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Resumen

Introducción: Listeria monocytogenes representa un riesgo para 
poblaciones vulnerables causando casos y brotes con alta letalidad en 
el mundo y en Chile. Objetivo: Caracterizar genómicamente cepas de 
L. monocytogenes aisladas de alimentos y ambientes de producción en 
Chile (2000–2020) mediante secuenciación genómica completa, con 
el fin de aportar a la trazabilidad, vigilancia epidemiológica y mejorar 
las estrategias de control en salud pública e inocuidad alimentaria. 
Metodología: Fueron analizados 116 genomas de L. monocytogenes 
provenientes de alimentos y ambientes de producción. Se determinó 
el serotipo, tipos de secuencia (ST), complejo clonal (CC) y genoma 
central MLST, genes asociados a resistencia a antimicrobianos y 
virulencia. Resultados: L. monocytogenes fue prevalente en carnes, 
frutas, verduras y lácteos. Predominaron los serotipos 1/2a, 1/2b y 4b, 
mientras las ST1, ST5, ST8 y ST9 fueron predominantes. Se identi-
ficaron 21 clusters, destacando ST1, ST5 y ST8 por su persistencia 
en el tiempo. El 100% de los genomas tienen genes de estrés térmico  
clpCEPL, genes bcrBC de resistencia al cloruro de benzalconio y 
virulencia inlA, prfA y hly. Conclusiones: Se evidenció la persisten-
cia de L. monocytogenes durante el período estudiado. Por ello, se 
recomienda implementar vigilancia genómica de L. monocytogenes 
en alimentos y casos clínicos en Chile.

Palabras clave: Listeria monocytogenes; secuenciación genómica 
completa (WGS); alimentos; genes de virulencia; genes de resistencia; 
persistencia.

Abstract

Background: Listeria monocytogenes poses a risk to vulnerable 
populations, resulting in cases and outbreaks with high mortality rates 
globally and in Chile.  Aim: Genomically characterize strains of L. 
monocytogenes isolated from food and production environments in 
Chile (2000–2020) using whole genome sequencing to contribute to 
traceability, epidemiological surveillance, and optimize control stra-
tegies in public health and food safety. Methodology: A total of 116 
L. monocytogenes genomes from food and production environments 
were analyzed. The serotype, sequence types (ST), clonal complex 
(CC), and core genome MLST were determined, as well as genes 
associated with antimicrobial resistance and virulence. Results: L. 
monocytogenes was prevalent in meat, fruit, vegetables, and dairy 
products. Serotypes 1/2a, 1/2b, and 4b predominated, while ST1, 
ST5, ST8, and ST9 were predominant. Twenty-one clusters were 
identified, with ST1, ST5, and ST8 standing out for their persistence 
over time. 100% of the genomes have  clpCEPL heat stress genes, 
bcrBC benzalkonium chloride resistance genes, and inlA, prfA, and hly 
virulence genes. Conclusions: The persistence of L. monocytogenes 
was evident during the study period. Therefore, it is recommended 
that genomic surveillance of L. monocytogenes be implemented in 
food and clinical cases in Chile.
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Introducción

Las enfermedades transmitidas por alimentos (ETA) 
son un problema de salud pública mundial. Según 
la Organización Mundial de la Salud (OMS), los 

lactantes, los niños menores, las mujeres embarazadas, 
las personas mayores y pacientes con enfermedades 
crónicas son particularmente vulnerables1. Entre los mi-
croorganismos prevalentes e importantes en la producción 
de ETAs está Listeria monocytogenes. Este patógeno se 
adquiere por el consumo de alimentos contaminados y 
su importancia no solamente radica en su prevalencia, 
sino también por su alta letalidad, que obliga a llevar 
una vigilancia epidemiológica cada vez más minuciosa2.

