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I. RESUMEN 

Las enfermedades transmitidas por alimentos (ETAs) son un gran reto para todos 

los sistemas de salud del mundo. El camarón es uno de los productos más 

consumidos en el mundo, y en su microbiota puede albergar microorganismos 

causantes de ETAs. Cada año, en EE. UU., 48 millones de personas sufren de estas 

enfermedades, originando 15,600 millones de dólares en pérdidas económicas. A 

pesar de la importancia de las ETAs en salud pública, son escasos los estudios en 

microbiota de camarón, consumidos y producidos en Sinaloa. En este proyecto se 

investigó la diversidad taxonómica y composición de microbiota digestiva en 

camarón blanco de Sinaloa mediante metagenómica tipo shotgun para generar 

información sobre posibles microorganismos de importancia en salud pública. 

Se estudió el intestino y hepatopáncreas de camarones de una granja de Navolato, 

Sinaloa. La extracción del ADN se realizó por el método de CTAB. La secuenciación 

se realizó en la plataforma Illumina MiniSeq utilizando el kit Nextera XT DNA Library 

Preparation Kit y lecturas paired-end y un formato de 2x1. Respecto al análisis 

bioinformático, se usó el programa Kraken2 para la clasificación taxonómica de las 

lecturas. Se analizó la diversidad taxonómica con enfoque en los índices de Shanon 

y de dominancia de Simpson por medio de PAST (v.4.03). Asimismo, se realizaron 

análisis de PCA, PERMANOVA, ANOSIM y SIMPER. 

La diversidad en la microbiota digestiva de camarón varió de moderada a alta en 

cada nivel taxonómico estudiado (Phylum, Clase, Familia, Género y Especie), sin 

presencia de taxones dominantes. Los taxones con mayor abundancia en cada nivel 

taxonómico fueron Fungi, Pseudomonadota y Bacillota (Phylum); Ascomycota, 

Gammaproteobacteria y Aconoidasida (Clase); Saccharomycetales, Plasmodiidae 

y Bartonellaceae (Familia); Plasmodium, Saccharomycetaceae y Bartonella 

(Género); Bartonella krasnovii, Saccharomyces spp. y Dictyostelium discoideum 

(Especie). Se encontraron microorganismos de importancia en salud pública, como 

Vibrio parahaemolyticus, Klebsiella pneumoniae y Candida spp., entre otros que 

pudieran representar un riesgo para la salud de personas inmunocomprometidas. 

 (Palabras clave: Litopenaeus vannamei; metagenómica por shotgun; Vibrio spp.). 
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II. ABSTRACT 

Foodborne diseases (FBDs) constitute a significant challenge for all health systems 

worldwide. Shrimp is one of the most consumed aquatic products in the world, and 

its microbiota can harbor potential microorganisms that cause FBDs. In the United 

States, 48 million individuals suffer from these diseases each year, causing 15.6 

billion dollars in economic losses. Despite the importance of FBDs in public health, 

studies on the microbiota of shrimp produced for consumption in Sinaloa are scarce. 

This study investigated the taxonomic diversity and composition of the digestive 

microbiota in white shrimp from Sinaloa using shotgun metagenomics to generate 

information on possible microorganisms of public health relevance. 

The intestine and hepatopancreas of shrimps from a Navolato, Sinaloa farm were 

studied. DNA extraction was performed using the CTAB method. DNA sequencing 

was performed on Illumina MiniSeq platform using the Nextera XT DNA Library 

Preparation Kit with a 2x150 bp paired-end strategy. The Kraken2 program 

performed taxonomic classification, whereas taxonomic diversity was analyzed 

using PAST (v.4.03) through Shannon and Simpson’s dominance indices. Moreover, 

PCA, PERMANOVA, ANOSIM, and SIMPER analyses were also performed. 

The diversity in the digestive microbiota of shrimp varied from moderate to high at 

each taxonomic level studied (Phylum, Class, Family, Genus, and Species), with no 

dominant taxa presence. The most abundant taxa at each taxonomic level were 

Fungi, Pseudomonadota, and Bacillota (Phylum); Ascomycota, 

Gammaproteobacteria, and Aconoidasida (Class); Saccharomycetales, 

Plasmodiidae, and Bartonellaceae (Family); Plasmodium, Saccharomycetaceae, 

and Bartonella (Genus); Bartonella krasnovii, Saccharomyces spp., and 

Dictyostelium discoideum (Species). Microorganisms of public health relevance 

were found, such as Vibrio parahaemolyticus, Klebsiella pneumoniae, and Candida 

spp., among others, which could represent a health risk for immunocompromised 

individuals. 

 (Keywords: Litopenaeus vannamei; shotgun metagenomics; Vibrio spp.). 
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III. INTRODUCCIÓN 

De acuerdo con la Organización Mundial de la Salud (OMS), las enfermedades 

infecciosas son la causa del 90% de los problemas de salud, afectando a 600 

millones de personas en todo el mundo, y siendo responsables del 32% de las 

muertes globales, es decir, alrededor de 14 millones de personas (Aguilar, 2022). 

Además, generan pérdidas de 33 millones de años de vida saludable y, en el caso 

de las enfermedades transmitidas por alimentos (ETAs), una inversión anual de más 

de 15 mil millones de dólares para su tratamiento (Aguilar, 2022). 

Las ETAs son un gran reto para los sistemas de salud de todo el mundo. Por 

ejemplo, en EE. UU. alrededor de 48 millones de personas sufren de ETAs cada 

año debido al consumo de alimentos contaminados con patógenos microbianos o 

sus toxinas, derivándose en 128 mil hospitalizaciones, 3 mil muertes y 15,600 

millones de dólares en pérdidas económicas (Ali et al., 2020). Los patógenos 

bacterianos son la causa principal de un gran número de enfermedades 

alimentarias, así como también de la mayor cantidad de hospitalizaciones (63.9%) 

y defunciones (63.7%) (Ali et al., 2020). 

A nivel mundial, el camarón tiene una alta demanda y su comercio provee el 

escenario ideal para la diseminación internacional de patógenos resistentes a 

antimicrobianos (Bintsis, 2017; Durán & Marshall, 2005). La microbiota del camarón 

puede albergar bacterias de relevancia clínica que, mediante el consumo de este 

crustáceo, logran alcanzar al ser humano y causar infecciones de difícil tratamiento, 

destacando Vibrio parahaemolyticus, V. cholerae, miembros del género Salmonella 

e inclusive grupos patogénicos de Escherichia coli (Bintsis, 2017; Afreen & Ucak, 

2021; Barbosa et al., 2016). Particularmente, V. parahaemolyticus causa un cuadro 

gastrointestinal que cursa con diarrea, dolor abdominal, fiebre, náuseas y vómitos, 

mientras que, en pacientes inmunocomprometidos este cuadro puede complicarse 

a septicemia, reportándose tasas de mortalidad hasta del 44% (Martín del Burgo, 

2021). Respecto a su transmisión, esta se encuentra asociada principalmente al 

consumo de mariscos crudos y agua no tratada (Gilmour et al. 2011). 
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Actualmente, el ADN de todos los microorganismos presentes en una 

comunidad microbiana, incluso aquellos no cultivables bajo condiciones de 

laboratorio, se puede extraer y secuenciar directamente sin amplificación previa 

(Kunin et al., 2008; Wooley et al., 2010). La recuperación y secuenciación completa 

del material genético extraído de los microorganismos provenientes de cualquier 

muestra ambiental o entorno se denomina metagenoma, mientras que el análisis de 

éste se conoce como metagenómica (Raza & Shahid, 2020). Es mediante la técnica 

de metagenómica tipo shotgun que se logra caracterizar de manera más amplia y 

en un solo experimento la diversidad y estructura de la comunidad microbiana en 

estudio, así como el papel funcional de cada miembro que le compone, ya que no 

sólo considera agentes procariontes, sino que también la interacción global con 

virus, hongos y parásitos (Kunin et al., 2008; Wooley et al., 2010). 

Estudios metagenómicos internacionales sobre la microbiota de Litopenaeus 

vannamei reportaron como filos bacterianos dominantes a Proteobacteria, 

Bacteroidetes, Tenericutes, Firmicutes y Actinobacteria en intestino del crustáceo 

(Cheng et al., 2021). En hepatopáncreas se ha reportado que su comunidad 

estructural está dominada por los clados: Vibrionaceae, Entomoplasmatales y 

Rhizobiaceae mientras que, en el intestino dominan Vibrionaceae, 

Entomoplasmatales, Rhizobiaceae y Mycoplasmataceae (Shan et al., 2024). En otro 

estudio, los géneros más abundantes fueron Candidatus Xiphinematobacter, 

Propionigenium, Synechococcus, Shewanella y Cetobacterium (Zeng et al., 2017). 

En Sinaloa, en nuestro conocimiento, sólo existe un estudio metagenómico de 

camarón en el que secuenciaron las regiones V3 y V4 del gen 16S del ARN 

ribosomal, encontrando a Proteobacteria como el filo más abundante, mientras que, 

Cyanobacteria fue más abundante en intestino (García-López et al., 2020). En 

Sinaloa no se ha hecho un estudio empleando metagenómica por shotgun para 

conocer la microbiota digestiva del camarón en las condiciones de cultivo. El 

objetivo de este proyecto fue conocer la composición y diversidad taxonómica del 

microbioma intestinal y de hepatopáncreas de L. vannamei cultivado en una granja 

sinaloense, así como investigar la presencia de microorganismos patógenos de 

importancia en salud pública en el microbioma digestivo del camarón. 



17 
 

IV. ANTECEDENTES 

4.1. Litopenaeus vannamei 

4.1.1. Generalidades 

Litopenaeus vannamei es nativo del océano Pacífico, ocupa una extensión 

territorial que abarca desde las costas de Sonora, México, hasta Tumbes, Perú; 

habiéndose introducido en las costas del Golfo de México gracias a la actividad 

acuícola (DOF, 2021). L. vannamei fue la especie marina con mayor producción en 

el año 2020, con un total de 5.8 millones de toneladas en peso vivo, representando 

el 51.7% del total entre los crustáceos, y suponiendo ganancias de 24,700 millones 

de USD (FAO, 2022). 

4.1.2. El consumo del camarón 

4.1.2.1. Valor nutricional 

La producción a nivel mundial de L. vannamei tiene que ver con la elevada 

demanda que existe de este producto (López et al., 2022). Además, ya sea fresca 

o procesada, esta especie de camarón destaca debido a su valor nutricional, pues 

al igual que todos los crustáceos, posee un alto contenido de proteínas y es una 

fuente significativa de vitaminas, como la vitamina B12 y la vitamina E; una ración 

media de camarón aporta casi la mitad del requerimiento diario de colesterol (López 

et al., 2022). Por otro lado, la harina que se produce a base en este crustáceo tiene 

una alta actividad antioxidante, por ello su importancia para la promoción de la salud 

nutricional de los consumidores (López et al., 2022). 

