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Resumen

Salmonella spp, es uno de los principales agentes causales de intoxicaciones alimentarías a 
nivel mundial, coloniza a la mayoría de los animales y el ser humano. No es detectable en 
muestras que tienen un bajo número de células y los métodos tradicionales para su aislamiento 
tienen baja especificidad, baja sensibilidad y consumen mucho tiempo. Esta revisión presenta 
un análisis sobre los métodos para la detección de Salmonella spp. y se profundiza en los 
estudios moleculares encaminados al diagnóstico de este microorganismo de importancia 
en salud pública. En los últimos años se han desarrollado diferentes protocolos utilizando 
métodos moleculares para la detección de Salmonella spp. a partir de muestras clínicas y 
alimentos. Los costos para la detección molecular de Salmonella spp. son elevados en com-
paración con los métodos tradicionales, pero la alta sensibilidad y especificidad que ofrece 
la PCR, los beneficios al sector salud al lograr un diagnóstico rápido y preciso, la relación 
costo beneficio que otorga al sector productivo permitiendo liberar productos alimenticios 
al mercado con mayor rapidez, justifican la implementación de estas técnicas. La revisión 
de las ventajas y desventajas de los métodos microbiológicos tradicionales y moleculares 
para detectar Salmonella spp. en diferentes matrices, permite establecer la mejor estrategia 
a seguir en la detección y diagnóstico de microorganismos de difícil aislamiento. Dada la 
complejidad de las diferentes metodologías que existen para la detección de Salmonella spp, 
dichas técnicas serán presentadas en forma independiente.
Palabras clave: Salmonella, PCR, diagnóstico.
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Abstract

This review presents an analysis about the methods to identify Salmonella spp. and the 
molecular studies to diagnosis this microorganism is deepened. Is believed Salmonella 
to be responsible of the most of cases of food-borne disease worldwide. This bacterium 
colonizes the most of the animals and the humans. It is not detectable in foods that has a 
low number of cells and the traditional methods for their detection have low specificity, 
sensitivity and consume long time. A systematic bibliographical search was developed 
in web sites, available data bases and original article. in the last year several protocols 
have seen developed using molecular methods to Salmonella spp. detection from clinical 
sample and food. The molecular detection of Salmonella spp. by PCR is more expensive 
than the traditional methods, but the high sensitivity and specificity that the PCR offers, 
the benefits to the health sector when obtaining a fast and accurate diagnosis, the relation 
cost benefit that grants to the productive sector allowing to release nutritional products 
to the market really fast way and the saving of costs, justify the implementation of that 
technique. The possibility of detecting microorganisms of difficult isolation in different 
matrices exists, using proper molecular methods and of applying them in epidemiological 
sanitary controls. 
Key words: Salmonella, PCR, diagnosis. 

características fisicoquímicas, como la escasa 
actividad de agua (aw). Estas técnicas tienen 
muchas desventajas: Tardan entre 4-5 días 
para confirmar los resultados (11), además, 
requieren de muchos medios de cultivos. 
Dada la complejidad de las diferentes me-
todologías que existen para la detección de 
Salmonella, dichas técnicas serán presentadas 
en forma independiente.

Características generales de Salmonella spp.

El género Salmonella pertenece a la familia 
de las Enterobacteriaceae, está integrada por 
bacilos Gram negativos, anaerobios faculta-
tivos, no esporulados, generalmente móviles 
por flagelos perítricos que utilizan citrato 
como única fuente de carbono y poseen me-
tabolismo de tipo oxidativo y fermentativo. 
Para su crecimiento no requieren cloruro de 
sodio pero pueden crecer en concentraciones 
que van desde 0.4% al 4%. La mayoría de los 
serotipos de Salmonella crecen en un rango de 
temperatura que va desde 5ºC a 47ºC, con una 

INTRODUCCIÓN

A pesar de los estrictos controles exigidos 
a la industria alimentaria, se ha calculado 
que cada año mueren aproximadamente 1.8 
millones de personas como consecuencia 
de enfermedades diarreicas, siendo la causa 
principal el consumo de agua o alimentos 
contaminados (1-4). En la actualidad se han 
descrito más de 250 enfermedades diferentes 
transmitidas a través de los alimentos (4, 5), 
dentro de este grupo de enfermedades se 
encuentra la salmonelosis, que según la Or-
ganización Mundial de la Salud (OMS) (6-9), 
representa uno de los principales problemas 
en salud pública, reportándose anualmente 
millones de casos en todo el mundo con 
aproximadamente 1000 muertes (10). La 
detección de Salmonella spp. por métodos 
de cultivo microbiológicos tradicionales, se 
dificulta por el bajo número de células bac-
terianas y el alto grado de injuria después de 
los procesos tecnológicos aplicados para la 
producción de alimentos que determinan sus 
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temperatura óptima de 35ºC-37ºC, algunas 
pueden llegar a crecer a 2ºC o 4ºC y hasta 
54ºC. El pH de crecimiento oscila entre 4-9 
con un óptimo entre 6.5 y 7.5. Se desarrollan 
bien a una actividad de agua (aw) de 0.99 a 
0.94, pueden llegar a sobrevivir en alimen-
tos secos con un aw de <0.2. Su crecimiento 
se inhibe completamente a temperaturas 

inferiores a 7ºC, pH <3.8 y un aw <0.94. Se 
caracterizan por ser de amplia distribución, 
altamente patógenos y de difícil aislamiento, 
con más de 2500 serotipos identificados en el 
actual sistema de Kauffmann-White, siendo 
Salmonella enterica serovar typhimurium, Ente-
ritidis y Newport los serotipos más aislados en 
alimentos a nivel mundial (12, 13). 

Tabla 1. Salmonella especies, subespecies, serotipos y su hábitat usual.  
Sistema de Kauffmann-White

Especie y subespecie de 
Salmonella

No. de serotipos 
dentro de la especie

Habitat usual

S. enterica subsp. enterica (I) 1531 Animales de sangre caliente

S. enterica subsp. salamae (II) 505 Animales de sangre fría y ambiente

S. entérica subsp. arizonae (IIIa) 99 Animales de sangre fría y ambiente

S. enterica subsp. diarizonae (IIIb) 336 Animales de sangre fría y ambiente

S. enterica subsp. houtenae (IV) 73 Animales de sangre fría y ambiente

S. enterica subsp. indica (VI) 13 Animales de sangre fría y ambiente

S. bongori (V) 22 Animales de sangre fría y ambiente

Total 2579
Fuente: Antigenic formulae of the salmonella serovars . WHO Collaborating Centre 
for Reference and Research on Salmonella and Institut Pasteur. 9 th edition.2007

Actualmente, basados en la comparación del 
ARNr 16S, filogenéticamente Salmonella se 
clasifica en dos grupos: Salmonella entérica, 
compuesta por 6 subespecies y Salmonella bon-
gori. Este sistema de clasificación es el usado 
por Organización mundial de la Salud (OMS), 
el Centro para el Control de Enfermedades 
(CDC) y otras organizaciones Ver tabla 1. 

