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INTRODUCCION

Actualmente el género Dermacentor se encuentra conformada por 12 especies, entre ellas, Dermacentor hunteri es la principal especie que parasita al
borrego cimarron (Guzman-Cornejo et al. 2016). Las garrapatas representan un riesgo tanto para la salud publica como la animal, ya que albergan
diversas bacterias de potencial patdgeno. No obstante, también albergan endosimbiontes bacterianos intracelulares no patdégenos obligados que en
conjunto ayudan a la supervivencia y fisiologia de la garrapata. Estas se mantienen en poblaciones de forma transovarica (Gall et al. 2016). Se han
enlistado las enfermedades que son transmitidas por este vector, en la cual se pueden destacar la tularemia, rickettsiosis, ehrlichiosis y anaplasmosis
granulocitica humana, esto debido a gque representan una amenaza para la salud humana y animal al causar perdidas monetarias en animales de
produccion (De la Fuente et al. 2017). El vector D. hunteri es un vector importante de Anaplasma marginale, Bartonella, Borrelia y Rickettsia en
Odocolleus canadensis y O. hemionus (Crosbie et al. 1997, Billeter et al. 2018). Existe la presencia de endosimbiontes obligados pero gue se han
cosiderado como no patogenos, tales como endosimbiontes similares a Francisella (FLE), endosimbiontes similares a Rickettsia (RLE) vy
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 identificacion de este grupo bacteriano es realmente complicado al ser bacterias intracelulares obligadas por lo que su
caracterizacion se limita en metodos basados en PCR (Bonnet et al. 2017; De la Fuente et al. 2017). La tecnologia de secuenciacion de proxima
generacion (NGS) ha renovado la investigacion epidemioldgica de microbiomas, al mejorar la deteccidon de endosimbiontes y patdgenos dentro de sus
huéspedes, detectando una diversa comunidad microbiana (Vayssier-Taussat et al. 2015). Sin embargo, el microbioma de muchas especies de
garrapatas aun permanecen sin explorar (Kaufman et al. 2018).

OBJETIVO RESULTADOS

Identificar el microbioma bacteriano de D. hunteri mediante NGS Tabla 2. Principales taxones identificados
para determinar endosimbiontes y bacterias patogenas para en el microbioma bacteriano de D. hunteri. W°
humanos y/o animales. e Porcentaje (%) o
Clasificacion N
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parte del personal de Organizacion de Vida Silvestre (O.V.1.S). Cactonacilales )5 : ?Z/
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Seleccidn de ANALISIS DEL Selenomonadales 0.3 -
la muestra MICROBIOMA Proteobacteria 96.9 100 -
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COLECTA IDENEEIEQCION AS'GNA,CK,)N Uclust de Qiime BhiZObialeS 0.1 0.1 N Ma'es. Dermacentor hunteri Females
TAXONOM |CA v.1.9.1 con la Sphmgomonadales 8.1 - Vibrio parahaemolyticus m Sphingomonas adhaesive-
GARRAPATA AGrUDACIGN e e o Betaproteobacteria 4.1 - « Vibrio alginolyticus-proteolyticus u $phineoium yanoikuyae
Jrip ZymoResearch Burkholderiales 4.1 - = Francisella tularensis & Veillonella parvula
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o ' eromonadales _ - ® Escherichia coli % Corynebacterium bovis
ESpeCI € OTUS DADA2 Enterobacteriales 37 _ w Alishewanella aestuarii-agri w Actinomyces naeslundii
Ensamblado Thiotrichales 73 .4 99 8 ® Janthinobacterium agaricidamnosur  w Other bacteria
PREPROCESAMIENTO Vibrionales 6.8 0.1 Figura 2. Principales especies bacterianas
presentes en el microbioma de D. hunteri.
Extraccion de a Fuente bioinformatica
acidos nucleicos - .
llumina MiSeq SECUENCIACION DE DISCUSION
AMPLICONES
La especie con mayor predominio fue Francisella en el microbioma de D. hunteri,
ACIDOS Preparacion de librerias con una prevalencia del 73,4 % en machos y del 99,8 % en hembras, los
MUESTRA NUCLEICOS secuenciacion resultados coinciden con hallazgos previos en D. variabilis (Travanty et al. 2019),
y D. albipictus (Chicana et al. 2019) e Ixodes scapularis de Texas (Thapa et al.
2019). En el presente se observd que el microbioma de las hembras fue menos
Figura 1. Estrategia metodoldgica diverso a comparacion de los machos, con valores de p significativos
(Ponnusamy et al. 2014; Van Treuren et al. 2015; Thapa et al. 2019).

RESULTADOS CONCLUSION

El presente estudio proporciond la primera descripcidon general de la microbiota

ol . dad alfa (i 0d f' g compleja asociada con D. hunteri recolectada del borrego cimarron,
Tabla 1. Diversidad alta (intervalo de confianza) de garrapatas caracterizando el microbioma central como F. tularensis, lo que sugiere una

D. hunteri. estrecha relacion entre esta bacteria y su vector.

D. hunteri Indice Chao 1l Indice Simpson Indice Shannon
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