son las pruebas de la reacción de la 

cadena de la polimerasa (PCR) y la electroforesis en gel gradiente desnaturalizante (DGGE) 
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(Baker et al., 2001; Mcauliffe et al., 2005), en el cual emplean los genes conservados 16S 

rRNA y LppS para la identificación de familias y especies (Gupta et al., 2014).  

Entre los métodos más utilizados para la tipificación de las especies de Mycoplasmas se basan 

en la electroforesis en gel de campo pulsado (PFGE) (De la Fe et al., 2012), polimorfismo de 

longitud de fragmento amplificado AFLP (Kokotovic et al., 1999) y la tipificación de 

secuencias multilocus (MLST) (Mcauliffe et al., 2011). 

Los métodos indirectos más empleados para la identificación de las Mycoplasmas se basan 

en pruebas serológicas utilizando ensayos de inmunoadsorción ligando a enzimas (ELISA), 

aunque pueden llegar tener baja sensibilidad y especificad y algunas ELISAS aún no están 

disponibles en diferentes países (Belloy et al., 2001). La técnica de fijación de complemento 

que detecta tanto IgG como IgM con una sensibilidad del 85%, y aglutinación de partículas 

siendo la técnica más utilizada (Belloy et al., 2001; Degiorgis et al., 2000). 

2.3.- Identificación de Moraxella spp. 

 

La identificación de las especies de Moraxella se basa en técnicas bacteriológicas, 

moleculares y de secuenciación. Para determinar la especie de los aislamientos de Moraxella 

(bovis, ovis y bovoculi) mediante técnicas bacteriológicas clásicas se utilizan las pruebas de 

fenilalaninadesaminasa, gelatinasa, DNAsa y Tween 80 (Angelos & Ball, 2007; Angelos, et 

al., 2007; Sosa & Zunino, 2013) aunque pueden llegar a ser inconsistentes. 

Para la identificación correcta de M. bovis, M. bovoculi y M. ovis se pueden utilizar pruebas 

de PCR mediante la amplificación del gen 16-23S rRNA  (Shen et al., 2011; Sosa & Zunino, 

2013) y de la amplificación de la región conservada de la citotoxina A del gen rtxA 

demostrando una alta diferenciación entre las tres especies de Moraxella.(Farias et al., 2015). 

Para determinar los perfiles de clonalidad y la variabilidad génica de los aislamientos de 

Moraxella se utilizan pruebas de amplificación aleatoria de ADN polimórfico (RAPD), 

conceso intergénicas repetitivas enterobacterianas (ERIC) y BOX-PCR para establecer si hay 

una relación entre los diferentes aislamientos obtenidos de Moraxella spp. de ovinos y 

bovinos en los diferentes tiempos y situaciones geográficas (Conceição et al., 2004; Prieto et 

al., 1999; Sosa & Zunino, 2013). 
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3.- Patogénesis y factores de virulencia de los agentes implicados IKC. 

 

Para comprender la patogenia de la queratoconjuntivitis infecciosa como una enfermedad 

propia en los rumiantes es importante comprender los diferentes mecanismos y factores de 

virulencia usados por cada uno de los microorganismos implicados para lograr comprender 

como es que se adhieren, invaden, colonizan y evitan la respuesta inmune para lograr la 

infección en el tejido ocular (O’Brien & Hazlett. 1995). 

3.1.- Biofilms. 

 

Se conoce que algunos patógenos pueden sobrevivir en el medio ambiente, debido a la 

capacidad de agruparse y formar comunidades constituidas por masas de microorganismos y 

de productos extracelulares denominados biofilms y/o biopelículas (Costerton et al., 1999; 

Høiby et al., 2010). Esta capacidad les permiten adherirse a diversas superficies abióticas y 

bióticas para obtener diversos nutrientes del medioambiente y obtener resistencia a diversos 

desinfectantes y antimicrobianos (Klausen et al., 2003, Murray et al., 2009) con la finalidad 

de lograr infecciones crónicas en el hospedero (Gressler et al., 2015; Tiba et al., 2009). 

Una de las problemáticas actuales para erradicar la queratoconjuntivitis infecciosa está 

relacionada a la formación de biopelículas por los microorganismos implicados (Prieto et al., 

2013). Se han reportado que bacterias del género Moraxella son capaces de formar biofilms 

como M. bovis, M. ovis y M. bovoculi  esto le permite colonizar cavidades nasales y oculares 

(Ely et al., 2019; C. Prieto et al., 2013). 

Por otra parte se ha reportado que microorganismos sin pared celular como son las 

Mycoplasmas pueden formar biofilms, lo que les permiten incrementar su resistencia a la 

desecación (McAuliffe et al., 2006) y sobrevivir en el saco conjuntival y orificios nasales 

durante varios meses proporcionándoles una oportunidad para nuevas reinfecciones dentro 

de los rebaños (Baker et al., 2001). 
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3.2.- Adhesinas. 

 

Una vez que el patógeno ingresan en el hospedero a través de una vía de entrada (Meylan et 

al., 2006, Murray et al., 2009), estos deben adherirse y fijarse mediante moléculas especificas 

a las células del hospedero cercano a la puerta de entrada, ya que si no se adhieren, estos 

suelen ser eliminadas por las barreras físicas y químicas del hospedero (Meylan et al., 2006). 

Se ha observado que algunos patógenos en la superficie de su membrana citoplasmática 

poseen estructuras fimbriales (como son los pili, fimbrias o flagelos), como no fimbriales 

(como son lectinas, ácidos lipídicos, proteínas de membra externa) lo que les permite la 

adherencia en la superficie de las células diana (Klausen et al., 2003, Murray et al., 2009). 

3.2.1.- Estructuras Fimbriales. 

 

Diversos estudios han identificado en cepas de Moraxella la capacidad de expresar fimbrias 

de tipo IV (Lepper & Power, 1988; Jayappa & Lehr, 1986, Pedersen,1972). Estas fimbrias 

pueden estar distribuidas alrededor de la membrana citoplasmática de la bacteria teniendo 

una longitud entre 1 a 4 µm de largo y 6 nm de diámetro (Keizer et al., 2001).  

La fimbria tipo Q permite que Moraxella pueda adherirse a la superficie de la córnea mientras 

que la fimbria tipo I solo contribuye a la bacteria a la persistencia local y el mantenimiento 

de la infección (Ruehl et al., 1993). En las cepas de Moraxella se ha observado que cuando 

expresan el pili Q son más patógenas logrando establecer adherencia más eficiente a 

comparación de las cepas que solo expresan el pili I (Ruehl et al., 1993, 1988), aunque 

también se reconoce que algunas cepas pueden expresar ambas fimbrias (Marrs et al., 1985) 

y las fimbrias pueden perderse después de varios pases en un medio cultivo (Annuar & 

Wilcox, 1985). 

3.2.2.- Estructuras no fimbriales. 

 

En la superficie de la membrana de las Mycoplasmas spp. se encuentran proteínas 

modificadas covalentemente con lípidos denominadas adhesinas (Jan et al., 1996) siendo 

utilizados como un factor de virulencia para estos microrganismos (Boguslavsky et al., 2000; 
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Hu et al., 1982; Krause, 1998; Seto et al., 2001). Se ha identificado que el gen lppS de M. 

conjunctivae codifica a una proteína de 150 kDa denominada LppS, esta proteína le permite 

a la bacteria adherirse a las células de los epitelios del hospedador siendo considerada como 

el principal factor de virulencia (Belloy, et al., 2003b). 

Por otro lado las Moraxella tiene la capacidad de expresar hemaglutininas, este tipo de 

proteínas tienen un papel importante en la adhesión de la bacteria ya que les permite a las 

cepas no fimbriadas adherirse a varios tipos de células a pesar de ser menos eficientes en 

comparación de las cepas que poseen fimbrias (Annuar & Wilcox, 1985). Se ha logrado 

identificar varios ORFs que codifican para una proteína flpA y flpB homologa a la 

hemaglutinina filamentosa de Bordetella pertussis, otros ORFs que codifican para una 

proteína de secreción de la hemaglutinina y para una proteína accesoria Flp (Fap), lo cual le 

permitiría a Moraxella adherirse a las superficies mucosas y atravesar el espacio periplásmico 

de la superficie celular (Kakuda et al., 2006). 

Mientras tanto en algunas especies de Chlamydia se ha observado que tienen la capacidad de 

expresar ciertas proteínas de membrana polimórficas (Henderson & Lam, 2001) como son 

las Pmp6, Pmp20 y Pmp21 y sus homologas las PmpG, PmpB y PmpD lo que les permite 

adherirse a las membranas de los epitelios de las células hospedadoras (Becker & Hegemann, 

2014; Crane et al., 2006; Lent et al., 2016a; Mölleken et al., 2010) aunque también se ha 

reconocido que las proteínas chaperonas las Hsp70 conocidas “Dnak-like” localizadas en la 

membrana externa y en el citoplasma realizan la misma función como se ha observado en 

cepas de C. trachomatis (Schmiela & Wyrick, 1994). 

3.3.- Producción de hemolisinas 

 

Una vez que una bacteria se adhiere a las células del hospedero, puede causar daño directo 

al competir por los nutrientes y generando enzimas extracelulares o sustancias relacionadas 

que degradan el material de la célula permitiendo a la bacteria dispersarse a otras células o 

tejidos (Cárdenas-Perea et al., 2014). 