Listeria monocytogenes es una bacteria ubicua y persis-
tente en las plantas de procesamiento de alimentos3. Este 
patógeno contamina alimentos como frutas y verduras 
frescas o congeladas, productos lácteos no pasteurizados, 
embutidos y pescados, debido a prácticas inadecuadas de 
higiene y manufactura4. De esos alimentos, los quesos, 
embutidos, carnes y pescados son los productos más 
frecuentemente asociados a brotes de este patógeno mun-
dialmente, con una prevalencia en muestras de alimentos 
de hasta 6%5,6.

La infección provocada por L. monocytogenes se 
denomina listeriosis y se manifiesta principalmente por 
abortos, septicemia, meningitis y, en casos graves, la 
muerte7. Entre 2005 y 2020, se reportaron en el mundo 
3.628 casos de listeriosis vinculados a 127 brotes aso-
ciados al consumo de alimentos. De estos brotes, 54% 
se registraron en Europa y 38% en América. En cuanto a 
los alimentos involucrados, 31% de los brotes estuvieron 
asociados a productos cárnicos listos para el consumo, 
28% a productos lácteos, 13% a frutas y hortalizas frescas 
o mínimamente procesadas, 12% a productos del mar, y 
el resto a alimentos con múltiples ingredientes, también 
listos para el consumo8. Las cepas de L. monocytogenes 
asociadas principalmente a casos y brotes de ETAs 
corresponden mayoritariamente a los serotipos 4b, 1/2a 
y 1/2b, siendo responsables de más de 90% de los casos 
de listeriosis en el mundo9. En Chile, se reportaron dos 
brotes significativos de listeriosis entre los años 2008 
y 2009, con 165 y 73 casos, respectivamente. Estos 
eventos se vincularon al consumo de queso de cabra, 
embutidos y otros productos cárnicos. Los serotipos más 
frecuentemente identificados en dichos brotes fueron 
4b (CC1) y 1/2a (CC9)10. En un estudio más reciente 
efectuado también en Chile, y luego de analizar 365 
cepas aisladas de diversas fuentes entre 2008-2017, se 
encontró que los serotipos 1/2a, 1/2b y 4b fueron los 
mayormente reportados11. 

La secuenciación del genoma completo (en inglés 
whole genome sequencing-WGS), ha facilitado el estudio 
en profundidad de los microorganismos patógenos al 

generar información que permite determinar relaciones y 
diferencias taxonómicas entre ellos, reemplazando como 
estándar de oro a la tipificación por electroforesis en gel 
por campos pulsados (PFGE). WGS no solo se utiliza para 
la identificación de los aislados, sino también, para la ela-
boración de genotipificación clásica mediante tipificación 
de secuencias multilocus de 7 loci (en inglés multilocus 
sequence typing-MLST) o extensiva con esquemas MLST 
de genoma central (cgMLST); además, el análisis de 
polimorfismos de un solo nucleótido, variantes de un 
solo nucleótido, serotipificación molecular, detección de 
genes asociados con la resistencia a los antimicrobianos 
y la virulencia, entre otros12,13. 

Por ello, considerando el impacto en salud pública de 
L. monocytogenes, especialmente por su asociación con 
brotes de ETA, el control eficaz de esta bacteria resulta 
prioritario. En este contexto, la identificación precisa de 
serotipos, tipos de secuencia (ST) y perfiles genómicos 
comparativos (cgMLST) a través de herramientas de 
tipificación molecular, como la WGS, se convierte en una 
herramienta clave para la vigilancia epidemiológica, la 
trazabilidad de brotes y la implementación de estrategias 
de prevención y control a lo largo del tiempo14.

Objetivo

Caracterizar genómicamente cepas de L. monocytogenes  
aisladas de alimentos y ambientes de producción en 
Chile (2000-2020) mediante WGS, con el fin de aportar 
a la trazabilidad, vigilancia epidemiológica y mejorar 
las estrategias de control en salud pública e inocuidad 
alimentaria.

