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RESUMEN 

 

El objetivo fue establecer la etiología infecciosa del síndrome febril agudo basado en 

el análisis de patógenos bacterianos emergentes y reemergentes identificados en los 

pacientes atendidos en la red de salud Leoncio Prado año 2016. Se desarrolló un 

estudio observacional, de alcance descriptivo comparativo y de medición de corte 

transversal. Se analiza una base de datos secundaria obtenida a partir de un estudio 

inicial realizado en establecimientos de la Red de Salud Leoncio Prado. Todas las 

muestras fueron analizadas por test de amplificación de material genético para 

determinar la presencia de agentes bacterianos infecciosos. Se estableció una 

estrategia de vigilancia de síndromes febriles basados en la clínica del paciente.  De 

las 279 muestras analizadas 23 (8.2%) resultaron positivas para infección por 

Rickettsia spp. En cuando a las muestras positivas para Leptospira spp., en total fueron 

15 (5.4%). Las mujeres tenían una mayor frecuencia de infección por Rickettsia spp., 

13 (53.3%); mientras que los varones, mayor frecuencia de infección por Leptospira 

spp. 10 (66.7%). Se presentó fiebre en todos los individuos, el síntoma general más 

común reportado fue dolor de cabeza con una frecuencia del 100.0% (n = 23) y 86.7% 

(n=13) seguido de mialgia con 91.3% (n = 21) y 66.7%(n=10) para Rickettsia + y 

Leptospira + respectivamente. En conclusión, el hallazgo muestra un precedente 

epidemiológico de estos patógenos en la región. El hallazgo etiológico de ambos 

patógenos como responsables del síndrome febril agudo es de baja frecuencia en la 

región estudiada. 

 

Palabras clave: Rickettsia, Leptospira, fiebre 
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ABSTRACT 

 

The objective was to determine the infectious etiology of acute febrile syndrome based 

on the analysis of emerging and re-emerging bacterial pathogens identified in patients 

treated in the Leoncio Prado health network in 2016. An observational study was 

carried out, with a comparative descriptive scope and cross-sectional measurement. A 

secondary database obtained from an initial study carried out in health establishments 

of the Leoncio Prado Health Network is analyzed. All samples were analyzed by nucleic 

acid amplification test to determine the presence of infectious bacterial agents. A 

surveillance strategy for febrile syndromes based on the patient's symptoms was 

established. It was obtained that of the 279 samples analyzed, 23 (8.2%) were positive 

for infection by Rickettsia spp. As for the positive samples for Leptospira spp., there 

were a total of 15 (5.4%). Women had a higher frequency of infection by Rickettsia 

spp., 13 (53.3%) while men had a higher frequency of infection by Leptospira spp. 10 

(66.7%). Fever was present in all patients, the most common general symptom 

reported was headache with a frequency of 100.0% (n = 23) and 86.7% (n = 13) 

followed by myalgia with 91.3% (n = 21). and 66.7%(n=10) for Rickettsia + and 

Leptospira + respectively. In conclusion, we describe an epidemiological precedent for 

these pathogens in the region. The etiological finding of both pathogens as responsible 

for the acute febrile syndrome is of low frequency in the studied region.  

 

Keywords: Rickettsia, Leptospira, fever 
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I. INTRODUCCIÓN 

 

El síndrome febril aguda (SFA) es una entidad de presentación habitual en 

establecimientos de salud de atención primaria y tiene una amplia etiología. En 

regiones tropicales y subtropicales se asocia con infecciones de causa parasitaria, 

bacteriana y/o viral (1,2). Se ha reportado que la presentación clínica del síndrome 

febril agudo de origen infeccioso no es específica del agente causal, se autolimita y 

por lo general es de corta duración (1). Debido al amplio espectro de diagnósticos 

diferenciales y la falta de test de diagnóstico en el lugar de atención, no se logra realizar 

un adecuado diagnóstico etiológico lo que conlleva a proporcionar un tratamiento 

empírico (3, 4).  

Entre los agentes causales de síndrome febril agudo se encuentran los patógenos 

bacterianos, y de particular importancia en salud pública, las bacterias emergentes y 

reemergentes implicadas en nuevos brotes infecciosos que en los últimos 20 años han 

producido eventos con potencial epidémico (2,5). 

Entre los principales factores relacionados con la presencia e identificación de 

microorganismos bacterianos destaca el desarrollo de nuevas herramientas 

diagnósticas con empleo de técnicas moleculares, aumento de la exposición humana 

a agentes infecciosos debido a los cambios sociodemográficos y ambientales, por 

último, la aparición de cepas bacterianas más virulentas (6).  

En Latinoamérica, la etiología infecciosa se puede dividir en dos categorías: los que 

cuentan con registro de transmisión en América Latina pero que en la mayoría de los 

casos se descuidan y se sub diagnostican y por lo tanto no se informan de forma 

adecuada; y los que tienen características de transmisión desconocidas o poco 

estudiadas en la región y que son candidatos para el surgimiento en América Latina. 

Al considerar ambas categorías destacan la Leptospirosis, Bartonellosis y Rickettsiosis 

(2).  

En el Perú, se ha identificado Bartonella spp., a su vez Leptospira spp., y también 

Rickettsia spp. como patógenos emergentes y reemergentes causantes de SFA en la 

selva sur, con una frecuencia de aislamiento mayor al 30% de los casos de SFA (7) y 

con frecuencias hasta ahora desconocidas en nuestro lugar de estudio por lo que se 
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destacan los relevantes vacíos en el conocimiento actual que deben abordarse para 

mejorar nuestra comprensión de la SFA en la región (2,7). 

 

Por lo tanto, para solucionar el problema se debe implementar un programa de 

vigilancia epidemiológica con la capacidad de poder determinar los principales 

patógenos bacterianos causantes de SFA mediante pruebas de laboratorio que utilicen 

técnicas moleculares. En ese sentido, la identificación del agente causal permitiría la 

elaboración e implementación de protocolos de tratamiento antibiótico específico. 

Además de promover la sensibilización de los pacientes, el entorno familiar y los 

trabajadores de salud sobre la importancia del diagnóstico y cumplimiento del 

tratamiento prescrito (8). 

 

El objetivo general de este trabajo fue determinar al agente etiológico infeccioso del 

síndrome febril agudo basada en el análisis de patógenos bacterianos emergentes y 

reemergentes identificados en los pacientes atendidos en la red de salud Leoncio 

Prado año 2016. 

 

Los objetivos específicos fueron determinar la frecuencia de Leptospira spp., 

Bartonella spp., Rickettsia spp a partir del análisis de sangre de pacientes con SFA 

mediante tets de amplificación del ADN y describir las características clínicas de los 

positivos para Bartonella spp., Leptospira spp., Rickettsia spp.  