Se ha reportado que Mor. ovis, Mor. bovis y Mor. bovoculi tienen la capacidad de producir 

β-hemolisinas, este tipo de proteínas tienen propiedades hemolíticas, corneotóxicas y 
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leucotóxicas que son importantes para ocasionar daño en la córnea (Billson et al., 2000; Gray 

et al., 1995). Las β-hemolisinas pertenecen a la familia RTX de las exoproteínas bacterianas 

cuya función principal es la producción de poros en la membrana citoplasmática de diversas 

células provocando un desequilibrio osmótico por el eflujo de potasio y finalmente la lisis 

celular (Angelos, et al., 2007b; Angelos et al., 2001; Billson et al., 2000).  

Las β-hemolisinas son codificadas a partir de un operón compuesto por 5 genes denominados 

5’-mbxCABDtolC-3’ para Mor. bovis (Angelos et al., 2001), 5’-mbvCABDtolC-3’ para M. 

bovoculi y 5’-movCABDtolC-3’ para Mor. ovis (Angelos, et al., 2007b).  

Los genes mbxA, mbvA y movA codifican para la formación de la estructura de la citotoxina 

A para las tres especies de Moraxella (Angelos et al., 2001), estas citotoxinas son activadas 

por los productos de los genes mbxC, mbvC y movC y transportadas por las proteínas de 

membrana codificadas por los genes mbxB, mbvB, movB, y mbxD, mbvD, movD (Angelos, et 

al., 2007b; Angelos et al., 2001) y finalmente el gen tolC codifica una proteína de la 

membrana externa OMP que permite el movimiento de la citotoxina a través de las 

membranas y el periplasma de las bacterias hacia el medio extracelular (Sosa et al., 2015). 

Aunque se ha podido identificar cepas de Mor. bovis y Mor. ovis no hemolíticas, estas 

bacterias no están asociadas a la queratoconjuntivitis en ovinos y bovinos (Brown et al., 

1998; Dagnall, 1994a, 1994b), sin embargo, los datos sugieren que las cepas Moraxella no 

hemolíticas pueden convertirse en hemolíticas y potencialmente patógenas por la adquisición 

del operón RTX que está localizada específicamente en una isla de patogenicidad (PAIs) 

(Hess & Angelos, 2006). 

En M. bovis se logró identificar el gen plb que codifica para la proteína de la fosfolipasa B 

conocida (Plb), esta proteína es una lipasa-serina triacilglicerol de 66 kDa que tiene una 

acción enzimática sobre los fosfolípidos de la membrana de la célula ocasionando lisis celular 

(Farn et al., 2001).  

Por otra parte, en M. bovoculi y M. bovis se logró identificar la presencia de enzimas 

hidrolíticas (esterasa C4, esterasa-lipasa C8, lipasa C14, fosfoamidasa, hialuronidasa y 

fosfatasa) y de enzimas proteolíticas (aminopeptidasas y gelatinasa) que participan en la 
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producción de úlceras corneales junto a fibrinolisinas y las β-hemolisinas. (Angelos, et al., 

2007a; Frank & Gerber, 1981). 

Ciertos Mycoplasmas también pueden secretar algunas exotoxinas, incluidas CARDS TX y 

hemolisina, además de expresar diversas enzimas patógenas, como las enzimas lipolíticas, 

peptidasas, fosfatasas, ecto-ATPasas, nucleasas citotóxicas y nucleotidasas (Chen et al., 

2021). Se ha observado en Mycoplasmas spp., que los radicales libres, el peróxido de 

hidrógeno (H2O2) y el superóxido (02
-) ocasionan daño oxidativo en las membranas de las 

células del hospedero (Razin & Yogev, 1998). 

3.4.- Invasión y sobrevivencia bacteriana. 

 

En el caso particular de Chlamydia una vez que ingresa dentro de la célula, esta debe invadir 

a las células epiteliales no fagocíticas mediante la formación de una vacuola cargada con los 

cuerpos elementales (EB) (inclusión) (Eissenberg et al., 1983), posteriormente evitar y 

bloquear la fusión con los fagolisosomas (Capmany & Damiani, 2010; Rzomp et al., 2003) 

y adquirir nutrientes dentro de la célula para poder reestructurarse y formar los cuerpos 

reticulados (CR) (Su et al., 2004). 

El ciclo comienza con la unión del cuerpo elemental infeccioso (CE) y su entrada a la célula 

epitelial. Posteriormente, el CE se diferencia en el cuerpo reticulado (RB) dentro de los 

límites de un fagosoma modificado llamado inclusión. La inclusión naciente evita la fusión 

con los compartimentos endofagocíticos y migra hacia el perinúcleo. Las proteínas 

bacterianas (Inc) expuestas en la membrana de inclusión median la interacción con diferentes 

orgánulos del hospedero y facilitan la adquisición de nutrientes. Los RB se replican por fisión 

binaria y finalmente se vuelven a diferenciar en EB que se liberan al medio extracelular 

mediante lisis de la célula hospedera o por extrusión de la inclusión. En condiciones 

estresantes, Chlamydia pasa a un estado inactivo caracterizado por la presencia de cuerpos 

aberrantes no infecciosos (AB) (Damiani et al., 2014). 

El sistema de secreción (TTSS) tipo III es un mecanismo que utiliza Chlamydia para  secretar 

diversas proteínas efectoras como las TarP (translocated actin recruiting phosphoprotein), las 

CPAF (Chlamydial protease-like activity factor) y las Inc (Inclusion proteins secreted) 
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directamente al sitio de entrada ya sea al citoplasma o a la membrana,  lo que permite el inició 

de la remodelación del citoesqueleto de actina que es fundamental para inducir la fagocitosis 

y facilitar la penetración de la bacteria dentro de las células  esta acción ayuda a degradarlos 

factores de transcripción de las células para la presentación de antígenos por parte del CMH 

I y II lo cual interfiere a la respuesta a la infección de esta bacteria.(Carabeo et al., 2002; 

Clifton et al., 2004; Engel, 2004). 

Del sistema de secreción tipo III hasta en este momento se han caracterizado siete proteínas 

Inc en C. trachomatis (IncA-G) y tres en C. pneumoniae y C. psittaci (IncA-C), este 

descubrimiento ha permitido determinar el tiempo exacto en que C. trachomatis y C. psittaci 

puedan expresar las proteínas IncD-G y IncB que les permitirá la transición del cuerpo 

elemental al cuerpo reticular y del bloqueo de la fusión del lisosoma con el cuerpo elemental 

una vez fagocitado por la célula.  

Posteriormente los CR de Chlamydia deben mantener la integridad de la célula infectada 

mientras se están replicando (Fan et al., 1998; Greene et al., 2004; Xiao et al., 2005), y a su 

vez diferenciarse a nuevos cuerpos elementales (CE) que son la forma infectiva (Hybiske & 

Stephens, 2007), para que esto suceda Chlamydia utiliza un lipopolisacárido (LPS) para 

realizar la transición de CR a CE (Nguyen et al., 2011), una vez realizado la transición los 

CE buscan una forma segura de salir de la célula infectada (extrusión) para infectar a otras 

células vecinas.  

Para que ocurra esta última fase las CE de Chlamydia secretan varias proteínas sobre la 

membrana de inclusión (Rockey et al., 1995, Rzomp et al., 2006) y en el citosol lo que 

desencadena en una lisis de célula infectada (extrusión) y liberando a los CE al medio 

extracelular para posteriormente invadir a otras células (Zhong et al., 2001). 

Las proteínas de membranas polimórficas (Pmps) además de la adhesión celular, desempeñan 

funciones en la evasión de la respuesta inmune mediante la variación de antígenos (Rodolakis 

& Laroucau, 2015). En Chlamydia spp., las Pmps se encuentran presentes, aunque el número 

de secuencias de codificación (CDS) varía de acuerdo a la especie. por ejemplo, en C. 

trachomatis solo se codifica 9 Pmps, mientras que la familia Pmps se expande en C. 

pneumoniae, C. abortus y C. psittaci codificando 21, 2 y 21 Pmps respectivamente 

(Henderson & Lam, 2001; Lent et al., 2016b) 
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3.5.-Sistema de adquisición de hierro. 

 

El hierro se considera como un elemento esencial para todas las bacterias ya que es necesario 

para su crecimiento y replicación (Fenwick et al., 1996), para esto Moraxella ha desarrollado 

un sistema constituido por sideróforos y de una proteína de membrana externa (PME) de 78 

kDa actuando como un recetor para reconocer a la lactoferrina y transferrina dos proteínas 

capaces de quelar el hierro en las secreciones de las mucosas y en el suero sanguíneo (Brown 

et al., 1998; Fenwick et al., 1996). No obstante, en estudios posteriores encontraron en Mor. 

bovis las proteínas TbpA y TbpB y LbpA y LbpB, estas proteínas resultaron ser específicas 

para el reconocimiento de la transferrina y lactoferrina bovina pero no para las ovinas y 

caprinas (Yu & Schryvers, 2002). 

En cepas Mor. bovis un grupo de investigadores describieron que cuando existe una 

disminución en la expresión del gen influye negativamente en la expresión del gen omp79 la 

cual codifica una proteína de 79 kDa denominada lrpA, sin esta proteína existe un retardo en 

el crecimiento de la bacteria en condiciones donde la fuente de hierro está disponible por la 

transferrina o lactoferrina bovina (Kakuda et al., 2003a, 2003b). 

3.6.- Evasión de la respuesta Inmune y variación antigénica 

 

Debido a que las bacterias poseen diversos antígenos estos pueden desencadenar una 

respuesta inmunológica y como un mecanismo de defensa muchos de los patógenos alteran 

los antígenos que se encuentran en su superficie a través de un proceso denominado variación 

antigénica. Este proceso involucra la activación de genes alternativos y en consecuencia en 

el momento en que el organismo reconoce y monta la respuesta inmunitaria contra el 

patógeno, este ya habrá alterado sus antígenos para que no sea reconocido y no se ve afectada 

por los anticuerpos. 

