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El concepto "One Health" o "Una Salud", se asimila al valor que representan la salud y el
bienestar humano y animal así como la optimización de los servicios ambientales. Se
logra a través de la colaboración inter, multi y transdisciplinar entre profesionales e
instituciones relacionadas con la Salud Pública, la Sanidad Animal, y otras disciplinas
relacionadas, que va más allá de los resultados que podrían ser obtenidos de forma
independiente por cada una de las partes que lo conforman1. Tal y como glosaban Capua
y Cattoli2 el término se acuñó inicialmente como "One Medicine" en 1890 por William
Osler. En 1976 Calvin Schwabe, según señalan Zinsstag et al3 retomó el concepto con el
fin abordar las enfermedades infecciosas desde una aproximación holística.

Este ámbito de conocimiento evoluciona hacia "Una Salud Global", con la aparición de la
gripe aviar desde el 2003 al 2005, cuando las aves silvestres propagaron el virus de la
gripe A H5N1 de alta patogenicidad a las aves de corral en tres continentes, la
hemaglutinina (HA) del mismo se diversificó en varios clados y los diferentes aislados se
agruparon en distintos linajes genéticos en todo el Mundo4. Fueron sin duda eventos más
recientes los que han contribuido a consolidar el término. En 2009 se produjo la pandemia
por un nuevo virus de gripe A H1N1 cuyo genoma reunía segmentos de un cuádruple
origen: dos linajes porcinos, uno aviar y uno humano5. A continuación, en 2012, el
Mundo asistió a la aparición del Coronavirus del Síndrome Respiratorio de Oriente Medio
(MERS-CoV) en Arabia Saudí a partir de camélidos6 que ha originado varios miles de
casos hasta el presente con una letalidad del 36%. Posteriormente durante el brote de
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Ébola entre 2013 y 2016 en África Occidental se comunicaron casi treinta mil casos por
este agente, con una letalidad cercana al 50%7. En diciembre de 2019 apareció la
pandemia de SARS-CoV-2 de la que se han registrado según la Universidad "Johns
Hopkins" 676.609.955 casos y 6.881.955 defunciones, reportados hasta el 10 de marzo de
2023, fecha en la que la prestigiosa Institución Norteamericana ha dejado de contabilizar
datos al respecto8. En consonancia con esta trayectoria parece imperativo vigilar la
evolución sobre todo de los virus en el entorno natural y en los animales en aras a
minimizar la potencial emergencia de nuevos agentes patógenos9.

Un reflejo innegable de este vínculo hombre-animal-medio ambiente, es que el 60% de
todos los patógenos humanos conocidos hasta el momento actual son zoonósicos,
representando estos últimos la mayor parte de todos los agentes emergentes en nuestra
especie10. Actualmente se incluyen como líneas prioritarias de actuación mundial, dentro
de la estrategia One Health, la rabia, los virus de la gripe zoonósicos y la resistencia a los
antimicrobianos, a las que se han añadido el SARS-CoV-211.

En este sentido desde el área de Microbiología de la Universidad de Valladolid
contribuimos al conocimiento de estas líneas a través del estudio del genoma microbiano
en tres ámbitos. En primer lugar en la caracterización molecular de los virus gripales en
uno de los 152 Centros Nacionales de la Gripe que la OMS reconoce en el planeta12. En
segundo término mediante es estudio genético del SARS-CoV-2 y de sus variantes13 y
otros virus respiratorios14 a través de la coordinación de la secuenciación y vigilancia de
su evolución en Castilla y León, de la que ya existía experiencia en plataformas
internacionales15 y en el presente como parte de la Red Nacional de Laboratorios
dedicados a este campo del conocimiento. En tercera instancia acometemos la definición
de diferentes mecanismos de resistencia bacteriana a antibióticos colaborando con otros
grupos y organismos para investigar los genes de resistencia circulantes en humanos,
animales y alimentos, efectuando aportaciones tanto metodológicas16,17 como
originales18-22.

Se han analizado hasta la fecha casi 50.000 genomas víricos, 10.000 genomas bacterianos
y, en torno a 5.000 muestras para determinar microbiota. Del total de bacterias
secuenciadas estudiamos el resistoma en 6.222 genomas de las que el 67,7% resultaron
mutltirresistentes, siendo sobre todo las Enterobacterias, Staphylococcus y Pseudomonas,
aquellas que mas resistencias reflejan. Entre los antibióticos se documentó sobre todo
resistencia a aminoglucósidos, beta-lactámicos y tetraciclinas, y en concreto los genes de
resistencia más abundantes fueron frente a la estreptomicina, doxiciclina, tetraciclina y
eritromicina. Se han identificado los genes blaTEM, blaOXA, blaNDM y blaVIM, en el
17%, 14%, 7,5% y 7%, respectivamente, de los aislados secuenciados. Se ha identificado
un número mayor de plásmidos que portan estos genes en las especies Escherichia coli,
Staphylococcus aureus, Klebsiella pneumoniae y Salmonella enterica23.

Parece oportuno consolidar las colaboraciones interdisciplinarias y unificar esfuerzos
para mejorar los sistemas de vigilancia y caracterización de los agentes relevantes tanto en
la práctica asistencial como en Salud Pública24. Al tiempo resulta obligado mostrar
reconocimiento y gratitud a los profesionales de la microbiología y de la medicina
preventiva de la red de hospitales públicos del sistema sanitario de Castilla y León por su
participación en la recogida de muestras y elaboración de datos epidemiológicos de los
pacientes a los que prestamos cuidados.
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