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Resumen: 

El presente estudio tuvo como objetivo determinar la prevalencia de Mycobacterium 

avium subsp. paratuberculosis (MAP) según muestras ambientales y explorar los factores 

de riesgo a nivel de hato asociados a la infección por MAP en hatos lecheros bajo sistemas 

de sala de ordeño mecánico y basados en pastoreo de prados. Los hatos de estudio (n= 

94) se ubicaron en 60 distritos de cinco municipios de la región Norte de la Provincia de 

Antioquia, Colombia. Los hatos fueron visitados una vez en 2016 para recolectar dos 

muestras ambientales compuestas y completar un cuestionario de evaluación de riesgos. 

La identificación de MAP se llevó a cabo utilizando un método de PCR cuantitativo en 

tiempo real basado en la secuencia IS900. Un hato se consideró como MAP-positivo si 

una o ambas muestras ambientales resultaron positivas mediante la técnica molecular. La 

información sobre los factores de riesgo se analizó utilizando un modelo de regresión 

logística multivariable. La prevalencia aparente a nivel de hato encontrada fue de 14.9 % 

(14/94; IC 95 %: 7.7-22.1), oscilando entre 0 y 33.3 % a nivel municipal. Los hatos en 

los que predominaban razas distintas a la Holstein pura (estas son, Jersey, cruzas de 

Jersey) tenían más probabilidades de estar positivamente infectados con MAP-qPCR que 

aquellos en los que predominaba el ganado Holstein puro (OR= 3.7; IC 95 %: 1.1-15.2). 

El presente estudio reporta la prevalencia de MAP en hatos lecheros de la Provincia de 

Antioquia (Colombia), y la asociación entre la positividad ambiental de MAP con la raza 

predominante en el hato. 
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Introducción 

 

Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis (MAP) es el agente causal de la 

enfermedad de Johne (EJ)(1), una enterocolitis granulomatosa crónica de desarrollo 

lento(2). El MAP es resistente a los cambios ambientales y químicos y puede sobrevivir 

en el medio ambiente hasta por un año(3,4). La enfermedad tiene una distribución mundial 

y también se describen pérdidas de producción relacionadas(5,6). 

 

Cada una de las pruebas diagnósticas de MAP actualmente disponibles presenta ventajas 

y desventajas, dependiendo de la matriz y de las diferentes etapas de la infección y 

enfermedad posterior(7,8). La detección molecular de MAP utilizando la reacción en 

cadena de la polimerasa (PCR, por sus siglas en inglés) en muestras ambientales ha sido 

propuesta para la examinación de hatos(8,9), con resultados equivalentes a los obtenidos 

mediante cultivo(10). La sensibilidad (Se) de la PCR (en todos los formatos) puede variar 

debido a la excreción fecal irregular de los organismos, mientras que su especificidad (Es) 

es cercana al 100 % en todas las etapas de la enfermedad(11,12). Se ha encontrado que el 

método de PCR cuantitativo en tiempo real (qPCR, por sus siglas en inglés) es sensible 

(≈60 %) y específico (≈97 %)(13,14), lo que también permite la detección y cuantificación 

de MAP en matrices complejas (por ejemplo, leche, muestras fecales)(15-17). El análisis de 

muestras ambientales utilizando qPCR es considerado hoy en día como un enfoque 

ahorrador y fácil de usar para diagnosticar la EJ a nivel de hato y clasificar el hato como 

infectado o no, ya que no requiere la recolección de muestras de animales individuales, 

reduciendo el estrés inherente del proceso de muestreo(16,18). 