Se ha observado en Mycoplasma especialmente en M. hyorhinis una familia de genes vlp que 

codifican un sistema conformado de lipoproteínas variables Vlps que recubren la superficie 

de la membrana del microorganismo proporcionan una amplia gama de variantes antigénicas 

(Rosengarten & Wise, 1990, 1991). 
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Se ha identificado que algunas proteínas de membrana polimórficas (Pmps) participan en la 

evasión de la respuesta inmune mediante la variación de antígenos (Grimwood et al., 2001), 

ya que esta característica parece ser única para pmpH en C. psittaci, se sugiere esta proteína 

juega un papel importante en el ciclo de desarrollo de esta bacteria.  

4.-Análisis filogenético de patógenos. 

 

Se ha descrito que Mor. bovis y Mor. bovoculi existen dos genotipos (genotipos 1 y 2) estos 

dos genotipos se diferencian por el tamaño de sus cromosomas, por el contenido genómico y 

la presencia de variantes proteicas codificadas del factor de virulencia de las hemolisinas, 

aunque estos aislamientos no se ha demostrado experimentalmente que cause la IK> (Wynn 

et al., 2022)  

En cepas del genotipo 1 de Mor. bovoculi que fueron aisladas de casos clínicos IK, se ha 

observado una gran diversidad de recombinaciones en su secuencia entre especies, 

específicamente entre las regiones del gen 16S y RTX que codifican a la β-hemolisina, 

presentan un mayor número de genes vinculados a factores de virulencia y a la presencia de 

genes vinculados a la resistencia antimicrobiana en comparación a cepas genotipo 1 de M. 

bovoculi aisladas de animales sin lesiones oculares (Dickey et al., 2018). 

En un estudio reciente se informó de una supuesta nueva especie/mutante de Moraxella (SBP 

39/19) que fue recuperada de secreciones oculares en caballos, esta nueva especie se 

hipotetiza que pudo haber surgido a partir de una variación o mutación de una cepa de 

Moraxella bovoculi (Seeger et al., 2021) 

5.- Respuesta inmune del ojo. 

 

Se reconoce que las barreras más eficaces de la estructura del ojo son las superficies de los 

epitelios de la córnea y de la conjuntiva que son regenerados cada 5 a 7 días para evitar la 

adherencia de diversos microrganismos patógenos. La superficies de los epitelios de la córnea 

está compuesta de células claras que se consideran células jóvenes y ricas microplacas 

mientras las células oscuras se consideran que son las etapas finales de desarrollo de las 

células epiteliales, sin embargo, esta característica les permite a las bacterias situarse en las 
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células oscuras para esperar el recambio celular y de las condiciones favorables como la 

resequedad y presencia luz para favorecer la colonización de las superficies de los epitelios 

del ojo (Chandler et al., 1983). 

Otra barrera de defensa en el ojo está conformada por la composición química de la película 

lagrimal lo cual otorga una defensa inespecífica en la superficie ocular (Gilger, 2008). Las 

lágrimas por si solas tienen como función principal transportar sustancias, como la β-lisina, 

transferrinas, lactoferrinas. componentes del sistema del complemento y lisoenzima que 

proporcionan una acción antimicrobiana contra los microorganismos patógenos. (Brightman 

et al.,1991).  

Para iniciar una respuesta inmune inespecífica en el ojo, este comienza a reclutar neutrófilos, 

monocitos y macrófagos en el área de inflamación para comenzar la limpieza de los desechos 

celulares y la destrucción de los microorganismos patógenos (Eichenbaum et al., 1996). Sin 

embargo, para montar una respuesta inmune específica, en el ojo existe una serie de 

limitaciones como son el limitado drenaje linfatico y la escasa vascularizacion impidiendo el 

acceso de linfocitos citotoxicos y de anticuerpos circulantes a la cornea (English,1999). Para 

contrarrestar estas limitaciones en la conjuntiva se encuentra tejido linfoide denominado 

(CALT) que permite la captación y procesamiento de antígenos por parte de los macrófagos 

para estimular la producción de inmunoglobulinas encontrando principalmente la IgA en la 

superficie ocular y en las lágrimas (Eichenbaum et al., 1996). aunque también se ha detectado 

de anticuerpos protectores IgM e IgG (IgG1 e IgG2) (Bishop et al.,1982). 
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II- JUSTIFICACIÓN. 

El ojo es considerado como un espejo del estado de salud del animal, es importante reconocer 

que cuando su estructura se altera, se refleja en los rendimientos de producción del animal. 

Sin embargo, cuando se busca información sobre cualquier aspecto asociado a patologías 

oculares en ovejas como es el caso de la IKC la información es escasa y aparece de forma 

dispersa, dado a que no se ha podido señalar a ningún microorganismo como el agente 

primario y/o secundario de la queratoconjuntivitis contagiosa en los pequeños rumiantes. Se 

sugiere que esta enfermedad tiene un origen multifactorial, que es desencadenado por la 

intervención de diversos factores medioambientales, del hospedero y de los patógenos 

implicados. Actualmente se reconoce que los animales afectados presentan un retraso en el 

crecimiento y por ende con lleva a una disminución en la productividad generando pérdidas 

económicas para los productores. En los últimos años se han identificado diversas especies 

de Chlamydia, Mycoplasma y Moraxella asociadas a la queratoconjuntivitis en los pequeños 

rumiantes lo cual enaltece la importancia del diagnóstico definitivo por el riesgo potencial 

zoonótico que representan algunos de estos patógenos. 

A pesar que aún no se comprende totalmente la patogénesis de la queratoconjuntivitis 

infecciosa se reconoce que algunos patógenos utiliza diversos factores de virulencia para 

colonizar los diferentes epitelios del ojo, el entendimiento de los diferentes factores de 

virulencia como; las proteínas de inclusión de membrana (incA), las proteínas de membrana 

polimórficas (Pmps), los lipopolisacáridos (LppS), las citotoxinas (operón RXT), los 

sideróforos (fur), las fosfolipasas (plb), las proteínas chaperonas (Hsp) y otras más, pueden 

permitir a desarrollar nuevos métodos diagnósticos y nuevas propuestas de inmunógenos 

para controlar y prevenir la enfermedad. En la actualidad los estudios moleculares en la 

patogénesis microbiana han permitido identificar algunos patógenos asociados a la IKC 

como son Chlamydia, Mycoplasma y Moraxella, sin embargo, en México no se tienen 

estudios al respecto, por tal razón este estudio generará impacto en la generación de nueva 

información para la compresión de la patogenia de la IKC y representaría el inicio de la 

vigilancia epidemiologia molecular de los diferentes patógenos que ocasiona esta patología 

y que afecta a los pequeños rumiantes en las diferentes sistemas de producción en gran parte 

de territorio mexicano. 
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III.- HIPOTESIS. 

 

En lesiones oculares de ovinos y caprinos se podrán identificar a los principales patógenos 

como Moraxella spp., Chlamydia spp. y Mycoplasma spp. implicados en la 

queratoconjuntivitis infecciosa. 
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IV.- OBJETIVOS. 

 

4.1.- Objetivo General. 

 

Identificar y caracterizar a Moraxella spp., Chlamydia spp. y Mycoplasma spp implicados en 

la queratoconjuntivitis infecciosa obtenidos de muestras de lesiones oculares en ovinos y 

caprinos.  

 

4.2.- Objetivo Específicos. 

 

Obtener aislamientos de Moraxella, Chlamydia y Mycoplasma de muestras de casos clínicos 

de queratoconjuntivitis contagiosa en ovinos y caprinos, en el Estado de México. 

Identificar las especies de Moraxella, Chlamydia y Mycoplasma mediante la PCR utilizando 

genes específicos.  

Amplificar los genes de virulencia en: Moraxella spp. (fur, plb, mbxA), Chlamydia spp. 

(pmpH y incA) y Mycoplasma spp. (lppS). 

Realizar el análisis filogenético de los aislamientos obtenidos y factores de virulencia 

identificados. 
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V.- MATERIAL Y METODOS. 

5.1.- Recolección de las muestras. 

 

El tamaño de la muestra se estimó con la fórmula para población infinitas n=z2pq/e2.  

Donde z2= Nivel de confianza 95%; p= Probabilidad de que ocurra el evento (p= 0.24) (Ortiz 

Arana et al.,2017); q= 1-p Probabilidad de que no ocurra el evento; e2= error estimado (5%); 

n= tamaño de la muestra (Jaramillo & Martínez, 2009) estimando un n=280 animales.  

Se identificaron animales con afecciones oculares sugerentes a la queratoconjuntivitis dentro 

de los rebaños de ovinos y caprinos de diferentes municipios del Estado de México. A todos 

los animales con lesiones oculares sugerentes a IKC se le realizó un examen clínico y pruebas 

oftalmológicas como la prueba Schimer y Tinción de Fluoresceína (Montserrat et al., 2006). 

Por cada animal se recolecto tres muestras mediante la realización de un pase en la 

descamación conjuntival sin tocar el borde palpebral, teniendo cuidado de no contaminar la 

muestra (Akerstedt & Hofshagen, 2004). 

El primer hisopado se colocó en un medio de transporte Stuart (MTS, Cat 1058A, Dibico en 

México S.A de C.V) (Akerstedt & Hofshagen, 2004) y el segundo se transportó en caldo 

Friss (Difco Laboratories, Detroit, Michigan, EE. UU) (Shahzad et al., 2013) y el tercero se 

transportó en medio de sacarosa-fosfato/glutamato (SPG) suplementado con 10% de suero 

fetal bovino (SFB) y antimicrobianos 100 µg/ml de estreptomicina y 50 µg/ml gentamicina 

(Mora-Diaz et al., 2015; Sachse et al., 2009). Todas las muestras fueron transportadas en 

refrigeración a 4°C hasta la llegada dentro del laboratorio y conservadas a -20°hasta su 

procesamiento. 