4.1.2.2. El camarón y la gastronomía 

Diversas comunidades costeras, como la del noroeste del Pacífico Mexicano, 

acostumbran el consumo de mariscos ya sea en presentación fría (crudos o 

curtidos) o caliente (cocidos o empanizados), por lo que el consumo de estos 

productos forma parte de la gastronomía tradicional regional y cuyos platillos son 

reconocidos nacional e internacionalmente (Grano-Maldonado y Mendieta-Vega, 

2019). 
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Cada año millones de turistas provenientes de países desarrollados tienen 

como destino turístico las regiones tropicales y subtropicales de países en vías de 

desarrollo, donde disfrutan de los platillos a base de mariscos (Leyva-López et al., 

2020). Entre estos, destacan todos aquellos que incluyen el camarón como 

ingrediente principal, como el ceviche, el aguachile, el coctel de camarón, los 

mariscocos y los camarones empanizados (Leyva-López et al., 2020; Flores, 2021). 

Por otra parte, el camarón crudo o cocido, también se utiliza en diversas 

presentaciones tipo sushi, platillo que se ha popularizado en años recientes en 

diversos países (Morillo, 2021). Sin embargo, dada la elevada preferencia que la 

población en general tiene por el consumo de mariscos y camarón, representa un 

riesgo para la salud humana ya que la microbiota que estos crustáceos albergan 

puede causar síndromes gastrointestinales (Chen et al., 2023). 

4.1.3. Enfermedades transmitidas por el camarón 

De acuerdo con la OMS, las enfermedades infecciosas son la causa del 90% 

de los problemas de salud, afectando a 600 millones de personas en todo el mundo, 

y siendo responsables del 32% de las muertes globales, es decir, alrededor de 14 

millones de personas (Aguilar, 2022). Además, generan pérdidas de 33 millones de 

años de vida saludable y, en el tratamiento de las enfermedades transmitidas por 

alimentos (ETAs), una inversión de 15,000 millones de dólares anualmente (Aguilar, 

2022). 

Las enfermedades alimentarias son un gran reto para los sistemas de salud 

de todo el mundo. Por ejemplo, en EE. UU. alrededor de 48 millones de personas 

sufren de ETAs cada año debido al consumo de alimentos contaminados con 

patógenos microbianos o con toxinas microbianas, derivándose en 128 mil 

hospitalizaciones, 3 mil muertes y 15,600 millones de dólares en pérdidas 

económicas (Ali et al., 2020). Los patógenos bacterianos son la causa principal de 

un gran número de enfermedades alimentarias, así como también de la mayor 

cantidad de hospitalizaciones (63.9%) y defunciones (63.7%) (Ali et al., 2020). 
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Debido al consumo del camarón, diversos patógenos causan enfermedades 

en el ser humano, y entre estos destacan V. parahaemolyticus y V. cholerae (Bintsis, 

2017), así como las infecciones por Salmonella (Afreen & Ucak, 2021). 

4.1.4. Principales grupos bacterianos en la microbiota del camarón 

4.1.4.1. Microbiota intestinal de L. vannamei 

El 80% de los estudios sobre microbiota de L. vannamei se han realizado en 

intestino; la estructura más estudiada de este crustáceo (Garibay et al., 2020). El 

intestino del camarón posee una gran diversidad bacteriana, lo que también puede 

tener implicaciones en su desarrollo. En general, las familias bacterianas más 

predominantes en el tracto intestinal de los miembros pertenecientes a la familia 

Penaeidae son Mollicutes, Rhodobacteracea y Vibrionaceae (Garibay et al., 2020). 

4.1.5. Perspectiva epidemiológica 

4.1.5.1. Características de Vibrio spp.  

Las bacterias del género Vibrio son bacilos ligeramente curvos, Gram 

negativos, exclusivas de entornos marinos y de tolerancia de salinidad variable (Nag 

et al., 2020). Estas bacterias tienen preferencia por climas cálidos, como las 

regiones en donde son endémicas. (Nag et al., 2020). Independientemente de que 

sean patógenas o no, estas bacterias poseen dos cromosomas circulares. De estos, 

el primero presenta un mayor nivel de conservación de genes, con un tamaño 

aproximado de 3 Mb, codificando la mayoría de las proteínas esenciales (Nag et al., 

2020). Por otra parte, el segundo cromosoma posee una mayor variabilidad génica 

y codifica, principalmente, proteínas accesorias de funcionalidad diversa (Nag et al., 

2020). 

En las últimas décadas, V. parahaemolyticus ha evolucionado desde un 

patógeno esporádico, hasta convertirse en un patógeno endémico. Entre los 

factores que han contribuido a este fenómeno están la globalización, la introducción 

de especies marinas para su producción y consumo, los cuales son reservorios 

principales de esta bacteria, así como el aumento de la temperatura y el nivel del 

mar en diferentes regiones del mundo debido al cambio climático. Todo esto ha 
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favorecido la diseminación y la emergencia de V. parahaemolyticus en nuevos 

entornos, tanto marinos como costeros (Martín del Burgo, 2021). 

4.1.5.2. Vibriosis, una enfermedad transmitida por alimentos (ETA) 

Los estudios con enfoque en el turismo han determinado que entre los millones 

de viajeros con destino a zonas tropicales, como América Latina y África, 

aproximadamente la mitad de estos desarrollan algún síndrome diarreico debido a 

las condiciones en la que alimentos y bebidas son servidos y consumidos (Leyva-

López et al., 2020). En México, los datos epidemiológicos de pacientes con cuadros 

clínicos provocados por el consumo de alimentos son escasos. Sin embargo, los 

reportes en los países de origen de los turistas indican que los casos de infección 

han ido aumentando, al mismo tiempo que la popularidad de los mencionados 

destinos turísticos y el consumo de sus platillos por los turistas (Leyva-López et al., 

2020). 

La vibriosis humana se debe en gran medida a malas prácticas en la 

manipulación de alimentos, la utilización de agua de mar para la cocción propia del 

alimento, así como al consumo de moluscos, crustáceos y pescados crudos o con 

cocción insuficiente (Martín del Burgo, 2021). V. parahaemolyticus tiene una dosis 

infectiva de 2x105 - 3x107 células bacterianas, y ocasiona un cuadro gastrointestinal 

limitado de baja tasa de mortalidad (5%), donde se manifiesta con diarrea, dolor 

abdominal, fiebre, náuseas y vómitos, principalmente. En caso de no requerir 

hospitalización, su tratamiento consiste en rehidratación. Sin embargo, en pacientes 

inmunocomprometidos, este cuadro puede complicarse a septicemia, reportándose 

tasas de mortalidad cercanas al 44% (Martín del Burgo, 2021).  

4.2. Metodologías para el estudio de los microorganismos de importancia en 

Salud Pública 

4.2.1. Pruebas moleculares 

La reacción en cadena de la polimerasa (PCR) es una técnica molecular capaz 

de amplificar fragmentos de ADN siguiendo una serie de ciclos y patrones de 

temperatura para la desnaturalización, la hibridación y la extensión de la secuencia 

de ADN de interés (Rodríguez et al., 2023). 
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Si bien, la PCR es sensible y específica, y sólo requiere una baja concentración 

de ADN para la posible detección del material genético de nuestro microorganismo 

de interés (Rodríguez et al., 2023); tiene como desventaja que sólo permite estudiar 

un número limitado de secuencias génicas por corrida (Cortés-López et al., 2020). 

Además, se ha destacado que en muestras alimentarias, clínicas y ambientales 

existen compuestos que son inherentemente acarreadas durante el proceso de 

obtención de muestra o durante la extracción de ácidos nucleicos que pueden inhibir 

la reacción de PCR, y conducir a una subestimación en la carga bacteriana y en 

falsos negativos (Palomino-Camargo & González-Muñoz, 2014). 

4.2.2. Secuenciación masiva 

Las tecnologías de secuenciación de nueva generación (NGS) están 

diseñadas para secuenciar una gran cantidad de segmentos de ADN paralelamente. 

Inicialmente, se emplearon para detectar variantes de un único nucleótido, pero han 

seguido desarrollándose e implementándose para prevenir, diagnosticar, tratar y 

vigilar un amplio espectro de enfermedades crónicas, genéticas, e infecciosas 

(Rubio et al., 2019). Los estudios de secuenciación masiva ofrecen secuencias de 

alta calidad con una longitud que varía de 500 a 1000 pb, suficiente para un análisis 

de marcadores filogenéticos (Cortés-López et al., 2020). 

La metagenómica consiste en el estudio de todos los genomas presentes en 

una comunidad microbiana, y se utiliza para estudiar los microorganismos que 

conforman el microbioma de seres vivos de interés (Hurtado, 2022) de acuerdo con 

el enfoque de la investigación. Los estudios metagenómicos son posibles gracias al 

desarrollo de técnicas de secuenciación masiva y al avance de las plataformas 

bioinformáticas (Hurtado, 2022). 

Para una mayor resolución a nivel taxonómico, existe la opción de Whole 

Genome Shotgun Sequencing (WGSS), permitiendo la secuenciación de la totalidad 

del ADN en una muestra compleja; no sólo permite la identificación de procariotas, 

sino también de eucariotas, sin necesidad de un paso previo de amplificación; la 

información taxonómica obtenida por el método shotgun proporciona información 

hasta el nivel de especies (Cortés-López et al., 2020). En cuanto a desventajas, 
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estos análisis son costosos y su análisis computacional es intensivo (Rezasoltani, 

2020). 

4.3. Antecedentes 

La investigación realizada por Cheng et al. (2021) en China determinó que los 

grupos bacterianos dominantes en los intestinos del camarón blanco pertenecen a 

los filos Proteobacteria, Bacteroidetes, Tenericutes, Firmicutes y Actinobacteria. 

Entre las muestras de una región a otra, estos autores reportaron variaciones en la 

microbiota intestinal de L. vannamei, pero en general determinaron que ésta posee 

gran relevancia en el metabolismo y procesamiento de información genética, tanto 

del organismo como de su entorno (Cheng et al., 2021). 

En otro estudio, He et al. (2020) encontraron una estrecha correlación entre la 

microbiota intestinal y la microbiota ambiental, tanto en función como en estructura. 

El filo predominante resultó Proteobacteria contribuyendo significativamente a la 

comunicación dentro de la microbiota (He et al. 2020). 