 

La prevalencia de EJ a nivel de hato en todo el mundo parece ser de >18 %, con reportes 

>50 %(19-21).  En Colombia,  una seroprevalencia aparente a  nivel de hato  pareció ser 

>50 %, según estudios basados en ELISA(22,23). Sin embargo, otros estudios han reportado 

prevalencias más bajas, como 3.6(24) y 4.1 %(25). Parece que el rango de resultados 

posibles sobre la estimación de la prevalencia en el país es amplio, y depende en gran 

medida de la prueba diagnóstica utilizada y de la población de estudio. En Colombia, los 

datos sobre los factores de riesgo de EJ a nivel animal o de hato en los hatos lecheros aún 

son limitados y los sistemas de producción lechera son diversos. Por lo tanto, las prácticas 

de manejo y los factores de riesgo a nivel de hato, que difieren entre los hatos y los 

sistemas de producción lechera(26,27), exigen la definición local de los factores de riesgo 

para la enfermedad considerando la diversidad local de los sistemas de producción 

lechera. Esta diversidad a menudo se supervisa y los informes sobre la prevalencia y los 

factores de riesgo comúnmente ignoran este hecho, produciendo datos que no se pueden 
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comparar con otros estudios y resultados, incluso en la misma región o país. En un estudio 

transversal anterior reciente, se muestrearon 292 hatos lecheros con instalaciones de 

ordeño en potrero, unidades móviles, ubicadas en 61 distritos diferentes de seis 

municipios del norte de Antioquia (Colombia) con una muestra ambiental compuesta que 

contenía material de al menos seis sitios diferentes (submuestras) de la concentración de 

ganado adulto o áreas de alto tráfico en potreros de pastoreo. En este estudio, los hatos 

con antecedentes de ganadería mixta con otros rumiantes tuvieron mayores 

probabilidades de estar infectados con MAP que los hatos sin esta característica(25). 

 

Otro sistema de producción lechera muy común en el Norte de Antioquia y en toda 

Colombia, basaba su producción de leche en sistemas de sala de ordeño mecánico y 

pastoreo de prados. Se plantea la hipótesis de que este sistema tiene diferentes niveles de 

prevalencia, así como diferentes factores de riesgo a nivel de hato en comparación con 

los hatos lecheros con instalaciones de unidades móviles de ordeño en potrero, unidades 

móviles, que fueron previamente estudiados(25). Por lo tanto, este estudio transversal tuvo 

como objetivo determinar la prevalencia de MAP a nivel de hato de acuerdo con los 

resultados de IS900-qPCR en muestras ambientales, y explorar los factores de riesgo a 

nivel de hato asociados a la infección por MAP en hatos lecheros bajo sistemas de sala 

de ordeño mecánico de la región Norte de la Provincia de Antioquia (Colombia). 

 

Material y métodos 
 

Diseño del estudio y selección del hato 

 

En 2016 se realizó un estudio transversal probabilístico en la región lechera Norte de la 

Provincia de Antioquia (Colombia). Los hatos seleccionados estuvieron distribuidos en 

cinco municipios (San Pedro de los Milagros, Entrerríos, Santa Rosa de Osos, Donmatías 

y Belmira), conocidos por sus considerables volúmenes de producción lechera. El área de 

estudio se encuentra entre 1,090 y 2,979 msnm, y la temperatura ambiental oscila entre 

12 y 16 °C. Según la clasificación climática de Caldas-Lang, los municipios de Santa 

Rosa de Osos, San Pedro de los Milagros, Entrerríos y Donmatías están clasificados como 

frío-húmedos, y el municipio de Belmira como frío-muy húmedo(26). 

 

El hato fue considerado como la unidad de análisis. El estudio se realizó bajo un diseño 

de muestreo aleatorio estratificado, con restitución y sin reemplazo. En el diseño del 

estudio se consideró una distribución proporcional a nivel de municipio y distrito, de 

acuerdo con la población bovina adulta en cada nivel (vacas y toros >2 años de edad)(27). 