 

La hipótesis que se formuló fue Bartonella spp., Leptospira spp., Rickettsia spp son 

patógenos bacterianos emergentes y reemergentes causantes de síndrome febril 

agudo en pacientes enrolados en la Red de Salud Leoncio Prado año 2016. 
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II. MARCO TEÓRICO 

2.1 Antecedentes  

Zaidi AK describió en 2004, en la región de Asia acerca de la etiología del SFA y la 

influencia de no establecer un diagnóstico etiológico en la toma de decisiones clínicas, 

donde ésta se ve comprometida debido a que los datos epidemiológicos basados en 

evidencia sobre la fiebre son insuficientes en un área tropical (9). 

Recht J, en 2017, en un estudio realizado en Brasil, Colombia, Perú y Venezuela 

enfatiza que, por historia, la Malaria se considera la razón más frecuente de fiebre de 

origen infeccioso en las zonas tropicales del continente americano (cuenca del 

Amazonas); sin embargo, diversos factores además del progreso significativo hacia la 

contención de la Malaria durante el último decenio han resultado en una menor 

incidencia. Esto derivó en una mayor proporción de pacientes con síndrome febril 

agudo (SFA) que no presentan malaria pero cuyo agente patógeno causal se 

desconocía en un gran porcentaje de casos (10).  

Petersen E. y el CDC  reportaron  en el 2018, acerca de las enfermedades infecciosas 

emergentes (EIE) cuya definición puede ser entendida  como nuevas infecciones 

debido a cambios o evolución de patógenos existentes, infecciones que se catalogan 

como conocidas y que se expanden hacia áreas geográficas o poblaciones nuevas, 

infecciones que anteriormente no reconocidas que aparecen en regiones que 

experimentan transformación ecológica o infecciones antiguas que vuelven a surgir 

debido a la resistencia a los fármacos antimicrobianos y/o a la insuficiencia en las 

medidas de salud pública. En estos documentos científicos se destaca la presencia de 

patógenos bacterianos emergentes en diversas patologías (11, 12). 

Ricapa-Antay, en el 2018, en una investigación realizada en Madre de Dios, Perú; 

analizó muestras de suero que pertenecen a pacientes con síndrome febril y describió 

que hasta un 39.6% de pacientes con síndrome febril dieron positivo para bacterias 

emergentes y reemergentes. Los agentes etiológicos caracterizados fueron Rickettsia 

spp. (6.5%), seguida de Leptospira spp. (11,5%) y por último B. bacilliformis (21.6%) 

(7). 
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Petrakovsky J en el 2014, realizó un trabajo sobre la infección por Leptospira como 

una enfermedad de transmisión zoonótica con alacence mundial causada por bacterias 

pertenecientes al género Leptospira. Además de la transmisión endémica, varios 

brotes epidémicos en la población humana han ocurrido en América Latina, luego de 

inundaciones masivas o fenómenos climatológicos. Las especies más frecuentes 

aisladas en Latinoamérica tanto de animales como de humanos infectados son 

Leptospira interrogans, Leptospira borgpeteresenii, Leptospira licerasiae, Leptospira 

noguchi, Leptospira kirschneri y de forma general la prevalencia de pacientes con SFA 

y positivos para Leptospira oscilaba entre 6% y 14% (13). 

Del Valle Mendoza J, en el 2014, determinó la presencia de la bacteria que causa la 

Enfermedad de Carrión (Bartonella bacilliformis), enfermedad que tiene dos fases bien 

establecidas, con una alta letalidad en ausencia de un tratamiento antibiótico 

adecuado. B. bacilliformis se estudió en 113 muestras de sangre sospechosas de 

Enfermedad de Carrión según criterios clínicos, a pesar de la ausencia de un frotis de 

sangre con positivo, mediante dos técnicas de PCR diferentes (utilizando cebadores 

genéticos 16S rRNA específicos de Bartonella y universales), se puedo establecer que 

cerca del 20% de estas muestras fueron positivas para Bartonella como agente causal 

de la enfermedad. Queda establecido el rol de esta bacteria como agente patógeno 

bacteriano reemergente en el Perú (14).   

Moreira-Soto, en 2016 en Costa Rica, determinó que las Rickettsiosis están asociados 

con alta morbilidad y alta mortalidad en la región, lo que puede estar ocasionado por 

el desconocimiento del diagnóstico entre los médicos y la superposición o 

enmascaramiento de los síntomas clínicos. Entre las principales especies asociadas 

con enfermedades humanas en América Latina se encuentran Rickettsia rickettsia, 

seguido de Rickettsia parkeri, Rickettsia typhi y también decRickettsia massiliae. En 

diversas series de enfermedades febriles, la proporción de sindrome febril agudo 

atribuida a Rickettsia varió de 0.9% a 18%. Es probable que la enfermedad también 

esté subdiagnosticada en otras áreas de América Latina (15).  

Palacios-Salvatierra R, en el año 2018 trabajó con muestras que provenían de las 

localidades peruanas de Ayacucho, Madrea de Dios y Cajamarca con el objetivo de 

caracterizar rickettsias en humanos con síndrome febril agudo no específico. Se 
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realizaron aislamientos en cultivos con células Vero ATCC y otras líneas celulares 

alternativas. Antes de realizar la extracción y amplificación del material genético 

bacteriano por técnicas de biología molecular, se verifico la viabilidad por 

inmunofluorescencia indirecta. Después de realizado la prueba de PCR, el producto 

amplificado se purificó y se secuenció. El análisis de cuatro secuencias fue compatible 

con R. asembonensis y una secuencia fue compatible con Coxiella burnetti (16). 

Mogollon-Pasapera indica en su trabajo que el número de especies conocidas de 

Bartonella se encuentra en un aumento rápido. Bajo este contexto, los descubrimientos 

recientes de nuevas especies de esta bacteria resaltan la importancia de los recursos 

básicos de biología molecular que traerían importantes beneficios para la salud pública 

si estuvieran disponibles en áreas endémicas como en Perú. La limitación de recursos 

es de hecho una de las razones por las que aún no se han especificado muchos 

aspectos relacionados con las infecciones por Bartonella.  Si bien los datos 

epidemiológicos, clínicos y de diagnóstico se obtienen y actualizan continuamente, una 

preocupación importante radica en el aumento de la población de mayor riesgo con 

infecciones e inmunodeficiencia por Bartonella. El número de pacientes 

diagnosticados con VIH, cáncer, tuberculosis y muchas otras enfermedades 

debilitantes crece continuamente, y apenas se empieza a comprender hasta qué punto 

y de cuántas formas la Bartonella puede afectar nuestra salud. Por esta razón, la 

investigación sobre la bartonelosis debería recibir un mejor apoyo en muchos países 

(17). 