Material y Método

Cepas estudiadas
Se analizaron 116 genomas completos de cepas de 

L.monocytogenes aisladas de alimentos y superficies de 
producción en Chile, desde el año 2000 hasta el 2020, 
de las cuales 53 se encuentran almacenadas en la BBDD 
Bacterial Isolate Genome Sequence Instituto Pausteur 
(BIGSbd-Pauster), Francia, y 63 cepas de estudios reali-
zados por grupo de investigación de la Universidad del 
Bío-Bío (UBB). 

Selección de genomas de estudio
Se accedió a la base de datos Bacterial Isolate Genome 

Sequence Instituto Pausteur (BIGSbd-Pauster), Francia, 
ubicada en el sitio https://bigsdb.pasteur.fr/listeria/ con 
registro y acceso otorgado por los administradores. 
Posteriormente se descargó la base completa de datos 
general a fin de seleccionar los genomas de interés con 
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las variables de genoma completo, Chile, origen alimentos 
o superficies y creando una matriz de selección con 53 
genomas seleccionados. Los contigs de los genomas 
seleccionados fueron descargados en formato fasta e 
ingresados en el software Ridom SeqsSphere +v10.0.1. 
Además, al análisis se le adicionaron 63 genomas de L. 
monocytogenes aislados por el grupo de investigación en 
epidemiología molecular de patógenos en alimentos de 
la UBB en estudios efectuados en las regiones Metropo-
litana, Ñuble y Maule.

Identificación del serotipo, secuencia tipo (ST) 
y secuencias multilocus de genoma central 
(cgMLST)

A partir de los genomas completos de las cepas de L. 
monocytogenes, se determinaron los serotipos mediante 
la extracción específica de secuencias objetivo, utilizan-
do las plantillas de tarea L. monocytogenes 5-plex PCR 
Serogroup del software SeqSphere+ v. 10.0.1 (2024-05). 
Este procedimiento utilizó fragmentos de cinco regiones 
del ADN (lmo118, lmo0737, ORF2110, ORF2829 y 
prs como control interno de amplificación), tal como 
fue descrito previamente15. Las secuencias tipos (ST) y 
complejos clonales (CC) se determinaron utilizando las 
plantillas de tarea de los esquemas MLST disponibles 
en SeqSphere+ v. 10.0.1 (2024-05). La confirmación 
de los ST en las cepas involucró fragmentos de siete 
genes constitutivos: abcZ, bglA, cat, dapE, dat, ldh e 
ihkA16, junto con los perfiles de la base de datos MLST 
de Listeria del Instituto Pasteur (http://bigsdb.pasteur.
fr/Listeria/Listeria.html). El análisis de tipificación de 
secuencias multilocus del genoma central (cgMLST) se 
llevó a cabo utilizando el perfil de 1.701 loci correspon-
dientes a complejos tipos (CT) de cgMLST17, utilizando 
las plantillas de tarea de SeqSphere+ v. 10.0.1 (2024-
05). Se definió un cluster cgMLST como un grupo de 
aislamientos con menos de 10 alelos diferentes entre las 
cepas estudiadas. 

Detección de genes de virulencia y resistencia a 
antimicrobianos

Los genes de virulencia fueron identificados utilizando 
la plantilla de tarea VFDB v.2.0 en SeqSphere+ para 
datos de WGS18. Para el procedimiento de escaneo de 
objetivos, se establecieron umbrales con una identidad 
requerida ≥ 90% respecto a la secuencia de referencia y 
una alineación de la secuencia de referencia ≥ 99%.

Para los genes de resistencia a antimicrobianos se 
utilizó Comprehensive Antibiotic Resistance Database 
(CARD) con los parámetros predeterminados “perfect” 
y “strict” para el análisis de secuencias de genes de resis-
tencia antimicrobiana19. Además, se complementó con la 
plantilla de tarea AMRFinderPlus v.3.11.26, disponible 
en el software Ridom SeqSphere+ 10.0.1, utilizando el 

método EXACT con una configuración de 100%, junto 
con la alineación BLAST de secuencias de proteínas 
contra la base de datos de AMRFinderPlus20.

