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RESUMEN 

El presente estudio tuvo como objetivo identificar la presencia de ARG en metagenomas de 

consorcios bacterianos de la Bahía Interior y Captación Chimu del Lago Titicaca mediante 

secuenciación metagenómica shotgun, un método que permite fragmentar el ADN en 

segmentos de diferentes tamaños, secuenciarlo masivamente y ensamblarlo 

computacionalmente para la reconstrucción del genoma completo. La calidad de las 

secuencias fue evaluada a través de la plataforma Galaxy, y el ensamblaje de los genes se 

realizó con el programa MEGAHIT, utilizando la base de datos CARD para la identificación 

de ARG en las muestras analizadas. Los resultados obtenidos reportan que en la Bahía 

Interior los genes con mayor cobertura fueron vanYB (30.08%), asociado a resistencia a 

glicopéptidos como la vancomicina en Enterococcus faecium; dfrB1 (8.86%), relacionado 

con resistencia a trimetoprima en Escherichia coli; catV (7.27%), que confiere resistencia a 

cloranfenicol en Brevibacillus brevis; y Ecol_emrE (6.31%), involucrado en la resistencia a 

fluoroquinolonas en E. coli, mientras que en la Captación Chimu los ARG con mayor 

cobertura fueron vanYB (42.75%), vanWI (20.59%), asociado a resistencia a vancomicina 

en Enterococcus faecalis; evgA (4.39%), que regula bombas de eflujo responsables de la 

resistencia a β-lactámicos en E. coli; y OXA-726, vinculada a resistencia a carbapenémicos 

en Acinetobacter baumannii. En total, se identificaron 28 ARG en la Bahía Interior y 35 

ARG en la Captación Chimu, concluyéndose que vanYB es el ARG con mayor cobertura en 

ambas zonas, y que los genes dfrB1, catV, vanWI y evgA son los más representativos, lo 

que resalta la necesidad de implementar estrategias de monitoreo y control para mitigar la 

propagación de la resistencia antimicrobiana en el Lago Titicaca. 

Palabras Clave: ARG, metagenomas, CARD. 

 

 

 

 



 

 

 

ABSTRACT 

The present study aimed to identify the presence of ARGs in metagenomes of bacterial 

consortia from the Interior Bay and Chimu Intake of Lake Titicaca through shotgun 

metagenomic sequencing, a method that allows for the fragmentation of DNA into 

segments of different sizes, massive sequencing, and computational assembly for the 

reconstruction of the complete genome. The quality of the sequences was evaluated using 

the Galaxy platform, and the assembly of the genes was performed with the MEGAHIT 

program, utilizing the CARD database for the identification of ARGs in the analyzed 

samples. The results reported that in the Interior Bay, the genes with the highest coverage 

were vanYB (30.08%), associated with glycopeptide resistance such as vancomycin in 

Enterococcus faecium; dfrB1 (8.86%), related to trimethoprim resistance in Escherichia 

coli; catV (7.27%), which confers chloramphenicol resistance in Brevibacillus brevis; and 

Ecol_emrE (6.31%), involved in fluoroquinolone resistance in E. coli. Meanwhile, in the 

Chimu Intake, the ARGs with the highest coverage were vanYB (42.75%), vanWI 

(20.59%), associated with vancomycin resistance in Enterococcus faecalis; evgA (4.39%), 

which regulates efflux pumps responsible for β-lactam resistance in E. coli; and OXA-726, 

linked to carbapenem resistance in Acinetobacter baumannii. In total, 28 ARGs were 

identified in the Interior Bay and 35 ARGs in the Chimu Intake, concluding that vanYB is 

the ARG with the highest coverage in both areas, and that the genes dfrB1, catV, vanWI, 

and evgA are the most representative, highlighting the need to implement monitoring and 

control strategies to mitigate the spread of antimicrobial resistance in Lake Titicaca. 

Key Words: ARG, metagenomes, CARD. 
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INTRODUCCIÓN 

 

Los lagos son fuentes de agua dulce muy importantes, conteniendo casi el 90% de agua 

dulce en el mundo. No obstante, poseen tiempos largos de retención que generan la 

circulación lenta de los contaminantes, y desencadena un alto riesgo ecológico en la salud 

(1). 

Desde el descubrimiento de la penicilina, se han logrado avances significativos en el 

desarrollo de antibióticos (2) impulsando la expansión de diversas industrias, no solo en 

la medicina humana, sino también en la veterinaria, ganadería y acuicultura. El uso 

constante de antibióticos ha provocado su acumulación en productos de consumo humano 

y la aparición de genes de resistencia a antibióticos (ARG) en bacterias y patógenos, que 

pueden intercambiarse entre sí. (3,4). 

Los ambientes acuáticos son la mayor fuente de almacenamiento tanto de antibióticos 

como de ARG. Teniendo como principal fuente de contaminación los efluentes de 

hospitales, industrias, plantas de tratamiento de aguas residuales, granjas, y desechos, 

productos de acuicultura, terminan desembocando a fuentes de aguas como lagos y ríos 

(5,6). 

Los lagos presentan tiempos de retención de contaminantes significativamente más 

prolongados en comparación con los ríos. Por ello, los afluentes contaminados circulan 

de manera pausada en los lagos, siendo un estado crítico de contaminación en estas 

fuentes de agua dulce. Se entiende que son estos cuerpos de agua potenciales fuentes de 

acumulación de ARG (7). 

El lago Titicaca es considerado el lago navegable más alto del mundo. Posee una 

antigüedad aproximada de 3 millones de años. Además, se es consciente de que dicho 

lago es empleado para el abastecimiento de agua potable de casi toda la población de 

Puno. A pesar de su inmensa importancia tanto histórica como ambiental, se observó que 

este ecosistema está constantemente expuesto a contaminantes provenientes de residuos 

sólidos vertidos por la población, relaves mineros, aguas servidas, entre otros (8). 

En adición, el Titicaca es una frontera natural entre los países Bolivia y Perú. Respecto a 

la parte peruana. Los investigadores reportan que la contaminación de la bahía del interior 

del lago son en gran parte responsabilidad de las actividades antrópicas y que amerita 
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proponer estrategas que permitan mitigar esta contaminación, entre los contaminantes, 

los ARG son los más importantes y menos estudiados (9). 

Precisamente, los lagos de gran altitud generalmente representan un ecosistema 

comparativamente único debido a su lejanía y al corto período de verano de aguas 

abiertas; sin embargo, están menos explorados en comparación con los lagos de tierras 

bajas. Siendo los sedimentos una rica fuente de alta diversidad microbiana y por ende 

microbiomas y ARG presentes en ambientes acuáticos (10). 

Entre las metodologías más importantes para un análisis exhaustivo en microbiomas está 

la de secuenciamiento de metagenomas, comparado a otras técnicas como PCR, qPCR, 

entre otros; la metagenómica brinda un análisis global de los genes de resistencia a 

antibióticos en muestras ambientales (11). 

La mayoría de los microorganismos que se encuentran en el medio ambiente permanecen 

sin cultivar, los enfoques tradicionales basados en cultivos no logran determinar la 

diversidad taxonómica y funcional de la comunidad microbiana. Por este motivo, el 

enfoque metagenómico se ha aplicado con éxito a una variedad de ambientes acuáticos 

(12). 