En un estudio de Corea del sur se identificó el microbioma y resistoma en 

muestras ambientales de granjas camaroneras y aguas costeras. Se encontraron 

22 genes de resistencia contra varios compuestos, incluyendo antimicrobianos, 

metales y biocidas (Seong et al., 2021). Entre los genomas ensamblados a partir de 

los metagenomas recuperados (MAGs), los filos más abundantes fueron 

Proteobacteria, Bacteroidota y Actinobacteriota (Seong et al., 2021). 

En un estudio realizado por Shan et al. (2024) se analizaron los datos de 

secuenciación del microbioma de más de 378 camarones y reportaron que la 

comunidad estructural de hepatopáncreas estaba dominada por tres taxones: 

Vibrionaceae, Entomoplasmatales y Rhizobiaceae.  Por otra parte, el intestino 

demostró mayor diversidad, y dominaban Vibronaceae, Entomoplasmatales, 

Rhizobiaceae y Mycoplasmataceae (Shan et al., 2024). 

En Sinaloa, muestras de camarón analizadas por García-López et al. (2020) 

encontraron que el filo de abundancia general es Proteobacteria. Cyanobacteria 

resultó el filo predominante en intestino, mientras que Firmicutes y Actinobacteria 

eran los más prevalentes en muestras de hepatopáncreas. Asimismo, hubo una 
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abundancia significativa del género Vibrio en intestino, así como de Acinetobacter y 

Pseudomonas en hepatopáncreas (García-López et al., 2020). 

La estructura y diversidad de la microbiota del camarón que la población 

sinaloense consume es desconocida. Dada la importancia que tiene este producto 

en la transmisión de ETAs en nuestro país y a nivel internacional, se requieren 

estudios metagenómicos que nos permitan generar información sobre la microbiota 

intestinal y del hepatopáncreas de L. vannamei, así como describir el papel que 

desempeña la microbiota digestiva como reservorio potencial de agentes 

infecciosos de relevancia en salud pública, adicionales a los miembros 

pertenecientes al género Vibrio. 
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V. JUSTIFICACIÓN 

El camarón blanco (L. vannamei) se consume ampliamente alrededor del 

mundo. Sin embargo, dependiendo de su manipulación y preparación, el consumo 

de este crustáceo puede representar un riesgo hacia la salud humana al transmitir 

enfermedades alimentarias infecciosas, convirtiéndolo en un tema de salud pública. 

Entre las principales preocupaciones de dicha problemática, destaca la presencia 

de V. parahaemolyticus, agente causal de síndromes diarreicos leves hasta 

infecciones severas que ponen en riesgo la vida del ser humano. Por otra parte, en 

camarones, esta bacteria causa mortalidad en masa y se ha evidenciado el 

surgimiento de multirresistencia a antibióticos en V. parahaemolyticus debido al uso 

inadecuado de estos fármacos tanto en sectores productivos como en al ámbito de 

la salud humana. El surgimiento de la multirresistencia a antibióticos dificulta el 

tratamiento efectivo de los cuadros clínicos atribuidos a V. parahaemolyticus. 

A pesar de la importancia de las ETAs en salud pública, los estudios 

metagenómicos en camarón, para conocer la naturaleza de la microbiota que 

albergan los camarones producidos y consumidos en Sinaloa, son escasos. 

Estudios de secuenciación por shotgun permitirán conocer la presencia de 

microorganismos causantes de ETAs en el ser humano, además de posibilitar la 

identificación de bacterias resistentes a antibióticos, y la estimación de la 

abundancia de patógenos, permitiendo evaluar posibles riesgos para los 

consumidores, especialmente para individuos inmunocomprometidos. 
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VI. HIPÓTESIS 

La clase Gammaproteobacteria es la más abundante en la microbiota del 

intestino y hepatopáncreas del camarón blanco (Litopenaeus vannamei), cultivado 

en una granja acuícola Sinaloense. 
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VII. OBJETIVOS 

7.1. Objetivo general 

Conocer la diversidad taxonómica de la microbiota intestinal y de 

hepatopáncreas de camarones blancos (Litopenaeus vannamei) cultivados en una 

granja acuícola en el Noroeste de México. 

 

7.2. Objetivos específicos 

7.2.1. Estudiar la diversidad taxonómica de la microbiota intestinal de los 

camarones blancos bajo estudio. 

7.2.2. Estudiar la diversidad taxonómica de la microbiota del hepatopáncreas 

de los camarones blancos bajo estudio. 

7.2.3. Investigar la presencia de agentes patógenos en la microbiota intestinal 

y del hepatopáncreas de los camarones blancos bajo estudio. 
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VIII. MATERIALES Y MÉTODOS 

8.1. Colección de las muestras de camarón 

Se realizaron tres muestreos de camarón (Litopenaeus vannamei) durante los 

meses de agosto, septiembre y diciembre del 2023, en una granja acuícola ubicada 

en el municipio de Navolato, Sinaloa (coordenadas: 24.646482, -107.901310). Se 

realizaron tres muestreos: en los primeros dos, se recolectaron cinco ejemplares de 

camarón por cada sitio de muestreo (seis sitios de muestreo), obteniendo 30 

camarones por muestreo. En el tercero, se recolectaron cinco camarones por sitio 

de muestreo (dos sitios), obteniendo un total de 10 camarones en este muestreo. 

En total, se recolectaron 70 ejemplares juveniles (30 del primer muestreo, 30 del 

segundo, y 10 del tercero). 

Para la recolección, se usaron frascos de plástico previamente esterilizados, y 

a los que, en condiciones asépticas, se les agregaron 300 mL de etanol al 96%, con 

el objetivo de preservar el material hasta su procesamiento (Figura 1). Tras la 

colección, las muestras fueron transportadas, dentro de una hielera que contenía 

bolsas de gel refrigerante congelado, hacia la Unidad de Investigaciones en Salud 

Pública “Dra. Kaethe Willms” de la Facultad de Ciencias Químico-Biológicas de la 

Universidad Autónoma de Sinaloa, para su posterior procesamiento, de acuerdo con 

la metodología descrita por Cisneros & Feijoó (2020). 
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Figura 1. Resumen de muestreos y preparación de tubos Falcon con pools. Se 

prepararon 2 tubos Falcon por sitio de muestreo (uno para cinco hepatopáncreas, y 

el otro para cinco intestinos). 
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8.2. Extracción de intestino y hepatopáncreas de camarón 

Después de cada muestreo, se extrajeron inmediatamente el intestino y 

hepatopáncreas de los camarones de forma aséptica, empleando pinzas y palillos 

de bambú estériles (Cheng et al., 2021) (Figura 2). Los órganos una vez extraídos, 

se almacenaron individualmente en tubos Eppendorf, los cuales contenían 1 mL de 

Etanol (96%). Posteriormente, para cada muestreo (1, 2 y 3) se prepararon pools 

en tubos Falcon (con 5 mL de etanol al 96%), por sitio de muestreo (1-6, en el primer 

y segundo muestreo; 1 y 2, en el tercer muestreo) y tipo de órgano (hepatopáncreas 

e intestino), de acuerdo con la figura 1. 
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Figura 2. Extracción de hepatopáncreas e intestinos de camarón. A) Camarón 

completo, extraído del frasco de etanol (96%) en el cual se transportó desde la 

granja, hasta el laboratorio; B) Extracción de hepatopáncreas, ubicado dentro del 

cefalotórax; C) Extracción del intestino, expuesto tras separar el cefalotórax del 

abdomen; D) Almacenamiento del intestino en el tubo Eppendorf que contenía 

etanol (96%), cerca del mechero para evitar contaminación. 
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8.3. Extracción de ADN a partir de intestino y hepatopáncreas de camarón 

Para la extracción del ADN del intestino y hepatopáncreas de camarón se 

siguió el método CTAB (Angthong et al., 2020) realizado en el laboratorio de 

Genómica Microbiana del Centro de Investigación en Alimentación y Desarrollo 

(CIAD), Unidad Mazatlán, Sinaloa. El procedimiento fue el siguiente: 

1) A partir de los pools, se pesó 1 g de estos, y se colocó en tubos 

Eppendorf estériles de 1.5 mL. 

2) Se agregaron 480 µL de EDTA 0.5 M y 120 µL de lisozima, y se incubó 

a 37 °C por 30 min. Posteriormente, se centrifugó por 2 min a 15,000 

RPM, una vez realizado lo anterior, se desechó el sobrenadante. 

3) Se agregaron 350 µL de buffer CTAB a cada tubo, después se 

agregaron 20 µL de proteinasa K (20 mg/mL) y se agitaron brevemente. 

4) Se colocaron tubos en termoblock a 55 °C, hasta que el tejido estuviera 

lo suficientemente digerido. 

5) Se agregaron 300 µL de LiCl 5M, 5 µL de RNAsa y se agitaron los tubos 

por 1 min; posteriormente, se añadieron 600 µL de cloroformo:alcohol 

isoamílico (24:1) y, nuevamente, se agitaron brevemente. 

6) Se agitó la mezcla durante 30 min a temperatura ambiente y, 

posteriormente, se centrifugó a 13,000 RPM durante 15 min a 

temperatura ambiente. 

7) Se extrajeron 500 µL de la fase acuosa (parte superior) del centrifugado 

y, después, se transfirió a un nuevo tubo Eppendorf estéril de 1.5 mL. 

8) Se añadieron 50 µL de acetato de sodio 3M, pH 5.2 y 1 mL de etanol 

100%, frío; después, se agitó brevemente y se colocó a -20 °C por 1 

hora, aproximadamente. 

9) Después, se centrifugaron durante 20 min a 13,000 RPM a 4 °C, y se 

retiró el sobrenadante cuidadosamente, para evitar la pérdida del ADN 

sedimentado. 

10)  Se agregaron 750 µL de etanol al 70%, y se agitó por 15 min a 

temperatura ambiente; posteriormente, se centrifugó a máxima 
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velocidad (14,000 RPM) durante 5 min a temperatura ambiente, y se 

retiró el sobrenadante por decantación. 

11)  Se dejó secar pellet de ADN en campana de flujo laminar y, una vez 

seco, se añadió 20 µL de agua de 18 Ω estéril para la resuspensión del 

pellet. Después de ello, se guardó a 8 °C y se dejó reposar por toda la 

noche. 

8.4. Determinación de la pureza, concentración e integridad del ADN 

La concentración y pureza del material genético se determinó por medio del 

espectrofotómetro DeNovix DS-11 (Hossain et al., 2021). La integridad se evaluó 

mediante electroforesis en gel de agarosa al 1%, usando el marcador de peso 

molecular “Thermo GeneRulerTM 100 bp DNA”. Posteriormente, se observó en un 

transiluminador de luz UV (García López et al., 2020). 