Diagnóstico Microbiológico de Salmonella 
spp.

Los métodos microbiológicos tradiciona-
les para la detección de Salmonella, no van 
encaminados al conteo de esta bacteria, se 
considera una técnica cuyo resultado se 
expresa cualitativamente, determinando su 

presencia o ausencia en diferentes matrices. 
La detección está basada en el empleo de 
medios de cultivo selectivos y posterior 
caracterización de las colonias mediante 
pruebas bioquímicas y serológicas. El mé-
todo estándar o prueba de oro en clínica es 
el coprocultivo, el cual tiene gran valor en 
estudios epidemiológicos, pero, por su carga 
de trabajo, costo y volumen, suele ser de bajo 
rendimiento y bajo costo-efectividad, siendo 
la positividad de 1.8% a 4.4 %, además, el 
porcentaje de recuperación de los medios 
de cultivos (Mac Conkey-Hektoen) es de 
4% a 10%, esta baja sensibilidad es debido al 
número de microorganismos presentes en las 
heces, la competencia presente con otros mi-
croorganismos y a los cambios físico-químicos 
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del medio de cultivo y/o del ambiente (pH, 
temperatura y actividad acuosa) (14). Sin 
embargo, recientemente las evaluaciones de 
riesgos microbiológicos requieren de datos 
cuantitativos para estimar el riesgo de que 
una población contraiga salmonelosis por 
consumo de un determinado alimento conta-
minado. La Association of Official Analytical 
Chemist (AOAC) (15), describe los pasos a 
seguir para obtener buenos resultados, los 
cuales pueden demorar entre 4 a 5 días. El 
aislamiento e identificación de Salmonella en 
una muestra requiere de cuatro etapas que 
se precisan a continuación: 

a. Etapa de Pre-enriquecimiento.

Según la AOAC (15), el objetivo de esta etapa 
es normalizar metabólicamente las células de 
Salmonella spp. que se encuentren en deter-
minada matriz para su perfecto desarrollo y 
todos los microorganismos compiten por los 
nutrientes. Se realiza a partir de medios de 
cultivo no selectivos como agua peptonada 
(16, 17), caldo nutritivo, caldo lactosado (18) o 
agua destilada estéril adicionada con solución 
de verde brillante al 0,1% en el caso de leche 
en polvo (19, 20). Es necesario una incubación 
a 37º Celsius durante 18 a 24 horas. 

b. Etapa de Enriquecimiento selectivo.

Esta etapa estimula y favorece el crecimiento 
de Salmonella spp. inhibiendo el crecimiento 
de la flora acompañante; los medios de cultivo 
utilizados son: Caldo Tetrationato-Bilis-Verde 
Brillante según Mueller-Kauffmann (21), 
Caldo Rappaport-Vasiliadis (RV) (22-25) y 
Selenito Cistina (SC). 

En el medio selectivo caldo tetrationato-
Bilis-Verde Brillante: el tetrationato inhibe el 
crecimiento de coliformes y otras bacterias 

intestinales, la bilis estimula el crecimiento 
de Salmonella e inhibe la flora competitiva, 
el verde brillante impide el desarrollo de la 
flora gram positiva y el carbonato cálcico 
actúa como tampón para mantener el pH. 

En el caldo SC, la selenita inhibe el creci-
miento de gran parte de la flora intestinal 
competitiva (E. coli, Enterococos), sin afectar 
a Salmonella, Shiguella, Pseudomonas o Proteus, 
mientras que la Cistina actúa favoreciendo el 
crecimiento de Salmonella. En el medio RV, el 
verde malaquita inhibe el crecimiento de la 
flora competitiva, los fosfatos monopotásico 
y dipotásico mantienen estable el pH del me-
dio durante el almacenamiento y el cloruro 
magnésico enriquece el caldo favoreciendo el 
desarrollo de Salmonella (26). En la actualidad, 
el BAM (Bacteriological Analytical Manual) 
recomienda el uso del medio Rappaport-
Vasiliadis para los alimentos con niveles 
altos o bajos de carga microbiana. El caldo RV 
reemplaza al Selenito Cistina para el análisis 
de todos los alimentos, excepto para goma 
Guar. La temperatura de incubación del 
Tetrationato varía dependiendo de la carga 
microbiana del alimento, si es muy alta se 
recomienda utilizar una temperatura de 43ºC 
y si la carga microbiana es muy baja, emplear 
una temperatura de 35ºC (27). La AOAC reco-
mienda utilizar simultáneamente dos de ellos, 
puesto que difieren en su selectividad (15). 

c. Etapa de Aislamiento en medios selec-
tivos.

Esta etapa permite la diferenciación de 
colonias de Salmonella de otras bacterias, 
esta diferenciación radica en la composi-
ción de los distintos medios que permiten 
el crecimiento de las colonias con aspectos 
característicos. Para aislar y diferenciar las 
colonias de Salmonella, los medios de cultivo 
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contienen sustancias inhibitorias tales como: 
antibióticos, sales biliares, desoxicolato, verde 
brillante, bismuto de sulfito (19), los medios 
más empleados son: agar Entérico Hektoen 
(EH) (28), agar Xilosa, Lisina, Desoxicolato 
(XLD) (29) y agar Bismuto sulfito (BS) (19). 
En estos medios, las colonias típicas de Sal-
monella se aprecian de la siguiente manera:

En Agar enterico Hektoen (HE): Colonias 
azules o verde azuladas con o sin centro ne-
gro. Muchos cultivos de Salmonella sp pueden 
producir colonias con un centro negro gran-
de brillante o colonias casi completamente 
negras. 

En Agar Xilosa Lisina Desoxicolato (XLD): 
Colonias rosadas con o sin centro negro. 
Muchos cultivos de Salmonella sp pueden 
producir colonias con un centro negro gran-
de brillante o colonias casi completamente 
negras. 