El enfoque metagenómico supera al cultivo microbiano al ayudar al descubrimiento de 

ARG en bacterias no cultivables directamente del medio ambiente. Este es el principal 

beneficio de la metagenómica, ya que el cultivo de nuevos microorganismos es una 

técnica ardua. Estudios previos sobre microbios independientes no cultivados 

descubrieron que la diversidad de organismos en los lagos salobres es inusualmente alta 

con una riqueza de especies en comparación con los ecosistemas de agua dulce (13). 

Uno de estos métodos, la metagenómica ShotGun, es la secuenciación no dirigida 

("ShotGun") de todos los ("meta-") genomas microbianos "genómicos" presentes en una 

muestra. La secuenciación ShotGun se puede utilizar para realizar un perfil de la 

composición taxonómica y la detección de ARG y recuperar secuencias genómicas 

completas. Los enfoques como la secuenciación del gen 16S rRNA de alto rendimiento, 

que perfilan organismos seleccionados o genes marcadores únicos, a veces se denominan 

metagenómica, pero este es un nombre inapropiado, ya que no se enfocan en todo el 

contenido genómico de una muestra. 

Para la identificación de ARG es necesario el uso de bases de datos que incluyen 

combinaciones de plásmidos anotadas manualmente y predichas computacionalmente, 
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como CARD, se pueden usar para esta tarea y permiten la caracterización del potencial 

funcional del microbioma. Los ARG altamente conservadas se detectan y cuantifican de 

manera más consistente en los metagenomas, lo que podría explicar por qué la resistencia 

a antibióticos a menudo son sorprendentemente consistentes en diferentes muestras y 

entornos (14). 
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HIPÓTESIS 

 

Puesto que existe un proceso de contaminación por diferentes residuos de antibióticos, 

es probable que existan genes de resistencia a antibióticos en los metagenomas de 

consorcios bacterianos de la bahía interior y la captación Chimu del Lago Titicaca. 
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OBJETIVOS 

 

Objetivo general 

 
1. Determinar la presencia de genes de resistencia a antibióticos en los 

metagenomas de consorcios bacterianos de la bahía interior y la captación 

Chimu del Lago Titicaca, considerando que la contaminación por diferentes 

residuos de antibióticos puede favorecer la aparición de estos genes de 

resistencia en dichas áreas. 

 

Objetivos específicos 

1. Analizar por medio de herramientas bioinformáticas la data obtenida mediante 

el secuenciamiento shotgun de los metagenomas de consorcios bacterianos de la 

bahía interior y captación Chimu del Lago Titicaca. 

2. Evaluar la abundancia de genes de resistencia a antibióticos en metagenomas de 

consorcios bacterianos de la bahía interior y la captación Chimu del Lago 

Titicaca. 

3. Realizar el resistoma de los metagenomas de consorcios bacterianos de la bahía 

interior y captación Chimu del Lago Titicaca. 
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CAPÍTULO I 

MARCO TEORICO 

1.1. LAGO TITICACA 

El lago Titicaca se encuentra a una altitud de 3 810 msnm y un área de 903 km³de agua, 

es reconocido como sitio Ramsar (Humedales de Importancia Internacional). El Lago 

Mayor o Chucuito tiene un área de 6 450 km2; el Lago Menor o Wiñay Marka con 2 

112 km2. La bahía Puno es parte del Lago Mayor su área es 589 km2 y profundidad 

máxima de 30 m. La bahía de Puno muestra muy poco flujo y gran incremento de lenteja 

de agua, la cual limita la oxigenación del agua y es susceptible a problemas bastante 

serios de contaminación. Sus características climáticas son bruscas, la naturaleza 

ecología del lago le da un equilibrio y soporte ambiental, ya que, regula el bienestar de 

las poblaciones, Su temperatura oscila 14°C a 9 °C y de manera ambiental entre 15.3 °C 

y 1.5 °C, humedad entre 65 a 50% y con un PH alcalino (15–17). 

1.1.1. Bahía interior 

El Lago Titicaca está definido por tres zonas: i) el Lago Grande, el cual es de mayor 

envergadura con aproximadamente 6,000 Km2, ii) el Lago Pequeño con un área de 

1,250 Km2, por último, iii) la Bahía de Puno con una extensión de 525 Km2. Además 

de estas tres zonas, existe una extensión del Lago determinada como Bahía Interior, 

la cual está presente de manera colindante con la ciudad de Puno y posee un área de 

solo 16 Km2 (18). 

Esta pequeña zona tiene también una profundidad menos a 3 m. Entre sus 

características está la presencia de poca retención; adicionalmente, es la zona donde 

se presenta el mayor flujo de contaminantes provenientes de las aguas servidas de la 

ciudad de Puno. También presenta un alto contacto antropogénico debido a las 

actividades de pesca, obtención de totora, el turismo en lanchas, ganadería y 

comercio (19).   

1.1.2. Captación Chimu 

Fuente de captación de agua ubicada en el sector Chimu, abastece al 95% de la 

población de la ciudad de Puno, el otro 5% es parte de las captaciones Totorani y 

Aracmayo. Posee dos tomas de succión que se conectan con la desembocadura del 

río Huile. El agua obtenida por dicha captación se dirige a la planta de tratamiento 
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Aziruni donde se realizan diversas pruebas tanto fisicoquímicas como 

microbiológicas (20). 

1.1.3. Contaminación del Lago Titicaca 

Uno de los principales problemas de contaminación en el lago Titicaca es la descarga 

de aguas residuales y desechos industriales sin tratar, debido a las actividades de 

poblaciones cercanas al lago, como la ciudad de Puno, que carece de un sistema de 

tratamiento adecuado, lo que resulta en la liberación directa de aguas residuales sin 

tratar al lago, las cuales contienen una variedad de contaminantes, como bacterias, 

nutrientes en exceso (como nitrógeno y fósforo) y productos químicos tóxicos, que 

afectan negativamente la calidad del agua y la vida acuática (16).  

Así mismo en dichas aguas se tiene componentes de contaminantes emergentes, 

como es el caso de los antibióticos, los cuales son utilizados por la población de la 

ciudad de Puno y alrededores, los cuales por su naturaleza no son metabolizados 

completamente y una buena parte de los mismos llegan al medio acuático, también 

en el hospital Manuel Núñez Butrón, Las aguas residuales son vertidas sin 

tratamiento en la bahía interior del lago Titicaca (21). 

Las consecuencias, son básicamente la perdida de la calidad del agua, 

específicamente un proceso de eutrofización, con niveles elevados de nutrientes 

como el nitrógeno y fósforo, lo cual genera un proceso de anoxia y por tanto 

limitando el desarrollo de organismos que requieren oxígeno para su supervivencia, 

así mismo otra consecuencia de importancia y que aún no se ha estudiado a 

profundidad, es la generación de genes de resistencia frente a los antibióticos, esto 

debido a que en las aguas de la bahía interior, se ha formado biomas específicos con 

poblaciones bacterianas con multiresistencia, convirtiéndose en focos infecciones y 

constituyéndose en un problema de salud pública (21). 