Resultados

Se evaluó la distribución de las cepas de L. monocytogenes  
según los principales grupos alimentarios definidos por 
el Reglamento Sanitario de los Alimentos de Chile. Los 
grupos 10 (carnes y productos cárneos) y 14 (frutas y 
verduras) concentraron a 46% de los aislamientos posi-
tivos. En cambio, los grupos 1 y 15 presentaron valores 
inferiores a 10%. Adicionalmente, 36% de las cepas 
aisladas no registran con precisión la fuente alimentaria 
de origen (Tabla 1).

El esquema clásico de MLST y complejo clonal (CC) 
mostró que 48% de las cepas de L. monocytogenes fueron 
tipificadas como ST8 (CC8), ST1 (CC1), ST5 (CC5) y 
ST9 (CC9) con 14-13-12 y 9%, respectivamente. Por otra 
parte, los principales serotipos identificados fueron 1/2a 
(serogrupo IIa), 1/2b (serogrupo IIb) y 4b (serogrupo IVb) 
con 34-28 y 27%, respectivamente (Tabla 2).

Al utilizar el esquema de análisis cgMLST para de-
terminar cepas estrechamente relacionadas, se obtuvieron 
27 clusters. Los principales grupos son ST1 con cinco 
clusters (cluster 1, 9, 10, 11 y 12), ST8 con cuatro cluster 
(cluster 2, 4, 18 y 19) y ST3, ST5 y ST14 presentaban 
solo dos clusters (cluster 5 y13; 3 y 6; 26 y 27, respectiva-
mente). Mientras que ST9 solo se agrupó con un clusters 
con dos cepas (clusters 24) (Figura 1).

El 100% de las cepas presentaron genes asociados a 
la resistencia de antimicrobianos fosfomicina (fosX) y a 
lincosamidas (lin). Además, de la presencia del cassette 
brcBC asociado a bacitracina. Junto a esto, tres cepas 
ST426 (CC426) presentaron genes fexA de resistencia a 
cloranfenicol y florfenicol (Tabla 3).

Respecto de genes de virulencia, destaca la presencia 
de genes asociados al estrés ambiental clpCEPL en 97% 

Tabla 1. Distribución de cepas de Listeria monocytogenes 
aisladas de alimentos y medio ambiente

Origen de las cepas n %

Carnes y productos cárneos (Grupo 10)   30   26

Frutas y verduras (Grupo 14)   23   20

Leche y productos lácteos (Grupo 1)     9     8

Comidas y platos preparados (Grupo 15)     6     5

Medio ambiente de producción     6     5

Alimentos no especificados   42   36

Total 116 100

Rev Chilena Infectol 2025; 42 (5): 480-490

http://bigsdb.pasteur.fr/Listeria/Listeria.html
http://bigsdb.pasteur.fr/Listeria/Listeria.html


www.revinf.cl          483

Artículo de Investigación
Microbiología

Tabla 2. Frecuencia de secuencias tipo (ST), complejo clonal (CC) y serotipos de las cepas de Listeria monocytogenes es-
tudiadas

Secuencia tipo (ST) Complejo clonal (CC) n° (%) Serotipo

ST8 CC8 16 (14%) 1/2a

ST1 CC1 15 (13%) 4b

ST5 CC5 14 (12%) 1/2b

ST9 CC9 10 (9%) 1/2c

ST3 CC3 9 (8%) 1/2b

ST 14 CC14 8 (7%) 1/2a

ST2 CC2 4 (3%) 4b

ST6 CC6 4 (3%) 4b

ST37 CC37 4 (3%) 1/2a

ST 121 CC121 4 (3%) 1/2a

ST279 CC279 3 (2,6%) 4b

ST426 CC426 3 (2,6%) 1/2b

ST2763 CC5 3 (2,6%) 1/2b

ST7 CC7 2 (2%) 1/2a

ST193 CC193 2 (2%) 1/2a

ST363 CC5 2 (2%) 1/2b

ST388 CC388 2 (2%) 4b

ST398 CC19 2 (2%) 1/2a

ST938 CC938 2 (2%) 1/2a

ST Individuales

ST218 CC218

5 (4,3%)