Allan K, en 2020 refiere que se necesita identificación molecular para establecer una 

adecuada comprensión de la epidemiologíca de la leptospirosis y para definir cuáles 

son las fuentes de infección humana. En su trabajo aplica métodos moleculares para 

identificar las especies y genotipos de Leptospira (PCR a tiempo real del gen lipL32) 

infectantes entre pacientes y los compara con los genotipos de Leptospira detectados 

en animales. Los casos de Leptospirosis positiva fueron secuenciados y comparadas 

con las secuencias obtenidas previamente de animales. Se detectó Leptospira 

borgpetersenii, Leptospira interrogans, Leptospira kirschneri y una indeterminada. Sus 

resultados dan cuenta de que una amplia variedad de especies de Leptospira puede 

causar infección humana (18). 
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Abarca K, en su trabajo publicado en 2014 describe que en Latinoamérica las 

enfermedades rickettsiales transmitidas por garrapatas son infecciones con un 

carácter emergente y reemergente. Su estudio muestra que Rickettsia rickettsia, R. 

parkeri y R. massiliae son responsables de enfermedades en humanos. Este trabajo 

da el contexto para la identificación nuevas especies en las cuales estaría pendiente 

establecer su patogenicidad. Además, el trabajo da cuenta detallada de la distribución 

geográfica y la presentación clínica de las rickettsiosis en América Latina (19). 

Peñataro P,  en 2023 publica un protocolo que establece el uso de una PCR 

semicuantitativa para detectar agentes hemáticos de enfermedades febriles agudas. 

Los blancos por identificar van dirigidos a etiologías comunes de enfermedad febril 

aguda en una región nor-oriental del Perú, sumado a etiologías de epidemias 

recientes, etiologías que requieren una respuesta inmediata de salud pública y 

patógenos adicionales de endemicidad desconocida. El protocolo incluye la 

identificación de Bartonella, Rickettisia y Leptospira. El objetivo principal buscoó 

cuantificar la carga de enfermedad febril aguda atribuible a cada patógeno en un panel 

de diagnóstico, o la fracción atribuible a la población específica de etiología. La 

inclusión de controles es necesaria para estimar las asociaciones entre la detección 

de patógenos y la enfermedad febril aguda por etiología mientras se ajustan las tasas 

de infecciones subclínicas (20). 

Acestor N, en el año 2012 reconoce que la falta de conocimiento de la distribución de 

estos patógenos causantes de enfermedad febril no palúdica sumado con la falta de 

detección y diagnóstico en el punto de atención para identificarlos son causantes del 

inadecuado manejo efectivo de la enfermedad. Concluye que la distribución de estos 

patógenos es muy heterogénea. Entre las estrategias para contrarrestar esta condición 

plantea ampliar los mapas de distribución de patógenos lo que se puede lograr 

rápidamente a un costo bajo. Esto proporcionaría un punto de partida para identificar 

el lugar geográfico probable donde se encuentren. Todo ello con el objetivo de 

estandarizar la metodología del estudio que podrían guiar el desarrollo de algoritmos 

mejorados para el manejo sindrómico de la fiebre, priorizar el desarrollo del diagnóstico 

y guiar la terapia empírica (21). 
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Dittrich en el año 2015 publicó un estudio donde analiza las muestras de 1051 (95%) 

de 1112 pacientes con LCR disponible para análisis en un país tropocal. De estas 

muestras 254 (24%) tenían una infección del SNC atribuible a un patógeno bacteriano 

o fúngico, el 90 (35%) fueron causadas en primer lugar por O. tsutsugamushi, seguidas 

de Rickettisia typhi / Rickettsia spp o Leptospira spp. Estos patógenos fueron más 

frecuentes que las infecciones bacterianas convencionales. El estudio concluye que 

estas infecciones caracterizadas por ser desatendidas muestran elevada carga de 

enfermedad tratable del SNC en grandes zonas endémicas y que por lo tanto necesitan 

de adecuados programas de vigilancia epidemiológica (22).  

Sykes J, en el 2020 escribió sobre el rol del diagnóstico en epidemiología, manejo, 

control y vigilancia epidemiol{ogica de la Leptospirosis. Su trabajo presenta un enfoque 

de One Health para la epidemiología, el manejo, los programas de vigilancia y la 

contención de la leptospirosis. El objetivo es lograr diagnósticos accesibles y precisos 

que se pueden aplicar a humanos, animales de compañía y ganado abarcando de esta 

manera un enfoque holístico de la enfermedad. Para la detección de Leptospira spp. 

Se utilizó cultivo, histopatología e inmunotinción de tejidos o muestras clínicas, y PCR. 

Estos métodos son útiles en el contexto de nuestra comprensión cada vez mayor de 

la diversidad de patógenos que comprenden Leptospira spp. En resumen, el autor 

recomienda utilizar enfoques novedosos, como la amplificación isotérmica mediada 

por bucle (LAMP) y técnicas que se fundamentan en cortas repeticiones palindrómicas 

interespacidads y agrupadas de forma regular (CRISPR) para la detección de ácido 

nucleico de la bacteria como pruebas eficientes y de bajo costo (23). 

Verma VK, en 2012 realiza una revisión que identifica a las patologías causadas 

Leptospira como el conjunto de enfermedades zoonóticas directas más comunes pero 

desatendidas a nivel global. Puntualiza que en los últimos años se ha considerado 

como una infección reemergente de importancia en salud pública y de alcance mundial 

tanto en regiones considerados desarrollados como en regiones que se encuentran en  

desarrollo.  El estudio indica que las pruebas moleculares como PCR-RFLP, la 

amplificación en tiempo real, PCR multiplex son útiles para la detección, diferenciación 

rápida y confirmación de leptospiras patógenas y no patógenas tanto en humanos 

como en animales. En conclusión, se destaca la leptospirosis como una enfermedad 
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de alcance mundial con elevada población susceptible y tasas de transmisión de la 

enfermedad alta (24). 

Tulsiani en 2010 publicó Emerging tropical diseases in Australia. A pesar de ser un 

estudio publicado en 2010 da cuenta de la leptospirosis como una enfermedad 

potencialmente mortal. El objetivo del estudio fue lograr que los médicos deben ser 

conscientes de la presencia de leptospirosis como enfermedad endémica y reconocer 

los síntomas iniciales de la enfermedad. Brinda un enfoque diagnóstico de 

leptospirosis basado en ELISA antes de la validación de las técnicas de amplificación 

de material genético (25). 

Mühldorfer K, publica Murciélagos y patógenos bacterianos: una revisión, en el año 

2013. En esta publicación describe la aparición de enfermedades infecciosas 

emergentes y su relevancia para la salud pública. Su enfoque particular sobre la 

prevalencia de bacterias patógenas en los murciélagos y su impacto en la mortalidad 

de los murciélagos y su relación con su transmisión a humanos es relevante para 

nuestro estudio. Se sabe poco sobre el contexto ecológico real o incluso los ciclos de 

transmisión que involucran a los murciélagos, humanos y otros animales como 

animales de compañia y ganado. Para patógenos bacterianos como Bartonella y 

Leptospira spp. Se describe importancia para las enfermedades en muerciélagos, 

humanos y otros animales (26).  