8.5. Preparación de la muestra para secuenciación 

8.5.1. Tagmentación genómica de la muestra y limpieza post tagmentación 

La tagmentación es una reacción que ocurre por medio de transposomas, los 

cuales combinan el marcaje y fragmentación del ADN en una reacción única y rápida 

(Illumina, 2021). 

El procedimiento realizado fue el siguiente: Se añadieron 5 µL de la muestra a 

los pocillos en una placa de PCR. Después se les agregaron 25 µL de agua libre de 

nucleasas (NFW). Posteriormente, para la preparación de la “Tagmentation Master 

Mix” (TMM), se aplicó vórtex al BLT (Bead Linked Transposomes) hasta 

resuspenderlo, y se mezclaron 11 µL de BLT con 11 µL del “Tagment Buffer 1” (TB1) 

para obtener la TMM, la cual se resuspendió por vórtex, y se añadió a los pocillos 

con muestra. Finalmente, se resuspendieron las muestras por pipeteo y se 

colocaron en el termociclador (SimpliAmp Thermal Cycler) con el programa de 

tagmentación (TAG) (Illumina 2021). 

Posteriormente, se añadieron 10 µL de TSB a la placa de PCR de las muestras 

para detener la tagmentación. Se pipeteó lentamente cada pocillo para resuspender 

las perlas; enseguida, se trasladaron las muestras al termociclador (SimpliAmp 

Thermal Cycler) programado y se corrió el programa PTC (“Post Tagmentation 
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Cleanup”). Después, se colocó la placa sobre soportes magnéticos hasta que el 

líquido quedó transparente y, se removió y descartó el sobrenadante con pipeta 

multicanal, y luego se realizó el lavado doble (Illumina, 2021). 

Tras el lavado, se removió la placa del soporte magnético y se pipeteó 

lentamente, se agregaron 100 µL de TWB (“Tagment Wash Buffer”) directamente 

sobre las perlas, las cuales se resuspendieron por pipeteo. Finalmente, se selló la 

placa y se colocó sobre el soporte magnético hasta que el líquido quedó 

nuevamente transparente (“Nextera XT DNA Library Preparation Kit”, 2021). 

8.5.2. Amplificación del ADN tagmentado 

El ADN tagmentado fue amplificado usando un programa de PCR con ciclo 

limitado, el cual liga los adaptadores correspondientes al índice 1 (i7) y 2 (i5), 

además de las secuencias requeridas para generar los grupos de secuenciación 

(Illumina, 2021). 

Para ello, se mezclaron 616 µL de EPM (“Enhanced PCR Mix”) y 616 µL de 

NFW para la preparación de la “PCR Master Mix” (PMM), a la cual se le aplicó vórtex 

y se centrifugó a 280 g por 10 segundos. Después, se colocó la placa sobre el 

soporte magnético y se utilizó una pipeta multicanal para remover y descartar el 

sobrenadante del líquido. Posteriormente, se retiró la placa del soporte mencionado, 

y se añadieron 40 µL de PMM directamente sobre las perlas, luego se pipetearon 

hasta que estas esferas se resuspendieran por completo. Tras esto, se selló la placa 

de muestras y se centrifugó a 280 g por 3 segundos, y se añadieron los adaptadores 

índice correspondientes a cada muestra (Illumina, 2021). 

Finalmente, las muestras se mezclaron por pipeteo y se selló la placa con sello 

adhesivo “microseal B” para centrifugar a 280 g por 30 segundos, y posteriormente 

se colocaron en termociclador (SimpliAmp Thermal Cycler) preprogramado para 

correr el programa PTC (Illumina, 2021). 

8.5.3. Limpieza de las bibliotecas 

Esta etapa consistió en usar perlas de doble cara para purificar las bibliotecas 

amplificadas. Para ello se centrifugó a 280 g por 1 minuto, y se recogió el contenido 
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del fondo del pozo, además, se colocó la placa de PCR encima del soporte 

magnético hasta que se aclaró la solución. Posteriormente, se transfirió 45 µL del 

sobrenadante de los pocillos a los pocillos de una nueva placa MIDI (“Microbial 

Identification”) (Illumina, 2021). 

Se agregó el ADN estándar y se realizaron los siguientes pasos: se añadieron 

40 µL de NFW a cada pocillo con sobrenadante, se les agregó IPB (“Illumina 

Purification Beads”) a cada pocillo con sobrenadante, y se mezcló por pipeteo (10 

veces) antes de sellar la placa e incubarla a temperatura ambiente por 5 minutos. 

Después, se colocó sobre el soporte magnético hasta que estuviera limpio el líquido 

y luego se agregaron 15 µL de IPB a cada pocillo de una nueva placa MIDI, a la cual 

se le añadieron 125 µL de sobrenadante, desde la primera placa, al pocillo 

correspondiente de la nueva placa MIDI (Illumina, 2021). 

La nueva placa MIDI fue sellada a temperatura ambiente por 5 minutos, y luego 

se colocó sobre el soporte magnético hasta que el líquido estuviera transparente; 

después, sin alterar las perlas, se retiró y desechó el sobrenadante; entonces, se 

lavó la placa MIDI por duplicado, tras colocarla en el soporte magnético se le agregó 

200 µL de etanol fresco al 80% sin mezclar, y se incubó por 30 segundos, evitando 

alterar las perlas al remover y desechar el sobrenadante; posteriormente, con una 

pipeta de 20 µL se desechó el sobrenadante y se dejó secar al aire la placa, por 5 

minutos sobre el soporte magnético, y una vez removido de dicho soporte, se le 

añadieron 32 µL de RSB (“Resuspension Buffer”) a las perlas, y se resuspendieron 

mediante pipeteo Finalmente, se incubaron las muestras a temperatura ambiente 

por 2 min, se colocó la placa sobre el soporte magnético hasta que se limpiara el 

líquido, y se transfirieron 30 µL de sobrenadante a una nueva placa de PCR de 96 

pocillos (Illumina, 2021). 

8.5.4. Bibliotecas de pools 

Para lograr la densidad óptima de clúster, de acuerdo con el kit de Illumina 

(“Nextera XT DNA Library Preparation Kit”), se agruparon los volúmenes de librerías 

iguales y se cuantificó el grupo antes de secuenciar. Se realizó de la siguiente forma: 

se combinaron 5 µL de cada genoteca en un tubo de microcentrifuga de 1.7 mL y 
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se centrifugaron después de mezclarles por vórtex. Después, se cuantificó la librería 

del pool por medio del método de tinción fluorescente de dsDNA, utilizando el 

fluorómetro Qubit 2.0. 

8.6. Secuenciación masiva 

Este proceso se llevó a cabo en el equipo MiniSeq de la plataforma Illumina, 

utilizando el kit “Nextera XT DNA Library Preparation Kit”, con un tipo de lectura 

paired-end y un formato de 2x150 pb. 

8.7. Análisis bioinformático 

8.7.1. Análisis general de las secuencias 

La limpieza y ensamble de las secuencias se realizó dentro de la máquina 

virtual (Oracle VM VirtualBox v7.0.) (Oracle, 2023), con la cual se corrió MGlinux18, 

con Ubuntu (64-bit) como sistema operativo. Las secuencias se convirtieron al 

formato fastqc.html mediante el software FastQC (v0.12.1) (Andrés, 2023), 

obteniendo un archivo por muestra. Posteriormente, se utilizó el software MultiQC 

(v1.17) (Ewels, 2023) para hacer un análisis de calidad de los resultados de la 

secuenciación obteniéndose un resumen general de las métricas del proceso de 

secuenciación, tales como: estadísticas básicas, calidad de secuencia por base, 

calidad de secuencia por subregiones, calidad de secuencia, contenido de 

secuencia de GC, contenido de N por base, distribución de longitudes de secuencia, 

secuencias sobrerrepresentadas y contenido de adaptadores. 

8.7.2. Clasificación taxonómica 

Para clasificar taxonómicamente las secuencias presentes en los 

metagenomas, se compararon éstas contra genomas conocidos. Para ello se utilizó 

el programa Kraken2 (Wood et al., 2022); un sistema que determina la similitud de 

las secuencias con la base de datos que éste posee, de acuerdo con la frecuencia 

de kmeros de las secuencias. Se emplearon las secuencias obtenidas previamente, 

habiéndolas transformado a formato “.fasta” tras su limpieza y, posteriormente, se 

obtuvieron los OTUs (“Operational Taxonomic Units”) en un archivo de texto (.txt), 
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para finalmente organizarlos en una tabla de Excel, facilitando la manipulación de 

los datos. 

8.7.3. Diversidad taxonómica 

Para el estudio de diversidad taxonómica, se utilizaron 2 software ampliamente 

utilizados para análisis estadísticos: PAST (“PAleontological STatistics”) (v.4.03) el 

cual se emplea para análisis estadísticos univariados y multivariados, ajuste de 

curvas, series temporales, representaciones gráficas y análisis filogenético simple, 

lo cual lo vuelve un programa bastante útil para estudios paleontológicos y 

ecológicos (Hammer et al., 2001); y STAMP (“Statistical Analysis of Metagenomic 

Profiles”) (v2.0.6), un software que permite un fácil análisis estadístico de datos, 

especialmente los organizados en secuencias temporales, además de proveer 

gráficas y la posibilidad de comprobar hipótesis por medio de la evaluación de la 

significancia de patrones en los datos (Parks & Beiko, 2010). 

En PAST se realizaron análisis multivariados, como: 

 PCA (“Principal Component Analysis”), para simplificar la base de datos, 

eligiendo un menor número de predictores y pronosticar una variable 

objetivo. 

 PERMANOVA (“PERmutational Multivariate ANalysis Of VAriance”), un 

análisis de varianza multivariado permutacional, para determinar la 

significancia estadística de los grupos mediante el análisis de 

conglomerados. 

 ANOSIM (“ANalysis Of SIMilarities”) para determinar la significancia 

estadística de los grupos mediante el análisis de conglomerados. 

 SIMPER (“SIMilarity PERcentages”) para el desglose de la contribución 

de cada variable de interés a la similitud (o disimilitud) observada entre 

las muestras. 