1.1.4. Microbioma del Lago Titicaca 

El Lago Titicaca alberga una gran diversidad, como bacterias, arqueas, hongos y 

virus presentes en el agua, el sedimento y otros hábitats. Estos microbiomas son 

importantes para funcionamiento y la salud del ecosistema acuático (16). 

Los microorganismos del Lago Titicaca; participan en numerosos procesos 

biogeoquímicos, descomposición de la materia orgánica, la ciclización de nutrientes 

y la producción de gases. Por ejemplo, las bacterias y las arqueas juegan un papel 
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importante en el ciclo del nitrógeno, transformando compuestos nitrogenados en 

diferentes formas a medida que se mueven a través del ambiente acuático (22). 

Los microbiomas del Lago están involucrados en la degradación y metabolización 

de contaminantes. Algunas bacterias pueden degradar compuestos orgánicos tóxicos, 

como hidrocarburos, pesticidas y productos químicos industriales, contribuyendo a 

la descontaminación natural de las aguas del lago (23). 

Aunque no se han estudiado las estructuras de los bíos del lago Titicaca, hay varias 

familias de bacterias que las forman: 

Proteobacteria: Esta es una de las principales familias bacterianas del lago Titicaca. 

Se encuentran diferentes géneros de bacterias como Pseudomonas, Aeromonas y 

Escherichia coli (22). 

Actinobacteria: Esta familia bacteriana incluye una amplia variedad de géneros, 

como Arthrobacter, Micrococcus y Streptomyces. Estas bacterias son conocidas por 

su capacidad para producir enzimas y compuestos bioactivos (16). 

Bacteroidetes: Se ha detectado la presencia de bacterias pertenecientes a esta familia 

en el lago Titicaca, algunos géneros son Flavobacterium y Chryseobacterium (22). 

Firmicutes: Esta familia bacteriana incluye bacterias Gram positivas, como Bacillus 

y Clostridium. Algunas especies de Bacillus poseen la capacidad de formar 

endosporas resistentes, que les permiten sobrevivir en condiciones ambientales 

adversas (16). 

Cyanobacteria: Las cianobacterias, también conocidas como algas verde-azuladas, 

son responsables de la producir cianotoxinas y de crear floraciones algales en el lago 

Titicaca. Hay algunos géneros de cianobacterias llamados Microcystis, Oscillatoria 

y Anabaena (16,22,23). 

 

1.2. GENES DE RESISTENCIA A ANTIBIÓTICOS (ARG) 

Luego del descubrimiento de los antibióticos no se tenía claro el concepto de resistencia 

a los antibióticos. Entre los motivos estaba lo poco probable que era las mutaciones en 

bacterias para volverse resistentes. No obstante, las bacterias han reaccionado frente a los 

ataques químicos provenientes de los antibióticos a través de diversos mecanismos. No 

se logró prevenir en su momento la facultad de las bacterias al intercambiar genes. 
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Conocido como la transferencia horizontal de genes (HGT). Determinando los que sería 

los genes de resistencia a antibióticos, lo cual empezó junto al descubrimiento del primer 

antibiótico, la penicilina (24,25). 

Los ARG se han producido en la naturaleza desde hace cientos de millones de años. 

Diversos estudios han reportado la presencia de ARG para β-lactámicos, tetraciclinas, 

vancomicina en zonas medulares de sedimentos congelados con treinta mil años de 

antigüedad. Se clasifica a los ARG como resistencia intrínseca o adquirida (mediante 

HGT). Por último, el término resistoma se determina a todos los ARG en una comunidad 

de bacterias (26–29). 

La existencia de ARG en microbiomas es un tema muy preocupante en salud pública en 

el mundo. Diversos ambientes se encuentran amenazados debido al uso en gran escala de 

antibióticos y como los resistomas van evolucionando en el tiempo. Además, de la 

capacidad de los ARG de acumularse tanto en agua, suelo y aire (30). 

 

1.3. EXTRACCIÓN DE ADN EN MICROBIOMAS 

Es una metodología que permite aislar ADN por medio de métodos químicos y físicos a 

partir de una muestra. Se purifica el ADN de las membranas de las células, pared celular, 

lípidos, proteínas, entre otras moléculas pertenecientes de la célula. Friedrich Miescher 

extrajo ADN por primera vez en 1869 (31). 

La extracción de ADN es un paso relevante en la caracterización de la diversidad 

microbiana, tanto en muestras de lagos, cuerpo humano, entre otros. Se considera 

entonces un gran desafío el extraer ADN el cual sea en cantidad y calidad representativa 

de lo presente en microbiomas (32). 

La selección de un protocolo idóneo para la extracción de ADN en metagenomas no ha 

sido relevante en diversas investigaciones. Por ello, un gran número de estudios sobre 

microbiomas utilizan protocolos de extracción de ADN sin una justificación y validación 

relevante (33). 

Diversos autores han tratado de mejorar el rendimiento en la extracción del ADN en 

microbiomas por medio de protocolos con alteraciones físicas, por ejemplo, con el batido 

de perlas y la sonificación lo cual permite una mejor lisis de las bacterias. Una contraparte 

de dichos métodos son la lisis del ADN genómico en fragmentos diminutos, lo cual puede 
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generar ruido en la amplificación por PCR o secuenciamiento (34). 

1.3.1. Concentración del ADN 

La estimación precisa en la concentración de ADN es relevante en pruebas de 

secuenciamiento. Los métodos de cuantificación son del tipo indirectas. Siendo el 

método de espectrofotometría el más común que identifica tanto ADN y ARN a una 

absorbancia de 260 nm. En el mercado se encuentran diversos equipos para la 

realización de esta metodología. Algunos de ellos requieren el uso de celdas o 

cubetas, así como otros equipos requieren solo microvolúmenes de ADN. Referente 

a las cubetas, el paso de 1 cm en la absorbancia representa 50 ng/μl de concentración 

(35). 

Se realizó la comparación del protocolo de cuantificación de la concentración de 

ADN por espectrofotometría a través de dos métodos de medida de la concentración 

fluorométricas: prueba de PicoGreen y la prueba de cuantificación de ADN 

genómico en tiempo real. Se obtuvo como resultados que es el método por 

espectrofotometría el cual se correlaciona con los datos teóricos (36). 

1.3.2. Calidad del ADN 

La metodología más usada para obtener el grado de pureza del ADN aislado es a 

través de la absorbancia. Dicho método requiere, del mismo modo que la 

cuantificación, el uso de un espectrofotómetro. La absorbancia se dará a una longitud 

de 260 nm; no obstante, en la muestra no solo el ADN absorbe a 260 nm, del mismo 

modo el ARN presenta una absorbancia mayoritaria a la misma longitud de onda. 

Asimismo, las proteínas, gracias a la presencia de aminoácidos aromáticos absorben 

en el espectrofotómetro a una longitud de 280 nm. Tanto el ARN como las proteínas 

son moléculas contaminantes en las muestras de ADN aislado. Por este motivo, la 

calidad del ADN se obtiene con la división de la absorbancia a 260 nm con la 

obtenida a 280 nm. Resultados con valores de 1.6 a 2.0 representan ADN de buena 

calidad. Del mismo modo, resultados menores a 1.6 no confirma la presencia de ADN 

óptimo para pruebas de PCR o secuenciamiento debido a la presencia de diversos 

contaminantes (37). 