Fitte B, en su trabajo publicado el año 2022 caracterizó mediante técnicas moleculares 

Leptospira spp. y Bartonella spp. en roedores urbanos de la capital de Argentina. Tanto 

L. interrogans como L. borgpetersenii fueron detectadas en los roedores de la especie 

Rattus norvegicus y los de la especie M. musculus respectivamente. No se identificó 

Bartonella spp. No se encontró relación entre la presencia de bacterias y roedores 

frente a los factores ambientales como el género del huésped y la estacionalidad. El 

objetivo del estudio fue confirmar el rol de estos mamíferos urbanos como reservorio 

de Leptospira spp., en base a ello establecer estrategias de control basadas en el 

enfoque One Health (27). 
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2.2 Bases teóricas 

2.2.1 Aspectos generales 

El síntoma de la fiebre es común en cualquier enfermedad infecciosa sistémica. La 

mayoría de los males febriles de origen infeccioso cuyo agente etiológico no se logra 

establecer tiene implicancias tanto epidemiológicas como de manejo terapéutico (28). 

Es en este contexto, desde la década de 1950, la medicina se ha enfrentado a 

enfermedades infecciosas emergentes y reemergentes, en esta lucha los patógenos 

emergentes ahora se consideran una importante amenaza microbiológica para la salud 

pública (6,29). En este grupo destacan los patógenos bacterianos emergentes, los 

cuales tienen múltiples factores involucrados en su aparición, así como importantes 

desafíos futuros. Se ha identificado 26 enfermedades infecciosas emergentes y 

reemergentes importantes de origen bacteriano; la mayoría de ellas surgieron a partir 

de un reservorio animal y se consideran zoonosis mientras que otras surgieron a partir 

de fuentes de agua (6). El desarrollo de nuevas metodologías  de diagnóstico, mejoras 

en los métodos de cultivo bacteriano, la llegada e implementación de técnicas 

moleculares a la par del aumento de la exposición humana a patógenos bacterianos 

como resultado de cambios demográficos, sociales y ambientales; y la aparición de 

diversas cepas bacterianas con mayor virulentas e infecciones oportunistas, son los 

factores que han determinado el aumento de la frecuencia de enfermedad febril aguda 

con etiología bacteriana (6,14).   

En el contexto latinoamericano, los agentes patógenos bacterianos de importancia 

caracterizados fueron B. bacilliformis, Leptospira spp. y Rickettsia spp. (7). 

Artículos científicos publicados en los últimos años dan cuenta de la importancia de la 

dinámica de aparición y reaparición de enfermedades ocasionadas por agentes 

patógenos bacterianos entre los que se menciona a las rickettsias considerándolas un 

grave problema desde la perspectiva de la salud pública en USA y en el extranjero. En 

la actualidad las características clínicas de las infecciones rickettsiales se describen 

en conjunto con los fundamentos científicos actuales, considerándose la rickettsiosis 

emergente y reemergente en directa relación con los problemas en el control de las 

garrapatas que son sus principales vectores (30). 
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Sobre Bartonella spp. se ha informado una amplia variedad de especies en la 

naturaleza, presenta un amplio espectro de reservorios animales, cada vez se 

descubre una diversidad más grande de vectores de artrópodos confirmados y 

potenciales. En muchos contextos se presentan limitaciones al momento del 

diagnóstico y el establecimiento de la eficacia del tratamiento (31). En la actualidad, 

los datos epidemiológicos, clínicos y de diagnóstico se obtienen con relativa facilidad, 

sin embargo, pese a este avance persiste siendo un problema el aumento de la 

población de mayor riesgo con infecciones e inmunodeficiencia por Bartonella. El 

número de pacientes diagnosticados con VIH, cáncer, tuberculosis y muchas otras 

enfermedades que debilitan el sistema inmunológico crece continuamente, y apenas 

se empieza a comprender hasta qué punto y de que formas Bartonella puede afectar 

el organismo (17). 

La infección causada por Leptospira spp., es considerada de importancia desde el 

ámbito de la salud pública que afecta tanto a humanos como a animales. Esta 

enfermedad se desarrolla sobre todo en climas húmedos subtropicales y tropicales con 

datos estimados de 900,000 infecciones en humanos y alrededor de 49,000 muertes 

por año, por lo que se le considera una amenaza emergente por aumentar su 

frecuencia en todo el mundo (32, 33). En el Perú se ha descrito que el contacto con 

animales en el entorno laboral y dentro del hogar como riesgosa para el contagio por 

Leptospira. Los huéspedes animales examinados en diversos estudios tenían una alta 

seroprevalencia de Leptospira, incluso entre las aves. Es de resaltar que la 

seroprevalencia en aves no se ha correlacionado con la transmisión de las bacterias a 

los seres humanos. Se ha identificado a Leptospira como causante de enfermedad 

febril aguda en localidades como Ucayali, Manu y en Tumbes (34).  

 

2.2.2 Patógenos emergentes y reemergentes   

Los agentes patógenos que causan enfermedades emergentes y reemergentes son el 

resultado de múltiples interacciones entre los que destacan los aspectos sociales de 

la salud, el impacto del cambio climático y las condiciones prevalentes e identificables 

de ciertas poblaciones. En estas condiciones pueden existir situaciones que pueden 

desencadenar emergencia sanitaria, impactando directamente en la salud de una 
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población, ya sea por desconocimiento o por su rápida propagación, resultando en un 

problema de seguridad sanitaria (35). La identificación de estos microorganismos y su 

impacto en la población debe orientar los esfuerzos hacia la prevención y la generación 

de estrategias de contención adecuadas. En el Perú, diversos estudios describen 

como patógenos emergentes y reemergentes a los arbovirus sin embargo no hay 

mucha información sobre agentes patógenos bacterianos que cumplan estas 

características (36).  

En este contexto, las enfermedades producidas por agentes infecciosos siguen siendo 

una causa importante de la carga mundial de morbilidad. En lo que respecta a los 

patógenos bacterianos ha habido amenazas de nuevas enfermedades durante las 

últimas tres décadas debido a la evolución y adaptación de estos microorganismos y 

a la reaparición de enfermedades que se creían ya controladas debido al desarrollo de 

resistencia a los antimicrobianos y la capacidad de propagarse a nuevas áreas 

geográficas (35, 37). Las enfermedades emergentes y reemergentes tienen un impacto 

importante a nivel socioeconómico y de salud pública. Establecer un control requiere 

vigilancia, investigación y capacitación continua, mejores instalaciones de diagnóstico 

y un eficiente sistema de salud pública (5, 37). El estudio de las patologías infecciosas 

bacterianas emergentes y reemergentes es de importancia relevante desde el enfoque 

clínico y epidemiológico.  

Lo que se conoce como enfermedades emergentes se podrían caracterizan mejor 

como "enfermedades del progreso humano". Estas se superponen a las consideradas 

endémicas como son las diarreicas, la malaria y la tuberculosis en países como el 

Perú. Además de esto, se describe en la actualidad que un número importante de 

patógenos se están volviendo cada vez más resistentes a los medicamentos 

antimicrobianos usados para combatirlos, lo que dificulta y, en algunos casos, 

imposibilita el tratamiento (38). 

