INTRODUCCIÓN

Las Clamidias son bacterias intracelulares, que pueden infectar y producir enfermedades en animales de producción, vida silvestre y compañía; además de pérdidas económicas tiene importancia zoonótica, pudiendo dar origen a infecciones graves, potencialmente letales en el humano. El género Chlamydia comprende las especies, Chlamydia (C.) trachomatis, C. suis, C. muridarum, C. psittaci, C. abortus, C. felis, C. caviae, C. pecorum, y C. pneumoniae. Tres especies han sido recientemente definidas: C. ibidis, C. avium y C. gallinacea. 
En Argentina existen pocos reportes sobre la epidemiología de estas bacterias. En Argentina y específicamente en Córdoba existen pocos reportes sobre infecciones por estas bacterias intracelulares productoras de zoonosis
Con el fin de profundizar en el conocimiento eco epidemiológico de las especies de Chlamydia de importancia médico-veterinaria presentes en la provincia de Córdoba, Argentina; se analizaron muestras obtenidas de pacientes con nexo epidemiológico compatible con Psitacosis y de animales en cautiverio y silvestres.
MATERIALES Y METODOS
Se analizaron hisopados animales [(n: 793 aves); (n: 19 reptiles); (n: 24 equinos)] y de pacientes (n: 76), usando Nested-PCR y posterior caracterización genética mediante secuenciación y análisis filogenético.

Las muestras fueron obtenidas en colaboración del área de Epidemiología del Ministerio de Salud de Córdoba y la Secretaría de Ambiente. 
RESULTADOS
Se detectó C. psittaci en 10 pacientes. Los genotipos fueron A, E/B (origen aviar) y 8 WC (originalmente de mamíferos). C. pneumoniae fue detectado en 19 pacientes con cuadros respiratorios y el genotipo presente fue el A.
Todas las aves silvestres analizadas resultaron Chlamydia negativas. Detectamos C. psittaci, genotipo WC, en 3 aves Passeriformes. Si bien estas aves no estaban asociados con los pacientes positivos para C. psittaci, el mismo genotipo se detectó en ambos casos. Detectamos C. pneumoniae, genotipo A, en 24 aves (8 Psittaciformes, 4 Passeriformes, 5 Rheiformes, 2 Falconiformes, 2 Piciformes y 1 Strigiformes, 1 Anseriformes y 1 Galliformes). 

C. pecorum fue detectada en 11 aves (5 Passeriformes, 5 Psittaciformes y 1 Rheiformes). Los resultados obtenidos a partir del árbol filogenético muestran que nuestras secuencias agruparon estrechamente con las secuencias de C pecorum aisladas de pequeños rumiantes en Francia. Once aves analizadas presentaron infección mixta por C. pneumoniae y C. pecorum (7 Passeriformes, 2 Psittaciformes y 2 Rheiformes). Se detectó una nueva especie Chlamydia gallinácea en una muestra de ave del Orden Passeriformes. 

Respecto a la detección de Clamidias en reptiles, en mayo 2011, en un centro recreativo local, una pitón Reticulada presentó un cuadro compatible con neumonía proliferativa, lo que motivó su estudio y el de los contactos. En el primer muestreo, en mayo, se colectaron 18 hisopados cloacales de reptiles y en el segundo, en diciembre se re muestrearon sólo 8. Además, en ambas fechas se obtuvieron sueros e hisopados faríngeos de 5 cuidadores con el fin de analizar su estado inmune frente a estas bacterias. Once (57,89 %) reptiles resultaron positivos para C. pneumoniae. No se detectó ADN de C. pneumoniae, ni IgM anti-C. pneumoniae en el hisopado faríngeo, y suero de los cuidadores; sin embargo, ellos presentaron títulos muy elevados de IgG anti-C. pneumoniae (1/512- 1/4096), con excepción de un cuidador que utilizaba protección laboral (barbijo y guantes) que se mantuvo seronegativo en ambos muestreos. 
C. pneumoniae, genotipo A, se detectó en 10 equinos de la región sur de la provincia, tanto en equinos con cuadros conjuntivales recurrentes, como en asintomáticos. El análisis filogenético reveló una elevada homología con las secuencias humanas y de animales.
DISCUSIÓN
Nuestros resultados reportan por primera vez la circulación local de C. psittaci, C. pneumoniae, C. pecorum y C. gallinacea a partir de un variado  rango de especies animales y muestras humanas. Dicha circulación pudo ser detectada y caracterizada gracias a la implementación de metodología molecular. Mediante esta metodología se logró identificar eficientemente el agente etiológico causante de neumonías en más del 50% de las muestras en estudio. Además se logró identificar en aves en cautiverio, no sólo C. psittaci sino también se halló en alta prevalencia C. pneumoniae y C. pecorum, esta última detectada por primera vez en aves de nuestra región. Por otra parte, no se detectó estas bacterias en aves silvestres. 
El hallazgo de C. pneumoniae en reptiles y el alto título de anticuerpos en sus cuidadores revela el posible rol zoonótico de esta bacteria. Cabe destacar que el uso de instrumentos de protección laboral; es necesario para impedir o controlar dicha zoonosis.  

De lo expuesto se deduce que la excreción de estas bacterias por parte de los animales infectados estaría exacerbada en situaciones de stress, lo que constituye una situación de riesgo para la salud de las personas que están en contacto directo. 

Nuestros resultados avalaron el Decreto de Ley Provincial Nº 1751 de Tenencia y Comercialización de Animales promovido por la Secretaría de Medio Ambiente de la provincia de Córdoba.
El estudio de diversidad genética de estas bacterias nos permitió determinar los genotipos circulantes, y establecer las relaciones entre cepas animales entre sí, entre cepas animales y humanas, sus asociaciones a determinadas geográficas y condiciones clínicas específicas.  

Así, todas las cepas locales de Chlamydia pneumoniae analizadas fueron altamente homólogas y mostraron una extraordinaria conservación genética de sus especies y una alta clonalidad en su población. 

C. psittaci genotipo WC fue detectado en pacientes y en aves, lo que sugiere que los mamíferos pueden representar una fuente subestimada de C. psittaci o que las aves pueden llevar genotipos asociados con los mamíferos.

La detección de C. pecorum en aves nos indicaría que estas aves pueden ser reservorios asintomáticos o portadores subclínicos de C. pecorum.