En Agar Bismuto Sulfito (BS): Colonias 
marrones, gris o negras, a veces con brillo 
metálico. El medio es usualmente marrón al 
principio se torna negro conforme se incre-
menta el tiempo de incubación, producién-
dose el llamado efecto “halo”.

d. Pruebas bioquímicas diferenciales.

En esta etapa se diferencian las bacterias por 
su actividad metabólica. La identificación 
o confirmación de las colonias presuntivas 
de Salmonella, se lleva a cabo en dos medios 
diferenciales usados simultáneamente como 
el agar triple azúcar hierro (TSI) (30) y el agar 
Lisina hierro (LIA) (31,32), también se realizan 
pruebas bioquímicas complementarias como 
urea, fermentación del dulcitol, crecimiento 
en caldo KCN, utilización del malonato de 
sodio y producción del indol (ver tabla 2).

Tabla 2. Características bioquímicas diferenciales de especies de Salmonella y Subespecies

Especie Salmonella enterica
Salmonella 

bongori

Subespecie enterica (I) salamae (II) arizonae (IIIa) diarizonae (IIIb) houtenae (IV) indica (VI)

Dulcitol + + - - - D +

ONPG (2hrs) - - + + - D +

Malonato - + + + - - -

Gelatina - + + + + + -

Sorbitol + + + + -/+ - +

KCN - - - - + - +

D-tartrato + - - - - - -

B-glucoronidasa D D - + - D -

Mucato + + + -0,7 - + +

Salicina - - - - + - -

Lactosa - - -0,75 0,75 - D -
D, diferentes reacciones por serovars distintos. +,90% o más cepas positivas. -,90% o menos cepas negativas. 
Fuente: Instituto nacional de enfermedades infecciosas departamento bacteriología,  Manual de Procedimientos 
Salmonella Parte I Aislamiento, identificación y serotipificación. 2003. 
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La mayoría de las serovariedades aisladas en 
el hombre y los animales, pertenecen a Salmo-
nella enterica subespecie enterica, poseen ca-
racterísticas bioquímicas semejantes, lo cual 
contribuye a su identificación. Sin embargo, 
un serotipo denominado S. typhi, presenta 
características bioquímicas únicas que lo 
diferencian de otros serotipos, destacándose 
un metabolismo muy lento en comparación 
con los demás, una baja producción de H2S, 
y reacciones negativas para el Citrato de 
Simmons, ornitina descarboxilasa; gas de 
glucosa; fermentación del dulcitol, arabi-
nosa y rhamnosa y utilización de mucato y 
acetato (33).

Nuevas tendencias de diagnostico

El surgimiento de nuevas tecnologías y la 
tendencia global de la industria alimenticia 
por mejorar y establecer mejores controles 
durante el proceso de elaboración y transporte 
de los productos hasta llegar al consumidor. 
Han desarrollado nuevos métodos de diag-
nóstico microbiológicos orientados a garan-
tizar la seguridad alimentaria y a optimizar 
los procesos de vigilancia epidemiológica 
reduciendo los tiempos de detección del 
agente patógeno y aumentando la especifici-
dad y sensibilidad de la técnica. En general, 
estos ensayos pueden ser agrupados en tres 
categorías: Métodos inmunológicos, ensayos 
basados en el acido nucleico y biosensores.

Métodos serológicos. 

La unión de anticuerpos con su antígeno 
particular, la velocidad y la simplicidad de 
su interacción, han desarrollado una gran 
variedad de ensayos con utilización de anti-
cuerpos y formatos basados en inmunoquí-
mica. Los resultados obtenidos siempre son 
considerados como presuntos positivos y se 

hace necesario la confirmación por métodos 
tradicionales. Entre las técnicas se encuen-
tra los ensayos de aglutinación, ensayos de 
inmunoprecipitacion e inmunoenzimaticos 
como el ELISA (Ensayo por inmunoabsor-
ción Ligado a Enzima) o el Ensayos de Flujo 
Lateral y la técnica de Inmunoseparación 
Magnética (ISM). 

a. Prueba de ELISA.

Esta fase resalta el punto de vista epide-
miológico y permite distinguir las sero-
variedades prevalentes en distintas zonas 
geográficas. Se fundamenta en la detección 
de los antígenos somáticos de superficie y 
antígenos flagelares en cada serovariedad 
por el uso de anticuerpos unidos de manera 
especificas a un antígeno determinado. Los 
aislamientos de Salmonella son clasificados 
según el esquema de Kauffman-White (K-W) 
así un serotipo de Salmonella es determinado 
sobre la base de la variabilidad antigénica 
del lipopolisacarido, llamado antígeno O, 
la proteína flagelar H y el lipolisacarido Vi. 
Hasta la fecha han sido identificados más 
de 2.500 diferentes serotipos de Salmonella 
(12, 34, 36). Salmonella es el único miembro 
de la familia Enterobacteriaceae, que tiene 
dos distintos antígenos flagelares, regulados 
coordinadamente, de tal forma que solo un 
antígeno es expresado al tiempo (37). Bajo 
este principio inmunológico, Fernand Widal 
prestigioso médico francés en 1986, desarrollo 
la técnica denominada “Reacción de Widal” 
que determina la presencia de anticuerpos 
contra el antígeno O y H de Salmonella typhi 
para el serodiagnóstico de fiebre tifoidea (38), 
empleada en la actualidad debido a su bajo 
costo y rapidez, sin embargo, tiene limitacio-
nes como baja especificidad y sensibilidad 
(39,40). La identificación de cepas de Salmo-
nella por aglutinación con un set completo de 
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sueros consume mucho tiempo y requiere del 
uso de unos 167 sueros específicos, además 
de un personal entrenado para tal propósito 
(41). Debido a los inconvenientes presentados 
con la técnica tradicional de aglutinación, y 
con el fin de mejorar el diagnostico en una po-
blación de Nigeria, Smith et al. 2011, tomaron 
muestras de sangre de pacientes con cuadro 
febril y sospecha clínica de fiebre tifoidea las 
cuales fueron examinadas usando el test de 
widal y la prueba rápida “S. typhi dri dot”. 
Los resultados arrojaron una alta especifici-
dad cerca al 97.8%, esta técnica emplea una 
tira de nitrocelulosa impregnada con un 
antígeno especifico ubicado en la membrana 
externa de Salmonella tiphy que reacciona 
con los anticuerpos IgM e IgG presentes en 
la muestra de suero generando un complejo 
antígeno-anticuerpo. Para visualizar el com-
plejo las tiras se incuban con la adición de 
una peroxidasa conjugada con anticuerpos 
anti IgG e IgM y un sustrato cromogénico. 
Una coloración azul intensa o de igual color 
al control, indica una lectura positiva (42,43). 
Cai et al. 2005, desarrollaron una novedosa 
técnica de serotipificación de cepas de Sal-
monella entérica usando pozos cubiertos con 
resina super epoxy teñidas con anticuerpos 
ajustados al sistema de Kauffmann-White. 
El modelo utiliza 35 anticuerpos para la 
identificación de las 20 serovariedades mas 
comunes en Canadá y evalua 117 marca-
dores específicos para cepas de Salmonella 
y 73 para cepas no relacionadas. El ensayo 
permitió la identificación de 86 cepas y la 
identificación parcial de 30, excluyendo a las 
73 cepas no relacionadas. En este ensayo la 
reacción antígeno-anticuerpo se desarrolla en 
microvolumenes seguido de un marcaje fluo-
rescente de la cepa investigada. La detección 
emplea un scanner común de fluorescencia. 
La técnica ofrece la reducción del tiempo de 
análisis, la estandarización de la reacción 