Para profundizar el tema y tener una visión amplia del problema de emergencia y 

reemergencia de los microorganismos patógenos, una revisión identificó 1.407 

especies reconocidas de patógenos humanos, el 58% se consideran zoonóticas. Del 

total identificado, 177 se consideran emergentes o reemergentes. Los patógenos 

zoonóticos representan la fuente más probable de enfermedades infecciosas 
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emergentes y reemergentes, pero solo una pequeña minoría ha demostrado ser capaz 

de causar grandes epidemias en la población humana (39). Esto no significa que los 

que si puedan hacerlo generen un impacto importante en la salud pública.   

En la actualidad, sabemos que las afirmaciones optimistas de que las enfermedades 

infecciosas serían eliminadas como una amenaza importante para la salud humana se 

han visto frustradas por infecciones emergentes y reemergentes. En este grupo se 

pueden mencionar a las fiebres hemorrágicas, que se describen como un tipo 

particular de presentación de la enfermedad febril aguda que han generado un gran 

impacto en el sistema de salud y en general sobre la salud pública (40). Se ha descrito 

un marcado aumento de las infecciones causadas por bacterias resistentes. En este 

contexto es importante comprender la dinámica de las infecciones emergentes y 

reemergentes para establecer esfuerzos en la búsqueda de reducir la morbilidad y la 

mortalidad de dichas infecciones, establecer políticas relacionadas con la preparación 

para amenazas infecciosas y tomar decisiones sobre dónde utilizar los recursos 

limitados en la lucha contra las infecciones (40,41).  

 

2.2.3 Enfermedad febril aguda o síndrome febril agudo 

 

Síndrome febril agudo y la enfermedad febril aguda son términos que a menudo se 

usan indistintamente. Se ha descrito que la EFA es una condición frecuente por la que 

los individuos requieren atención médica en todo el mundo (2), esta representa un 

espectro de etiologías de los males infecciosos con importantes variaciones 

geográficas y poblacionales. En la literatura médica aún no existe un enfoque 

estandarizado para realizar investigaciones etiológicas de este padecimiento. Esta 

situación limita la interpretación y su caracterización a nivel mundial y en particular en 

países en desarrollo (40). Por lo tanto, es importante caracterizar las metodologías de 

investigación actuales (42).  En este contexto, es necesaria una implementación más 

amplia de métodos estandarizados para su diagnóstico y reporte con detección de 

enfermedades de múltiples patógenos.  El conocimiento de la variedad de etiologías y 

sus contribuciones a la carga global de enfermedad se consideran un aporte clínico y 

epidemiológico relevante. Esto puede orientar la asignación de recursos, fortalecer la 
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detección y respuesta a brotes, enfocar los esfuerzos de prevención y mejorar la 

atención clínica, especialmente en entornos con recursos limitados donde su control, 

a menudo, se basa en el tratamiento empírico (42, 43). 

  

El abordaje de la EFA, desde la perspectiva diagnóstica, comprende múltiples pruebas 

desde muestras de sangre para hemocultivos, coagulación y pruebas serológicas 

inmunocromatográficas (ICT), prueba inmunoabsorbente ligado a enzimas (ELISA) y 

aplicación de PCR específica para un determinado agente infeccioso o en plataformas 

multiplex (7, 44).  

Pese a que los test moleculares, como la PCR son altamente específicas y sensibles 

de debe mencionar que incluso con mejoras en la sensibilidad, muchas enfermedades 

infecciosas no liberan material genético del patógeno en el torrente sanguíneo en 

cantidades suficientes para ser diagnosticadas por pruebas de amplificación del 

material genético usando muestras de sangre o suero. Un enfoque para superar la 

escasez de ADN bacteriano genómico ha sido detectar ARN transcrito, que para 

algunas dianas transcritas puede estar presente muchas veces más que el ADN 

genómico (45). Otros enfoques se basan en el aumento del volumen de sangre 

recolectada o hacen uso de la fracción de glóbulos blancos de muestras de sangre, 

que para las bacterias intracelulares pueden ser más sensibles (46).  

En países como el Perú, con recursos limitados, la mitad de los pacientes pueden 

esperar hasta 4 días desde el inicio de la enfermedad y un porcentaje alto hasta una 

semana para presentarse a la atención médica para su evaluación. Una amplia gama 

de padecimientos que la causan, tales como Zika, hantavirus y Rickettsia, tienen solo 

una breve ventana de detección en la que el material genético circulante es detectable 

en muestras de sangre, aunque los síntomas pueden continuar más allá de esta 

ventana. Nuevos enfoques para usar pruebas de amplificación de material genético 

para detectar una firma de expresión de ARN del huésped en lugar de ácidos nucleicos 

patógenos pueden eludir estas limitaciones (8, 47). Sin embargo, en otros casos el 

material genético de los patógenos como Leptospira y Bartonella son estables para su 

identificación durante la fase sintomática caracterizada por fiebre (14, 41).  
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2.3 Definición de términos básicos 

Síndrome febril agudo: Temperatura oral mayor a 38° Celsius menor a 7 días de 

duración. 

Coinfección: Presencia de dos o más patógenos causantes de enfermedad en un 

mismo individuo al mismo tiempo. 

Cocirculación: Circulación simultanea de los agentes patógenos o sus vectores. 

Enfermedad reemergente: Se define como el resurgimiento de enfermedades que 

habían sido consideradas en apariencia erradicadas o su incidencia disminuida. 

Aparecen a menudo como brotes o incluso epidemias. 

Enfermedad emergente: Catalogada como nueva, o enfermedad conocida que 

aparece por primera vez en un área determinada o que se presenta con 

manifestaciones desconocidas o indiferenciadas microorganismo. 

PCR: el test de reacción en cadena de la enzima polimerasa, se fundamenta como 

una técnica de amplificación de material genético. 

Síndrome: Es la presencia de signos clínicos y también de sintomatología que 

manifiesta el paciente en una enfermedad. 

2.4 Hipótesis de investigación     

Hipótesis general 

No aplica 

Hipótesis específicas  

No aplica  
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III. METODOLOGÍA 

 

3.1 Diseño metodológico 

Considerando la intervención del investigador: se realizó un estudio observacional; 

según el alcance, fue descriptivo; según el número de mediciones de la o las variables 

de estudio, fue transversal; según el momento de la recolección de datos, el estudio 

fue retrospectivo. 

 

3.2 Diseño muestral 

 

Población universo 

Pacientes con síndrome febril que se atendieron en los establecimientos de salud de 

la unidad ejecutora Leoncio Prado. 