La selección de los distritos a muestrear en cada uno de los cinco municipios se definió 

de acuerdo con su peso específico en el municipio correspondiente, considerando los 

primeros distritos con mayor población bovina adulta, hasta que la cantidad de su censo 

alcanzó el 70 % de la población en cada municipio. 
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El tamaño de la muestra se definió de acuerdo con una fórmula para la estimación de la 

prevalencia a partir de una población finita(28), incluyendo una estimación a priori de la 

proporción de prevalencia de EJ de 0.118 (11.8 %) de un informe previo en la región de 

estudio(25), obtenida en condiciones metodológicas y poblacionales similares, un nivel de 

confianza del 95 % y una tasa de error máxima aceptable del 7 %. Se consideró el límite 

superior de dicho informe. El marco muestral se refirió a 7,794 hatos enlistados en los 

registros de vacunación contra la fiebre aftosa de los cinco municipios de estudio(27). 

 

De los hatos enlistados, se designaron al azar 94 hatos en 60 distritos, de acuerdo con la 

estrategia de muestreo y los criterios de inclusión (estos son, tener ganado adulto, 

instalaciones de ordeño mecánico en sala y sistemas basados en pastoreo de prados, 

accesibilidad geográfica, sin antecedentes o reporte previo de detección de EJ o MAP por 

ningún método y disposición del propietario a participar). 

 

Recolección de la muestra y cuestionario 

 

El muestreo ambiental se realizó según lo reportado previamente por la literatura(18,29), 

con algunas modificaciones debido a las particularidades en los sistemas de producción e 

instalaciones de la región de estudio (por ejemplo, maternidad, cuarentena y/o área de 

lactancia no siempre definidas) y a restricciones presupuestarias. 

 

Cada hato de estudio fue visitado una vez para recolectar dos muestras ambientales 

compuestas y completar un cuestionario. La primera muestra compuesta contenía 

submuestras de al menos seis puntos diferentes de concentración de ganado adulto/áreas 

de alto tráfico (por ejemplo, potrero, áreas cercanas a bebederos y comederos, pasillos, 

canaletas, áreas de espera de la sala de ordeño). Cada submuestra se recogió teniendo en 

cuenta aquellos que no estaban previamente expuestos a la luz solar directa. La segunda 

muestra compuesta contenía estiércol de la sala de ordeño recolectado de la laguna de 

almacenamiento de estiércol, después de mezclar su contenido durante al menos 5 min 

antes del muestreo. Las submuestras de la laguna se obtuvieron de seis lugares diferentes 

del perímetro sumergiendo el recipiente de muestreo hasta 10 cm debajo de la superficie. 

Cada muestra ambiental se recolectó utilizando un guante de plástico desechable limpio. 

Las submuestras de cada uno de los dos lugares de recolección se juntaron y mezclaron a 

mano en la granja. Luego, se colocaron aproximadamente 20 g de cada una de las dos 

muestras conjuntas (por separado) en un recipiente. Las muestras definitivas se 

conservaron en refrigeración a 4 °C durante el transporte al laboratorio de investigación, 

donde se homogeneizaron a mano durante 5 min y luego se almacenaron a -20 °C hasta 

la extracción de ADN. 

 

El mismo cuestionario de una página utilizado y reportado anteriormente(25) se aplicó aquí 

(disponible previa solicitud). 

 

 



Rev Mex Cienc Pecu 2022;13(3):643-657 
 

647 

Análisis de laboratorio 

 

El análisis de laboratorio se realizó como se describió anteriormente(25). Brevemente, se 

utilizó un kit comercial de preparación de ADN (ZR Fecal DNA Kit™, Zymo Research, 

CA, EE. UU.) para el aislamiento de ADN, y el protocolo incluyó un paso previo de 

batido de perlas (Disruptor Genie® 120V, Thomas Scientific, Swedesboro, NJ, EE. UU.). 

Se utilizó un espectrofotómetro NanoDrop 2000® (Thermo Scientific, Wilmington, DE, 

EE. UU.) para medir la pureza y el rendimiento de los ácidos nucleicos en dos longitudes 

de onda (A260 y A280 nm). La integridad del ADN se confirmó utilizando un gel de solo 

agarosa en una submuestra representativa de cada lote de extracción (10 %). La eficiencia 

de extracción de ADN se confirmó mediante PCR utilizando genes constitutivos 

bacterianos a las mismas submuestras mencionadas anteriormente. El ADN extraído se 

conservó a -20 °C hasta el análisis de IS900-qPCR (Bactotype MAP PCR Kit®, Qiagen, 

Leipzig, Alemania). La muestra analizada se consideró como positiva cuando se produjo 

una señal de canales FAM/MAX o fuertemente positiva si se emitió una señal solo de 

FAM, con un Ct≤40 y una curva de patrón sigmoide, según las directrices de MIQE(30). 