En STAMP, también se ingresó la tabla de metadatos con las 10 clases 

principales (según la proporción representada en el total de este nivel taxonómico), 

y de esta forma se generaron diagramas de caja (box plot).  
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IX. RESULTADOS 

9.1. Secuenciación 

Tras la secuenciación, se obtuvieron 56 archivos pareados en formato fastq.gz 

de los pools de las muestras, debido a que son dos secuencias de la misma 

molécula (de forma bidireccional, es decir, 5’ a 3’, y viceversa). Estos fueron 

descargados desde la plataforma de Base Space Sequence Hub de Illumina, ya que 

fueron cargados por medio de la aplicación de FASTQ Generation (v1.0.0) (Illumina, 

2016). Tras limpiar las secuencias, de acuerdo con lo descrito en la metodología, 

se realizó el análisis bioinformático. 

9.2. Clasificación taxonómica 

Posterior al análisis con Kraken2, y después de acomodar esta información en 

Excel, se obtuvo una tabla con los OTUs de las muestras. Entre el total de muestras, 

se obtuvo lo siguiente: 64 phylum, 134 clases, 623 familias, 2207 géneros, y 8924 

especies. 

9.3. Diversidad taxonómica en la microbiota del camarón 

Tras analizar la tabla de OTUs, se comparó la abundancia de los 

microorganismos presentes a diferentes niveles taxonómicos, seleccionando a los 

más abundantes, aquellos que ocuparan el mayor porcentaje, es decir, al menos un 

60% del total, de acuerdo con lo reportado en la literatura; los niveles taxonómicos 

estudiados fueron: Filo (90.98%), Clase (75.54%), Familia (61.63%), Género 

(62.11%), y Especie (61.66%). 

9.3.1. Diversidad taxonómica según el Filo 

En la tabla de OTUs se disponía de más de 60 filos, de los cuales se 

seleccionaron los 10 más abundantes (Fungi, Pseudomonadota, Bacillota, 

Apicomplexa, Bacteroidota, Cyanobacteriota, Euglenozoa, Actinomycetota, Evosea 

y Orthornavirae), que ocuparon más del 90% del total de las OTUs disponibles 

(Figura 3). Con estos mismos OTUs se graficó la abundancia, tanto en 

hepatopáncreas (Figura 4) como en intestino (Figura 5). 
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Figura 3. Clasificación Taxonómica (Phylum). Aporte de las OTUs más 

abundantes a nivel de Phylum en los órganos bajo estudio (intestino y 

hepatopáncreas). 
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Figura 4. Clasificación Taxonómica (Phylum) en hepatopáncreas. Aporte de las 

OTUs más abundantes a nivel de Phylum en las muestras de hepatopáncreas 

analizadas. 
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Figura 5. Clasificación Taxonómica (Phylum) en intestinos. Aporte de las OTUs 

más abundantes a nivel de Phylum en las muestras de intestinos analizadas. 
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9.3.2. Diversidad taxonómica según la Clase 

Se seleccionaron las 10 Clases más abundantes entre las OTUs obtenidas, 

las cuales abarcaban más del 70% del total; éstas fueron Ascomycota, 

Gammaproteobacteria, Aconoidasida, Alphaproteobacteria, Bacilli, Cyanophyceae, 

Clostridia, Kinetoplastea, Actinomycetes y Flavobacteriia (Figura 6). Con estos 

mismos OTUs se graficó la abundancia, tanto en hepatopáncreas (Figura 7), como 

en intestino (Figura 8). 
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Figura 6. Clasificación Taxonómica (Clase). Aporte de las OTUs más abundantes 

a nivel de Clase en intestino y hepatopáncreas. 
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Figura 7. Clasificación Taxonómica (Clase) en hepatopáncreas. Aporte de las 

OTUs más abundantes a nivel de Clase en las muestras de hepatopáncreas 

analizadas. 
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Figura 8. Clasificación Taxonómica (Clase) en intestinos. Aporte de las OTUs 

más abundantes a nivel de Clase en las muestras de intestinos analizadas. 
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9.3.3. Diversidad taxonómica según la Familia 

A nivel de Familia, se seleccionaron las principales 20 OTUs, y entre éstas 

destacaron Saccharomycetales, Plasmodiidae, Bartonellaceae, Trypanosomatidae, 

Dictyosteliaceae, Vibrionaceae, Hypocreales, Flavobacteriaceae, Clostridiaceae, 

Bacillaceae, etc (Figura 9). Con estos mismos OTUs se graficó la abundancia en 

hepatopáncreas (Figura 10) e intestino (Figura 11). 
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Figura 9. Clasificación Taxonómica (Familia). Aporte de las OTUs más 

abundantes a nivel de Familia en intestino y hepatopáncreas. 
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Figura 10. Clasificación Taxonómica (Familia) en hepatopáncreas. Aporte de 

las OTUs más abundantes a nivel de Familia en las muestras de hepatopáncreas 

analizadas. 
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Figura 11. Clasificación Taxonómica (Familia) en intestinos. Aporte de las OTUs 

más abundantes a nivel de Familia en las muestras de intestinos analizadas. 
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9.3.4. Diversidad taxonómica según el Género 

Al evaluar a nivel de Género, los 40 géneros más abundantes fueron 

Plasmodium, Saccharomycetaceae, Bartonella, Dictyostelium, Leishmania, 

Debaryomycetaceae, Streptomyces, Clostridium, Vibrio, Moorena, etc (Figura 12). 

Con estos mismos OTUs se graficó la abundancia, tanto en hepatopáncreas (Figura 

13), como en intestino (Figura 14). 

 

  



50 
 

 

Figura 12. Clasificación Taxonómica (Género). Aporte de las OTUs más 

abundantes a nivel de Género en intestino y hepatopáncreas.  
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Figura 13. Clasificación Taxonómica (Género) en hepatopáncreas. Aporte de 

las OTUs más abundantes a nivel de Género en las muestras de hepatopáncreas 

analizadas. 
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Figura 14. Clasificación Taxonómica (Género) en intestinos. Aporte de las OTUs 

más abundantes a nivel de Género en las muestras de intestinos analizadas. 
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9.3.5. Diversidad taxonómica según la Especie 

Finalmente, al analizar las 120 especies más abundantes, las que 

sobresalieron fueron: Bartonella krasnovii, Saccharomyces spp., Dictyostelium 

discoideum, Moorena producens, Candida spp., Fusarium spp., Pyricularia, 

Plasmodium malariae, Trypanosoma brucei, Aspergilus spp., etc (Figuras 15). Con 

estos mismos OTUs se graficó la abundancia, tanto en hepatopáncreas (Figura 16), 

como en intestino (Figura 17). 

  



54 
 

 

Figura 15. Clasificación Taxonómica (Especie). Aporte de las OTUs más abundantes a nivel de Especie en intestino y 

hepatopáncreas. 

0%

10%

20%

30%

40%

50%

60%

70%

80%

90%

100%

Principales grupos taxonómicos a nivel Especie
Bartonella_krasnovii Saccharomyces
Dictyostelium_discoideum Moorena_producens
Candida Fusarium
Pyricularia Plasmodium_malariae
Trypanosoma_brucei Aspergillus
Talaromyces Betacoronavirus
Puccinia Botrytis
Prevotella_ruminicola Plasmodium_yoelii
Naumovozyma Leishmania_mexicana
Colletotrichum Tetrapisispora
Leishmania_major Toxoplasma_gondii
Plasmodium_falciparum Staphylococcus_aureus
Streptomyces_sp._ICC1 Plasmodium_gaboni
Plasmodium_reichenowi Plasmodium_chabaudi
Photobacterium_damselae Plasmodium_berghei
Plasmodium_relictum Neospora_caninum
Plasmodium_sp._gorilla_clade_G2 Synechococcus_sp._WH_8101
Clostridium_botulinum Besnoitia_besnoiti
Saccharomycodes Vibrio_parahaemolyticus
Synechococcus_sp._RS9909 Leishmania_braziliensis
Nakaseomyces Plasmodium_vinckei
Neurospora Cryptosporidium_parvum
Cutibacterium_acnes Plasmodium_coatneyi
Paramecium_tetraurelia Psilocybe
Leishmania_panamensis Zygosaccharomyces
Plasmodium_vivax Kluyveromyces
Salmonella_enterica Pseudoalteromonas_sp._SCSIO_43201
Klebsiella_pneumoniae Plasmodium_cynomolgi
Streptomyces_sp._ICC4 Cryptococcus
Thermothelomyces Streptomyces_vinaceusdrappus
Serratia_marcescens Purpureocillium
Vibrio_harveyi Paraburkholderia_fungorum
Escherichia_coli Eremothecium
Neisseria_gonorrhoeae Streptomyces_armeniacus
Plasmodium_knowlesi Pichia
Kazachstania Leishmania_infantum
Leptospira_santarosai Phocaeicola_dorei
Gimesia_chilikensis Ustilaginoidea
Vibrio_anguillarum Ralstonia_solanacearum
Thalassiosira_pseudonana Pseudocitrobacter_corydidari
Borreliella_turdi Trichoderma
Debaryomyces Leishmania_donovani
Cupriavidus_taiwanensis Cyclovirus
Penicillium Sugiyamaella
Thermothielavioides Sporisorium
Brettanomyces Pochonia
Fulvia Marasmius
Penaeus_vannamei_nodavirus Enterococcus_faecalis
Clostridium_beijerinckii Clostridium_perfringens
Priestia_megaterium Flavobacterium_sp._IMCC34776
Desulfoscipio_gibsoniae Microbulbifer_sp._VAAF005
Phaeodactylum_tricornutum Schizosaccharomyces
Akanthomyces Ustilago
Sporosarcina_ureae Zymoseptoria
Klebsiella_huaxiensis Bacillus_cereus
Blattabacterium_cuenoti Avipoxvirus
Scheffersomyces Vibrio_owensii
Mimivirus Candidatus_Kuenenia_stuttgartiensis
Babesia_bigemina Haemophilus_parainfluenzae
Cotonvirus_japonicus Helicobacter_pylori



55 
 

 

Figura 16. Clasificación Taxonómica (Especie) en hepatopáncreas. Aporte de las OTUs más abundantes a nivel de 

Especie en las muestras de hepatopáncreas analizadas. 
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Figura 17. Clasificación Taxonómica (Especie) en intestinos. Aporte de las OTUs más abundantes a nivel de Especie 

en las muestras de intestinos analizadas. 
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9.4. Análisis multivariados 

9.4.1. Análisis de Componentes Principales (PCA) a nivel de Phylum 

En PAST (Hammer et al., 2001), se analizaron las OTUs más abundantes de 

este grupo taxonómico (un total de 10) en las 28 muestras. Para ello, se empleó el 

análisis multivariado conocido como CABFAC, el cual dividió cada Phylum en cuatro 

factores, y entre estos se consideraron significativos aquellos que presentaron 

valores de 0.7 – 0.9, y se descartaron a aquellos que obtuvieron valores ≤ 0.6 (tres 

muestras). Posteriormente, se realizó un Análisis de Componentes Principales 

(PCA, por sus siglas en inglés) a las muestras con valores significativos del paso 

anterior (25 muestras), y del apartado de “Loadings” de este análisis, fueron 

seleccionadas aquellos OTUs que presentaron valores significativos (0.7 – 0.9). 