1.3.3. Integridad del ADN 

Para obtener el perfil de calidad del ADN, se debe realizar la prueba de electroforesis 

en geles de agarosa para el ADN extraído. Y su uso requiere obtener previamente la 



11 

 

concentración de ADN para determinar con precisión el peso de ADN que se aplicará 

en cada pocillo del gel de agarosa. 

La evaluación de la integridad se ha estandarizado en concentraciones de 200 ng de 

ADN, en geles de agarosa al 0.5 %, y corriendo a 100 mV, 200 mA por 45 minutos. 

Por medio de esta metodología es posible observar si la muestra es ADN íntegro o 

fragmentado. El primero se detecta como una banda compacta, el segundo, como un 

frotis en el gel (38). 

1.3.4. Secuenciamiento por Shotgun 

Es una secuenciación no dirigida de todos los metagenomas bacterianos presentes en 

una muestra. El secuenciamiento por Shotgun permite realizar perfiles taxonómicos, 

el potencial funcional de los microbiomas, recuperar secuencias completas del 

genoma, entre otros. Además, permite el análisis de funciones específicas de interés 

como la determinación de ARG en microbiomas por medio de bases de datos, lo cual 

requiere de conceptos informáticos complejos para su respectivo análisis (39). 

La metodología de secuenciamiento que utiliza zonas específicas amplificadas, 

normalmente están dirigidas a un solo gen o región del genoma. Por otro lado, el 

secuenciamiento por Shotgun es una prueba aleatoria de secuenciamiento, que al no 

presentar primers específicos, disminuye el ruido que representa la elección de 

primers (14). 
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Figura 01: Flujo de trabajo para el secuenciamiento por Shotgun (14). 

1.3.5. Análisis de metagenomas por Galaxy 

Galaxy combina el poder de las bases de datos de anotaciones genómicas existentes 

con un portal web simple para permitir a los usuarios buscar recursos remotos, 

combinar datos de consultas independientes y visualizar los resultados. El corazón 

de Galaxy es un sistema de historial flexible que almacena las consultas de cada 

usuario; realiza operaciones como intersecciones, uniones y restas; y enlaces a otras 

herramientas computacionales (40). 

1.3.6. Base de datos CARD 

La base de datos integral sobre resistencia a los antibióticos (CARD), inicialmente 

en línea en 2015 y ampliada en 2016, CARD ahora tiene más de 2500 entradas ARG 

con una actualización mensual. Cada entrada representa un tipo de ARG. Estas 

entradas se colocan en una estructura jerárquica de términos de ontología genética. 

Para cada entrada, CARD proporciona secuencias representativas de ADN y 

proteínas y un umbral de puntuación de bits para informar los aciertos de ARG 

mediante la alineación BLAST. Además, CARD recopila más de 140.000 secuencias 

del NCBI y las clasifica para generar datos de prevalencia de los tipos de ARG en el 

medio ambiente (41). 
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CAPÍTULO II 

METODOLOGÍA 

2.1. ÁMBITO DE ESTUDIO  

Los puntos de recolección de muestra fueron i) en la Bahía Interior de Puno, Perú. Situado 

en las coordenadas (15°50'09"S 70°00'46"W) Figura Nº02. y ii) en la Captación Chimu 

de Puno, Perú, situado en las coordenadas (15°51'03"S 69°57'41"W) Figura Nº03. 

 

Figura 02: Punto de muestreo en la Bahía Interior de Puno, Perú (Google Earth) 

 

Figura 03: Punto de muestreo en la Captación Chimu de Puno, Perú (Google Earth) 
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2.1.1. Recolección de las muestras de agua 

La recolección de muestras tanto en la bahía interior como en la Captación Chimu 

fue bajo las directrices del Protocolo Nacional para el Monitoreo de la Calidad de los 

Recursos Hídricos Superficiales (42). 

Se recolectaron 2 litros de muestras de agua de la Bahía Interior y la Captación Chimu 

del Lago Titicaca utilizando bidones esterilizados con luz UV, en cinco puntos de 

muestreo separados por una distancia de 25 metros, Figura Nº04. Los puntos fueron 

registrados en proyectos de Google Earth. 

Seguidamente, se mezcló y homogenizó las muestras recolectadas en los 5 puntos de 

Bahía Interior, Tabla Nº01; de igual manera se realizó con las muestras de agua 

obtenidas en los 5 puntos de muestreo de la captación Chimu, Tabla Nº02. 

 

Figura 04: Esterilización por UV de bidones para la toma de muestras de agua 

(Laboratorio de Biología Molecular – UNA -Puno) 
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Tabla 01: Coordenadas de los Puntos de Muestreo de la Bahía Interior. 

Muestras de la Bahía Interior 

Punto S W 

1 15°50'09" 70°00'46" 

2 15°50'09" 70°00'47" 

3 15°50'08" 70°00'48" 

4 15°50'07" 70°00'47" 

5 15°50'08" 70°00'46" 

Se presentan las coordenadas de cinco puntos de muestreo en la Bahía Interior, 

especificando la latitud y longitud de cada uno. 

Tabla 02: Coordenadas de los Puntos de Muestreo de la Captación Chimu. 

Muestras de la Captación Chimu 

Punto S W 

1 15°51'03" 69°57'41" 

2 15°51'04" 69°57'42" 

3 15°51'04" 69°57'40" 

4 15°51'04" 69°57'40" 

5 15°51'02" 69°57'41" 

A continuación, se presentan las coordenadas de cinco puntos de muestreo ubicados en la 

Captación Chimu, detallando la latitud y longitud. 

2.1.2. Filtración de muestras 

La muestra líquida obtenida de la bahía interior y la captación Chimu se filtró en una 

membrana de 0.2 µm (Whatman Nucleopore – Sigma Aldrich) a través de un embudo 

de filtro desechable (Pall MicroFunnel – Thermo Fisher Scientific). Se conectó a un 

colector de vacío, donde se vertió 100 ml de las muestras en el embudo y a través de 

una bomba de vacío se inició a la filtración, Figura Nº05. Al observar que filtros están 

secos, se desconectó la bomba de vacío y se retiró el embudo con precaución de no 

lastimar las membranas de 0.2 µm. 

Por medio de dos pinzas debidamente esterilizadas en etanol, se dobló los filtros por 
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la mitad, luego se doblará el filtro dos veces nuevamente; finalmente, se colocó un 

tubo precargado con perlas de vidrio y se almacenó las muestras a -80 ºC. 

 

Figura 05: Sistema de filtración para muestras de agua (Laboratorio de Biología 

Molecular – UNA -Puno) 

 

2.2. EXTRACCIÓN DE ADN DE LAS MUESTRAS DE AGUA FILTRADAS 

El ADN se purificó utilizando el kit comercial Purelink (Thermo Fisher Scientific), 

siguiendo el protocolo recomendado por el fabricante, Anexo Nº01.  