 

Análisis estadístico 

 

El análisis estadístico se realizó como se describió anteriormente(25). La variable 

independiente fue el estado de infección por MAP del hato por IS900-qPCR 

(positivo/negativo). Toda la información se analizó utilizando Stata 15.0 (StataCorp, 

2017, College Station, Texas, EE. UU.) para el modelado descriptivo y de regresión. Se 

calcularon los estadísticos descriptivos para todas las variables de interés. Se consideró 

un análisis de encuesta compleja, de acuerdo con un efecto de conglomerado a nivel de 

distrito y con el diseño estratificado del estudio. Se realizó un análisis univariable para 

evaluar las asociaciones incondicionales entre el resultado (estado MAP del hato) y cada 

predictor independiente utilizando regresión logística simple. Las asociaciones con un 

P≤0.20 se consideraron para su inclusión en el modelo de regresión logística 

multivariable. Después, se realizó la evaluación de los posibles factores de confusión 

mediante la evaluación del cambio en el coeficiente β de las variables del modelo ajustado 

en comparación con el modelo no ajustado. Las variables a explorar como factores de 

confusión (estas son, tamaño del hato, raza predominante) se consideraron de acuerdo 

con la literatura. Se estudiaron las interacciones biológicamente plausibles entre las 

variables significativas de los modelos multivariables, así como las interacciones 

bidireccionales entre los predictores significativos con una asociación incondicional 

significativa con la variable dependiente. Los factores de confusión solo se mantuvieron 

si se observaba un cambio superior al 15 %, independientemente de la significancia del 

coeficiente de la variable de confusión en el modelo. Las variables independientes 

incluidas en el modelo final se seleccionaron de acuerdo con un procedimiento 

escalonado hacia atrás (entrada P= 0.20; eliminación P= 0.25). El modelo final se 

presenta considerando las razones de probabilidad (RP) con IC de 95 %. El ajuste del 

modelo fue evaluado usando la prueba de bondad de ajuste de Hosmer-Lemeshow(28). 
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Resultados 
 

Se recolectaron dos muestras ambientales de cada uno de los 94 hatos lecheros bajo 

sistemas de sala de ordeño mecánico y basados en pastoreo de prados, ubicados en 60 

distritos diferentes en cinco municipios de la Provincia de Antioquia (Colombia). 

Ninguno de los hatos estaba estabulado o semiestabulado. El 2.1 % (2/94) de los hatos 

principalmente elegibles no autorizaron ser visitados cuando fueron contactados por 

teléfono por primera vez y, un 6 % de los números de teléfono estaban fuera de servicio/no 

registrados. Los hatos no participantes se consideraron como hatos lecheros grandes (>30 

vacas en ordeño) para el contexto colombiano, y se ubicaron principalmente en los 

municipios de Donmatías y Entrerríos, según los registros censales de la Provincia. La 

prevalencia aparente a nivel de hato encontrada fue de 14.9 % (14/94; IC 95 %: 7.7-22.1), 

oscilando entre 0 y 33.3 % a nivel de municipio (Cuadro 1). Los Cuadros 2 y 3 muestran 

las características y las prácticas de manejo a nivel hato consideradas como predictores 

para el enfoque de factores de riesgo de MAP. 