por aglutinación y la detección simultanea 
de los antígenos O y H, omitiendo la fase de 
inversión debido a la alta sensibilidad de la 
técnica, además, de ser extendida para la sero-
tipificación y detección de otras bacterias (44). 

En el mejoramiento de los procesos diag-
nósticos, las técnicas inmunológicas se han 
combinado con técnicas moleculares (45, 
46). Luk et al, 1997; describieron un proce-
dimiento para detectar, luego de una PCR, 
a los productos (amplicones) con el ensayo 
por inmunoabsorción ligado a enzimas 
(ELISA, Enzyme-Linked ImmunoSorbent 
Assay). Los oligonucleótidos fueron mar-
cados con digoxogenin (DIG)-11´-dUTP, el 
cual fue incorporado al producto de PCR. El 
amplicón fue capturado en fase sólida, vía 
interacción con avidin-biotin y anticuerpos 
anti-digoxigenin. Para obtener resultados 
visibles este ensayo tomo aproximadamente 
6 horas en total (4 horas en PCR y 2 horas en 
ELISA), antecedido de un breve preenrique-
cimiento 16 horas para un total de 22 horas, 
ofreciendo un rápido, exacto y semicuanti-
tativo método para detectar Salmonella spp. 
con el propósito de ser implementado como 
análisis de rutina en laboratorios clínicos o 
diagnostico epidemiológico. El uso un plato 
de 96 pozos, permite automatizar el proceso y 
analizar muchas muestras simultaneamente. 
Por otro lado, un inconveniente de la técnica 
DIG-ELISA para el análisis de productos 
de PCR, es la inhabilidad para confirmar la 
identidad del ADN amplificado, es decir, 
no determina de qué especie de Salmonella 
proviene, convirtiéndose inespecífico para 
la determinación de especie (47). 

b. Ensayo de Flujo Lateral (LFAs)

Una modificación de la técnica de ELISA es el 
Ensayo de Flujo Lateral (LFAs) o Ensayo In-
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munocromatográfico de flujo lateral, método 
que emplea una membrana de nitrocelulosa 
en la cual se inmoviliza una proteína, por lo 
general un anticuerpo o un antígeno. Como 
en el ELISA, el LFA puede ser desarrollado en 
un formato tipo sándwich, pero el segundo 
anticuerpo es conjugado con perlas de látex 
coloreadas, oro coloidal o carbón en lugar 
de una enzima. Un pequeño volumen de la 
muestra migra a través de una serie de cá-
maras por acción capilar; reaccionando con 
el conjugado y los anticuerpos inmovilizados 
obteniéndose un resultado positivo visible 
por la formación de un patrón o línea (48,49).

c. La inmunoseparación magnética 
(ISM) 

Es aplicada para capturar, separar, concentrar 
y purificar, en presencia de una campo mag-
nético, antígenos solubles, ácidos nucleícos 
o microorganismos viables a partir de dife-
rentes matrices (48-53). Para tal propósito se 
emplean perlas de diferentes tamaños que 
contienen material paramagnético el cual es 
capaz de magnetizarse en presencia de un 
campo magnético externo o de no hacerlo 
en ausencia de este. En el 2011, Petrola et al, 
comparó la efectividad de esta técnica frente 
al método convencional para la detección de 
Salmonella spp en leche pasteurizada conta-
minada intencionalmente con 50 cel/mL de 
Salmonella spp mas un pool de 1x103 cel/
mL de otras enterobacterias (Escherichia coli, 
Klebsiella oxytoca, Shigella boydii y Enterobacter 
cloacae). Con la técnica de ISM se logro acortar 
el tiempo de recuperación de Salmonella spp 
a partir del caldo de pre-enriquecimiento y 
enriquecimiento selectivo del método con-
vencional, sin embargo no se pudo a partir 
de la muestra pura, además se demostró 
que el factor de dilución de la muestra no 
influye en los resultados, pero si el número 

de lavados. La eficiencia de la técnica está 
determinada por la cantidad y calidad de la 
flora asociada, generándose mayor número 
de uniones inespecíficas entre mayor sea 
esta en el momento de la inmunocaptura, 
además, estas técnicas de concentración al 
ser optimizadas para una matriz determinada 
o microorganismo pueden no ser aplicables 
para otros alimentos. (54- 58). Alfonso et al, 
2012, desarrollaron un electroinmunonen-
sayo rápido y específico para la detección 
de Salmonella spp en muestras de alimentos 
empleando nanopartículas de oro (AuNPs) 
fáciles de obtener, modificar y detectar. La 
bacteria detectada es pre-concentrada por 
ISM y marcada con AuNPs modificadas con 
anticuerpos policlonales anti-Salmonella. Este 
inmunosensor fue capaz de detectar hasta 
143-1 UFC/mL en hora y media (1:30 minu-
tos) y la interacción entre el inmuno-ensayo 
y las partículas magnéticas dan lugar a una 
mejora en la sensibilidad y la eliminación 
de interferencias por parte de otras especies 
(59). La tecnología de ISM permite aislar 
cepas de Salmonella spp. que poseen antíge-
nos específicos de superficies y utilizarlo en 
combinación con la PCR reemplaza el paso 
de enriquecimiento selectivo, acorta el tiempo 
en 24 horas e incrementan la especificidad 
y sensibilidad de la prueba. Esos productos 
de PCR pueden ser secuenciados y obtener 
datos en un tiempo inferior a las 24 horas (37, 
43, 45,46, 60,61). 