5.2.- Aislamiento e identificación. 

 

Para identificar a Moraxella spp. se utilizaron los criterios establecidos por (Angelos & Ball, 

2007; Angelos et al., 2007a; Shen et al., 2011) Las muestras de los hisopados fueron 

sembradas en placas de agar base sangre suplementada con 5% de sangre ovina (ABS, BLL, 

Cat BD211037 Becton, Dickison en México). Las placas fueron incubadas a 37°C entre 48-



33 
 

72 h y se observó el crecimiento de colonias circulares con elevación convexa, margen 

entero, superficie suave y un halo de β-hemólisis a su alrededor. 

Para identificar Mycoplasma spp., se emplearon los criterios establecidos por (Giangaspero 

et al., 2010; Shahzad et al., 2013). Las muestras se incubaron a 37°C durante 72 h en 

condiciones de microaerófila. Posteriormente los caldos fueron filtrados a través de una 

membrana con poros de 0.45 mm (Seitz, Avondale, Pensilvania, USA) y se colocaron algunas 

gotas en agar PPLO (APPLO Cat. BD231210 DB, Difco, México). Las placas se incubaron 

hasta por 8 días y fueron monitorizadas cada dos días para detectar signos de crecimiento de 

Mycoplasma. 

5.3.- Extracción de ADN 

 

Las extracciones de ADN de las muestras y de los aislamientos obtenidos se realizaron 

mediante el kit comercial QIAmp DNA Mini Kit (Cat 51306, Qiagen, USA) conforme al 

criterio del fabricante (ANEXO) 

 

5.4.- Identificación molecular. 

 

Para la identificación molecular de los diversos patógenos se utilizaron los siguientes 

protocolos: 

Chlamydia spp.  

Para la identificación de ADN Chlamydial de las muestras se emplearon los genes 23S rRNA 

y ompA mediante un PCR Tiempo real. El primer protocolo a seguir  de Ehricht et al., (2006) 

para determinar a la familia Chlamydiaceae. El volumen de reacción fue llevado de la 

siguiente manera, en una placa de 96 pozos, en volúmenes de reacción de 20 μl: 10 μl de 2X 

QuantiNova Probe PCR Master Mix que contiene QuantiNova DNA Polymerase (Taq DNA 

Polymerase, QuantiNova Antibody, QuantiNova Guard, QuantiNova ProbePCR Buffer y 

dNTP mix (dATP, dCTP, dGTP, dTTP)), (Qiagen®, Alemania), 0.4  de cada iniciador, 

0.1  de sonda de hidrolisis y 2 l de ADN de las muestras. La amplificación se realizó 



34 
 

empleando el siguiente protocolo de temperaturas: un ciclo a 95 °C por 2 min, seguido por 

40 ciclos a 95 °C por 5 s y 65 °C por 2 s. Como control positivo se utilizó ADN purificado 

del fragmento 23s rRNA de la cepa AB7 de C. abortus; Control negativo se utilizó agua libre 

de nucleasas. 

Para la determinación de las especies de Chlamydia se utilizó el protocolo descrito por 

(Pantchev et al., 2009, 2010). La amplificación se realizó empleando el siguiente protocolo 

de temperaturas de la siguiente manera: un ciclo a 95 °C por 2 min, seguido por 40 ciclos a 

95 °C por 5 s. y 60 °C por 3 s. Con la finalidad de obtener un tamaño de los productos 76 pb, 

82 pb, 76 pb respectivamente. Como control positivo se utilizó un plásmido que contiene el 

gen ompA específico para C. abortus (Plate/ompACa); para C. pecorum (pGEM-ompA) y 

para C. psittaci (pGEM-ompA). Control negativo se utilizó agua libre de nucleasas (Tabla 1). 

Moraxella spp. 

Para la identificación de los aislamientos de Moraxella se empleó el gen 16S rRNA mediante 

un PCR multiplex. Se utilizó el protocolo descrito por (Shen et al., 2011). Para el volumen 

reacción se empleó un total de 25 µl que contenía 0.4µM de cada primer, Green Master Mix 

12.5µL (1X), Agua 7.5 µL, colonia pura. La amplificación se realizó empleando el siguiente 

protocolo de temperaturas a 95°C por 5 min, seguido de 40 ciclos a 95°C por 40s, 55°C por 

40 s y 72°C por 60 s y una extensión final a 72°C por 7 min, con la finalidad de obtener un 

tamaño de los productos 1849 pb, 1859 pb, 1541 pb para la identificación de M. ovis, M. 

bovoculi y M. bovis respectivamente Como control positivo se utilizó un aislamiento de 

campo de Moraxella (BMor128) obtenido de un estudio previo (Ortiz et al., 2023), con 

código de secuencia gen Bank (ON811671) y como control negativo se utilizó agua libre de 

nucleasas. 

Mycoplasma spp.  

Para la identificación de M. conjunctivae se empleó un PCR anidado basada en el gen lppS. 

utilizando los protocolos descritos por Belloy et al., (2003a) Para el volumen reacción se 

empleó un total de 25 µl que contenía 0.4µM de cada primer, Green Master Mix 12.5µL 

(1X), Agua 7.5 µL, ADN de la muestra. La amplificación se realizó empleando el siguiente 

protocolo de temperaturas a 94°C por 30 s, seguido de 35 ciclos a 94°C por 30s, 55°C por 2 
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min y 72°C por 60 s y una extensión final a 72°C por 5 min. Con la finalidad de obtener un 

tamaño de los productos 1047pb y 748 pb respectivamente. Como control negativo se utilizó 

agua libre de nucleasas 

 

 

 

Tabla 1. Iniciadores y técnicas utilizadas para la identificación de Chlamydia spp. Moraxella 

spp. y Mycoplasma conjunctivae, 

Tipo de PCR Gen Primers Secuencia (5´-3´) Referencia 

Chlamydia, 

PCR tiempo 

real   
 

23S 

rRNA 

Ch23S-F CTGAAACCAGTAGCTTATAAGCGGT 

Ehricht, et 

al., 2006 

Ch23S-R ACCTCGCCGTTTAACTTAACTCC 

Ch23S-P 
FAM-CTCATCATGCAAAAGGCACGCCG-

TAMRA 

ompA 

CpaOMP1-F GCAACTGACACTAAGTCGGCTACA 

Pantchev et 

al., 

2009,2010 
 

CpaOMP1-R ACAAGCATGTTCAATCGATAAGAGA 

CpaOMP1-S 
FAMTAAATACCACGAATGGCAAGTTGGTTT

AGCG-TAMRA 

CppecOMP1-F CCATGTGATCCTTGCGCTACT 

CppecOMP1-R TGTCGAAAACATAATCTCCGTAAAAT 

CppecOMP1-S 
FAM-TGCGACGCGATTAGCTTACGCGTAG-

TAMRA 

CppsOMP1-F CACTATGTGGGAAGGTGCTTCA 

CppsOMP1-R CTGCGCGGATGCTAATGG 

CppsOMP1-S FAM-CGCTACTTGGTGTGAC-TAMRA 

Moraxella,  

PCR 

Multiplex  

16S 

rRNA 

Bviv16S1F GAACGATGACTATCTAGCTTGCTAGATATG 

Shen et al., 

2011 

Bovi1541R AGCTATAGACCCAATTTAACTTACGCTACT 

Bovo1915R TGTATTGGGTACAATCACCATGG 

Ovi16S1F GAACGATGAGTATCCAGCTTGCT 

Ovis1849R CTCTTTACTTTGGTTAATTATTTTGTTGGA 

Mycoplamas 

conjunctivae 

PCR anidada 

16S 

rRNA 

MOLIGEN1-L ACTCCTACGGGAGGCAGCA 

Belloy et 

al., 2003 

16SUNI-R GTGTGACGGGCGGTGTGTAC 

LppS 
McoF1 GTATCTTTAGAGTCCTCGTCTTTCAC 

McoR1 CAGCGTGCAGGATGAAATCCCTC 
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5.5.- Análisis estadístico. 

 

Se evaluó la asociación de los géneros y especies microbianas versus lesiones oculares de 

ovinos utilizando la prueba de Chi-cuadrada con una significancia de P< 0.05 con el software 

EpiTools (http://epitools.ausvet.com.au/content.php? página=EstadísticasInicio). Para 

comparar las interacciones entre especies se empleó la prueba de Fisher con una significancia 

de P< 0.05 de confianza con el software Epi Info™ | CDC (https://www.cdc.gov/epiinfo). 

5.6.- Factores de virulencia. 

 

Para la identificación de diversos factores de virulencia asociados a los patógenos 

involucrados en la IKC: 

Chlamydia spp.  