 

Cuadro 1: Prevalencia de Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis a nivel de 

municipio en la Provincia de Antioquia, Colombia (2016) 

 

Cuadro 2: Características a nivel de hato en lecherías de la región norte de la Provincia 

de Antioquia, Colombia (2016) 

Predictor CAT OR (n) RN (n) N 
DIS  

(%) 

OR 

 (IC 95%) 
Valor P 

Tamaño del hato  

  

≤ 30 

>30 

2 

12 

15 

65 

17 

77 

18.1 

81.9 

1.4  

(0.3-6.9) 

0.514 

Raza predominante  

 

Holstein 

puro 

Otroa 

10 

4 

71 

9 

81 

13 

86.2 

13.8 

3.2  

(0.8-12.2) 

0.096* 

Disponibilidad de 

asistencia 

veterinaria  

Sí 

No 

12 

2 

73 

7 

85 

9 

90.4 

9.6 

0.6  

(0.1-3.1) 

0.871 

Municipio 
Peso de la 

muestra (%) 

Hatos de 

estudio 

No. de hatos 

positivos (%) 

Belmira 3.2 3 0 (-) 

Santa Rosa de Osos 16.0 15 0 (-) 

Entrerríos 26.6 25 6 (24.0) 

San Pedro de los Milagros 41.5 39 4 (10.3) 

Donmatías 12.7 12 4 (33.3) 

Total 100 94 14 (14.9) 
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Prácticas de compra 

de ganado 

(uso de 

crías/novillas de 

reemplazo en los 

últimos 10 años)  

Sí 

No 

4 

10 

37 

43 

41 

53 

43.6 

56.4 

0.5  

(0.1-1.6) 

0.226 

Animales externos 

pastando en prados 

propios  

Sí 

No 

1 

13 

1 

79 

2 

92 

2.1 

97.9 

6.1  

(0.4-103.3) 

0.262 

Animales propios 

pastando en pastos 

no propios 

Sí 

No 

0 

14 

4 

76 

4 

90 

4.3 

95.7 

0 NE 

Combinación del 

ganado con otros 

rumiantes 

susceptibles a MAP 

(por ejemplo, 

caprinos, ovinos, 

búfalos) en los 

últimos 2 años 

Sí 

No 

3 

11 

17 

63 

20 

74 

21.3 

87.7 

 

1.0  

(0.3-4.0) 

0.938 

Combinación de 

especies de 

rumiantes con el 

ganado en los 

últimos 2 años 

Caprinos, 

Ovinos 

Ovinos y 

caprinos 

No aplica 

2 

0 

1 

11 

8 

8 

1 

63 

10 

8 

2 

74 

10.6 

8.5 

2.2 

78.7 

5.7  

(1.5-20.9) 

0 

1.4  

(0.2-11.6) 

0.099 

 

NE 

0.773 

Estatus de buenas 

prácticas ganaderas  

(BPG; según el 

ICA)  

Sí 

No 

9 

5 

33 

47 

42 

52 

44.7 

55.3 

2.6  

(0.8-8.4) 

0.111* 

Estatus de 

tuberculosis bovina  

(libre de 

tuberculosis según 

el ICA)  

Sí 

No 

11 

3 

57 

23 

68 

26 

72.3 

27.7 

 

1.5  

(0.4-5.8) 

0.572 

Conocimiento del 

productor sobre la 

enfermedad  

 

Algob 

Nunca 

antes había 

oído hablar 

de ella 

4 

10 

0 

70 

14 

80 

14.9 

85.1 

0.4  

(0.1-1.4) 

NE 

Antecedentes de 

síntomas 

compatibles con EJ 

Síc 

Nunca 

3 

11 

17 

63 

20 

74 

21.3 

87.7 

1.0  

(0.3-4.0) 

0.938 

CAT= categorías; RP= hatos positivos; RN= hatos negativos; DIS= distribución; NE= no estimable. 