A pesar de que el uso de los métodos basados 
en la detección por anticuerpos son consi-
derados “Prueba de oro o Gold Standard” 
tanto en análisis clínicos, como ambientales 
y de alimentos, el uso de anticuerpos tiene 
ciertos inconvenientes relacionados con su 
estructura molecular y los métodos usados 
para su síntesis (48, 62). Debido a estos 
inconvenientes han surgido otros métodos 
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de captura por afinidad como el uso de 
Bacteriófagos. La alta especificidad de los 
fagos es debida a las proteínas asociadas en 
su cola que reconocen moléculas específicas 
presentes en la superficie de la bacteria. Su 
uso pueda estar encaminado a favorecer el 
crecimiento selectivo de Salmonella spp. en un 
medio enriquecido, atacando y reduciendo 
la microflora acompañante o ser utilizados 
para detectar específicamente Salmonella spp 
e inducir lisis celular, mediando la transfor-
mación de ADP en ATP, el cual es detectado 
como luz visible por medio de una reacción 
de bioluminiscencia) (62-64). La sensibilidad 
de la técnica mejora al aplicar anticuerpos 
específicos que detecten los fagos unidos a las 
bacterias, además se han empleado fagos que 
actúan como mensajeros de genes reporteros, 
por ejemplo, que sintetizan proteínas verde 
fluorescentes, que pueden ser fácilmente 
detectadas y cuantificadas (62).

Métodos basados en ácidos nucleícos 

Entre las técnicas moleculares aplicables a 
la detección de patógenos como Salmonella 
spp en alimentos, encontramos: Reacción en 
Cadena de la Polimerasa (PCR), Reacción 
en Cadena de la Polimerasa en tiempo real 
(qPCR), pirosecuenciación, amplificación 
basada en la secuencia del acido nucleíco 

(NASBA), Hibridación de ADN con sondas 
y microensayos, entre otras. La más utili-
zada es la PCR, cuyo objetivo principal es 
la multiplicación in Vitro de uno o varios 
segmentos de ADN, por acción una enzima 
ADN polimerasa, ADN dependiente ter-
moestable. Para esto, el ADN bicatenario debe 
estar desnaturalizado para formar cadenas 
lineales en presencia de altas concentraciones 
de oligonucleótidos y cloruro de Magnesio, 
entonces dos cadenas nuevas del dúplex ori-
ginal deben ser formadas (65, 66, 67, 68,69). 
Esta técnica es simple, reproducible, rápida 
y flexible. Desde entonces se presentan mu-
chas variantes de este método como la PCR 
múltiple y la PCR en Tiempo Real (qPCR) 
(70, 71, 72,73) además se ha implementado 
junto con técnicas como, la hibridación de 
ADN (74), el uso de biochips (75) y de enzi-
mas de restricción, entre otras, que facilitan 
el diagnóstico microbiológico molecular de 
patógenos en diferentes matrices. Desde 1992 
muchas investigaciones están encaminadas al 
diagnostico molecular de Salmonella a través 
de la técnica de PCR empleando diversos 
sets de oligonucleótidos, en las que se ha 
evaluado la selectividad (76), la especificidad 
y la sensibilidad de estos frente a la prueba 
microbiológica, considerada como la prueba 
de oro (ver tabla 3).

Tabla 3. Tiempo y limite de detección de la técnica microbiológica tradicional para la 
detección de Salmonella spp. 

TÉCNICA MICROBIOLÓGICA
TIEMPO DE 
TÉCNICA

LIMITE DE 
DETECCIÓN UFC*

AUTOR, AÑO

Cultivo estándar-tradicional 5 DIAS 2 UFC Conde et al, 2006

Cultivo estándar-tradicional 5 DIAS 2 UFC Villareal et al, 2008

Cultivo estándar-tradicional USDA+/FSIS‡ 4 - 5 DIAS 1 UFC Gallegos et al, 2008
*Unidades formadoras de colonias.
+ United States Department Agriculture.
‡ Food Safety and Inspection Service.
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Los primeros estudios fueron realizados 
por Rahn et al en 1992 (77) amplificando el 
gen invA de Salmonella, técnica atualmente 
optimizada y estandarizada en países como 
Suecia (78) sur África (79) y Brasil (80) ade-
más se desarrolló un estudio multicéntrico 
para la validación, en el que participaron 
16 laboratorios de los países de Dinamarca, 
Alemania, Bélgica, Austria, República Checa, 
España, Suecia, Francia, Grecia, Eslovaquia, 
Finlandia, Inglaterra e Italia. Actualmente 
las investigaciones buscan incrementar la 
confiabilidad del diagnostico de Salmonella 
spp en alimentos, evaluando la especificidad 
y sensibilidad de la técnica de PCR después 
de una etapa previa de enriquecimiento de 
la muestra, demostrándose una alta probabi-
lidad de detectar un bajo número de células.

a. Reacción en Cadena de la Polimerasa 
(PCR).

Rahn et al, amplificaron una secuencia dentro 
del gen invA para la detección de Salmonella. 
Para determinar su selectividad se emplea-
ron 630 cepas de Salmonella y 142 géneros 
de bacterias no relacionadas con Salmonella. 
Todas las cepas evaluadas fueron detecta-
das, excepto de S. litchfield y S. senftenberg 
y por el contrario ninguno de los géneros 
diferentes a Salmonella spp fue identificado 
(77). Villarreal et al, establecieron un límite de 
detección de hasta 10 pg de ADN en cultivos 
puros de Salmonella typhi. La PCR se basó 
en la exclusividad de los oligonucleótidos 
139-141, los cuales amplificaron una banda 
de 284 pb para la identificación de género. 
Sus resultados demuestran que: (I) la adición 
de Novobiacina (45 mg/L) o de verde bri-
llante (10 mg/L) como inhibidores de flora 
acompañante, después de las primeras tres 
horas del pre-enriquecimiento no selectivo 
de 6 horas, no influye significativamente 