Los OTUs significativos fueron cinco: Fungi, Pseudomonadota, Bacteroidota, 

Actinomycetota y Evosea. Al emplear los datos de estos OTUs en las 28 muestras, 

se realizó otro PCA (loadings), por el cual se determinaron los Componentes 

Principales (PC, por sus siglas en inglés), y se graficaron por scatterplot aquellos 

componentes cuya suma abarcaran el 90% del total (Fungi y Pseudomonadota) 

(Cuadro 1; Figura 18). 
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Cuadro 1. Resumen del análisis multivariado PCA a nivel Phylum. 

PC Eigenvalue % variance 

Fungi 6.84E+06 87.559 

Pseudomonadota 853899 10.933 

Actinomycetota 68272.6 0.87415 

Bacteroidota 36533.9 0.46777 

Evosea 12961.6 0.16596 
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Figura 18. Gráfico de Dispersión (Phylum). La mayoría de los datos se mantienen 

dentro de ambas elipses, lo cual nos indica que no hay mucha disparidad entre 

estos. 
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9.4.2. Análisis de Componentes Principales (PCA) a nivel de Clase 

Al igual que en el caso anterior, se analizaron las OTUs más abundantes de 

este grupo taxonómico (un total de 10) en las 28 muestras. Para ello, se empleó el 

análisis multivariado conocido como CABFAC, el cual dividió cada Clase en cuatro 

factores, y entre estos se consideraron significativos aquellos que presentaron 

valores de 0.7 – 0.9, y se descartaron a aquellos que obtuvieron valores ≤ 0.6 (tres 

muestras). Posteriormente, se realizó un Análisis de Componentes Principales a las 

muestras con valores significativos del paso anterior (25 muestras), y del apartado 

de “Loadings” de este análisis, fueron seleccionadas aquellos OTUs que 

presentaron valores significativos (0.7 – 0.9). 

Los OTUs significativos fueron cuatro: Ascomycota, Gammaproteobacteria, 

Alphaproteobacteria y Flavobacteriia. Al emplear los datos de estos OTUs en las 28 

muestras, se realizó otro PCA (loadings), por el cual se determinaron los 

Componentes Principales, y se graficaron por scatterplot aquellos componentes 

cuya suma abarcaran el 90% del total (Ascomycota y Alphaproteobacteria) (Cuadro 

2; Figura 19). 
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Cuadro 2. Resumen del análisis multivariado PCA a nivel Clase. 

PC Eigenvalue % variance 

Ascomycota 4.81E+06 87.311 

Alphaproteobacteria 474253 8.6162 

Gammaproteobacteria 194207 3.5283 

Flavobacteria 29950.2 0.54413 
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Figura 19. Gráfico de Dispersión (Clase). La mayoría de los datos se mantienen 

dentro de ambas elipses, lo cual nos indica que no hay mucha disparidad entre 

estos. 
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9.4.3. Análisis de Componentes Principales (PCA) a nivel de Familia 

Al igual que en los grupos taxonómicos anteriores, se analizaron las OTUs 

más abundantes de este grupo taxonómico (un total de 20) en las 28 muestras 

conseguidas. Para ello, se empleó el análisis multivariado conocido como CABFAC, 

el cual dividió cada Familia en cuatro factores, y entre estos se consideraron 

significativos aquellos que presentaron valores de 0.7 – 0.9, y se descartaron a 

aquellos que obtuvieron valores ≤ 0.6 (cuatro muestras). Posteriormente, se realizó 

un Análisis de Componentes Principales a las muestras con valores significativos 

del paso anterior (24 muestras), y del apartado de “Loadings” de este análisis, 

fueron seleccionadas aquellos OTUs que presentaron valores significativos (0.7 – 

0.9). 

Los OTUs significativos fueron ocho: Saccharomycetaceae, Bartonellaceae, 

Dictyosteliaceae, Vibrionaceae, Streptomycetaceae, Enterobacteriaceae, 

Synechococcaceae y Prevotellaceae. Al emplear los datos de estos OTUs en las 28 

muestras, se realizó otro PCA (loadings), por el cual se determinaron los 

Componentes Principales, y se graficaron por scatterplot aquellos componentes 

cuya suma abarcaran el 90% del total (Saccharomycetales y Bartonellaceae) 

(Cuadro 3; Figura 20). 
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Cuadro 3. Resumen del análisis multivariado PCA a nivel Familia. 

PC Eigenvalue % variance 

Saccharomycetaceae 2.50E+06 75.558 

Bartonellaceae 451705 13.661 

Vibrionaceae 218053 6.5948 

Synechococcaceae 85132.5 2.5747 

Streptomycetaceae 33034.9 0.99911 
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Figura 20. Gráfico de Dispersión (Familia). La mayoría de los datos se mantienen 

dentro de ambas elipses, lo cual nos indica que no hay mucha disparidad entre 

estos. 
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9.4.4. Análisis de Componentes Principales (PCA) a nivel de Género 

Se analizaron las OTUs más abundantes de este grupo taxonómico (un total 

de 40) en las 28 muestras conseguidas. Para ello, se empleó el análisis multivariado 

conocido como CABFAC, el cual dividió cada Género en cuatro factores, y entre 

estos se consideraron significativos aquellos que presentaron valores de 0.7 – 0.9, 

y se descartaron a aquellos que obtuvieron valores ≤ 0.6 (seis muestras). 

Posteriormente, se realizó un Análisis de Componentes Principales a las muestras 

con valores significativos del paso anterior (22 muestras), y del apartado de 

“Loadings” de este análisis, fueron seleccionadas aquellos OTUs que presentaron 

valores significativos (0.7 – 0.9). 

Los OTUs significativos fueron seis: Saccharomyces, Bartonella, 

Synechococcus, Betacoronavirus, Klebsiella y Gimesia. Al emplear los datos de 

estos OTUs en las 28 muestras, se realizó otro PCA (loadings), por el cual se 

determinaron los Componentes Principales, y se graficaron por scatterplot aquellos 

componentes cuya suma abarcaran el 90% del total (Saccharomyces, Bartonella y 

Betacoronavirus) (Cuadro 4; Figura 21). 
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Cuadro 4. Resumen del análisis multivariado PCA a nivel Género. 

PC Eigenvalue % variance 

Saccharomyces 1.64E+06 72.71 

Bartonella 415147 18.442 

Betacoronavirus 111378 4.9478 

Synechococcus 76236.7 3.3867 

Gimesia 7945.47 0.35297 

Klebsiella 3602.29 0.16003 
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Figura 21. Gráfico de Dispersión (Género). La mayoría de los datos se mantienen 

dentro de ambas elipses, lo cual nos indica que no hay mucha disparidad entre 

estos. 
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9.4.5. Análisis de Componentes Principales (PCA) a nivel de Especie 

Se analizaron las OTUs más abundantes de este grupo taxonómico (un total 

de 120) en las 28 muestras conseguidas. Para ello, se empleó el análisis 

multivariado conocido como CABFAC, el cual dividió cada Especie en cuatro 

factores, y entre estos se consideraron significativos aquellos que presentaron 

valores de 0.7 – 0.9, y se descartaron a aquellos que obtuvieron valores ≤ 0.6 (tres 

muestras). Posteriormente, se realizó un Análisis de Componentes Principales a las 

muestras con valores significativos del paso anterior (25 muestras), y del apartado 

de “Loadings” de este análisis, fueron seleccionadas aquellos OTUs que 

presentaron valores significativos (0.7 – 0.9). 

Los OTUs significativos fueron nueve: Bartonella krasnovii, Saccharomyces 

spp., Betacoronavirus, Streptomyces sp. ICC1, Photobacterium damselae, 

Klebsiella pneumoniae, Vibrio harveyi, Streptomyces armeniacus y Phocaeicola 

dorei. Al emplear los datos de estos OTUs en las 28 muestras, se realizó otro PCA 

(loadings), por el cual se determinaron los Componentes Principales, y se graficaron 

por scatterplot aquellos componentes cuya suma abarcaran el 90% del total 

(Saccharomyces spp., Bartonella krasnovii, Betacoronavirus, Photobacterium 

damselae) (Cuadro 5; Figura 22). 
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Cuadro 5. Resumen del análisis multivariado PCA a nivel Especie. 

PC Eigenvalue % variance 

Saccharomyces spp. 2.17E+06 68.13 

Bartonella_krasnovii 459403 14.418 

Betacoronavirus 209074 6.5615 

Photobacterium_damselae 115459 3.6235 

Vibrio_harveyi 66185.2 2.0771 

Phocaeicola_dorei 39247.7 1.2317 

Streptomyces_sp._ICC1 38122.5 1.1964 

Klebsiella_pneumoniae 23012.5 0.72221 

Streptomyces_armeniacus 21132.1 0.6632 
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Figura 22. Gráfico de Dispersión (Especie). La mayoría de los datos se mantienen 

dentro de ambas elipses, lo cual nos indica que no hay mucha disparidad entre 

estos. 
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En el análisis de componentes principales para los distintos niveles 

taxonómicos se observaron diferencias estadísticas significativas para algunos 

taxones que se indican en el Cuadro 6. 
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Cuadro 6. Componentes Principales de los diferentes niveles taxonómicos. 

Nivel 
taxonómico 

p Componentes Principales 

Phylum p = 0.007 
Fungi, Pseudomonadota, Actinomycetota, Bacteroidota y 
Evosea 

Clase p = 0.0272 
Ascomycota, Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria y 
Flavobacteriia. 

Familia p = 0.0124 
Saccharomycetales, Bartonellaceae, Vibrionaceae, 
Synechococcaceae, Streptomycetaceae, Enterobacteriaceae 
y Dictyosteliaceae. 

Género p = 0.0075 
Saccharomycetaceae, Bartonella, Coronaviridae, 
Synechococcus, Gimesia y Klebsiella. 

Especie p = 0.0302 

Saccharomyces spp., Bartonella krasnovii, Betacoronavirus, 
Photobacterium damselae, Vibrio harveyi, Phocaeicola dorei, 
Streptomyces sp. ICC1, Klebsiella pneumoniae y 
Streptomyces armeniacus. 
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9.4.2. Análisis Permutacional de Varianza (PERMANOVA) 

Se realizó el análisis PERMANOVA (Hammer et al., 2001) con los cinco niveles 

taxonómicos bajo estudio (Phylum, Clase, Familia, Género y Especie) (Cuadro 7). 