ICA= Instituto Colombiano Agropecuario. OR= razón de probabilidades. IC= intervalo de confianza. 
a Incluye: Jersey puro y cruzas de Jersey. b Incluye: Reconoce solo el nombre, algunos conceptos básicos 

y bastante informado. c Incluye: En la actualidad y/o en los últimos 2 años. * Variables utilizadas para el 

análisis multivariable (P≤0.20). 
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Cuadro 3: Prácticas de manejo a nivel de hato en lecherías de la región Norte de la 

Provincia de Antioquia, Colombia (2016) 

CAT= categorías; RP= hatos positivos; RN= hatos negativos; OR= razón de probabilidades. IC= intervalo 

de confianza; NE= no estimable. 
a Incluye: Leche sin antibiótico (leche vendible) y sustituto de la leche. * Variables utilizadas para el 

análisis multivariable (P≤0.20). 

 

Las variables con un promedio de “0” entre hatos con estado MAP positivo/negativo se 

excluyeron de las regresiones logísticas (estas son, animales propios pastando en pastos 

no propios, conocimiento del productor sobre la enfermedad, esparcimiento del estiércol 

como fertilizante en los prados, fuente de calostro proporcionado a las crías). Las 

variables tamaño del hato y prácticas de compra de ganado se incluyeron en el análisis 

como posibles  factores de confusión,  pero el cambio  relativo en  los coeficientes fue 

<15 %, por lo que no se exploraron más a fondo. 

 

Predictor CAT 
RP  

(n) 

RN 

(n) 
N DIS (%) 

OR 

(IC 95%) 

Valor 

P 

Esparcimiento de 

estiércol como 

fertilizante en los 

prados  

Sí 

No 

14 

0 

77 

3 

91 

3 

96.8 

3.2 

0 NE 

Tiempo típico de 

separación de la 

cría recién nacida 

de su madre 

después del 

nacimiento (en 

días)  

≤ 1 

≥ 2 

4 

10 

17 

63 

21 

73 

22.3 

77.4 

0.68  

(0.2-2.4) 

0.544 

Crías ≤ 6 meses 

de edad en 

contacto directo 

con ganado 

adulto  

Sí 

No 

2 

12 

10 

70 

12 

82 

12.8 

87.2 

1.2  

(0.2-6.0) 

0.854 

Fuente de 

calostro 

proporcionado a 

las crías  

De 

múltiples 

vacas 

De su 

propia 

madre 

0 

14 

0 

80 

0 

94 

- 

100.0 

0 NE 

Fuente de leche 

proporcionada a 

las crías no 

destetadas  

Leche no 

vendible 

Otras 

fuentesa 

5 

9 

30 

50 

35 

59 

37.2 

67.8 

1.08  

(0.3-3.5) 

0.899 
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El modelo final de regresión logística multivariable para el estado MAP-positivo en las 

lecherías de estudio mostró que los hatos en los que predominaban razas distintas de la 

Holstein pura (estas son, Jersey, cruzas de Jersey) tenían más probabilidades de estar 

positivamente infectados con MAP-qPCR utilizando muestreo ambiental que aquellos en 

los que predominaba el ganado Holstein puro (RP= 3.7; IC 95 %: 1.1-15.2). 

 

Discusión 
 

El presente estudio se llevó a cabo para determinar la prevalencia de MAP a nivel de hato 

de acuerdo con muestras ambientales en 94 hatos en cinco municipios diferentes. 

Además, el estudio tuvo como objetivo explorar los factores de riesgo a nivel de hato 

asociados con la infección por MAP en lecherías bajo sistemas de sala de ordeño 

mecánico y basados en pastoreo de prados en el Norte de Antioquia, Colombia. Todos 

los hatos encontrados positivos a MAP-qPCR se consideraron como infectados, con base 

en el hecho de que una fuente de eliminación de MAP conduce a la contaminación fecal 

ambiental y, por lo tanto, al riesgo de ingestión por parte del ganado sensible(31). 

 

La prevalencia de MAP aparente a nivel de hato de 14.9 % estimada del presente estudio 

(0-33.3 % a nivel de municipio) parece ser menor que las reportadas para el ganado de 

Norteamérica, Europa y América Latina y el Caribe, independientemente del sistema de 

producción lechera o de carne(19-21). A escala nacional, los resultados de un estudio 

reciente realizado en la misma región en hatos lecheros con instalaciones de ordeño en 

potrero encontraron una prevalencia aparente de 4.1 %(25), basada en la detección 

molecular de MAP en muestras ambientales utilizando un método de PCR cuantitativo 

en tiempo real basado en la secuencia de MAP IS900. 