en la recuperación de las células bacteria-
nas; (II) al obtener biomasa de la primera 
dilución en base 10 y emplear la técnica de 
fenol:cloroformo:alcohol isoamílico para 
la obtención de ADN, se pueden detectar 
2 UFC/mL de Salmonella spp. en leche en 
polvo y reducir considerablemente el tiempo 
de detección (81) .Dos Santos et al. en el año 
2001, ratificaron el empleo de los mismos 
oligonucleótidos para la amplificación del gen 
invA, al comparar esta técnica con el método 
microbiológico tradicional. Ellos lograron la 
detección de Salmonella spp, mediante PCR, 
luego de la extracción del ADN por el método 
de fenol: cloroformo: alcohol isoamílico, en 
un total de 96 horas (82). Soltani et al. 2005, 
evaluaron la selectividad de otro set de oli-
gonucleótidos: malo2-F/malo2-Ra que ampli-
ficaron el gen invA a través de un ensayo de 
PCR múltiple (PCRm), también se amplificó 
el gen Prt para identificar S. typhi, S. paratyphi 
A, S. paratyphi B y S. enteritidis empleando los 
oligonucleótidos parat-s/parat-as, al igual que 
el gen Tyv solo para S. typhi y S. enteritidis, 
utilizando los oligonucleótidos tyv-s/tyv-as, 
respectivamente, obteniendo un límite de 
detección de 2.5 X 102 UFC/mL (83). Poste-
riormente, Cohen et al. en 1996, evaluaron 
otros oligonucleótidos para la amplificación 
del gen fimA de Salmonella, alcanzando un 
límite de detección de 5 pg (84). 

La utilidad de la PCR para la detección de 
microorganismos en diferentes matrices está 
limitada por la presencia de sustancias que 
inhiben la DNA polimerasa tales como: sales 
biliares, bilirrubina, hemoglobina o deriva-
dos, compuestos polifenolicos, proteinasas, 
polisacáridos complejos y grasa, que también 
interfieren en la unión de la enzima con el 
cloruro de magnesio o que desnaturalizan 
el DNA. La sensibilidad se compromete al 
aplicarse directamente sobre muestras que 
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contienen inhibidores, siendo necesario la in-
corporación de un paso previo de preparación 
de la muestra y optimización de la técnica de 
extracción de ADN (48). Para el diagnostico 

molecular de Salmonella spp. también se ha 
combinado pruebas microbiológicas tradicio-
nales con PCR en tiempo Real (qPCR) o PCR 
convencional, ver tabla 4 (85, 86). 

Tabla 4. Diferencias entre sistemas comerciales de PCR y el  
método de cultivo tradicional para detectar Salmonella en alimentos.

Método
Método de ensayo/

Sistema y kit

Principio de 
detección del 

método

Requerimiento para 
confirmar resultados 

positivos
Tiempo de respuesta

Método de cultivo 
estándar

ISO 6579, HPA F13

Por enriquecimiento en 
medios no selectivos 
y luego en medios 
selectivos

Si, por pruebas bioquí-
micas y serológicas

Resultado negativo 
en 3 días, positivo en 
5 días.

PCR automatizada
Sistema BAX PCR para 
la detección de Sal-
monella

Detección de amplico-
nes de PCR empleando 
un colorante interca-
lante (SybrGreen)

Si, por análisis de curva 
de fusión, luego por 
cultivo y prueba bioquí-
mica y serológica.

Resultado negativo en 
24 horas incluyendo 
paso de pre-enrique-
cimiento. Resultado 
positivo confirmado 
en 5 días.

PCR a tiempo real

"Sistema BAX Q7 para 
Salmonella. Kit TaqMan 
para Salmonella entéri-
ca. Kit LightCycler para 
detectar Salmonella. Kit 
iQ-check Salmonella II

Uso de sondas para 
la detección de am-
plicones

Si, por cultivo y prueba 
bioquímica y serológica.

Resultado negativo 
en 20-24 horas in-
cluyendo paso de 
pre-enriquecimiento. 
Resultado positivo con-
firmado en 5 días.

Fuente: Salmonella in food surveillance: PCR, immunoassays, and other rapid detection and quantification 
methods. Food Research International. 2012.

Marathe et al, en el año 2012, detectaron Sal-
monella spp en leche, helado y jugo de frutas 
directamente de la muestra, sin paso previo 
de pre-enriquecimiento usando primers que 
detecten el gen hilA y empleando químicos 
rutinarios del laboratorio para reducir la con-
taminación en las muestras, aumentando la 
eficiencia de 3-4 horas y obteniendo un límite 
de detección de 5-10 UFC/mL (87). 

El diagnóstico molecular por la técnica de 
PCR, se ha combinado con otros métodos 
como sondas fluorescentes (88), inmuno-
separación magnética (46,48,60), filtración 

(89), antes de cada ensayo o mediante el 
previo enriquecimiento selectivo con el me-
dio Rappaport-Vassiliadis, BGA o XLD (90) 
para estimar la carga microbiana e identi-
ficar el riesgo que puede causar un agente 
patógeno y los factores que influyen en la 
seguridad alimentaria para (91). Una de las 
preocupaciones en la eliminación de la etapa 
de pre-enriquecimiento de la muestra es el 
riesgo de amplificar secuencias de bacterias 
no viables en la muestra, es así como las in-
vestigaciones se han encaminado en extraer y 
amplificar secuencias de ARNm de muestras 
de alimento para ser empleadas en RT-qPCR 
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(92). González et al, en su estudio, amplifi-
caron el ARNm del gen InvA de Salmonella, 
los resultados obtenidos fueron comparables 
cuando a la técnica se le antepuso un paso de 
pre-enriquecimiento para mejorar el límite de 
detección (93), McCabe et al, desarrollaron y 
evaluaron una PCR usando el gen hilA para 
detectar Salmonella en muestras de carne, 
se emplearon muestras de ADN y de ARN 
evaluando eficiencia y límite de detección de 
la técnica, concluyendo que el ensayo de PCR 
con ADN es útil para alimentos en proceso de 
producción mientras que el ensayo de PCR 
con ARN es útil para productos listos para 
el consumo (94). 

b. Reacción en Cadena de la Polimerasa 
en tiempo real (qPCR).