En promedio, con excepción de Phylum, se obtuvo un valor de F (distribución de 

Fischer) menor a tres en cada nivel taxonómico (Clase (2.957), Familia (2.682), 

Género (2.872), Especie (2.695)), indicándonos una gran variabilidad en las 

muestras estudiadas (Anderson, 2014). En lo que respecta a Phylum, se obtuvo un 

valor mayor a tres (3.578), siendo aún aceptable. El valor p se mantuvo significativo 

entre los demás niveles taxonómicos, es decir, menor a 0.05 (Phylum (0.0296), 

Clase (0.0469), Género (0.0413), Especie (0.0393), con excepción de Familia 

(0.0557); esto en base al estudio de los dos órganos de camarón (intestino y 

hepatopáncreas). 
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Cuadro 7. Resultados del análisis PERMANOVA en los diferentes niveles 

taxonómicos. 

Nivel 
taxonómico 

Permutation 
N 

Total sum 
of squares 

Within-group 
sum of squares 

F p (same) 

Phylum 9999 3.283 2.886 3.578 0.0296 

Clase 9999 3.318 2.98 2.957 0.0469 

Familia 9999 3.871 3.509 2.682 0.0557 

Género 9999 4.085 3.679 2.872 0.0413 

Especie 9999 4.274 3.872 2.695 0.0393 
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9.4.3. Análisis de Similitud (ANOSIM) 

El análisis ANOSIM encontró una diferencia estadística significativa entre los 

niveles taxónomicos (Phylum, Clase, Familia, Género y Especie), es decir, un valor 

de p < 0.05, además de un coeficiente de correlación promedio de r = 0.1185, la 

cual nos indica que no hay una relación lineal entre las variables (Cuadro 8). 
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Cuadro 8. Resultados de ANOSIM en diferentes niveles taxonómicos. 

Nivel 
taxonómico 

Permutation N 
Mean rank 

within 
Mean rank 
between 

R p (same) 

Phylum 9999 174.8 203.1 0.1498 0.0069 

Clase 9999 177.7 200.4 0.1202 0.0173 

Familia 9999 178.6 199.6 0.1112 0.0211 

Género 9999 178.6 199.6 0.1107 0.022 

Especie 9999 179.6 198.7 0.1007 0.0266 
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9.4.4. Análisis de Similitud Porcentual (SIMPER) 

Se realizó el análisis SIMPER, donde se determinaron los taxones con mayor 

contribución (≥60%), tomando estos con un orden descendente de cada nivel 

taxonómico entre aquellas que ya representaban la mayoría del total de la carga 

(≥60%). 

En Phylum, los taxones principales, entre los más abundantes, fueron Fungi 

(24.44%), Pseudomonadota (20.06%), Bacillota (12.56%) y Apicomplexa (11.73%). 

En Clase, destacaron Ascomycota (26.8%), Gammaproteobacteria (12.79%), 

Aconoidasida (11.48%) y Alphaproteobacteria (10.38%). En Familia, los más 

abundantes fueron Saccharomycetaceae (17.15%), Plasmodiidae (12.52%), 

Bartonellaceae (10.05%), Trypanosomatidae (6.112%) y Dictyosteliaceae (5.21%), 

entre otros. En Género, los de mayor abundancia fueron Plasmodium (11.77%), 

Saccharomyces (11.71%), Bartonella (9.401%), Dictyostelium (4.93%), 

Coronaviridae (4.196%), entre otros. En Especie, los de mayor presencia fueron 

Bartonella krasnovii (9.166%), Saccharomyces spp. (6.974%), Dictyostelium 

discoideum (4.809%), Betacoronavirus (4.105%), Moorena producens (3.775%), 

entre otros. Esta información puede verse resumida en el Cuadro 9. 
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Cuadro 9. Resultados de SIMPER, empleando los taxones que representaron 

una contribución a la población ≥ 60%, en los diferentes niveles taxonómicos. 
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X. DISCUSIÓN 

10.1. Ascomycota como la clase más abundante 

Ascomycota resultó ser la clase más abundante en el presente proyecto, con más 

de una cuarta parte del total (entre las principales 10), y superando por más del 

doble a la clase que ocupa la siguiente posición (Gammaproteobacteria). Esta clase 

de hongos son ubicuos y cosmopolitas, tanto los patógenos como los endófitos, en 

plantas y animales (Binur et al., 2021). Respecto a camarones, cuando hay una 

sobrerrepresentación de estos microorganismos, son causantes de diversas 

patologías, como la enfermedad de branquias negras (Iqbal et al., 2023) y el 

síndrome de heces blancas (Dai et al., 2019), así como un retraso en el crecimiento 

de los camarones infectados (Dai et al., 2017). A pesar de lo anterior, los ejemplares 

muestreados en el presente proyecto no tenían signos de estar enfermos. 

En un estudio realizado en China, por Li et al., en 2019, se analizó la microbiota 

intestinal y la de hepatopáncreas, a partir de ejemplares enfermos y sanos. En 

ambos casos, Ascomycota resultó ser el filo más abundante, siendo mayor su 

presencia entre camarones sanos, en comparación a sus contrapartes con alguna 

patología. 

10.2. Análisis de α-Diversidad 

Por medio de PAST (v.4.03), se analizaron los índices de diversidad de los 

niveles taxonómicos bajo estudio, manteniéndose un enfoque en los índices 

“Dominancia” y “Shannon”, para determinar si hay taxones dominantes y saber 

cuánta diversidad hay en cada nivel taxonómico, respectivamente. 

10.2.1. Índices de Dominancia y Shannon en Phylum 

En las muestras de hepatopáncreas, los valores de dominancia fueron 

consistentemente bajos (con un promedio de 0.1419), indicando ausencia de 

dominancia en la comunidad microbiana de este órgano del camarón. Esto sugiere 

una distribución más equitativa entre los Phylums presentes, siendo típico en 

ecosistemas equilibrados y saludables. En términos de microbiota de camarón, esto 
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puede reflejar una comunidad estable en hepatopáncreas, posiblemente 

beneficiada por condiciones ambientales o prácticas de cultivo óptimas. 

Los valores de Shannon mantuvieron un promedio moderadamente alto 

(2.334), indicándonos una diversidad microbiana significativa en estas 

comunidades, con una mezcla de diferentes especies. Pese a que estos valores no 

son extremadamente altos (por ejemplo, mayores a tres, valores típicos de 

ecosistemas muy diversos), los valores observados son representativos de una 

comunidad moderadamente compleja. Su estabilidad también sugiere que las 

condiciones de la muestra en diferentes muestreos son bastante homogéneas y no 

presentan grandes alteraciones. 

En resumen, métricas de Dominancia baja y Shannon moderado nos indican 

comunidades microbianas con diversidad relativamente equilibrada, sin que estén 

dominados por un número pequeño de filos. Esto puede significar un ecosistema 

microbiano funcional y saludable en los camarones. 

Por otra parte, en cuanto a las muestras intestinales, la microbiota mostró 

métricas de dominancia con un promedio similar al de hepatopáncreas (0.1491), 

manteniéndose en un rango bajo, lo que sugiere una comunidad microbiana 

equilibrada y con baja dominancia en general. 

En cuanto al índice Shannon, el promedio fue ligeramente menor al de 

hepatopáncreas (2.3117). En general, estos valores se mantienen moderados, pese 

a la ligera disminución en la diversidad, en comparación con las muestras de 

hepatopáncreas, indicándonos una diversidad microbiana menor. 

En general, los valores de dominancia en intestino fueron un poco más 

variables, y mayores que hepatopáncreas. Esto podría deberse a la presencia de 

microorganismos especializados, como aquellos involucrados en la digestión. 

Además, el intestino podría tener una interacción más directa con la dieta y el 

ambiente, pudiendo influir en la composición de microbiota, permitiendo un grado 

de dominancia por ciertas especies asociadas al alimento. 

En cuanto al promedio de valores del índice Shannon, los resultados 

mostraron que ambos órganos de camarón tienen diversidad moderada, aunque en 



82 
 

intestinos fue un poco menor este valor, lo cual podría reflejar una comunidad más 

especializada en este órgano, debido a la funcionalidad digestiva, en contraste con 

la comunidad del hepatopáncreas, más equilibrada y diversa, con roles más 

generales en el metabolismo del organismo. 

10.2.2. Índices de Dominancia y Shannon en Clase 

En las muestras de hepatopáncreas, el promedio de dominancia fue 

consistentemente bajo (0.091), indicando ausencia de dominancia en la comunidad 

microbiana de este órgano, sugiriendo una distribución más equitativa entre las 

clases presentes, siendo lo común en ecosistemas equilibrados y saludables. En 

términos de microbiota de camarón, esto puede indicar una comunidad estable en 

hepatopáncreas, posiblemente beneficiada por condiciones ambientales o prácticas 

de cultivo óptimas. 

Los valores de Shannon mantuvieron un promedio alto (2.879), indicándonos 

una diversidad microbiana significativa en estas comunidades, con una mezcla 

diversa de microorganismos. Pese a que estos valores no son mayores que tres, 

los valores observados nos indican una comunidad moderadamente compleja. 

Al igual que en Phylum, los valores de Dominancia baja y Shannon moderado 

nos indican comunidades microbianas con diversidad relativamente equilibrada, sin 

que estén dominados por un pequeño grupo de clases, lo equivalente a un 

ecosistema microbiano funcional y saludable en los camarones. 

Por otra parte, en cuanto a las muestras intestinales, la microbiota mostró 

métricas de dominancia con un promedio ligeramente mayor al de hepatopáncreas 

(0.095), manteniéndose en un rango bajo, lo que sugiere una comunidad microbiana 

equilibrada y con baja dominancia en general. 

En cuanto al índice Shannon, el promedio fue ligeramente menor al de 

hepatopáncreas (2.873). En general, estos valores se mantienen moderados, pese 

a la ligera disminución en la diversidad, en comparación con las muestras de 

hepatopáncreas, indicándonos una diversidad microbiana menor. 
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En general, el promedio de dominancia en intestino fueron un poco mayor que 

hepatopáncreas. Esto fortalece la hipótesis de la presencia de microorganismos 

especializados en intestino, especialmente aquellos involucrados en la digestión, la 

dieta y el ambiente, con influencia en la composición de la microbiota. 

En cuanto al promedio de valores del índice Shannon, los resultados 

mostraron que ambos órganos de camarón tienen diversidad moderada, aunque en 

intestinos fue un poco menor este valor, lo cual podría reflejar una comunidad más 

especializada en este órgano, debido a la funcionalidad digestiva, en contraste con 

la comunidad del hepatopáncreas, más equilibrada y diversa, con roles más 

generales en el metabolismo del organismo. 