 

Las diferencias en las estimaciones de prevalencia de estos dos sistemas de producción 

lechera (incluso estando ambos bajo sistemas de pastoreo rotacional en la mayoría de los 

casos) y procedimientos de ordeño diferentes podrían deberse, hipotéticamente, a una 

mayor carga metabólica y al consiguiente estrés para los individuos, que deben caminar 

al menos dos veces al día hacia y desde la sala de ordeño en comparación con las vacas 

en hatos lecheros con instalaciones de ordeño en el potrero, en el que las vacas 

permanecen en los prados pastando la mayor parte del día y es el ordeñador quien se 

acerca a ellas para el ordeño. Las vacas que tienen que caminar varias veces al día podrían 

tener una inmunidad comprometida que podría favorecer el éxito de la colonización 

intestinal por MAP, la formación de lesiones granulomatosas, y la consiguiente 

eliminación del agente al medio ambiente(2,32), así como la infección por otros patógenos. 

Además, la mayor prevalencia aparente podría deberse a una mayor probabilidad de 

detección de hatos positivos en el ambiente cuando se recolectan dos muestras de cada 

uno, como se siguió en este caso(16,33). Estos argumentos propuestos necesitan más 

enfoques de investigación. 
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Un lugar preciso conocido como apropiado para definir un hallazgo MAP positivo a nivel 

de hato es la laguna de almacenamiento de estiércol(34,35). Sus consideraciones en la región 

de estudio no parecen ser una característica representativa de los sistemas lácteos 

locales/regionales en Colombia, teniendo en cuenta que sólo 1 de cada 4 lecherías de la 

Provincia cuenta con esta instalación(27). Sin embargo, dichas lecherías fueron una fuente 

representativa de los hallazgos positivos, ya que 8 de los 14 hatos encontrados como 

MAP-qPCR positivos se detectaron utilizando las muestras de las lagunas, mientras que 

cinco de los positivos fueron de la concentración de ganado adulto y/o área de alto tráfico, 

y uno de ambos lugares de muestreo. Esta puede ser una explicación adicional al comparar 

el resultado aquí obtenido de prevalencia con el reportado previamente(25), como se 

mencionó. 

 

Se encontró que los hatos donde predominaban razas distintas a la Holstein pura (a saber, 

Jersey y cruzas de Jersey) tenían más probabilidades de estar positivamente infectados 

con MAP-qPCR en comparación con aquellos en los que la Holstein pura era la raza 

predominante. En estudios previos(36-38) se ha reportado una mayor susceptibilidad 

aparente a la EJ para vacas de razas distintas a la Holstein pura. Se ha sugerido que las 

razas Channel Island (estas son, Jersey, Guernsey) son más susceptibles a la EJ, con base 

en evidencia de que la enfermedad clínica ha sido reportada con mayor frecuencia en estas 

razas que en cualquier otra raza(37). No obstante, la razón de esto sigue siendo 

desconocida. Se ha planteado la hipótesis de que esta susceptibilidad puede estar 

relacionada con una mayor exposición en lugar de una mayor susceptibilidad o puede 

estar confundida por algunos factores que juegan un papel importante en el desarrollo de 

la enfermedad clínica, como una menor tasa de sacrificio en las razas Channel Island, solo 

por dar un ejemplo, pero esa información no está disponible a partir del presente estudio. 

Se sospecha entonces que la susceptibilidad a la infección tiene un componente genético, 

y se han reportado valores moderados de heredabilidad de la infección y susceptibilidad 

y hasta ahora se han hecho algunas aproximaciones sobre el tema. 