Para la preparación del lisado. Primero, se centrifugó la muestra a 14,000 x g por 10 

minutos. Esto permitió obtener a los microorganismos en el pellet. Seguidamente, se 

desechó con cuidado el sobrenadante. Se suspendió el pellet con microorganismos en 

800 µl del buffer de lisis, y se homogenizó usando el mezclador vortex.  

Seguido ello, se transfirió la muestra en el Tubo Bead.  Se agregó 100 µl de Mejorador 

de Lisis y se mezcló por medio de vortex. Se centrifugó a 14,000 x g por 2 minutos. Se 

transfirió 500 µl del sobrenadante a un tubo de centrífuga limpio. 

Respecto a la unión del ADN con la columna. Se agregó 900 µl del buffer de unión y se 

homogenizó con vortex brevemente. Luego, se cargó 700 µl de la mezcla de la muestra 
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a un tubo con columna y se centrifugó a 14,000 x g por 1 minuto. Se descartó la parte 

líquida. 

Para el lavado y elución del ADN se colocó la columna en un tubo colector limpio, se 

agregó 500 µl de buffer de lavado, luego se centrifugó a 14,000 x g por 1 minuto. Se 

desechó la parte líquida presente, de inmediato, se centrifugó la columna y el tubo 

colector a 14,000 x g por 30 segundos.  

Se volvió a colocar la columna en un tubo limpio y se agregó 100 µl de buffer de elución, 

posteriormente, se incubó a temperatura ambiente por 1 minuto. El tubo con la columna 

fue centrifugado a 14,000 x g durante 1 minuto; posteriormente, se retiró la columna, 

quedando el ADN purificado en el tubo de recolección. Finalmente, se almacenó el 

ADN extraído a -80 ºC. 

2.2.1. Concentración del ADN 

Se llevó a cabo a través de un espectrofotómetro de microvolúmenes UV/Vis 

(Lambda – PCR max) utilizando por lectura 1 µl de muestra de ADN. La muestra se 

blanqueó con los Buffers de Elución kit de purificación Purelink – Thermo Fisher 

Scientific. Los resultados se obtuvieron con la unidad de concentración de ng/µl. 

2.2.2. Calidad del ADN 

De igual manera se procedió por el espectrofotómetro de microvolúmenes UV/Vis 

(Lambda – PCR max). Se blanqueó la muestra kit de purificación Purelink – Thermo 

Fisher Scientific. Y se utilizó 1 µl de muestra de ADN. Se evaluó la razón entre las 

absorbancias a 260 nm y 280 nm siguiendo la fórmula: 

𝐶𝑎𝑙𝑖𝑑𝑎𝑑 𝐴𝐷𝑁 =
Absorbancia 260 nm

Absorbancia 280 nm
 

Los resultados alrededor a 1.8 indican ADN de buena calidad, mientras que los 

valores más bajos indican contaminación por proteínas debido a que las proteínas 

poseen un pico de absorción a 280 nm debido a los aminoácidos aromáticos. Los 

valores más altos indican contaminación por ARN (43). 

2.2.3. Integridad del ADN 

La integridad de ADN extraído se determinó por medio de electroforesis de geles de 

agarosa a concentración del 1%. Se utilizó 0.5 g de agarosa en 49 ml de agua destilada 

y 1 ml de Buffer TAE (Tris Acetatos EDTA) a concentración 50x. Se calentó la 

solución hasta el punto de ebullición y se vertió en una cámara electroforética tipo 
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horizontal equipada con el peine y bloques respectivos. Se dejó enfriar por 30 

minutos. Seguido de ello, se llenó la cámara electroforética con buffer de corrida 

TAE a concentración 1x. Finalmente, se cargó 20 ng de ADN extraído tanto de las 

muestras de la bahía interior y de la captación Chimu. Las muestras se corrieron en 

el gel a 100V por 25 minutos para luego de ello ser evaluada las bandas a través del 

transiluminador marca Life Technologies, E-gel Imager para determinar la integridad 

del ADN. 

 

2.3. SECUENCIAMIENTO DEL ADN EXTRAÍDO 

El ADN extraído de las muestras ambientales de la Bahía Interior y la Captación Chimu 

del Lago Titicaca fue enviado a un laboratorio especializado en Estados Unidos para su 

secuenciamiento mediante la tecnología metagenómica shotgun, utilizando una 

estrategia de lectura pareada (PE) con una longitud de 2x150 pares de bases (pb) y una 

profundidad de 10 millones de lecturas por muestra, distribuidas equitativamente en 

ambas direcciones (5 millones de lecturas por dirección). 

El proceso de secuenciación metagenómica mediante la tecnología shotgun se llevó a 

cabo en tres etapas fundamentales: preparación de la biblioteca, secuenciación y análisis 

de datos. La primera etapa consistió en la fragmentación aleatoria del ADN extraído 

para generar fragmentos de tamaño adecuado, seguidos por la ligación de adaptadores 

específicos en los extremos 5' y 3' de los fragmentos de ADN. Estos adaptadores 

permiten la fijación eficiente al sustrato del secuenciador y facilitan la identificación de 

cada fragmento durante la secuenciación. Posteriormente, la biblioteca preparada fue 

sometida a secuenciación de alto rendimiento mediante plataformas de secuenciación 

de nueva generación (NGS), que permiten la obtención de grandes volúmenes de datos 

con alta precisión y resolución. 

Para optimizar la eficiencia del proceso y maximizar la cobertura del resistoma 

microbiano presente en las muestras, se utilizó la multiplexación de muestras, 

permitiendo la secuenciación simultánea de múltiples muestras en una única corrida. 

Este enfoque posibilitó el análisis de miles de organismos en paralelo, asegurando una 

representación amplia y detallada de la diversidad microbiana y sus genes de resistencia 

a antibióticos en los entornos estudiados. 



19 

 

2.3.1. Análisis bioinformático. 

El análisis bioinformático de los metagenomas se realizó en el Laboratorio de 

Biología Molecular de la Universidad Nacional del Altiplano (UNA) – Puno, 

utilizando herramientas computacionales ejecutadas a través de la línea de comandos 

en una arquitectura Unix, lo que permitió un procesamiento eficiente y reproducible 

de los datos. La evaluación de la calidad de las secuencias obtenidas se llevó a cabo 

mediante la plataforma en línea Galaxy (www.usegalaxy.org), la cual proporciona 

una interfaz accesible y herramientas robustas para el control de calidad y 

preprocesamiento de datos metagenómicos (40). El ensamblado de los genes se 

realizó utilizando el programa MEGAHIT, una herramienta optimizada para el 

ensamblaje de secuencias de alto rendimiento, permitiendo la reconstrucción de 

contigs a partir de las lecturas obtenidas (44). Posteriormente, la identificación de los 

genes de resistencia a antibióticos (ARG) se llevó a cabo utilizando la base de datos 

Comprehensive Antibiotic Resistance Database (CARD) en su versión 3.2.6, 

reconocida por su amplia colección de determinantes de resistencia a antibióticos 

microbianos, garantizando una identificación precisa y fiable de los ARG presentes 

en las muestras analizadas (45).  