Para la identificación de los factores de virulencia vinculado al gen pmpH (que codifica para 

una proteína polimórfica de membrana) se siguió el protocolo descrito por Lent et al., (2016) 

y para el gen incA (que codifica para la proteína de inclusión de membrana) se siguió el 

protocolo en este estudio. Para amplificación del gen pmpH se empleó los iniciadores (H-

G2-F y H-G2-R) utilizando un volumen de reacción total de 25 µl de la PCR que contenía 

0.4µM de cada primer, Green Master Mix 12.5µL (1X), Agua 2.5 µL,5 µL ADN de la 

muestra, la cual se empleó el siguiente protocolo de temperaturas 95°C por 3 min, seguido 

de 40 ciclos a 95°C por 30s, 58°C por 30s y 72°C por 60s y una extensión final 72°C por 2 

min En la cual se espera visualizar un tamaño del producto 207 pb. Control negativo se utilizó 

agua libre de nucleasas 

Para la identificación del gen incA se diseñaron primers a partir de la secuencia reportada en 

el GenBank (EU340812.1) de la proteína membrana de inclusión de Chlamydia abortus 

aislamiento MO907 Para amplificación del gen incA se utilizó un volumen de reacción total 

de 25 µl de la PCR que contenía 0.4µM de cada primer, Green Master Mix 12.5µL (1X), 

Agua 2.5 µL,5 µL ADN de la muestra, la cual se empleó el siguiente protocolo de 

temperaturas 95°C por 2 min seguido de 40 ciclos a 95°C por 60s, 55°C, por 30s, 72°C. por 

45s y una extensión final 72°C por 7 min. Para lo cual se esperó visualizar un tamaño de 
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producto de 619 pb. Como control positivo se utilizó un aislado de campo de C. abortus 

obtenido de bazo de un ovino; Control negativo se utilizó agua libre de nucleasas (Tabla 2). 

Moraxella spp.  

Para la identificación de los factores de virulencia vinculado a los genes mbxA (que codifica 

para la estructura de la β-hemolisina), plb  (que codifica para una fosfolipasa B) y fur (que 

codifica una proteína reguladora de la adquisición de hierro) en los aislamientos de Moraxella 

spp se siguió los siguientes protocolos descritos por (Angelos et al., 2007a; Sosa et al., 2015). 

Para amplificación del gen mbxA se emplearon los iniciadores para mbxA (Phem start y New 

B gene up), para el gen plb (mbpl_fwd y mbplb_rev) y para el gen fur (mbfur_fwd y 

mbfur_rev). Las reacciones de  PCR se realizaron en un volumen total de 25 µl que contenía 

0.4µM de cada primer, Green Master Mix 12.5µL (1X), Agua 7.5 µL, ADN de la muestra. 

Para el gen mbxA se utilizó el siguiente protocolo de temperaturas 95°C por 1 min, seguido 

de 30 ciclos a 95°C por 1 min, 56°C por 30s y 72°C por 2 min y una extensión final a 72°C 

por 5 min (Tabla 2). 

Para los genes plb y fur se empleó el siguiente protocolo de temperaturas 94°C por 3 min, 

seguido de 30 ciclos a 94°C por 1 min, 40°C por 1 min y 72°C por 1 min y una extensión 

final a 72°C por 5 min. Con la finalidad de visualizar los siguientes tamaños de los productos, 

3703 pb, 1490 pb y 336 pb respectivamente. Control negativo se utilizó agua libre de 

nucleasas. 

Mycoplasma spp. 

Para la identificación del factor de virulencia vinculado al gen lppS que codifica una proteína 

denominada LppS en Mycoplasmas spp se siguió el protocolo descrito por (Belloy et al., 

2003b). Para el volumen reacción se empleó un total de 25 µl que contenía 0.4µM de cada 

primer, Green Master Mix 12.5µL (1X), Agua 7.5 µL, ADN de la muestra. La amplificación 

se realizó empleando el siguiente protocolo de temperaturas a 94°C por 2 min, seguido de 40 

ciclos a 94°C por 30s, 51°C por 30s y 68°C por 75s y una extensión final a 72°C por 5 min 

Para lo cual se pretende visualizar un tamaño de producto 966 pb (Tabla 2).  
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5.7.- Análisis Filogenético de los patógenos y factores de virulencia 

 

Una vez amplificado las secuencias parciales del gen 16S rRNA y del factor de virulencia 

(incA) se procedió a la purificación de los fragmentos usando el kit comercial PROMEGA 

(Wizard® SV Gel and PCR Clean-Up System) siguiendo las indicaciones y especificaciones 

del fabricante, el kit tiene la capacidad de purificar el fragmento a partir de la reacción de 

PCR, lo cual facilita la obtención y concentración adecuada de ADN purificado (ANEXO).  

Una vez obtenidos los fragmentos de ADN purificados se procedió a medir su concentración 

en un espectrofotómetro (NanoDrop Thermo Scientific) alcanzando una concentración final 

de 100-120 ng de ADN, para su posterior envío a la Instituto de Biotecnología de la UNAM 

para su secuenciación 

Tabla 2. Iniciadores y factores de virulencia asociados a patógenos IKC. 

 

 

Genero 

 

Gen 

Factor de 

virulencia 

 

Primers 

 

Secuencia (5´-3´) 

 

Referencia 

 

 

 

Chlamydia 

pmpH, 

 

Evasión 

 

H-G2-F GCATGCCTCAACCCTATCGT Lent et al., 

2017 H-G2-R CAACGGCGCTAGATGGAAAA 

incA 
 

Invasión 
incA-F TCTTACTGCACCTGTAAAAGC En este 

estudio. incA-R TACTTGTCCCTGAGTTTGCT 

 

 

 

 

 

 

Moraxella 

fur 

 
Sideforo 

Mbfur_fwd GTTTTGGTATTTTAGATGG 

Sosa et al., 

2015 

Mbfur_rev AGTGCCTTATACACGTCT 

plb 

 

Fosfolipasa 

B   

Mbplb_fwd CGCAAATCACCGACCATTT 

Mbplb_rev AAACATCAAGCGAACCCCAA 

mbxA 
β-

hemolisina 

P-hemstart 
ATHGAYTGGATHGCNCCNTTYG

GNGAY 

NewBgeneup 
ACCTTATCCATCACAACCTGAA

AAAAC 

 

Mycoplasma 
lppS 

 

Adhesinas 

Ser_start2 CACTATACTTAACAGATAGTCC Belloy et al., 

2001 Ser_end GCAGCAACTGCTGAAAGTC 
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Las secuencias obtenidas fueron analizadas en el programa estadístico Basic Local 

Alignment Search Tool (BLAST). (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Para las 

alineaciones de las secuencias de los genes obtenidos se utilizaron los programas estadísticos 

Molecular Evolutionary Genetics Analysis (MEGA 11.0) (64 bits) y software Geneious 

Prime®Versión11.0.14.1+1(64bits). y las secuencias obtenidas fueron comparados con la 

base de datos del Gen Bank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) para la construcción de un árbol 

filogenético mediante el metodo de Maximum Likelihood modelo Tamura-Nei utilizando un 

valor boostrap de 1000 repeticiones. Las construcciones de los árboles filogenéticos serán 

derivados de los alineamientos y porcentajes de similitud de la secuencia parcial de los genes 

(16S rRNA) y del factor virulencia incA obtenido. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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VI.- RESULTADOS.  

 

Se recolecto un total de 840 muestras de hisopados del saco conjuntival de 277 ovinos y 3 

caprinos pertenecientes a casos clínicos de queratoconjuntivitis infecciosa obtenidos de 25 

localidades en 9 municipios en el Estado de México (Figura 6) de un total 913 animales. Se 

obtuvo una prevalencia del 30.66% (280/913) de la enfermedad de IKC en el Estado de 

México como se observa en la Tabla 3. 

 

Tabla 3. Muestreo en pequeños rumiantes con queratoconjuntivitis infecciosa en ocho 

municipios del Estado de México. 

Municipio Estado UPP Total, de 

Animales 

Animales 

Muestreado 

% 

Xonacatlán México 3 65 47 72.3 

Lerma México 3 86 45 52. 

Cuajimalpa México 3 55 29 52.7 

Almoloya de 

Juárez 

México 5 116 36 31.0 

Temoaya México 4 73 19 26.0 

Ocoyoacán México 1 87 43 49.4 

Villa Cuauhtémoc México 2 56 22 39.2 

Ixtlahuaca México 2 165 17 10.3 

Toluca México 2 210 22 10.4 

Total 
 

25 913 280 30.66 

 UPP Unidad de producción pecuaria , % Porcentaje de prevalencia de IKC 

Las lesiones que se observaron con mayor frecuencia en los casos de queratoconjuntivitis 

infecciosa es la conjuntivitis 28.1% (257/913), acompañada con secreción mucopurulenta 

27.0% (247/913), seguida por la perdida de la visión 10.2% (94/913), opacidad corneal 8.3% 

(76/209) y solo el 1.9% de los animales (18/913) presentan ulcera corneal (Tabla 4). 
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Tabla 4. Escala de grado de lesión del globo ocular en pequeños rumiantes con IKC. 

Grado de  Lesiones Animales 

afectados  

 Localización de la lesión en 

el ojo 

I D B 

1 Ojo seco 
 

70 -  

2 Epifora.  37 - - 

3 Secreción  247 46 38 163 

4 Conjuntivitis. 257 46 37 174 

5 Queratoconjuntivitis 29 5 1 26 

6 Opacidad corneal 76 12 18 46 

7 Neovascularización 6 0 1 5 

8 Ulcera corneal  18 7 4 7 

Prueba de Schirmer Valor < 15mm corresponde Ojo Seco; Prueba de Schirmer Valor > 15mm 

corresponde Epifora; Prueba Fluoresceína (+) Presencia de Ulcera Corneal 

Identificación bacteriológica de Moraxella spp. 

De las 280 muestras de hisopados conjuntivales, se identificó en 46 a Moraxella spp., en agar 

sangre observando crecimiento de colonias pequeñas grisáceas con presencia de un halo β-

hemolisis alrededor de las colonias (Figura 1), a las colonias sospechosas se les realizo 

tinción de Gram identificando cocos Gram negativos.  
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Figura 1. Crecimiento de Moraxella spp., en placa agar sangre. 

Posteriormente a las colonias, se les realizaron pruebas complementarias para la 

identificación de especies de los aislamientos obtenidos Tabla 5. 