4b

ST288 CC288 1/2b

ST392 CC392 1/2b

ST451 CC11 1/2a

ST1395 CC6 4b

ND ----- 2 (2%) 4b

n° cepas 116 (100%)

ND: no determinadas, probables nuevos ST

Tabla 3. Frecuencia de genes de resistencia y virulencia en 
las cepas de Listeria monocytogenes en estudio

n° %

Gen de resistencia
vgaG (Lincosamida) 116 100
fosX (Fosfomicina) 115 99
brcBC (Bacitracina) 18 16
clpCEP (estrés ambiental y biocidas) 112 97
clpL (calor) 20 17

Gen de virulencia
inlAB 108 93
inIC 112 97
prfA 114 98
Hly 112 97
N° cepas 116 100

de los aislados y a resistencia térmica clpL (AAA+) en 
17%, siendo principalmente de alimentos como cecinas 
crudas o cocidas. Respecto de genes de virulencia, los 
principales genes inlAB, hly y prfA, se encontraban en 
93-97 y 98% respectivamente (Tabla 3).

Al evaluar la persistencia se observó que, al agrupar 
las cepas por año de aislamiento, existen cepas estrecha-
mente relacionadas en años diferentes, estableciendo así 
la persistencia temporal. Destacan entre los clones, CC8 
(ST8, serotipo 1/2a) con una mayor prevalencia y que 
fueron aisladas en los años 2010, 2012, 2015, 2017-2020. 
De igual forma CC1 (ST1, serotipo 4b) y CC5 (ST5, 
serotipo 1/2b) estrechamente relacionadas fueron aislados 
durante los años 2001, 2004, 2009, 2010, 2018 y 2020 
(Figura 2 y Tabla 4).  
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Discusión

Listeria monocytogenes es un microorganismo de 
importancia en salud pública mundial, responsable de 
0,34 casos de listeriosis por cada 100.000 personas y una 
tasa de mortalidad de alrededor de 26%21. En Chile, la 
prevalencia es similar y se ha establecido que la principal 
fuente de contaminación por este microorganismo son los 
alimentos listos para el consumo22.

En nuestro estudio, se determinó que 46% de todas 
las cepas estudiadas fueron aisladas de alimentos per-
tenecientes a matrices de productos cárnicos, frutas y 
verduras. En cambio, los productos lácteos y los platos 
preparados representaron 8 y 5%, respectivamente. 
En contraste a nuestros resultados, Tirziu y cols., en 
el año 2022, reportaron una tasa de positividad de L.  
monocytogenes de 7,7% en 221 muestras analizadas, sien-
do los productos cárnicos, cárnicos listos para el consumo 
y lácteos los prevalentes, con tasas de 12,8 - 6,8 y 7,2 %, 
respectivamente23. Daza-Prieto y cols., en el año 2024 
encontraron una prevalencia de 0,7% en 22.593 muestras 
recolectadas en Montenegro entre 2014 y 2022. De estas 
muestras, 80% de los aislados de L. monocytogenes 
(n = 160) provenían de diversas carnes (cerdo, res, pollo 
y mezclas), 16% de productos lácteos (mozzarella, queso 
de vaca, mantequilla, leche fresca), y el resto de pescado 
listo para consumir, verduras congeladas, superficies en 
contacto con alimentos en plantas de producción y algunas 
de origen no determinado24, siendo estos resultados de po-
sitividad mayor a nuestro estudio. En un brote extendido 
en Sudáfrica por L. monocytogenes, las prevalencias de 
positividad variaron entre muestras de carne importada 
(12,4%) y nacional (15,0%), siendo mayores en carne 
procesada (19,5%), seguidas de alimentos listos para el 
consumo (13,5%) y productos cárnicos en bruto o carne 
cruda (10,1%)25.