Debido al alto costo del sistema de PCR 
(Termociclador, cámara de electroforesis, 
sistema de fotodocumentacion, etc) y la con-
taminación por arrastre asociada con la mala 
manipulación y uso de los reactivos antes 
y después de la amplificación, surgió una 
nueva tecnología de PCR que emplea fluo-
rómetros/fotomometros para la detección 
de amplicones fluorescentes denominada 
PCR en Tiempo Real (PCRq). Este nuevo 
desarrollo tecnológico elimino la contami-
nación por arrastre al desarrollar todo la 
reacción y cuantificación en el tubo de PCR 
sin necesidad de abrirse. Cabe mencionar el 
desarrollo de un ensayo de PCR en Tiempo 
Real (PCRq) desarrollado por Josefsen et al, 
el ensayo fue optimizado para la detección 
de Salmonella spp en 12 horas en muestras de 
carne, en las que se incluye 8 horas de pre-
enriquecimiento, seguida de una extracción 
automática de ADN y por último la amplifi-
cación. Se evaluaron diferentes alternativas 
de medios nutritivos como el agua peptonada 
, caldo BHI y tripticasa de soya, también se 

estudió el efecto de agentes que promuevan 
el crecimiento como el piruvato de sodio, la 
yema de huevo y el efecto de agentes selec-
tivos como la novobiocina, verde brillante, 
verde de malaquita, tergitol, dexosicolato de 
sodio y el sulfamandelato, sin embargo, no 
se encontraron diferencias significativas en 
ninguno de los ensayos aplicados (95).

Otro ensayo de PCR en tiempo Real fue 
realizado por D´Ursoa y colaboradores, 
quienes evaluaron un método de filtración 
para la recuperación de bacterias viables de 
Salmonella entérica y además de Listeria mo-
nocytogenes en 30 minutos. El procedimiento 
de filtración consistió en pasar la suspensión 
bacteriana en un papel filtro de 0,2 µm de 
diámetro para Salmonella entérica y 0,4 µm 
para Listeria monocytogenes. Este tratamiento 
no mostró ningún efecto en la viabilidad de 
las células. En el caso de los alimentos la 
técnica fue capaz de detectar 10 bacterias por 
10 g de Yogurt y además capaz de detectar 
células viables en la presencia de un amplio 
rango de células muertas (96). La selección 
de los primers y las sondas para los ensayos 
de PCRq, son elementos cruciales para el 
diseño de la metodología diagnóstica, es Asi 
como Chen et al, usando genómica compa-
rativa diseñaron los oligonucleótidos para el 
desarrollo de la metodología el cual marca 
una secuencia dentro del gen de la sintetása 
ATP del sistema de secreción tipo III (ssaN), 
asi mismo diseñaron un control interno de 
amplificación con sus respectiva sonda. El 
ensayo demostró 100% de inclusividad para 
las 40 cepas de Salmonella ensayadas y un 
100% de exclusividad para las 24 cepas no 
relacionadas (97).

Por otra parte se han diseñado sistemas 
rápidos como el EntericBioMultiplex PCR, 
que permite la detección simultánea de 
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bacterias entéricas incluyendo Salmonella 
enterica. El principio basico es la realización 
de un Preenriquecimiento seguida de una 
amplificación por PCR y detección por hi-
bridación. Al comparar este sistema con el 
método de cultivo, en un estudio realizado 
por O´leary y colaboradores se evaluaron 
733 muestras clínicas, de las cuales 4 fueron 
positivas para Salmonella enterica utilizando 
ambos métodos (98). Otros genes empleados 
para la detección de Salmonella spp son: hilA, 
gen regulador de invasividad (94), ompf , 
porina f de la membrane externa (99), ttr, 
enzima tetrationato reductasa (100), iagA , 

gen activador de la expresión de genes de 
invasión (101), ssaN, sistema de secreción 
tipo III de la ATP sintetasa (102) 

Aunque la PCR en tiempo Real elimino la 
contaminación por arrastre, el principal in-
conveniente de este método es que detecta 
la acumulación de productos de PCR tanto 
específicos como no específicos. Este incon-
veniente se soluciono empleando sondas 
marcadas con fluorocromos que detectan 
específicamente el producto deseado, entre 
las más conocidas están las sondas TAQMAN 
y las sondas Molecular Beacon (103,104). 

Tabla 5. Comparación de diferentes métodos moleculares  
para la detección de Salmonella spp. en heces

MODALIDAD 
DE PCR

GEN
ESPECIFICIDAD 

(%)
SENSIBILIDAD 

(%)
TIEMPO 

LIMITE DE 
DETECCIÓN

AUTOR, AÑO

Convencional hilA 97 100 NE* 4x102 UFC+ Sánchez et al, 2004

Convencional invA, invE 98.6 80 24 h NE*
Gentry – Weeks et 
al, 2002

Convencional hisJ 85.6 93.9 24 h NE*
Gentry – Weeks et 
al, 2002

Convencional
Gen operon 
trasportador de 
histidina 

39.1 100 NE* NE* Ward et al, 2005

Múltiple invA, spvA, hilA ND‡ 100 NE*
3 pg de ADN y 350 
UFC por muestra

Trafny et al, 2006

Cult ivo-PCR 
múltiple

invA, spvC 10000% NE* NE*
200 bacterias por 
reacción (50µL)

Chiu et al, 1996

Cultivo-PCR-
Hibridación

invA-E 100 100
2 h de 

incubación

9 UFC en cultivos 
puros 80 UFC en 
heces"

Stone et al, 1994

PCR en tiempo 
real múltiple

invA, prot6E, fliC 100 100 8 horas
10 copias de DNA por 
25 µL de reacción

Hadjinicolau et al, 
2009

PCR múltiple invA NE* NE* NE*
2x104 UFC/g de he-
ces

Yang et al, 2007

* No especificado, + Unidades formadoras de colonias, ‡ No determinado.
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c. Pirosecuenciación.

Es una técnica desarrollada por Mostaza 
Rognaghi y colaboradores (105) como método 
alternativo a la técnica convencional de se-
cuenciación de ADN, dadas las limitaciones 
tanto en el rendimiento como en el costo para 
la mayoría de las aplicaciones actuales. Está 
fundamentada en la detección de Pirofos-
fato (PPi) libre durante la síntesis de ADN 
por la polimerasa, la luz visible generada 
es proporcional al número de nucleótidos 
incorporados. La generación de luz se detec-
ta en forma de pico y se graba gracias a un 
sistema de detección, reflejando la actividad 
enzimática en la reacción.