Tabla 5. Resultados de pruebas bacteriológicas de los aislados de Moraxella spp. 
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Coco + Aerobia + + - - - - - - - - - - - 7  

46 

M. 

ovis Coco + Aerobia + + - - - - - - - - - + - 39 

Características de crecimiento y pruebas bioquímicas realizadas para la identificación de 

Moraxella. 
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Identificación molecular de Moraxella spp. 

Del total de los 46 aislamientos obtenidos por bacteriología de Moraxella spp, soló el 95.65% 

(44/46) amplificaron el gen 16S rRNA observando una banda de 1849 pb que corresponde a 

Moraxella ovis (Figura 2) (Tabla 6). 

 

Figura 2. Amplificación del gen 16S rRNA, identificación molecular de Moraxella ovis. PCR 

multiplex. Gel agarosa 1.0% (MV) Marcador de peso molecular 1Kb DNA Ladder 

(Cat.G5711 Promega). Carril (2) Muestra control negativo H20. Carril (3) Muestra control 

positivo (BMor128). Carril (4-13) Aislados de Moraxella ovis.  

 

Factor de virulencia en Moraxella spp. 

En este estudio no se logró identificar ningún factor de virulencia asociado a Moraxella ovis. 

Para el gen mbxA ninguna de las muestras amplificó el producto de 3703 pb correspondiente 

al gen mbxA (Tabla 6) 

Para los genes plb y fur se observaron productos inespecíficos, en las muestras positivas a 

M. ovis (Tabla 6). 

 

 

1849 pb 
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Tabla 6. Aislamientos de Moraxella y factores de virulencia detectados de casos clínicos 

de IKC en el Estado de México. 

 

Muestra 

 

Especie 

Bacteriología 

Moraxella ovis 

PCR Multoplex gen 16S rRNA. Factores de virulencia 

Moraxella ovis Moraxella bovis Moraxella bovoculi mbxA plb Fur 

BMor4-7 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor5-2 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor8-14 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor8- 16 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor8- 28 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor8- 33 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor11-5  Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor11-6 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor12-1 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor12-7 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor13-2 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor14-1 Caprino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor14-2 Caprino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor15-3 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor15-6 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-1 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-2 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-5 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-7 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-9 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-11 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-20 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-26 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor16-43 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor18-5 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 
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BMor19-2 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-1 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-7 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-11 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-13 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-14 Ovino  (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor20-15 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor21-3 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor21-4 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor21-6 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor2I-9 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor21-11 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor22-1 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor23-1 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor23-3 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor23-5 Ovino (+) (-) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor23-6 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor24-2 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor24-4 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor24-5 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

BMor24-9 Ovino (+) (+) (-) (-) (-) (-) (-) 

 

Identificación molecular de Chlamydia spp. 

Del total de 280 de los hisopados conjuntivales transportados en el medio SPG. solo 34 

fueron positivos  (12.14%) y se detectó la presencia de ADN Chlamydial  (Tabla 7. 

Todas las muestras que resultaron positivas a la Familia Chlamydiaceae se identificaron 

como Chlamydia abortus 12.14% (34/280) además se detectó en una (1/34) muestra ADN 

de Chlamydia pecorum (Anexo). En este estudio no se logró identificar Chlamydia psittaci 

de las muestras obtenidas en problemas oculares en los pequeños rumiantes (Tabla 7). 
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Factores de Virulencia en Chlamydia spp. 

Se detectó la presencia el gen incA en cuatro de las muestras positivas a C. abortus y en una 

positiva a C. abortus y C. pecorum (Figura 3) (Tabla 7). 

 

 

Figura 3. PCR final del gen incA en muestras positivas a Chlamydia.  

PCR punto final. Gel agarosa 1.5% (MV) Marcador de peso molecular 50 pb DNA Ladder 

(Termofisher). Carril (1) Muestra negativo H20. Carril (2) aislamiento de C. abortus 

identificado de bazo de una oveja que presentó aborto. Muestra. Carril (4-15) Muestras 

positiva C. abortus obtenida de lesiones oculares en ovinos y (Carril 12) Muestra positiva a 

C. abortus y C. pecorum obtenida de lesiones oculares en ovinos. 

Para el gen pmpH se visualizó un tamaño de producto inespecífico para las muestras positivas 

a C. abortus. 

 

 

 

619 pb 
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Tabla 7. Aislamientos de Chlamydia y factor de virulencia detectados de casos clínicos de 

IKC en el Estado de México. 

Muestra 
 

Origen 

ADN 

ng/μl 
Absorbancia 

Familia 

Chlamydiaceae 
1° ct 

C. 

abortus 
1° ct 

C. 

pecorum 
1° ct 

C. 

psittaci 
1° ct 

IncA 

Cha4-6 Ovino 9.45  1.86 (+) 35.76 (+) 33.62 (-) ≥36 (-) ≥36 (+) 

Cha4-10 Ovino 3.74 1.94 (+) 35.31 (+) 33.6 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha2-13 Ovino 5.08 1.7 (+) 34.45 (+) 33.27 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha8-15 Ovino 4.38  1.85 (+) 34.99 (+) 32.38 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha8-02 Ovino 7.94 1.9 (+) 34.96 (+) 33.72 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha8-12 Ovino 11.19 1.74 (+) 35.77 (+) 32.91 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha8-08 Ovino 16.61  1.81 (+) 35.63 (+) 32.95 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha16-31 Ovino 10.49  1.75 (+) 32.25 (+) 32.62 (-) ≥36 (-) ≥36 (+) 

Cha16-33 Ovino 41.99  1.81 (+) 24.67 (+) 33.11 (+) 26.71 (-) ≥36 (+) 

Cha10-4 Ovino 7.46  1.48 (+) 34.8 (+) 30.98 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha17-2 Ovino 49.21  1.83 (+) 35.08 (+) 33.63 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha20-4 Ovino 13.79  1.78 (+) 33.93 (+) 31.3 (-) ≥36 (-) ≥36 (+) 

Cha20-12 Ovino 38.81  1.49 (+) 33.75 (+) 30.9 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha21-9 Ovino 27.38  1.41 (+) 34.75 (+) 32.56 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha21-12 Ovino 41.30  1.73 (+) 33.75 (+) 33.36 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha23-4 Ovino 7.07  1.95 (+) 34.14 (+) 27.49 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha23-5 Ovino 1.36  2 (+) 34.46 (+) 27.38 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha23-6  Ovino 9.28 1.65 (+) 35.95 (+) 27.49 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha23-7 Ovino 4.13  1.83 (+) 35.58 (+) 27.74 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha23-8 Ovino 6.33  1.68 (+) 35.97 (+) 27.41 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-1 Ovino 5.93  1.81 (+) 34.37 (+) 27.33 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-2 Ovino 11.03  1.81 (+) 34.46 (+) 27.28 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-3 Ovino 8.10 1.85 (+) 34.9 (+) 27.65 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-4 Ovino 1.31 5.1 (+) 35.72 (+) 27.41 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-5 Ovino 12.10 1.8 (+) 34.89 (+) 27.37 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-6 Ovino 2.97 2.05 (+) 35.79 (+) 27.26 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-7 Ovino 8.14 1.93 (+) 35.96 (+) 27.39 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-8 Ovino 4.96 1.77 (+) 35.78 (+) 27.34 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha24-9 Ovino 4.79 2.07 (+) 34.36 (+) 27.34 (-) ≥36 (-) ≥36 (+) 

Cha25-1 Ovino 10.53 1.72 (+) 35.16 (+) 27.38 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha25-3 Ovino 8.17 1.67 (+) 34.38 (+) 27.37 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha25-4 Ovino 10.40 1.79 (+) 35.93 (+) 27.51 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha25-5 Ovino 7.90 1.66 (+) 35.76 (+) 27.4 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Cha25-7 Ovino 27.38  1.56 (+) 34.71 (+) 27.24 (-) ≥36 (-) ≥36 (-) 

Valor de la Curva Estándar <36 (CT) Se considera la muestra como positivo; Valor de la 

Curva Estándar ≥36 (CT) Se considera la muestra como negativo. 
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Mycoplasma spp 

De los 280 hisopados conjuntivales transportados en medio PPLO, solo una de las muestras 

se tiene un aislamiento presuntivo de Mycoplasma spp, se observa una colonia con apariencia 

en forma de huevo frito, con tamaño menor 0.2 µm, sin embargo, no hubo crecimiento 

bacteriano al pase de la resiembra en el cultivo. Se logró identificar a Mor. ovis y C. abortus 

en forma conjunta en las lesiones oculares de cuatro ovinos y en otro se identificó C. abortus 

y C. pecorum (tabla 8). No se encontró diferencia en las interacciones de los diferentes 

microrganismos aislados en forma conjunta (p=0.18). 

 

Análisis Filogenético. 

Moraxella spp 

Se realizó el alineamiento de las secuencias parciales del gen 16s rRNA de Moraxella 

agrupándolos con una similitud 973 nt, estas secuencias fueron analizadas en el programa 

estadístico Geneious Prime® y se compararon con la base de datos del Gen Bank la 

Tabla 8. Interacciones entre patógenos asociados IKC en pequeños rumiantes 

Interacciones Identificación Lesiones oculares Especie animal 

Mor. ovis 42♦ 

OS, E, C, SP, OC, UC, 

QC 
Ovinos (40) 

QC, SP Caprinos (2) 

C. abortus 29♦ OS, E, C, OC, QC, SP Ovinos (29) 

C. abortus y C. pecorum 1● C, SP, OC Ovino (1) 

C abortus y Mor. ovis 4● OS, E, C, SP Ovinos (4) 

♦Prueba de Chi-cuadrada (X2) con una probabilidad p=0.11; ●Prueba exacta de Fisher (F) con 

una p=0.18 Os: Ojo Seco, E: Epifora, C: Conjuntivitis, SP: Secreción Purulenta, OC: Opacidad 

Corneal, QC: Queratoconjuntivitis, UC: Ulcera Corneal. (#) Animales con aislamiento positivo 

a cada especie o especies. 
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construcción del árbol filogenético se realizó mediante el método de Maximum Likelihood 

(Figura 4). 