En nuestra investigación, las cepas de L. monocytogenes  
provenientes de frutas y verduras representaron 20%. En 
Estados Unidos de América (E.U.A.), la contaminación 
por L. monocytogenes en ensaladas de frutas listas para 
consumo osciló entre 0,5 y 2,4%. En España, L. mono-
cytogenes fue detectado en 0,7% de las ensaladas de frutas 
mínimamente procesadas26. De manera similar, entre 

los años 2000 y 2001, un estudio realizado en ensaladas 
de deli y de fruta en E.U.A. reportó una prevalencia de 
2,4%27. Por ello, la alta positividad de L. monocytogenes 
en nuestro estudio resalta la necesidad de un mejor control 
en la producción de frutas y verduras, alimentos muy 
consumidos en Chile.

Por otro lado, en las matrices alimentarias asociadas a le-
ches y productos lácteos, solo se identificó L. monocytogenes  
en 8% de las cepas estudiadas. Esta situación difiere no-
tablemente de la ocurrida en 2008, cuando se reportó un 
brote en Chile asociado a quesos Brie y Camembert11. Sin 
embargo, estudios recientes muestran que el porcentaje 
de L. monocytogenes aisladas en productos lácteos es 
similar al porcentaje observado en el presente estudio23. En 
Chile, en 2014 se reportó una prevalencia de 8,8% de L.  
monocytogenes en quesillos comerciales y artesanales 
vendidos en la ciudad de Chillán28. Asimismo, Schöbitz y 
cols., en el año 2001 encontraron que en quesos elabora-
dos con leche recolectada por pequeños agricultores en el 
sur de Chile no se detectó presencia de L. monocytogenes. 
En contraste, en quesos producidos en plantas industriales 
sí se observó una presencia significativa de este patógeno, 
tanto en la leche como en el producto final29. Por ello, la 
presencia de L. monocytogenes en alimentos listos para 
el consumo representa un riesgo constante de enfermedad 
en grupos poblacionales susceptibles como niños, mujeres 
embarazadas y adultos mayores.

Al analizar los serotipos predominantes en este 
estudio, destaca que 62% de las cepas de este patógeno 
pertenecían a los grupos IIa y IIb, siendo el serotipo 4b 
el más frecuente (26%). Estos datos coinciden con otros 
estudios realizados en Europa, China e India, donde se ha 
reportado que el serogrupo más común es el IIa24,30,31. En 
Chile, los serotipos 1/2a, 1/2b y 4b han sido los más fre-
cuentemente detectados en alimentos y en casos clínicos 
de listeriosis32. Esto es similar a un estudio realizado en 
Inglaterra sobre vegetales congelados, donde se identificó 
el serotipo 1/2a como el prevalente entre los aislados de 
L. monocytogenes, seguido por los serotipos 1/2b y 4b33. 
En este contexto, los serotipos 1/2b y 4b se asocian con 
mayor frecuencia a la listeriosis en humanos, mientras 
que el serotipo 1/2a se detecta de forma más regular en 
alimentos y en entornos de procesamiento alimentario34.

Tabla 4. Persistencia de ST y CC de Listeria monocytogenes más frecuentes según año de aislamiento