 

En este sentido, el uso de la selección genética como herramienta de control de la EJ es 

un enfoque relativamente nuevo. El fenotipo (estado de infección) mostrado por algunos 

animales es una combinación de factores genéticamente determinados (genes de 

susceptibilidad/resistencia/tolerancia) y factores ambientales (exposición a MAP)(12). 

 

La susceptibilidad se evidencia por la infección y progresión a la etapa clínica; la 

resistencia se caracteriza por la ausencia de infección o por combatir exitosamente una 

infección y eliminar el patógeno del cuerpo; y la tolerancia se caracteriza por la infección 

y un estado subclínico. Se espera que las variaciones genéticas del hospedero contribuyan 

a modificar la respuesta del animal a la exposición al agente y alcanzar uno de los tres 

escenarios de desafío desencadenantes(39). En el caso de la EJ, los objetivos de 

investigación hasta el momento se han centrado principalmente en la evaluación de la 

susceptibilidad. Esto se da principalmente por razones de practicidad, ya que la resistencia 

o tolerancia a la infección debe evaluarse a través de estudios de desafío, en los que los 

animales son expuestos a dosis iguales del patógeno y posteriormente se evaluaría su 
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respuesta durante un largo período de tiempo, siendo un abordaje costoso (debido al tipo 

de especie), a largo plazo (debido a la patogénesis de la enfermedad), y para llegar a 

conclusiones aceptables, el grupo de animales debe ser grande(40). Sin embargo, el 

establecimiento de una población más resistente a MAP a través de programas de 

mejoramiento no debe considerarse una solución completa para controlar la enfermedad, 

sino más bien como una herramienta para prevenir o reducir la incidencia de la 

infección(41). 

 

La leche y el calostro pueden portar MAP, debido a la contaminación fecal de los pezones 

o al ser excretados de la ubre(7). Desde un punto de vista local, otros autores han reportado 

que las probabilidades de ser un hato seropositivo fueron menores en aquellos que 

alimentaban a las crías con calostro combinado de varias vacas en comparación con los 

hatos que alimentaban a las crías con calostro de sus propias madres(42). Este estudio 

previo se realizó en 14 lecherías, ubicadas en los municipios de Belmira y San Pedro de 

los Milagros (Provincia de Antioquia), dos de los cinco municipios incluidos en este 

estudio. Sus resultados contrastan con el conocimiento previo del riesgo de ser 

seropositivo representado por el uso de calostro de múltiples vacas vs de la propia 

madre(7). Los resultados de este trabajo reportaron que todo el calostro dado a las crías es 

de sus propias madres (100 % de los hatos). Otros estudios han relacionado la 

alimentación de animales jóvenes con leche contaminada con antibióticos u otra leche de 

descarte como un factor de riesgo significativo para la propagación de MAP(43). Los 

resultados indicaron que los sustitutos de leche y la leche vendible (sin antibióticos) 

fueron las principales fuentes utilizadas para alimentar a las crías no destetadas. No 

obstante, según la experiencia, utilizar leche desechada para alimentar a las crías sigue 

siendo una práctica común en los sistemas de estudio en Colombia, lo que aumenta las 

probabilidades de transmisión dentro del hato, no solo de MAP, sino de otros agentes 

infecciosos. 

 

Conclusiones e implicaciones 
 

La prevalencia aparente encontrada en los hatos con instalaciones de ordeño en potrero 

del presente estudio fue de 14.9 %, variando de 0 a 33.3 % entre los municipios de estudio. 

Además, se encontró que las lecherías, donde predominaban razas distintas a la Holstein 

pura, tenían más probabilidades de estar positivamente infectadas con MAP-qPCR 

mediante muestreo ambiental que aquellas en las que la Holstein pura era la raza 

predominante (OR =3.7; IC 95 %: 1.1-15.2), lo cual no significa que el ganado Holstein 

sea resistente a la infección por MAP. Sin embargo, esta característica debe ser tomada 

en cuenta para el control de la EJ, particularmente en las lecherías de Colombia bajo el 

mismo sistema de producción lechera que los considerados aquí. 
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