 

 

Figura 4. Alineamiento de secuencias del gen 16s rRNA obtenidas de aislamientos de 

Moraxella 
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La construcción final del árbol filogenético se realizó analizando 63 secuencias de 

nucleótidos. Se eliminaron todas las posiciones con menos del 95% de cobertura del sitio es 

decir menos del 5% de brechas de alineación (eliminación parcial). En la construcción final 

del árbol filogenético se realizó con un total de 802 nt en el conjunto de datos final. 

Las secuencias obtenidas de este estudio del gen 16S rRNA de Moraxella se agruparon en la 

rama principal de Mor. ovis junto con las secuencias reportadas en el gen Bank de casos 

clínicos IKC de bovinos y ovinos de otros países (Figura 11). 

  

Mor. bovoculi 

 

Mor. ovis 

 

Mor. bovis 

 

Mor. catarrhalis 
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Figura 5. Árbol filogenético de Moraxella spp basado en la secuencia gen 16S rRNA 

analizado por el método de Maximum Likelihood. El árbol de consenso bootstrap fue inferido 

de 1000 repeticiones se tomó para representar las relaciones filogenéticas con valores > 70% 

en las agrupaciones de las ramas. Se alinearon secuencias reportadas el GenBank para la 

agrupación de la rama principal de Moraxella catarrhalis (outgroup), Agrupación de la rama 

principal de Moraxella bovoculi Agrupación de la rama principal de Moraxella bovis, 

Agrupación de la rama principal de Moraxella ovis y (♦)las secuencias de este estudio fueron 

identificadas con etiquetas rombo y líneas de colores de las ramas secundarias y se etiqueta 

el origen de las secuencias Estados Unidos de América ; India ; Noruega ; y México

. 

En las secuencias reportadas por GenBank se observa similitud ≥ 96.46% con nuestros 

aislamientos, el distanciamiento genómico entre los aislamientos fue inferior ≤ 2.84%, 

evidenciando que existe poca variabilidad genética entre los aislamientos mexicanos 

obtenidas de diferentes municipios del Estado de México y entre cepas de otros países (Figura 

6 y 7). 
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Recuadro Rojo alta similitud de secuencias; Recuadro Negro baja similitud de secuencias de 

M. ovis pertenecientes de distintos municipios del Estado de México. 

Figura 6. Distanciamiento genómico entre aislamientos mexicanos de Moraxella ovis. 
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Marca Amarilla Secuencias de M. bovoculi reportadas en el GenBank; Marca Verde 

Secuencias de M. ovis reportadas en el GenBank; Marca Rosa Secuencias de M. bovis 

reportadas en el GenBank; Marca Azul Secuencia de M. catharralis reportada en el 

GenBank; Marca Gris Secuencia de Moraxella spp reportada en el GenBank 

Recuadro Rojo alta similitud de secuencias reportadas de M. ovis; Recuadro Gris 

distanciamiento de secuencias reportadas de Moraxella catharralis; Recuadro Negro 

distanciamiento de secuencias reportadas de Moraxella spp.; Recuadro Amarillo 

distanciamiento de secuencias reportadas de Moraxella bovoculi; Recuadro Rosa 

distanciamiento de secuencias reportadas de Moraxella bovis  

Figura 7. Distanciamiento genómico entre aislamientos mexicanos y entre cepas de otros 

orígenes geográficos de Moraxella ovis. 
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Factor de Virulencia incA en Chlamydia 

Se realizó el alineamiento con una similitud 683 nt de las secuencias obtenidas del gen incA 

en Chlamydia, estas secuencias se agruparon en la rama principal y secundaria teniendo alto 

porcentaje de similitud de 98% con respecto a las secuencias GenBank de C. pecorum y de 

los aislados 100% de similitud con C. abortus de diferentes orígenes geográficos, las 

secuencias de este estudio se distanciaron de las secuencias del incA que se detectaron en 

aislamientos de C. trachomatis, C. suis y C. psittaci (Figura 8). 

 

Figura 8. Alineamiento de secuencias del gen incA obtenidas de muestras positivas a 

Chlamydia 
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Figura 9. Árbol filogenético de Chlamydia spp basado en la secuencia gen incA.  

El árbol de consenso bootstrap fue inferido de 1000 repeticiones mediante el método de 

Maximum Likelihood. El análisis de secuencia ancestral del gen incA se infirió con 39 

secuencias de nucleótidos, la longitud de las secuencias analizadas para la reconstrucción 

filogenética se realizó con un total de 476 posiciones de nt en el conjunto de datos final. La 

etiqueta circular (⁕) designa la secuencia de C. pecorum cepa E58 como el supuesto ancestral 

incA que se asumió en la conexión de este grupo externo (Mohamad et al., 2014). La etiqueta 

de diamante (♦) designa secuencias del gen incA obtenidas de tres muestras positivas de 

lesiones oculares por Chlamydia y el control positivo de C. abortus que se obtuvo del bazo 

de una oveja que abortó (De Jesús-Aldama, 2019). La etiqueta circular (■) designa la 

secuencia para la inclusión de la membrana proteica incC de Chlamydia pecorum. 
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VII.- DISCUSION  

 

En este estudio se observó una prevalencia del 30.66% (280/913) de la IKC en el Estado de 

México, sin embargo, se ha observado que en brotes esporádicos la enfermedad puede 

alcanzar tasas mayores del 80% (Sağlam et al., 2018). Esta prevalencia es inferior a lo 

reportado por (Dagnall, 1994a) donde encuentra una prevalencia de 72% (97/134) en ovinos 

con lesiones de oculares en el Reino Unido, la diferencia de la prevalencia se debe a los 

diferentes sistemas de producción y la forma de crianza de animales que tiene ambos países 

(Herrera et al., 2019). 

Las lesiones oculares  que se identificaron con mayor frecuencia en casos IKC en ovinos 

fueron la conjuntivitis acompañado con secreciones mucopurulentas y de opacidad corneal, 

estos datos son similares a lo que reporta (Jelocnik et al., 2019) donde ellos describen que 

las lesiones oculares más frecuentes son conjuntivitis acompañado con epífora y edema, esto 

reafirma a lo estipulado por Dagnall, (1994b), donde hace mención que los primeros cambios 

en la estructura del ojo se da un por un proceso inflamatorio en la conjuntiva y por el fallo de 

la película lagrimal (ojo seco).  

En este estudio se detectó la presencia de Mor. ovis en las muestras de ovinos y caprinos con 

lesiones oculares, estos datos concuerdan con el estudio de Akertedt & Hofshagen, (2004), 

donde identifican de igual manera a Mor. ovis en ovejas con diferentes grados de lesiones en 

Noruega. Además, Mor. ovis se ha aislado en borrego de vida libre y cabras domésticas en 

Egipto Zaitoun et al. (2021) y en venados y alces de vida libre en Estados Unidos (Dubay et 

al., 2000). 

En este estudio no se logró identificar Mor. bovoculi ni Mor. bovis en las muestras clínicas 

de IKC en ovinos y caprinos, aunque se ha reportado la presencia de Mor. bovis en rebaños 

de cabras ubicados en la provincia de Abeokuta en Nigeria (Ojo et al., 2009) y en la muestra 

de un ovino con lesiones oculares asociado a la IK en la India (Karthik et al., 2017), por otro 

lado, para Mor. bovoculi se ha identificado de una muestra de hisopado conjuntival de un 

ovino en Brasil (Farias et al.,2015), en hisopados oculares en renos (Tryland et al., 2017) y 

también en las lesiones oculares asociadas a la IK en equinos (Seeger et al., 2021). 
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La técnica de PCR tiene una alta sensibilidad para la identificación de los aislamientos de 

Mor. ovis mediante la amplificación del gen 16s rRNA, se puede hipotetizar que el 

aislamiento que no amplificó de dicho gen puede estar relacionado con variaciones en el 

marco de lectura de la secuencia por deleciones o recombinación de nucleótidos dentro de la 

región no codificante del gen como fue descrito en algunas cepas de Mor. bovoculi (Dickey 

et al., 2018). 

En los últimos años se ha desarrollado un PCR multiplex en tiempo real para la detección de 

cinco patógenos asociados a la IK en bovinos. Esta técnica empleó fragmentos conservados 

de las secuencias de los cincos patógenos teniendo una sensibilidad para la detección de 

Mycoplasma bovoculi 88.8% (159/179), Moraxella bovoculi 75.9% (136/179), Moraxella 

bovis 60.3% (108/179), BHV-1 11.7% (21/179) y Mycoplasma bovis10.0% (18/179) (Zheng 

et al., 2019), este nuevo método la PCR tiempo real abre nuevas pautas para el desarrollo de 

técnicas diagnósticas en IK en bovino y en pequeños rumiantes.  