Secuencia tipo y complejo clonal Años de aislamiento

ST8 (CC8) 2010, 2012, 2015, 2017, 2018, 2019, 2020

ST1 (CC1) 2001, 2004, 2009, 2009, 2016, 2017, 2018, 2020

ST5 (CC5) 2001, 2004, 2009, 2010, 2012, 2017, 2018

ST9 (CC9) 2009, 2010, 2012, 2014, 2018
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Al utilizar el esquema clásico de MLST, las cepas 
fueron identificadas como L. monocytogenes con las 
secuencias tipo ST8, ST1, ST5 y ST9, los que representan 
casi 50% de los genomas analizados en nuestro estudio. 
En Austria, se detectó L. monocytogenes ST5 en ali-
mentos como quesos, con una prevalencia de 92,4%. En 
China, se encontró L. monocytogenes ST5 en productos 
cárnicos listos para el consumo con una prevalencia de 
95,2%. Asimismo, también en ese país, se identificó  
L. monocytogenes ST9 en alimentos listos para el 
consumo, leche pasteurizada y carne de cerdo cruda, 
con prevalencias de 12,5 y 35,9%, respectivamente35. 
Además, otros autores han reportado una prevalencia 
de L. monocytogenes ST3 de 16% en carne de cerdo36. 
Considerando que en nuestro estudio se detectaron  
L. monocytogenes ST5 y ST9, y que estos genotipos 
han sido asociados a casos clínicos en diferentes par-
tes del mundo, resulta evidente que la presencia de  
L. monocytogenes ST9 (CC9) en cepas chilenas representa 
un riesgo persistente, especialmente porque este genotipo 
fue vinculado al brote de listeriosis más grande registrado 
en Chile en el año 2008, con 119 contagios y de los cuales 
el clon 009 fue identificado en 78 cepas estudiadas37.

En nuestro estudio se identificaron en L. monocytogenes  
los complejos clónales CC8, CC1, CC5 y CC9, los que 
han sido documentados en diversas investigaciones como 
clones hipervirulentos y asociados a casos clínicos de lis-
teriosis38,39. En un contexto internacional, el complejo clo-
nal CC1 es el prevalente y muestra mayor persistencia en 
diferentes líneas relacionadas con el procesamiento de ali-
mentos40. En la presente investigación, L. monocytogenes  
CC1 se posicionó como uno de los complejos predomi-
nantes, con una diferencia de solo un punto porcentual 
(13%) respecto al complejo clonal más frecuente, el CC8 
(14%). Además, los complejos CC8 y CC9, también entre 
los más abundantes en este estudio, se han asociado con 
brotes epidémicos de listeriosis. La literatura científica 
señala que estos complejos son mayormente aislados de 
productos cárnicos41, situación que se refleja en nuestros 
hallazgos, dado que las principales matrices alimentarias 
de las 116 cepas aisladas corresponden al grupo 10 según 
la categorización del RSA.

La presencia de los genes de resistencia antimicrobiana 
vgaG y fosX en casi 100% de las cepas analizadas es un 
hallazgo de considerable relevancia, ya que estos genes 
confieren resistencia a lincosamidas y a fosfomicina, 
respectivamente. Diversos estudios han vinculado la 
existencia de estos genes con la persistencia de L.  
monocytogenes en diversos entornos de procesamiento de 
alimentos. Esto se atribuye a que, además de brindar re-
sistencia a agentes antimicrobianos, facilitan la resistencia 
cruzada a desinfectantes y antisépticos, promoviendo la 
formación de biopelículas y aumentando la capacidad de 
supervivencia y diseminación de la bacteria42.

Además, se identificaron genes de resistencia a desin-
fectantes, entre los cuales destacan sistemas de bombas 
de eflujo como el asociado al cassette bcrABC. Aunque 
solo 16% de las cepas analizadas en este estudio portaba 
este gen, su presencia constituye un indicador de persis-
tencia. Diversos estudios han reportado que, al conferir 
resistencia a biocidas, L. monocytogenes puede adaptarse 
y mantener su presencia en diferentes alimentos y en 
entornos de procesamiento, facilitando su supervivencia 
en el tiempo43.