En la actualidad esta técnica es ideal para el 
análisis de la composición de las comunidades 
microbianas en sistemas complejos (Metage-
nómica), tales como: Sistemas de distribución 
de aguas potable (106), microorganismos del 
suelo (107), mutaciones en microorganismos 
de interés clínico como Salmonella spp. (108, 
109,110) resistencia genética y transferencia 
de genes, (111) y microorganismos de interés 
en la industria de alimentos (112, 113, 114, 
115). Su importancia radica en sus numerosas 
aplicaciones en los distintos campos de la 
biología, entre los cuales destacan la filoge-
nética, la secuenciación de transcriptomas y 
la secuenciación de genomas completos de 
eucariotas y procariotas (103). 

d. Amplificación basada en la secuencia 
del acido nucleíco (NASBA):

Es un método molecular que no está basado en 
la amplificación mediante PCR sino mediante 
una reacción isotérmica (37-42°C). Diseñado 
específicamente para detectar moléculas de 
ARN en vez de ADN y utilizado tambien en 
el análisis de alimentos para detectar Campi-

lobacter spp, Listeria monocitogenes, Salmonella 
spp, Cryptosporidium parvum, Escherichia coli y 
virus empleando las secuencias ARNr 16S y 
ARNm (48, 116, 117). La reacción consiste en 
ciclos continuos en donde una transcriptasa 
reversa media la síntesis de ADNc a partir 
de una secuencia de ARN, seguido por una 
transcripción in vitro por la ARN polimerasa. 
Se utilizan una transcriptasa inversa y una 
RNasa H para producir ADN complemen-
tario (ADNc) de doble cadena a partir de 
ARN. Este ADNc es transcrito mediante la 
T7 ARN polimerasa produciendo múltiples 
transcritos de ARN que serán utilizados como 
sustrato en los siguientes ciclos. No son ne-
cesarios los termocicladores ya que toda la 
reacción se produce a 37-42°C. El producto 
de ARN generado normalmente se suele 
detectar mediante sondas (68). 

e. Técnicas de hibridación y Microensayos. 

Las técnicas de hibridación de ácidos nuclei-
cos emplean como sondas genes marcados, 
por lo general, con enzimas (biotina, avidina, 
fosfatasa alcalina) moléculas quimiolumi-
niscentes o radioisótopos para facilitar la 
detección e identificación de patógenos en 
alimentos o muestras clínicas. Estas sondas 
son secuencias que van desde 15 hasta varias 
miles de pares de bases (pb) que se hibridan 
con la secuencia complementaria. Esta técnica 
es ideal para detectar  sobre todo microorga-
nismos de crecimiento lento o que no se culti-
van tan fácilmente entre ellos Mycobacterium 
tuberculosis, complejo Mycobacterium avium 
intracelular, Chlamydia trachomatis, Legionella 
pneumophila, Mycoplasma pneumoniae y el virus 
del papiloma humano (HPV) (48, 53, 68).

La hibridación de ácidos nucleicos es una 
técnica con sensibilidad en el rango de 104 a 
106 copias del gen diana, no compite con la 
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reacción en cadena de la polimerasa (PCR y 
RT-PCR), cuyos límites de detección pueden 
ser en algunos casos de 10 fg, es decir, cerca 
de 10 veces superiores a los de hibridación y 
hasta mil veces superiores a los logrados por 
inmunoensayos. Sin embargo, en el balance 
entre ambas técnicas, la hibridación aventaja 
a la PCR en su aplicación ru tinaria, en estos 
aspectos: a) es calabilidad, b) menores costos 
marginales (los costos disminuyen a medida 
que se aumenta el número de muestras ana-
lizadas), y c) mayor facilidad de aplicación 
(118).

Los microensayos o “microarrays” son un 
sistema miniaturizado basado en la tecno-
logía de hibridación molecular, que analizan 
múltiples determinantes genéticos, convir-
tiéndose en una poderosa herramienta diag-
nostica para la caracterización molecular y 
tipificación paralela de muchos aislados de 
Salmonella a la vez (119) y para la detección 
simultánea de patógenos en alimentos. La 
técnica emplea soportes que pueden ser 
de cristal, silicona o nylon, en los cuales se 
anclan en sitios específicos las sondas de 
oligonucleótidos conocidos. Las muestras 
son marcadas con fluorescencia o durante 
la amplificación en la PCR y luego hibridi-
zadas con su secuencia complementaria. La 
hibridación es detectada mediante un escáner 
de alta resolución. La información generada 
puede intercambiarse entre laboratorios y ser 
usada para hacer comparaciones de cepas 
(48, 63, 120, 121)

CONCLUSION

En conclusión, los costos para la detección 
molecular de Salmonella spp. son elevados en 
comparación con los métodos tradicionales, 
pero la alta sensibilidad y alta especificidad 
que ofrece la PCR, los beneficios al sector 

salud al lograr un diagnostico rápido y pre-
ciso, la relación costo beneficio que otorga al 
sector productivo permitiendo la liberación 
de productos alimenticios al mercado con 
mayor rapidez y el ahorro de costos, justifican 
la implementación de esta técnica. 

Si bien en la actualidad se han desarrollado 
nuevos métodos y combinaciones de técni-
cas que hacen del proceso de detección, un 
procedimiento menos engorroso, rápido, 
sensible y especifico, la necesidad de realizar 
la confirmación por el método tradicional aun 
es vigente y obligatoria. Esto debido a los 
márgenes de error predominantes en cuanto 
a especificidad, ya sea en algunas técnicas en 
mayor proporción que otras, que se traduce 
en falsos negativos o falsos positivos. Es inte-
resante como el desarrollo de las técnicas ha 
llegado a tal punto que, pueden discriminar 
entre microorganismos vivos o muertos, mo-
léculas activas o inactivas, haciendo de esta 
capacidad una cualidad altamente atractiva 
principalmente a las empresas, que buscan 
comercializar productos cada vez más segu-
ros y llevar controles sanitarios cada vez más 
estrictos durante los procesos industriales, 
sin embargo, el alto costo de los equipos y 
reactivos, limita su uso, al empleo de unos 
pocos con capacidad económica. La detección 
de Salmonella spp. en heces mediante PCR ha 
demostrado mayor eficiencia, sensibilidad, 
rapidez que el método convencional y se 
constituye como una herramienta alterna 
para confirmar diagnósticos clínicos(122, 
123, 124); así como en casos sospechosos de 
salmonelosis pero con cultivos microbioló-
gicos negativos, porque muchas muestras 
podrían tener números muy bajos de mi-
croorganismos debido al tratamiento previo 
con antibióticos. La PCR para Salmonella 
complementará pero no reemplazará las téc-
nicas microbiológicas tradicionales que son 
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necesarias para propósitos epidemiológicos 
y para el desarrollo de antibiogramas.

Existe la posibilidad de emplear las diferentes 
metodologías para la detección de Salmonella 
spp. y de otros microorganismos de difícil 
aislamiento en diferentes matrices (125), 
empleando los oligonucleótidos apropiados 
para implementar controles sanitarios y epi-
demiológicos.
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Financiación: Universidad Cooperativa de Co-
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