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Streptococcus suis

 Bacteria Gram positivo: Firmicutes, Clase Bacilli, Familia Streptococcaceae
 Nicho ecológico: tracto respiratorio, genital, e intestinal de diversos animales.

Vías de transmisión
Nasal
Vaginal-Nasal
Oral-Fecal



Septicemia, artritis, endocarditis, neumonía, meningitis y/o muerte súbita

Fiebre, depresión, falta de coordinación, falta de fuerza en las extremidades 
posteriores, pedaleo, convulsiones, espasmos en los músculos traseros. 

Signos:

Causa:

Enfermedad estreptocócica porcina 

Incidencia (estimada): 80 % de las unidades de producción afectadas clínicamente.

Mortalidad: 1 – 5%, en ocasiones alcanza el 20% (dependiendo de la granja).

Neila et al, 2022. Front Vet Sci. 

Impacto económico:   > 150 millones de euros/año (Europa)



S. suis en humanos 
Estudios analizando la presencia de S. suis en humanos

Goyette-Desjardins et al, 2014

- 3ª causa de meningitis en Vietnam y Hong Kong
- 2013: 1642 casos / mundial
- Europa:  0,161-4,9 casos/100,000  Brizuela et al, 2024. Emerg Infect Dis.

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=%22Goyette-Desjardins%20G%22%5BAuthor%5D


Diversidad y distribución de S. suis

Serotipos: 29 (capsula). 

Factores de virulencia:  suilysina, MRP, EF, enolasa

Secuencias tipo (ST): MLST, rMLST, cgMLST
4500 STs en la base de datos MLST de S. suis



La predominancia de los serotipos varía dependiendo del país

Diversidad y distribución global de S. suis

Goyette-Desjardins et al, 2014

Análisis de cepas invasivas aisladas de cerdos enfermos

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=%22Goyette-Desjardins%20G%22%5BAuthor%5D


Secuencias Tipo

Diversidad y distribución global de S. suis

Goyette-Desjardins et al, 2014

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=%22Goyette-Desjardins%20G%22%5BAuthor%5D


Diversidad y distribución de S. suis: España

- Prieto et al, 1993.  ► serotipo 2 (53,8%), serotipo 1 (9,2%), serotipo ½ (7,7%) y serotipo 
8 (4,6%), n= 65 aislados (Cataluña, 10 Castilla, 8 Murcia, 15 Navarra-Aragón)

- Vela et al, 2003. ► serotipo 9 (64%), serotipo 2 (15%)
n = 302 aislados (origen indefinido)

- Luque et al, 2010. ► serotipo 4 (21%), serotipo 20 (15%), serotipo 25 (19%),
serotipo 1/14 (8,6%), serotipo 2 (9,4%), serotipo 9 (7%)
n = 127 aislados (origen indefinido)

- Petrocchi-Rilo et al., 2021► serotipo 2 (21%), serotipo 1 (21%), serotipo 9 (19%), 
serotipo 3 (6,3%), serotipo 7 (3%), serotipo 4 (7%), n = 207 aislados (origen indefinido)

 



Proyecto Multistrepts. 
2020-2022, UNIZAR

Diversidad y distribución de S. suis: España

Selección de clones

Criterio 1:
1) Cerdos con enfermedad 
estreptocócica
2) Únicamente 1 clon causante de 
la infección

Criterio 2:
1)1 aislado por granja 
2)Representación todas las CCAA
 (acorde a su producción)

Serotipo
Factores de virulencia ST

n = 156 Secuenciación genómica

(2014-2020)

n= 1200 n= 3500 n= 2500

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Características de los aislados

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Origen anatómico
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Edad de los animales
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Sudden death Unknown

Enfermedad

Características de los aislados

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



ST1 (26%) 

ST123 (18%)

eBG1

eBG5

Ser 1 (21%))

Ser 9 (28%)

ST29 (10%)

Ser 2 (12%)

Ser 7 (12%)

MLST Serotipos

Caracterización genética

ST3 (7%)

eBG4

eBG6

,

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Caracterización genética

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Caracterización genética

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Análisis metagenómicos

El 41-54% de los genes encontrados corresponden a los del core
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Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Relaciones entre los grupos filogenéticos y serotipos

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024
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Relación entre los grupos filogenéticos y factores de virulencia

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Relación entre los grupos filogenéticos y factores de virulencia

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Relación entre los grupos filogenéticos y factores de virulencia

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024

Relación entre los grupos filogenéticos y factores de virulencia



Relaciones entre los grupos genéticos y signos de infección

Uruén, …., Arenas. Vet Research, 2024



S. suis invasivos aislados en España se agrupa en tres grupos filogenéticos 
distanciados genéticamente: ST1-ST3, ST123, ST29 

Cada grupo filogenético produce diferentes factores de virulencia

Cada grupo filogenético produce diferentes patologías

Detectamos evidencias de intercambio genético en factores de virulencia, pero 
estos están altamente conservados



116 aislados S. suis; 18 antibióticos de 9 familias
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Resistencia a antimicrobianos en S. suis

Uruén, …., Arenas. Front Infect, 2024

90 % multirresistentes (29 patrones de multiresistencia)



Genes de resistencia a antibióticos

Tetraciclinas Macrólidos Lincosamidas Fluoroquinolonas Aminoglucósidos Anfenicoles TMP Pleuromutilinas Penicilinas
tet(O)* ermB* linB gyrA ant1 optrA * dhfr lsaE Pbp1a*
tet(M) mefA/E lsaE parC Sat4 cfr vgaF Pbp2b*
tet(W) msrD ermB* gyrB aph(3')-IIIa* fexA Pbp2x*

tet(O/W/32/O) mphB optrA parE aac(6')-Ie-aph(2'')-Ia mraY
tet(K) cfr vgaF aacA*
tet(L) mphC cfr aadE #

tet(40) ermB(47) ampA*
tet(44) ant9
tet(T) aph(2'')-IIIa

spw *

Resistencias a antimicrobianos en S. suis

Uruén, …., Arenas. Front Infect, 2024

• * asociación significativa con resistentes (P < 0,05)
• # presencia significativa en sensibles



Resistencia a beta-lactámicos

Uruén, …., Arenas. Front Infect, 2024



Localización de los genes de resistencia

Uruén, …., Arenas. Front Infect, 2024



Localización de los genes de resistencia

Uruén, …., Arenas. Front Infect, 2024



Localización de los genes de resistencia



S. suis ha desarrollado altas tasas de resistencia a diferentes 
antibióticos y utiliza una gran variedad de mecanismos. 

S. suis es capaz de recibir y transferir genes de resistencias a 
antibióticos con otras bacterias patógenas de humanos o 
animales.

Hemos desarrollado técnicas para identificar todos los GRAs de S. 
suis.

Estamos desarrollando técnicas rápidas para identificar la 
resistencia a betalactámicos.



Sistemas de prevención: 
Estudio de extractos naturales

Jurado, …., Arenas. 2023

 
Biomedicine & Pharmacotherapy. Factor Impacto: 7,6 



Jurado, …., Arenas. 2023

 
Biomedicine & Pharmacotherapy. Factor Impacto: 7,6 

Sistemas de prevención: 
Estudio de extractos naturales
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