En el análisis de los genes de virulencia en el presente 
estudio, se observó que en casi 100% de las cepas se 
detectaron los genes inlA, inlB y prfA, los que constituyen 
herramientas fundamentales para la patogenicidad de L. 
monocytogenes. La alta frecuencia de estos genes también 
ha sido reportada en otros estudios realizados en Europa 
y en Chile44. Los genes de internalinas (inlA, inlB e inlP) 
están implicados en la invasión placentaria y en la penetra-
ción de células trofoblásticas, lo que resulta especialmente 
preocupante debido a su asociación con complicaciones 
durante el embarazo. La presencia de estos genes está 
vinculada a la potencial ocurrencia de muerte fetal, 
aborto espontáneo, parto prematuro y diseminación de 
infección fetal, con una mortalidad fetal y neonatal que 
puede alcanzarse en torno a 20-60%. La infección puede 
producirse en cualquier etapa del embarazo, aunque es 
más frecuente detectarla en el tercer trimestre45.

La evaluación de la persistencia temporal de  
L. monocytogenes se considera un indicador crítico para 
identificar los complejos clonales (CC) de mayor preva-
lencia en matrices alimentarias, facilitando la detección de 
fuentes de contaminación y la implementación de medidas 
de control específicas. Estudios realizados en entornos in-
dustriales de procesamiento de alimentos demuestran que 
la monitorización de la persistencia mediante cgMLST 
permite caracterizar la recurrencia de cepas específicas, 
contribuyendo a estrategias de control y mitigación46. 
En esta investigación, se evidenció la persistencia de  
L. monocytogenes ST8 (CC8), ST1 (CC1), ST5 (CC5) 
y en menor medida ST9 (CC9) en diversas matrices 
durante los últimos 20 años, mediante análisis genómico 
comparativo. La literatura científica sostiene que la línea 
clonal CC8 se configura como una de las más persistentes 
en plantas de procesamiento de productos refrigerados 
listos para el consumo, representando un riesgo continuo 
de recontaminación y brotes47. En Brasil, se documentó la 
persistencia de L. monocytogenes ST9 durante nueve años 
consecutivos, mientras que, en Austria, L. monocytogenes 
ST5 se identificó en quesos en un período comprendido 
entre 2001 y 201048,49. En Noruega, entre 2016 y 2020 
se aislaron clones de L. monocytogenes ST1 (CC1), ST8 
(CC8) y ST9 (CC9) en muestras clínicas y alimentarias, 
evidenciando su continuidad en diferentes contextos 
epidemiológicos y ambientales50.
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La evidencia generada en este estudio confirma la 
persistencia interanual de cepas de L. monocytogenes, 
lo cual contribuye a mantener la presencia del patógeno 
en diferentes matrices, sustentando la continuidad del 
riesgo sanitario. Esto prioriza la necesidad de enfoques 
preventivos integrales que optimicen la seguridad 
alimentaria y reduzcan la carga de enfermedad en la 
población51. 

Entre las limitaciones metodológicas del estudio, 
cabe señalar que la base de datos de Pasteur analizada 
carecía de registros completos sobre las matrices ali-
mentarias de las cuales fueron aisladas las cepas, así 
como de datos geográficos precisos de las localidades de 
origen. La incorporación de esta información geoespa-
cial facilitaría la realización de análisis de distribución 
y concentración de complejos clonales, permitiendo 
identificar focos de persistencia y focalizar interven-
ciones de control más eficaces en salud pública. Por 

ello, el uso de WGS, así como la completa información 
epidemiológica en Chile es indispensable para medidas 
racionales de vigilancia.

Conclusiones

Este estudio evidencia la persistencia prolongada de 
L. monocytogenes en ambientes alimentarios, asociada 
a factores genéticos que favorecen su resistencia y viru-
lencia. La caracterización genómica resalta el valor de 
la vigilancia molecular como herramienta para anticipar 
riesgos y mejorar las estrategias de control en la cadena 
alimentaria. Fortalecer la implementación de tecnologías 
como la WGS, incluso mediante colaboraciones con 
instituciones académicas, es esencial para una respuesta 
oportuna y eficaz frente a esta amenaza persistente para 
la salud pública.
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