 

Población de estudio 

Muestras sanguíneas provenientes de pacientes con síndrome febril atendidos en la 

red de salud Leoncio Prado durante 2016. Las muestras fueron obtenidas en el 

contexto del DS N° 014-2016-SA el cual declara en estado de emergencia sanitaria 

el departamento de Huánuco por un brote de enfermedad febril aguda dejando en 

consideración a la vigilancia epidemiológica como actividad mandatoria de salud 

pública. 

 

Criterios de selección 

De inclusión 

En el contexto de la vigilancia epidemiológica del síndrome febril se incluyó a todo 

paciente independientemente de la edad o sexo que se presentó en la sala de 

emergencia o por consultorio externo del establecimiento de salud con enfermedad 

febril aguda, definida como, fiebre (mayor que o igual a 38 °C (grados Celsius) durante 

menos de 7 días de duración) junto a alguno o más de uno de los siguientes:  

Dolor de cabeza, mialgia, dolor ocular y / o dolor articular 
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Fatiga  

Acceso de Tos 

Náuseas y/o Vómitos 

Mareos 

Dolor en la garganta 

Dificultad al momento de respirar 

Rinorrea 

Diarrea 

Alteraciones del sensorio 

Ictericia 

Rigidez en el cuello 

Manifestaciones de sangrado. 

 

De exclusión 

Fiebre de más de siete días y/o fiebre con foco identificado (urinario, pulmonar, 

gastrointestinal, dérmico, etc.) 

 

Lugar de ejecución  

Nuestro estudio analiza una base de datos secundaria obtenida a partir de un estudio 

inicial realizado en las unidades ejecutoras de salud de la Red de salud Leoncio Prado. 

Se estableció una estrategia de vigilancia de síndromes febriles basados en la clínica 

del paciente. Se contó con la colaboración de establecimientos de salud administrados 

por las Redes de atención del Minsa  - Perú. 

 

Tamaño de muestra 

En base a los criterios de inclusión, se analizaron datos obtenidos de 279 muestras 

de pacientes que acudieron a los establecimientos de la red de salud Leoncio Prado 

con síndrome febril agudo durante el 2016 por lo que se identifica como una muestra 

censal. 

 

Muestreo 
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El muestreo inicial de tipo censal. Se recolectaron muestras de 279 pacientes que se 

registraron en una base de datos que no contenía identificadores personales. 

 

3.3 Técnicas y procedimiento de recolección de datos 

 

Se obtuvieron los datos a partir de un formato de recolección de información validada 

donde se registran la información del paciente, su sintomatología clínica.  Los 

resultados de laboratorio que indiquen la etiología del síndrome febril se agregaron a 

la base de datos. Los datos incompletos o no registrados no fueron considerados para 

el análisis.  

 

Muestras 

Para el estudio inicial las muestras sanguineas se obtuvieron en el marco de la 

vigilancia epidemiológica donde se extrajeron utilizando Vacuette® TUBE para Serum 

Separator Clot Activator (Austria). Posterior a la obtención, la totalidad de las muestras 

se almacenaron a -80 ° C y luego fueron transportadas a las instalaciones del 

laboratorio  siguiendo los protocolos  de envío del ente regulador nacional para realizar 

ensayos moleculares.  

 

Extracción de ADN 

 

La extracción del material genético bacteriano fue realizada según las indicaciones del 

kit de extracción comercial de Roche Applied Science (Mannheim, Alemania). Se 

realizó con 200 microlitros de cada muestra de sangre recolectadas. El ADN bacteriano 

que se obtuvo después del proceso de extracción.  Se diluyó en 100 microlitros de 

agua free y luego se procesó o almacenó a -20 ° C hasta su uso. 

 

Amplificación por PCR 

 

Detección por ensayo de PCR en tiempo real de B. bacilliformis, Leptospira spp. y 

Rickettsia spp. 
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Se amplificó el material genético con cebadores específicos y una sonda para un gen 

específico de la especie de B. bacilliformis (48), el gen denominado PanR8 de 

Rickettsia spp. (49) y el gen denominado LipL32 de Leptospira spp. (50).  Cada 

reacción se llevó a cabo en condiciones estandarizadas de laboratorio. 

Tanto para B. bacilliformis, como para Leptospira spp. y Rickettsia spp se usaron 

controles positivos con cepas de colección. En control negativo se basó en la reacción 

de amplificación de ácidos nucleicos sin ADN molde.  

También se estableció un control interno estandarizado, la beta-globina humana.  

 

3.4 Procesamiento y análisis de datos 

Análisis estadístico 

El análisis fue realizado con la información obtenida, desde el estudio inicial se 

construyó una base de datos en Microsoft Excel utilizando la técnica de la doble 

digitación para minimizar errores. Posteriormente se utilizó el programa estadístico 

STATA versión 11.2. (Data Analysis and Statistical Software) el cual es un programa 

estadístico completo e integrado que brinda las herramientas que son necesarias para 

 el análisis estadístico de los datos. 

 

3.5 Aspectos éticos 

Análisis secundario a partir de un primer estudio que fue evaluado y luego aprobado 

por el comité de ética acreditado del Hospital Regional docente de Cajamarca por su 

naturaleza multicéntrica con número de expediente 1958851. Cuenta con el permiso 

de ejecución de estudios de investigación correspondiente de la Red de salud y 

establecimiento de salud donde se llevó a cabo el estudio n.° 020-2026-GRHCO-HTM-

UADI 

Las muestras fueron tomadas en situación de emergencia sanitaria por enfermedad 

febril y en el contexto de vigilancia epidemiológica del síndrome febril como mandato 

de salud pública según lo que determinan las normas de la Organización Mundial de 

la Salud para la vigilancia de la salud pública y las pautas del Consejo de 

Organizaciones Internacionales de las Ciencias Médicas (CIOMS). 



19 
 

La base de datos es anónima, no se colocaron identificadores personales para poder 

garantizar el anonimato y la confidencialidad de los datos. 
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IV. RESULTADOS 

 

Nuestros resultados muestran que del total de 279 muestras analizadas de pacientes 

con SFA 125 (44.8%) tienen entre 18 a 39 años, seguidos por 44 (15.8%) pacientes 

de entre 40 a 59 años. Solo en un caso no fue registrada la edad, pero se consideró 

en el análisis debido a que la muestra resultó positiva para infección por Leptospira 

spp. De las muestras analizadas, 23 (8.2%) resultaron positivas para infección por 

Rickettsia spp. siendo 9 (39%) de estas positivas en el grupo de entre 18 a 39 años. 

En cuando a las muestras positivas para Leptospira spp., en total fueron 15 (5.4%), de 

las cuales 6 (40%) tenían entre 18 y 39 años. En lo referente al sexo, del total de 

muestras analizadas, 142 (50.9%) pertenecen al género masculino. Las mujeres 

tenían una mayor frecuencia de infección por Rickettsia spp., 13 (53.3%) mientras que 

los varones tenían mayor frecuencia de infección por Leptospira spp. 10 (66.7%) 

(Tabla 1). Del total de muestras analizadas ninguna resulto positiva para Bartonella 

spp. 