En este estudio no se logró identificar ningún factor de virulencia asociado a los genes plb, 

fur y mbxA en los aislamientos de Mor. ovis obtenidos. Se ha descrito que el gen plb está 

presente en cepas de Mor. bovis, mientras el gen fur, ha sido detectado en cepas de Mor. 

bovis y Mor. bovoculi y además se ha determinado la secuencia parcial de este gen (Sosa et 

al., 2015), mientras que, el gen mxbA se ha descrito en las tres especies de Moraxella de 

interés asociados a la IKC (Angelos et al., 2007a; Sosa et al., 2015), este gen se ha 

relacionado con el agravamiento de las lesiones oculares en rumiantes debido a la expresión 

de la hemolisina por las cepas de Mor. ovis, Mor. bovis y Mor. bovoculi (Angelos et al., 2003; 

Cenry et al., 2006).  

 

La posible no identificación de los genes plb, fur y mbxA en los aislamientos de Mor. ovis 

puede estar debido al diseño de los iniciadores utilizados en este estudio, ya que estos fueron 

diseñados con la secuencia completa disponible de Mor. bovis., por lo cual es necesario 

diseñar iniciadores enfocados en las secuencias reportados en Mor. ovis para determinar si 

están o no presentes de estos factores de virulencia en esta bacteria. 
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El análisis de las secuencias del gen 16S rRNA de Mor. ovis demostró que nuestros 

aislamientos tienen una alta similitud con cepas de referencia obtenidas de brotes de casos 

clínicos de queratoconjuntivitis infecciosa en bovinos y ovinos obtenidos de diferentes 

orígenes geográficos como Noruega, Estados Unidos e India (Angelos et al., 2007b; 

Pettersson et al., 1998). Se observó el distanciamiento génico que las secuencias obtenidas 

en este estudio fueron inferiores al 4.64%, con respecto con las cepas de otros países y entre 

las mismas secuencias de encontradas en diferentes orígenes de las localidades del Estado de 

México. El resultado del análisis de secuencias permitió diferenciar correctamente a Mor. 

ovis de Mor. bovoculi, lo cual algunos investigadores sugieren ambas bacterias son la misma 

especie. (Angelos 2010; O’Connor et al., 2012)., mientras que para la diferenciación entre 

Mor. ovis y Mor. bovis existió una marcada diferencia en el distanciamiento genómico  

Diversos investigadores asocian a M. conjunctivae como el agente primario de la IKC en 

pequeños rumiantes domésticos y salvajes en todo el mundo debido a que causa alta 

morbilidades y afecta a todos los grupos de edades y ocasiona signos clínicos graves 

(Giacometti et al., 2002; Fernández-Aguilar et al., 2017), además de la persistencia de 

sobrevivencia de M. conjunctivae en los ojos de los animales sin ocasionar signos clínicos 

Janovsky et al., 2001; Giacometti et al., 1998). 

En este estudio no se logró identificar a Mycoplasma conjunctivae, esto puede deberse a que 

el cultivo de la bacteria es difícil, lento y de baja sensibilidad, además los factores que 

intervienen para la conservación y transporte para la toma de muestra influyen en la 

viabilidad del crecimiento del patógeno (Meseguer-Peinado et al., 2012). Se ha observado 

que cuando existe un retraso en el tiempo de llegada de la muestra al laboratorio, estas deben 

conservarse a -70°C y almacenarse a -20°C., aunque esto puede generar perdidas en la 

viabilidad de la muestra (Acosta et al., 2011), en nuestro estudio se tuvo complicaciones en 

el tiempo de transporte y conservación de las muestras debido a restricciones y políticas al 

momento del estudio. 

Sin embargo, cuando se ha identificado la presencia de Mycoplasma conjunctivae en las 

muestras clínicas estas pueden tener un sinergismo con otros patógenos como Chlamydia (C. 

abortus y C. psittaci) y de agentes virales (Gupta et al., 2014; McAuliffe et al. 2003). y 
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ocasionar agravaciones en las lesiones oculares en los animales afectados (Arnal et al., 2013; 

Fernández-Aguilar et al., 2013).  

En el estudio realizado por Sağlam et al., (2018), identificaron a M. conjunctivae y M. ovis 

en el 7.14% de las muestras recolectadas de ovinos con IKC en Turquía, sin embargo, en este 

estudio se encontró con mayor porcentaje la presencia de M. conjunctivae asociándolo como 

el principal agente etiológico a la IKC|, en el estudio se encontró a Mor ovis y C. abortus en 

la misma proporción siendo estos dos patógenos como los agentes implicados a la IKC. 

Debido al número de muestras, a las limitaciones financieras y tiempo del estudio se optó 

utilizar la técnica de PCR tiempo real para la identificación de las especies de Chlamydia en 

este estudio, debido a que es una técnica rápida y que permite procesar múltiples muestras 

en comparación con el aislamiento por cultivo celular que es una técnica lenta y relativamente 

costosa (Alonso et al., 2012).  

Se demostró en este estudio la presencia de C. abortus y C. pecorum de muestras de IKC en 

pequeños rumiantes estos datos concuerdan con lo reportado por Holzwarth et al. (2011) 

donde identifican estas dos especies de Chlamydia en un solo ojo de un animal y también   

asociado con C. psittaci (Jones 1991).  

Este hallazgo concuerda con lo que reporta Jelocnik et al., (2019) donde encuentran la 

presencia de C. pecorum en ovinos con lesiones oculares en Australia, y con el estudio de 

Gupta et al., (2014) evidenciando la presencia de C. abortus en muestras clínicas de ovinos, 

caprinos y bovinos con IK, además ambos estudios identificaron la presencia de Chlamydia 

psittaci (Gupta et al., 2014; Jelocnik et al., 2019), sin embargo, en este estudio no se logró 

identificar a C. psittaci.  

En México ya se tiene evidencia de la presencia de C. pecorum, C. psittaci y C. abortus en 

rebaños de ovinos y caprinos asociados a enfermedades reproductivas (Escalante et al., 1997; 

Limón-González et al., 2022; Mora-Diaz et al., 2015). 

En las muestras positivas a Chlamydia obtenidas en este estudio no se logró encontrar el gen 

pmpH, este gen solo se ha detectar en cepas de C. trachomatis y C. psittaci, se ha observado 

que estas cepas cuando expresan las pmps tiene una función de adhesión a las células del 

hospedero (Mygind et al., 2000). Se ha hipotetizado que cuando existen variaciones en las 
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expresiones del gen pmp esto puede generar fenotipos diferentes de las proteínas que 

contribuyan a la evasión de la respuesta inmune del hospedero (Lent et al., 2019) 

En este estudio se evidenció la presencia del gen incA en C. abortus, este resultado nos ayuda 

a entender sobre la patogénesis microbiana de Chlamydia en el desarrollo de la IKC en los 

pequeños rumiantes, ya que se ha observado que los aislamientos que no expresan dicho gen 

forman inclusiones no fusogénicas lo cual se relacionan con infecciones menos severas 

(Suchland et al., 2008).  

El gen incA se ha identificado con mayor frecuencia en C. pecorum y C. trachomatis 

(Bannantine et al., 1998; Mohamad et al., 2014) y en algunas cepas de C. suis, C. psittaci y 

C. abortus (Beeckman et al., 2008; Rahman et al., 2015; Yousef Mohamad et al., 2008), este 

gen ha teniendo variaciones en su secuencia lo cual hace que algunas especies de Chlamydias 

sean más virulentas que otras y estas variaciones surgieron a partir de la secuencia del 

ancestro común de la cepa C. pecorum E58 (Mohamad et al., 2014) 

El análisis de secuencias del gen incA demostró una alta similitud con C. pecorum y C. 

abortus, reportadas en el Gen Bank y se demostró un distanciamiento genómico del 1.4, 1,6 

y 2.6% con las secuencias de C. trachomatis, C. suis y C. psittaci respectivamente la cual se 

agrupan en diferentes ramas  

Las tres secuencias obtenidas en este estudio del gen incA tuvieron un distanciamiento 

genómico menor de 0.01% con respecto al ancestro común con la cepa de C. pecorum E58, 

sin embargo, la muestra control de C. abortus identificada del bazo de una oveja con aborto 

tuvo un distanciamiento genómico de 0.36%, esto podría deberse a que solo se tenía la 

secuencia parcial obtenida de los cebadores incA-F. Este resultado demuestra que Chlamydia 

utiliza el mismo factor de virulencia tanto en enfermedades reproductivas como oculares. 
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VIII.- CONCLUSION GENERAL 

 

Este trabajo determinó la presencia de Mor. ovis, C. abortus y C. pecorum en casos clínicos 

de IKC en pequeños rumiantes, sin embargo, no se logró detectar la presencia de Mycoplasma 

spp. Únicamente se detectó el factor de virulencia asociado al gen incA en cinco muestras 

positivas a C. abortus. El análisis filogenético del gen incA reveló que tiene una alta similitud 

con el mismo factor de virulencia encontrado en C. pecorum y C. abortus detectados en 

diferentes hospederos y orígenes geográficos.  

El análisis filogenético basado en el 16S rRNA para los aislamientos de Mor. ovis mostraron 

altas similitudes con los aislamientos de otros orígenes geográficos. Estos nuevos 

conocimientos pueden contribuir al desarrollo de estrategias enfocadas a la prevención y 

control de IKC que tiene un alto impacto económico en la ovinocultura y caprinocultura 

mexicana. La relación existente entre la presencia de C. abortus en lesiones oculares con la 

presencia de aborto no está totalmente esclarecida, ni tampoco el riesgo zoonótico que 

implica su presencia en dichas lesiones. 
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IX. SUGERENCIAS. 

 

I. Desarrollar nuevas técnicas diagnósticas (PCR y/o ELISAS) para la detección de los 

múltiples patógenos asociados IKC. 

 

II. Diseñar nuevos iniciadores específicos para la detección de diversos factores de 

virulencia asociado a los patógenos asociados IKC.  

 

III. Desarrollo planes de prevención y control para la prevención IKC en pequeños 

rumiantes. 
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