
IDENTIFICACIÓN DEL MICROBIOMA BACTERIANO DE Dermacentor hunteri

EN BORREGO CIMARRÓN DE SONORA, MÉXICO

González Morales Ana Cristina1*, Molina Garza Zinnia Judith1, Galaviz Silva Lucio1. 

1 Universidad Autónoma de Nuevo León, Facultad de Ciencias Biológicas, Laboratorio de Patología Molecular y Experimental, Departamento de Zoología de Invertebrados No Artrópoda. 

Ave Universidad s/n, Ciudad Universitaria, C.P. 66455. San Nicolás De los Garza, Nuevo León, México. acgm_92@hotmail.com

Actualmente el género Dermacentor se encuentra conformada por 12 especies, entre ellas, Dermacentor hunteri es la principal especie que parasita al

borrego cimarrón (Guzmán-Cornejo et al. 2016). Las garrapatas representan un riesgo tanto para la salud pública como la animal, ya que albergan

diversas bacterias de potencial patógeno. No obstante, también albergan endosimbiontes bacterianos intracelulares no patógenos obligados que en

conjunto ayudan a la supervivencia y fisiología de la garrapata. Estas se mantienen en poblaciones de forma transovárica (Gall et al. 2016). Se han

enlistado las enfermedades que son transmitidas por este vector, en la cuál se pueden destacar la tularemia, rickettsiosis, ehrlichiosis y anaplasmosis

granulocítica humana, esto debido a que representan una amenaza para la salud humana y animal al causar perdidas monetarias en animales de

producción (De la Fuente et al. 2017). El vector D. hunteri es un vector importante de Anaplasma marginale, Bartonella, Borrelia y Rickettsia en

Odocoileus canadensis y O. hemionus (Crosbie et al. 1997; Billeter et al. 2018). Existe la presencia de endosimbiontes obligados pero que se han

cosiderado como no patógenos, tales como endosimbiontes similares a Francisella (FLE), endosimbiontes similares a Rickettsia (RLE) y

endosimbiontes similares a Coxiella (CLE). Se ha identificado FLE en una variedad de especies de garrapatas pertenecientes al género Dermacentor

(Scoles 2004). El aislamiento e identificación de este grupo bacteriano es realmente complicado al ser bacterias intracelulares obligadas por lo que su

caracterización se limita en métodos basados en PCR (Bonnet et al. 2017; De la Fuente et al. 2017). La tecnología de secuenciación de próxima

generación (NGS) ha renovado la investigación epidemiológica de microbiomas, al mejorar la detección de endosimbiontes y patógenos dentro de sus

huéspedes, detectando una diversa comunidad microbiana (Vayssier-Taussat et al. 2015). Sin embargo, el microbioma de muchas especies de

garrapatas aún permanecen sin explorar (Kaufman et al. 2018).
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Figura 1.  Estrategia metodológica 

Tabla 1. Diversidad alfa (intervalo de confianza) de garrapatas 

D. hunteri.

D. hunteri Índice Chao 1 Índice Simpson Índice Shannon

Machos 13 (13–14) 0.45 (0.41–0.49) 1.15 (1.06–1.23)

Hembras 3 (3–4) 0.0059 (0.0039–0.0139) 0.022 (0.016–0.046) 

RESULTADOS

Tabla 2. Principales taxones identificados 

en el microbioma bacteriano de D. hunteri.

Figura 2. Principales especies bacterianas 

presentes en el microbioma de D. hunteri.
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La especie con mayor predominio fue Francisella en el microbioma de D. hunteri,

con una prevalencia del 73,4 % en machos y del 99,8 % en hembras, los

resultados coinciden con hallazgos previos en D. variabilis (Travanty et al. 2019),

D. albipictus (Chicana et al. 2019) e Ixodes scapularis de Texas (Thapa et al.

2019). En el presente se observó que el microbioma de las hembras fue menos

diverso a comparación de los machos, con valores de p significativos

(Ponnusamy et al. 2014; Van Treuren et al. 2015; Thapa et al. 2019).

El presente estudio proporcionó la primera descripción general de la microbiota

compleja asociada con D. hunteri recolectada del borrego cimarrón,

caracterizando el microbioma central como F. tularensis, lo que sugiere una

estrecha relación entre esta bacteria y su vector.
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