2.3.2. Variables e Indicadores. 

Se presentan las posibles variables e indicadores que se pueden extraer de la 

investigación relacionado con la identificación metagenómica de genes resistentes a 

antibióticos en el Lago Titicaca y la Captación Chimu. 
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Variables Indicadores 

Calidad del ADN  Relación A260/A280 (pureza del ADN). 

 Concentración de ADN (ng/μl). 

 Integridad del ADN (evaluada mediante 

electroforesis en gel de agarosa). 

Abundancia de Genes 

de Resistencia a 

Antibióticos (ARG) 

 Número total de ARG identificados en cada 

muestra (Bahía Interior y Captación Chimu). 

 Porcentaje de cobertura de cada ARG (ej. 

vanYB, dfrB1, catV, etc.). 

 Comparación de la abundancia de ARG entre 

las dos localidades. 

Diversidad 

Microbiana 

 Número de diferentes especies bacterianas 

identificadas en las muestras. 

 Diversidad genética (medida a través de la 

secuenciación metagenómica). 

Contaminación del 

Agua 

 Presencia de contaminantes (ej. residuos de 

antibióticos, nutrientes en exceso). 

 Evaluación de la calidad del agua (parámetros 

fisicoquímicos como pH, turbidez, etc.). 

Impacto en la Salud 

Pública 

 Incidencia de infecciones resistentes en la 

población local. 

 Necesidad de monitoreo continuo de la calidad 

del agua y resistencia a antibióticos. 

 

  



21 

 

CAPÍTULO III 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

3.1. EVALUACIÓN DEL ADN EXTRAÍDO  

3.1.1. Concentración del ADN extraído en la Bahía Interior y la Captación 

Chimu 

La concentración de ADN extraído de las muestras provenientes de la Bahía Interior 

y la Captación Chimu, como se presenta en las Tablas Nº03 y Nº04, fue óptima para 

su posterior secuenciamiento. La optimización del proceso de extracción se logró 

mediante el uso de un kit especializado para metagenomas, diseñado específicamente 

para maximizar la recuperación de ADN a partir de consorcios bacterianos, lo que 

asegura una alta eficiencia en la obtención del material genético. 

 

Tabla 03: Resultados de la concentración de ADN en la Bahía Interior. 

Concentración de ADN 

(ng/µl) 
Bahía Interior 

Lectura 1 39.415 

Lectura 2 44.781 

Lectura 3 36.487 

Lectura 4 40.935 

Valor Final 41.512 

 

El valor final de la concentración de ADN en la Bahía Interior fue de 41.512 ng/µl, 

lo que indica una recuperación adecuada del material genético, óptima para su 

posterior secuenciamiento. 
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Tabla 04: Resultados de la concentración de ADN en la Captación Chimu. 

Concentración de ADN 

(ng/µl) 
Captación Chimu 

Lectura 1 21.741 

Lectura 2 22.973 

Lectura 3 22.012 

Lectura 4 21.412 

Valor Final 22.321 

 

El valor final de la concentración de ADN en la Captación Chimu fue de 22.321 

ng/µl, lo que sugiere una recuperación moderada del material genético, adecuada 

para el análisis posterior. 

 

3.1.2. Calidad del ADN extraído en la Bahía Interior y la Captación Chimu 

Los resultados sobre la calidad del ADN extraído, presentados en las Tablas Nº05 y 

Nº06, indican que el material genético obtenido de los consorcios bacterianos de la 

Bahía Interior y la Captación Chimu es de alta calidad, manteniendo su integridad 

estructural. Estos valores confirman que el ADN extraído es adecuado para su 

posterior análisis, asegurando la fiabilidad de los resultados obtenidos en el proceso 

de secuenciamiento. 

La Tabla Nº05 presenta los resultados de la calidad del ADN extraído de las muestras 

de la Bahía Interior. Se realizaron cuatro lecturas, obteniendo los siguientes valores: 
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Tabla 05: Resultados de la calidad de ADN en la Bahía Interior. 

Calidad de ADN Bahía Interior 

Lectura 1 1.692 

Lectura 2 1.751 

Lectura 3 1.702 

Lectura 4 1.732 

Valor Final 1.724 

El valor final de la calidad del ADN en la Bahía Interior fue de 1.724, lo que indica 

que el material genético obtenido mantiene una alta calidad y su integridad 

estructural, siendo adecuado para su posterior análisis y secuenciamiento. 

La Tabla 06 muestra los resultados de la calidad del ADN extraído de las muestras 

de la Captación Chimu. Se realizaron también cuatro lecturas, con los siguientes 

valores: 

Tabla 06: Resultados de la calidad de ADN en la Captación Chimu. 

Calidad de ADN Captación Chimu 

Lectura 1 1.701 

Lectura 2 1.643 

Lectura 3 1.632 

Lectura 4 1.631 

Valor Final 1.671 

El valor final de la calidad del ADN en la Captación Chimu fue de 1.671, lo que 

sugiere que el material genético obtenido es de buena calidad y mantiene su 
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integridad, lo que garantiza la fiabilidad de los resultados en el análisis posterior. 

 

3.1.3. Integridad del ADN en la Bahía Interior y la Captación Chimu 

La integridad del ADN extraído de las muestras de la Bahía Interior y la Captación 

Chimu fue evaluada mediante electroforesis en gel de agarosa al 1%, cuyos 

resultados se presentan en la Figura Nº06. Los resultados revelan la presencia de 

bandas definidas y concisas en las muestras con una carga de 20 ng de ADN, lo que 

indica una adecuada conservación de la estructura del material genético. En la 

evaluación del ADN total, donde se alicuotaron 10 µl del ADN extraído, las bandas 

observadas fueron aún más nítidas e intensas, reflejando un alto grado de integridad 

del ADN. La ausencia de fragmentación o señales de degradación, evidenciada por 

la falta de manchas o smearing en la electroforesis, confirma la calidad del ADN 

obtenido tanto de la Bahía Interior (BI) como de la Captación Chimu (CH), 

asegurando su idoneidad para posteriores análisis moleculares. 

 

Figura 06: Resultado de Integridad del ADN en la Bahía Interior y la Captación Chimu 

(Laboratorio de Biología Molecular – UNA Puno) 

3.1.4. Resultados del Análisis Bioinformático de Metagenomas de 

Consorcios Bacterianos del Lago Titicaca 

El análisis bioinformático de los metagenomas de consorcios bacterianos de la Bahía 

Interior y la Captación Chimu del Lago Titicaca ha revelado información crucial 
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sobre la diversidad y abundancia de genes de resistencia a antibióticos (ARG). Se 

utilizó la herramienta FastQC para el control de calidad de las secuencias obtenidas 

mediante secuenciamiento shotgun, lo que permitió filtrar lecturas de baja calidad y 

asegurar la fiabilidad de los datos. Posteriormente, las lecturas filtradas fueron 

ensambladas en contigs utilizando el programa MEGAHIT, generando un total de 

contigs que reflejan la diversidad genética de las comunidades bacterianas en ambas 

muestras. 

Tabla 07: Resultados de análisis bioinformático de metagenomas de Consorcio 

Bacterianos en la Bahía Interior y Captación Chimu. 