 

Tabla 1. Características de la población  

Características 
Total de pacientes Rickettsia spp + Leptospira spp + 

n % N % n % 

Edad (años) 

<5 16 5.7 0 0 0 0 

5–11 38 13.6 3 13.0 4 26.6 

12–17 42 15.1 5 21.0 3 20.0 

18–39 125 44.8 9 39.0 6 40.0 

40–59 44 15.8 3 13.0 0 0 

>60 13 4.6 3 13.0 1 6.7 

No Registrado 1 0.3 0 0 1 6.7 

Total 279 100.0 23 100.0 15 100.0 

Sexo 

Masculino 142 50.9 10 43.7 10 66.7 

Femenino 136 48.7 13 53.3 5 33.3 



21 
 

No registrado 01 0.4 0 0 0 0 

Total 279 100.0 23 100.0 15 100.0 

 

En lo referente a la presentación clínica entre las muestras de los pacientes que 

resultaron positivas por diagnóstico molecular para infección por Rickettsia spp y/o 

Leptospira spp., estando la fiebre presente en todos de los pacientes, el síntoma 

general más común reportado fue dolor de cabeza con una frecuencia del 100.0% (n 

= 23) y 86.7% (n=13) seguido de mialgia con 91.3% (n = 21) y 66.7%(n=10) para 

Rickettsia (+) y Leptospira (+) respectivamente. En ningún caso de los positivos para 

los agentes patógenos en estudio se registró presentación clínica con manifestaciones 

de sangrado (Tabla 2). 

Solo un paciente que dio positivo para infección por Leptospira spp. mostró una 

presentación clínica sugestiva de infección severa al presentar disminución del número 

de plaquetas en el examen de laboratorio (Tabla 2). 

 

Tabla 2. Presentación clínica de pacientes con resultados positivos para Rickettsia spp., 

Leptospira spp. 

Signos o síntomas  

Total de 
muestras  Porcentaje  

Rickettsia 
spp. + 

Leptospira spp 
+ 

n = 279 n = 23 (%) n = 15 (%) 

Generales  Fiebre 279 100.0% 23 (100.0) 15 (100.0) 

Artralgias 229 82.1% 22 (95.6) 9 (60.0) 

Mialgias 231 82.8% 21 (91.3) 10 (66.7) 

Cefaleas 252 90.3% 23 (100.0) 13 (86.7) 

Dolor retro ocular 166 59.5% 14 (60.8) 5 (33.4) 

Dolor lumbar  127 45.5% 9 (39.1) 3 (20.0) 

Erupción cutánea  71 25.4% 8 (34.8) 2 (13.4) 

Hiporexia 147 52.7% 12 (52.1) 7 (46.7) 

Odinofagia  80 28.7% 4 (17.4) 1 (6.7) 

Náuseas y vómitos  134 48.0% 12 (52.1) 9 (60.0) 

Manifestaciones de 
sangrado 

Hematemesis  6 2.2% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Melena 2 0.7% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Epistaxis 4 1.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Gingivorragia  3 1.1% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Ginecorragia 2 0.7% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Petequias  4 1.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Equimosis 1 0.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 
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Esputo 
hemoptoico 

3 1.1% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Señales de alarma Dolor abdominal 12 4,3% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Dolor torácico 3 1.1% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Vómitos 
persistentes  1 0.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Hipotermia  1 0.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Disminución de la 
diuresis  2 0.7% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Decaimiento 
excesivo  1 0.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Hepatomegalia 2 0.7% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Disminución de 
plaquetas  8 2.8% 0 (0.0) 1 (6.7) 

Incremento del 
hematocrito 2 0.7% 0 (0.0) 0 (0.0) 

Estado mental 
alterado 2 0.7% 0 (0.0) 0 (0-0) 

Signos de Choque Hipotensión 1 0.4% 0 (0.0) 0 (0.0) 

 

Las bajas frecuencias de infección por Rickettsia spp. 23 (8.2%), Leptospira spp. 15 

(5.4%) y el resultado negativo para Bartonella spp. determinadas a partir del total de 

279 muestras de pacientes con SAF indican que estos patógenos bacterianos 

emergentes y reemergentes no tienen un rol predominante en cuanto a la etiología del 

SAF en la región estudiada, sin embargo, su hallazgo muestra un precedente 

epidemiológico de estos patógenos en la región.  

Se encontró que no existe una mayor frecuencia en los parámetros clínicos de 

severidad del síndrome febril agudo con la presencia de Rickettsia spp. y Leptospira 

spp. (Tabla 3). 
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Tabla 3: Frecuencia de severidad clínica y la presencia de patógenos bacterianos 

  

Rickettsia spp. n (%) Total                
 

n= 279 (%) 

 
Negativo 

256 (91.8) 
Positivo      
23 (8.2) 

Criterios de 
Severidad 

Presenta  

29 (10,4) 0 (0,0) 29 (10,4) 

 
No 
presenta  227 (81.4) 23 (8.2) 

 
250 (89.6) 

  

Leptospira spp. n (%) Total                
 

n= 279 (%) 

  

Negativo 
264 (94.6) 

Positivo      
15 (5.4) 

Criterios de 
Severidad 

Presenta  

28 (10.0) 1 (0.4) 

 
29 (10.4) 

 
No 
presenta  236 (84.6) 14 (5.0) 250 (89.6) 
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V. DISCUSIÓN 

 

El objetivo principal fue determinar la etiología infecciosa del SAF basado en el análisis 

de patógenos bacterianos emergentes y reemergentes identificados en los pacientes 

atendidos en la red de salud Leoncio Prado año 2016, los resultados logran identificar 

a dos patógenos bacterianos considerados como emergentes y/o reemergentes de los 

tres patógenos que se analizaron. Al respecto, en la literatura médica científica 

encontramos que Rickettsia spp. y Leptospira spp. son microorganismos que han 

surgido o resurgido en diversos escenarios y qué según el CDC se enumeran entre los 

más de 50 nuevos patógenos humanos recientemente identificados que han sido 

reportados en los últimos 30 años (51). Ambos microorganismos son de naturaleza 

zoonótica y en ambos se establece una interacción patógeno-huésped-ambiente (52). 

Para lograr determinar la etiología infecciosa del SAF y los microorganismos evaluados 

se requieren análisis en laboratorios bien equipados, una infraestructura adecuada, 

bioseguridad y personal de laboratorio altamente capacitado lo que complementa el 

enfoque integrado de One Health (53).  

 

Los resultados de este estudio se presentaron por grupos de edad, manifestaciones y 

severidad clínica. En la práctica clínica en todos estos grupos es difícil diferenciar con 

claridad las causas de la fiebre cuando las capacidades en el diagnóstico son 

limitadas. Esto puede dar como resultado un manejo inadecuado del paciente (54). Es 

así como diversos estudios describen a las enfermedades febriles como un desafío de 

salud pública, en particular en países en desarrollo donde no llegar al diagnóstico 

etiológico puede resultar en enfermedad recurrente, complicaciones e incluso muerte. 