10.2.3. Índices de Dominancia y Shannon en Familia 

En las muestras de hepatopáncreas, el promedio de dominancia fue 

consistentemente bajo (0.0491), indicando minúscula dominancia en la comunidad 

microbiana de este órgano, sugiriendo una distribución más equitativa entre las 

familias presentes, lo que es frecuente en ecosistemas equilibrados y saludables. 

En términos de microbiota de camarón, esto puede indicar una comunidad estable 

en hepatopáncreas, posiblemente beneficiada por condiciones ambientales o 

prácticas de cultivo óptimas. 

Los valores de Shannon mantuvieron un promedio alto (3.675), indicándonos 

una diversidad microbiana amplia en estas comunidades, con una mezcla diversa 

de microorganismos. Este valor, al ser mayor que tres, nos indica una comunidad 

compleja. 

A diferencia de los niveles taxonómicos previos, los valores de Dominancia 

baja y Shannon altos (con un valor por encima de tres), nos indican comunidades 

microbianas con mucha diversidad, pero sin familias dominantes, lo cual podría 

poner en duda que sea un ecosistema microbiano completamente funcional y 

saludable en los camarones. Se requiere más investigación para contrastar esta 

aseveración.   

Por su parte, en las muestras intestinales, la microbiota mostró métricas de 

dominancia con un promedio ligeramente mayor al de hepatopáncreas (0.0551), 
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manteniéndose en un rango bajo, lo que sugiere equilibrio en la comunidad 

microbiana, además de baja dominancia en general. 

En cuanto al índice Shannon, el promedio fue ligeramente menor al de 

hepatopáncreas (3.661), pero manteniéndose elevado, en comparación con niveles 

taxonómicos anteriores. A pesar de la alta diversidad en ambas muestras, éstas se 

mantuvieron con diferencias significativas. 

En general, el promedio de dominancia en intestino fue ligeramente mayor que 

en hepatopáncreas. Esto fortalece la hipótesis de la presencia de microorganismos 

especializados en intestino, especialmente aquellos involucrados en la digestión, la 

dieta y el ambiente, con influencia en la composición de la microbiota. 

En cuanto al promedio de valores del índice Shannon, los resultados 

mostraron que ambos órganos de camarón tienen amplia diversidad, aunque en 

intestinos fue un poco menor este valor, lo cual podría reflejar una comunidad más 

especializada en este órgano, debido a la funcionalidad digestiva, en contraste con 

la comunidad del hepatopáncreas, más equilibrada y diversa, con roles más 

generales en el metabolismo del organismo. 

10.2.4. Índices de Dominancia y Shannon en Género 

En las muestras de hepatopáncreas, el promedio de dominancia fue 

consistentemente bajo (0.05), indicando poca dominancia en la comunidad 

microbiana de este órgano, sugiriendo una distribución más equitativa entre los 

géneros presentes, lo que es frecuente en ecosistemas equilibrados y saludables. 

En términos de microbiota de camarón, esto puede indicar una comunidad estable 

en hepatopáncreas, posiblemente beneficiada por condiciones ambientales o 

prácticas de cultivo óptimas. 

Los valores de Shannon mantuvieron un promedio alto (3.7235), indicándonos 

una diversidad microbiana amplia en estas comunidades, con una mezcla diversa 

de microorganismos. Este valor, al ser mayor que tres, nos indica una comunidad 

compleja. 



85 
 

Al igual que en Familia, los valores de Dominancia baja y Shannon altos (con 

un valor por encima de tres), nos sugieren comunidades microbianas con mucha 

diversidad, pero sin géneros dominantes. 

Mientras tanto, en las muestras intestinales, la microbiota mostró métricas de 

dominancia con un promedio ligeramente mayor al de hepatopáncreas (0.0613), 

manteniéndose en un rango bajo, lo que sugiere equilibrio en la comunidad 

microbiana, además de baja dominancia en general. 

En cuanto al índice Shannon, el promedio fue apenas menor al de 

hepatopáncreas (3.658), pero manteniéndose elevado, al igual que en las muestras 

con familia. A pesar de la alta diversidad en ambas muestras, éstas se mantuvieron 

con diferencias significativas. 

En general, el promedio de dominancia en intestino fue un poco mayor que 

hepatopáncreas. Esto fortalece la hipótesis de la presencia de microorganismos 

especializados en intestino, especialmente aquellos involucrados en la digestión, la 

dieta y el ambiente, con influencia en la composición de la microbiota. 

En cuanto al promedio de valores del índice Shannon, los resultados 

mostraron que ambos órganos de camarón tienen alta diversidad, aunque en 

intestinos fue un poco menor este valor, lo cual podría reflejar una comunidad más 

especializada en este órgano, debido a la funcionalidad digestiva, en contraste con 

la comunidad de hepatopáncreas, más equilibrada y diversa, con roles más 

generales en el metabolismo del organismo. 

10.2.5. Índices de Dominancia y Shannon en Especie 

En las muestras de hepatopáncreas, el promedio de dominancia fue 

consistentemente bajo (0.0425), indicando poca dominancia en la comunidad 

microbiana de este órgano, sugiriendo una distribución más equitativa entre las 

especies presentes, lo que es frecuente en ecosistemas equilibrados y saludables. 

En términos de microbiota de camarón, esto puede indicar una comunidad estable 

en hepatopáncreas, posiblemente beneficiada por condiciones ambientales o 

prácticas de cultivo óptimas. 
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Los valores de Shannon mantuvieron un promedio alto (3.9975), indicándonos 

una gran diversidad microbiana en estas comunidades, con una mezcla diversa de 

microorganismos. Este valor, al ser mayor que tres, nos indica una comunidad 

compleja. 

Al igual que en Familia y Género, los valores de Dominancia baja y Shannon 

altos (con un valor por encima de tres), nos sugieren comunidades microbianas con 

mucha diversidad, pero sin especies dominantes. Por otra parte, en las muestras 

intestinales, la microbiota mostró métricas de dominancia con un promedio mayor 

al de hepatopáncreas (0.047), manteniéndose en un rango bajo, lo que sugiere 

equilibrio en la comunidad microbiana, además de baja dominancia en general. 

En cuanto al índice Shannon, el promedio fue menor al de hepatopáncreas 

(3.927), pero manteniéndose elevado, al igual que en las muestras con familia. A 

pesar de la alta diversidad en ambas muestras, éstas se mantuvieron con 

diferencias significativas. 

En general, el promedio de dominancia en intestino fue ligeramente mayor que 

en hepatopáncreas. Esto fortalece la hipótesis de la presencia de microorganismos 

especializados en intestino, especialmente aquellos involucrados en la digestión, la 

dieta y el ambiente, con influencia en la composición de la microbiota. 

En cuanto al promedio de valores del índice Shannon, los resultados 

mostraron que ambos órganos de camarón tienen alta diversidad, aunque en 

intestinos fue un poco menor este valor, lo cual podría reflejar una comunidad más 

especializada en este órgano, debido a la funcionalidad digestiva, en contraste con 

la comunidad del hepatopáncreas, más equilibrada y diversa, con roles más 

generales en el metabolismo del organismo.  
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XI. CONCLUSIONES 

11.1 Conclusión general 

En los niveles taxonómicos de Phylum, Clase, Familia, Género y Especie, 

los hongos y las bacterias fueron los que estuvieron mejor representados 

en la microbiota intestinal y de hepatopáncreas, ocupando siempre los 

primeros 3 sitios de mayor abundancia relativa. La clase más abundante 

fue Ascomycota (contribución de 26%). 

11.2 Conclusiones específicas 

1. Los taxones más significativos a nivel Phylum, en hepatopáncreas e 

intestino, fueron Fungi, Pseudomonadota, Actinomycetota, Bacteroidota y 

Evosea (PCA). Adicionalmente, Bacillota y Apicomplexa (SIMPER). 

2. Los taxones más significativos a nivel de Especie fueron Saccharomyces 

spp., Bartonella krasnovii, Betacoronavirus, Photobacterium damselae, 

Vibrio harveyi, Phocaeicola dorei, Streptomyces sp. ICC1, Klebsiella 

pneumoniae y Streptomyces armeniacus. Asimismo, se identificaron 

secuencias correspondientes a especies de protozoarios: P. malariae, T. 

brucei (PCA). Además de los anteriores, Moorena producens, Prevotella 

ruminicola, Cutibacterium acnes, Aspergiullus spp., y Leishmania 

mexicana, entre otros (SIMPER). 

3. La microbiota de intestino y hepatopáncreas de los camarones bajo estudio 

presenta una diversidad microbiana que varía de alta a moderada en cada 

uno de los niveles taxonómicos analizados, reflejando un equilibrio en la 

comunidad. 

4. Se encontraron secuencias correspondientes a microorganismos con 

potencial patogénico y epidemiológico. Entre ellos, Candida spp., K. 

pneumoniae, B. krasnovii, V. parahaemolyticus, entre otros. 
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XII. PERSPECTIVAS DEL PROYECTO 

Con base a la presente investigación y el potencial que ésta posee, se 

destacan los siguientes estudios que podrían derivar de éste:  

 Estudiar los movilomas, resistomas y virulomas de importancia para 

la salud pública, presentes en los metagenomas del camarón. 

 Ampliar el estudio incluyendo granjas del norte y del sur del estado 

de Sinaloa. 

 Realizar estudios metagenómicos a otros productos marinos 

asociados con eventos de importancia en salud pública en nuestro estado, 

para una mejor comprensión de los riesgos epidemiológicos actuales y futuros, 

contribuyendo a la implementación de estrategias efectivas para su prevención 

y control.  
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XIV. ANEXOS 

14.1. Productos Académicos  
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XV. SIGLAS Y ABREVIATURAS 

 ANOSIM: Análisis de Similitudes. 

 ARNr: ARN ribosomal. 

 CIAD: Centro de Investigación en Alimentación y Desarrollo. 

 dNTP: Desoxirribonucleótido trifosfato. 

 FAO: Organización de las Naciones Unidas para la Alimentación y 

Agricultura.  

 OTU: Unidad Taxonómica Operativa. 

 PCA: Análisis de Componentes Principales. 

 PERMANOVA: Análisis Multivariado Permutado de la Varianza. 

 SIMPER: Porcentaje de la Similitud. 

 TDH: Hemolisina directa termoestable. 

 TRH: Hemolisina relacionada a la TDH. 

 UISP: Unidad de Investigaciones en Salud Pública. 

 

 

 