Sección Descripción 

1. Control de Calidad 

de Secuencias 

Evaluación Inicial: Se utilizó Fast QC para evaluar la calidad de las lecturas. 

La mayoría mostró puntuaciones aceptables, con un porcentaje significativo 

de alta calidad. <br> - Filtrado de Lecturas: Se eliminaron lecturas de baja 

calidad para asegurar datos confiables. 

2. Ensamblaje de 

Secuencias 

Uso de MEGAHIT: Las lecturas filtradas fueron ensambladas en contigs, 

generando un total que representa la diversidad genética de las comunidades 

bacterianas en ambas muestras. 

3. Identificación de 

ARG 

Base de Datos CARD: Se identificaron 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en 

la Captación Chimu. 

4. Resultados 

Específicos de ARG 

Bahía Interior: <br> vanYB: 30.86% de cobertura <br> dfrB1: 8.86% de 

cobertura <br> catV: 7.27% de cobertura <br> Ecol_emrE: 6.31% de 

cobertura <br>  

Captación Chimu: <br> vanYB: 42.75% de cobertura <br> vanWI: 20.59% 

de cobertura <br> evgA: 4.39% de cobertura <br> OXA-726: 3.4% de 

cobertura 

5. Análisis 

Comparativo de 

Abundancia de ARG 

La Captación Chimu mostró mayor abundancia de genes de resistencia, 

sugiriendo mayor presión selectiva, posiblemente por su uso como fuente de 

agua potable y actividades humanas. 

6. Implicaciones de los 

Resultados 

Salud Pública: La identificación de ARG en agua potable resalta la necesidad 

de monitorear la calidad del agua y la resistencia a antibióticos. <br> 

Biodiversidad Microbiana: Las comunidades bacterianas están expuestas a 

presión selectiva, afectando la biodiversidad y dinámica de ecosistemas 

acuáticos. 

7. Conclusiones 

Generales 

El análisis ha proporcionado información valiosa sobre la diversidad y 

abundancia de ARG, subrayando la importancia de implementar estrategias de 

monitoreo y control para mitigar la resistencia antimicrobiana. 
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3.2. EVALUACIÓN DEL ADN SECUENCIADO EN LA BAHÍA INTERIOR Y 

LA CAPTACIÓN CHIMU 

El análisis de calidad de las secuencias obtenidas se realizó utilizando la plataforma en 

línea Galaxy (www.usegalaxy.org), empleando la versión Galaxy 0.74+galaxy0. Para 

evaluar la calidad de los datos de secuenciamiento de las muestras provenientes de la 

Bahía Interior y la Captación Chimu, se utilizó la herramienta Fast QC, la cual generó 

informes detallados sobre la calidad de cada lectura secuenciada. Esta evaluación 

permitió identificar posibles problemas relacionados con la longitud de las secuencias, la 

distribución de la calidad a lo largo de las lecturas, la presencia de adaptadores y otros 

parámetros críticos para asegurar la fiabilidad de los datos obtenidos. 

3.2.1. Datos estadísticos básicos del ADN secuenciado 

Los datos estadísticos obtenidos ofrecen un resumen detallado de los parámetros 

clave del secuenciamiento, incluyendo el tipo de codificación, el número total de 

secuencias, la cantidad de bases nitrogenadas, el tamaño promedio de las secuencias 

y el porcentaje de contenido de guanina y citosina (GC%) para las muestras de la 

Bahía Interior y la Captación Chimu, presentados en las Tablas Nº08 y Nº09, 

respectivamente. En la Bahía Interior se obtuvo un total de 5,643,902 secuencias, 

mientras que en la Captación Chimu se registraron 5,863,208 secuencias, 

evidenciando una cantidad de datos muy similar entre ambas muestras. Cabe destacar 

que ninguna de las secuencias obtenidas en ambas muestras ha sido etiquetada como 

de baja calidad, lo que indica un proceso de secuenciamiento de alto rendimiento y 

una calidad óptima de los datos generados. En cuanto al contenido de guanina y 

citosina (GC%), las muestras de ADN secuenciadas de la Bahía Interior presentan un 

porcentaje del 46%, mientras que las de la Captación Chimu alcanzan el 48%, 

mostrando una ligera diferencia en la composición de bases nitrogenadas entre ambas 

fuentes. 

La Tabla Nº08 presenta un resumen detallado de los parámetros clave del 

secuenciamiento para las muestras de la Bahía Interior. Los datos obtenidos son los 

siguientes: 
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Tabla 08: Datos estadísticos básicos del ADN secuenciado en la Bahía Interior 

Medida Valor 

Nombre Bahía Interior 

Tipo de archivo FastQC 

Codificación Sanger / Illumina 1.9 

Secuencias Totales 5,643,902 

Bases Totales 852.2 Mbp 

Secuencias etiquetadas como de baja 

calidad 
0 

Tamaño de las secuencias 151 

%GC 46 

 

Bahía Interior es un archivo de tipo FastQC, utilizado para evaluar la calidad de las 

secuencias. La codificación empleada es Sanger / Illumina 1.9, un estándar en la 

secuenciación de ADN. Se registraron un total de 5,643,902 secuencias, lo que indica 

una cantidad significativa de datos generados, y la cantidad total de bases 

nitrogenadas es de 852.2 Mbp, reflejando la extensión del material genético 

analizado. Se reporta un total de 0 secuencias etiquetadas como de baja calidad, lo 

que sugiere un proceso de secuenciamiento de alto rendimiento. El tamaño promedio 

de las secuencias es de 151 pares de bases, y el contenido de guanina y citosina 

(GC%) es del 46%, proporcionando información sobre la composición de las bases 

nitrogenadas en las muestras. 

La Tabla Nº09 muestra un resumen de los parámetros clave del secuenciamiento para 

las muestras de la Captación Chimu. Los datos obtenidos son los siguientes 
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Tabla 09: Datos estadísticos básicos del ADN secuenciado en la Captación Chimu 

Medida Valor 

Nombre Captación Chimu 

Tipo de archivo 
Llamados de base 

convencionales 

Codificación Sanger / Illumina 1.9 

Secuencias Totales 5,863,208 

Bases Totales 885.3 Mbp 

Secuencias etiquetadas como de baja 

calidad 
0 

Tamaño de las secuencias 151 

%GC 48 

Captación Chimu es un archivo de llamados de base convencionales, utilizados para 

la interpretación de las secuencias. La codificación empleada es Sanger / Illumina 

1.9, que asegura la calidad y precisión en el secuenciamiento. Se registraron un total 

de 5,863,208 secuencias, lo que indica una cantidad de datos muy similar a la 

obtenida en la Bahía Interior. La cantidad total de bases nitrogenadas es de 885.3 

Mbps, reflejando una extensión considerable del material genético analizado. Se 

reporta un total de 0 secuencias etiquetadas como de baja calidad, lo que indica un 

proceso de secuenciamiento eficiente y de alta calidad. El tamaño promedio de las 

secuencias es de 151 pares de bases, igual que en la Bahía Interior, y el contenido de 

guanina y citosina (GC%) es del 48%, mostrando una ligera diferencia en la 

composición de bases nitrogenadas en comparación con la Bahía Interior. 