En este contexto también se puede resaltar el uso inadecuado de fármacos 

antimicrobianos que implica el desarrollo de resistencia antibiótica y el impacto 

negativo en la microbiota (55). En el grupo estudiado se incluyeron 279 resultados de 

pacientes con adecuado grado de adecuación al estudio por cumplir los criterios de 

inclusión. Los resultados se pueden comparar por grupos de edad, sexo, presencia de 

sintomatología y severidad entre los patógenos bacterianos identificados.  
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Se identificó la presencia Rickettsia spp. y Leptospira spp. cuya frecuencia fue mayor 

en el grupo de 18 a 39 años para ambos patógenos. Además de presentar frecuencias 

similares entre varones y mujeres infectadas. Sobre Leptospira spp.  la información es 

limitada en el Perú, una descripción realizada en la costa norte del país identifica 36 

casos utilizando la prueba de micro aglutinación siendo más frecuente también entre 

las edades de 18 a 39 años (56). Sin embargo, la prueba de micro aglutinación a pesar 

de usarse como una prueba serológica de referencia no puede determinar el 

diagnóstico evaluando únicamente la seroconversión (57). El método utilizado en el 

presente trabajo se basa en la amplificación del material genético bacteriano que está 

presente en el contexto de un cuadro clínico sintomatológico como es la enfermedad 

febril aguda. Por esta razón, aporta desde la perspectiva clínica y epidemiológica. A 

nivel de Latinoamérica el estudio elaborado por Moreira et al. titulado Epidemiology of 

acute febrile illness in Latin America, identifica Leptospira spp. en 16% de los 12 714 

pacientes considerados en 16 estudios evaluados. Este resultado contrasta con el 

5.4% del total de muestras analizadas en este trabajo. Esta variación puede deberse 

tanto a factores ambientales como técnicas diagnósticas utilizadas. Sobre Rickettsia 

spp., un estudio realizado entre 2013 y 2014 en la amazonía peruana conducido por 

Kocher C. et al. titulado Rickettsial Disease in the Peruvian Amazon Basin, encontró 

una frecuencia del 1.9% (38 de 2 562 pacientes evaluados) de Infección activa por 

rickettsias (58). Este contrasta con los resultados obtenidos por PCR en el presente 

trabajo donde se encontró un 8.2% de positivos para Rickettsia spp. El rango de edad 

de los positivos para este patógeno es similar en ambos estudios.  

A pesar de que en la región de estudio ha habido reportes previos de la presencia de 

Bartonella spp. y además se han reportado y descrito a varias especies del vector 

transmisor de la enfermedad (59, 60) en esta investigación no se identificó ningún caso 

después del análisis de las muestras. Estos resultados negativos pueden atribuirse a 

variantes regionales como el clima, la distribución del vector competente y la presencia 

o ausencia del reservorio del agente patógeno. 
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Sobre las características clínicas, un estudio reciente realizado en el Perú donde se 

analizaron signos y síntomas en la infección por los microorganismos estudiados se 

encontró que además de fiebre todos los grupos presentaban cefalea, dolor muscular 

y dolor en articulaciones. Ese estudio, realizado por Ricapa-Antay et al., concluyó que 

no había diferencias con significación en la presentación clínica de los pacientes 

distribuidos en grupos infectados por cada bacteria patógena estudiada (7). En el 

presente trabajo se llegó a similar conclusión al encontrase mayor frecuencia de 

cefalea y mialgia en todos los grupos estudiados. Los signos y síntomas restantes que 

se evaluaron fueron similares en todos los grupos estudiados por patógeno 

identificado. 

En cuanto a la severidad clínica, se ha descrito la asociación de pacientes 

hospitalizados con leptospirosis con el aumento de precipitaciones en Brasil. Hacker 

KP et al., consideran a la presentación clínica sever como criterio de hospitalización 

(61). Si se enfocan los casos de sindrome febril agudo causados por Rickettsia spp., 

se describe en la literatura que los episodios febriles suelen ser transitorios, no graves 

además de estar asociados con una presentación clínica heterogénea (62). El presente 

trabajo no  encontró asociación entre parámetros clínicos de severidad del síndrome 

febril agudo con la presencia de Rickettsia spp. y Leptospira spp. Todos los estudios 

citados enfatizan el método molecular como una herramienta útil para identificar la 

etiología del sinfrome febril. 

Los hallazgos descritos en el presente trabajo sugieren implementar y/o reforzar la 

vigilancia epidemiológica regional del sindrome febril agudo. Con respecto a las líneas 

de investigación se deben enfocar en enfermedades emergentes y re emergentes y 

además en el diagnóstico etiológico de las enfermedades infecciosas. Futuros estudios 

deben enfocarse en el impacto de estas enfermedades a nivel de los pacientes y los 

sistemas de salud. Además es importante establecer el impacto del diagnóstico de 

estos agentes patógenos y su correlación con el tratamiento antibiótico recibido y la 

resistencia antimicrobiana.  

En presente estudio tiene limitaciones. Primero, el porcentaje de patógenos 

identificados en cada grupo  podría ser mayor en relación al número de patógenos 

evaluados si se utilizaran otras plataformas moleculares multipatogénicas (como 
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FilmArray), sin embargo, al ser nuestro enfoque en bacterias emergentes y/o 

reemergentes las plataformas multipatógenas convencionales no los consideran en su 

panel de detección. En segundo lugar, los resultados obtenidos no pueden 

extrapolarse a otras regiones del Perú. 
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VI. CONCLUSIONES 

 

1. Se determinó la etiología infecciosa de la enfermedad febril aguda basada en la 

identificación de los patógenos bacterianos emergentes y reemergentes:  

Rickettsia spp. y Leptospira spp., en la región de estudio. 

 

2. Las frecuencias de infección por Rickettsia spp. y Leptospira spp. indican que 

estos patógenos bacterianos emergentes y reemergentes juegan un rol en la 

etiología de la enfermedad febril aguda en la región estudiada. 

 

3. No se encontraron diferencias en la presentación clínica y severidad de 

síndrome febril agudo entre los patógenos identificados. 

 

 

 

  



29 
 

VII. RECOMENDACIONES 

 

Se debe continuar, fortalecer e implementar la vigilancia epidemiológica de la 

enfermedad febril aguda considerando Rickettsia spp. y Leptospira spp., en la región 

de estudio. 

 

Debido a que el presente trabajo es un estudio transversal, se sugiere que se amplie 

la ejecución de estudios de seguimiento a los pacientes con enfermedad febril aguda 

para determinar persistencia y seroconversión. 

 

Considerar las características clínicas indiferenciadas reportadas con un enfoque en 

el diagnóstico etiológico en el manejo y tratamiento de los pacientes para evitar 

complicaciones, polifarmacia y resistencia a los fármacos antimicrobianos.  
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