 

3.2.2. Calidad del ADN secuenciado por secuencias de bases 

Los resultados del análisis de calidad del ADN secuenciado se presentan en la Figura 

Nº07 para la Bahía Interior y en la Figura Nº08 para la Captación Chimu. En el caso 
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de la Bahía Interior, las secuencias presentan puntuaciones de alta calidad hasta la 

posición 120 de las lecturas. A partir de la posición 124 hasta la 151, se observan 

secuencias con puntuaciones de calidad media, las cuales corresponden a valores 

extremos que se encuentran fuera de los cuartiles y la mediana. No obstante, la 

mediana de los valores de calidad se ha mantenido consistentemente en la zona de 

alta calidad, indicando un secuenciamiento confiable. Es importante destacar que no 

se detectaron secuencias de baja calidad, lo que sugiere una adecuada preservación 

del material genético durante el proceso de secuenciamiento. Por otro lado, el ADN 

secuenciado de la Captación Chimu exhibe secuencias de alta calidad hasta la 

posición 105 de las lecturas. A partir de la posición 109 hasta la 151, se identifican 

secuencias con calidad media, consideradas valores extremos que se desvían de la 

mediana. Este comportamiento es esperado, ya que hacia el final de las lecturas es 

común observar una disminución de la calidad en algunas secuencias. Al igual que 

en la muestra de la Bahía Interior, no se detectaron secuencias de baja calidad, lo que 

indica un secuenciamiento de alto rendimiento y confiabilidad para el análisis 

posterior. 

 

. Figura 07: Calidad por secuencia de bases del ADN secuenciado en la Bahía Interior 

(usa Galaxy) 
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Figura 08: Calidad por secuencia de bases del ADN secuenciado en la Captación 

Chimu (usa Galaxy) 

 

3.2.3. Resultados de la Evaluación de la Abundancia de ARG 

La identificación de ARG se realizó a través de la Comprehensive Antibiotic 

Resistance Database (CARD), encontrando 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en la 

Captación Chimu. Entre los genes más representativos, en la Bahía Interior se 

destacaron vanYB con 30.86% de cobertura, dfrB1 con 8.86%, catV con 7.27% y 

Ecol_emrE con 6.31%. En la Captación Chimu, vanYB alcanzó 42.75% de cobertura, 

seguido de vanWI con 20.59%, evgA con 4.39% y OXA-726 con 3.4%. La 

comparación entre sitios mostró que la Captación Chimu presenta una mayor 

abundancia de genes de resistencia, lo que sugiere una presión selectiva más intensa, 

posiblemente debido a su uso como fuente de agua potable y la influencia de 

actividades humanas. 

Aunque el gen vanYB es predominante en ambas muestras, su cobertura es mayor en 

la Captación Chimu, que también mostró una mayor abundancia de ARG, 

posiblemente debido a la contaminación antropogénica y actividades agrícolas y 

acuícolas. Esta alta abundancia en la Captación Chimu representa un riesgo 

significativo para la salud pública, aumentando la posibilidad de infecciones 

resistentes. Se enfatiza la necesidad de implementar programas de monitoreo 
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continuo para evaluar la resistencia antimicrobiana y su impacto en la salud pública 

y el medio ambiente. En conclusión, los hallazgos subrayan la importancia de abordar 

la resistencia antimicrobiana como un problema crítico, promoviendo estrategias de 

gestión y control efectivas. 

 

Tabla 10: Resultados de la Evaluación de Abundancia de ARG en la Bahía Interior y 

Captación Chimu. 

Sección Descripción 

1. Identificación de 

ARG 

Se identificaron 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en la 

Captación Chimu, sugiriendo variaciones en la presión 

selectiva y condiciones ambientales. 

2. Genes Más 

Representativos 

Bahía Interior: <br> vanYB: 30.86% de 

cobertura <br> dfrB1: 8.86% de cobertura <br> catV: 

7.27% de cobertura <br>  

Captación Chimu: <br> vanYB: 42.75% de 

cobertura <br> evgA: 4.39% de cobertura. 

3. Comparación de 

Abundancia 

La Captación Chimu mostró mayor abundancia de ARG, 

atribuible a contaminación antropogénica y actividades 

agrícolas/acuícolas. 

4. Implicaciones de 

los Resultados 

Riesgos para la Salud Pública: Alta abundancia de ARG 

puede aumentar el riesgo de infecciones resistentes. <br>  

Necesidad de Monitoreo Continuo: Se requieren 

programas de monitoreo para evaluar la resistencia 

antimicrobiana. 

5. Conclusión 

La evaluación ha proporcionado información valiosa sobre 

la diversidad y prevalencia de ARG, resaltando la necesidad 

de abordar la resistencia antimicrobiana como un problema 

de salud pública y ambiental. 

Los genes más representativos en la Bahía Interior fueron vanYB (30.86% de cobertura), 

dfrB1 (8.86%) y catV (7.27%). En la Captación Chimu, destacaron vanYB (42.75%), 

evgA (4.39%), vanWI (20.59%) y OXA-726 (3.4%). 
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3.3. IDENTIFICACIÓN DE GENES DE RESISTENCIA A ANTIBIÓTICOS 

(ARG) 

La identificación de los genes de resistencia a antibióticos (ARGs) se realizó utilizando 

la herramienta bioinformática AMR Pipeline, versión 1.3.2, en conjunto con la base de 

datos de referencia Comprehensive Antibiotic Resistance Database (CARD), versión 

3.2.6. Los parámetros considerados en el análisis se detallan en la Tabla Nº11, 

proporcionando un resumen de los criterios utilizados para la detección y 

caracterización de los ARGs presentes en las muestras analizadas (45). 

Tabla 11: Resumen de los parámetros utilizados en el análisis con ARG Pipeline 

versión 1.3.2. 

Muestra 
Tipo de 

muestra 
Lugar 

Filtros 

pasados 
Porcentaje 

Reads 

totales 

Bahía Interior 
Agua de 

Lago 
Lago Titicaca 1,229,193 21.78% 5,643,902 

 

Captación 

Chimu 

Agua de 

Lago 
Lago Titicaca 1,221,291 20.83% 5,863,208 

 

 

El análisis utilizando ARG Pipeline versión 1.3.2, cuyos parámetros se resumen a 

continuación. Para la muestra de Bahía Interior, el tipo de muestra fue agua de lago, 

ubicada en el Lago Titicaca, con 1,229,193 filtros pasados, un porcentaje de 21.78% y 

un total de 5,643,902 reads. En la muestra de Captación Chimu, también de agua de 

lago en el Lago Titicaca, se registraron 1,221,291 filtros pasados, un porcentaje de 

20.83% y un total de 5,863,208 reads. 

3.3.1. Genes de resistencia a antibióticos de la Bahía Interior  

El análisis del resistoma de la Bahía Interior reveló la presencia de 28 genes de 

resistencia a antibióticos (ARGs), como se detalla en el Anexo Nº02. Entre los ARGs 

identificados, aquellos con los valores de cobertura más elevados fueron vanYB 

(30.86%), dfrB1 (8.86%), catV (7.27%) y Ecol_emrE (6.31%), según los resultados 

presentados en la Tabla Nº12. Estos hallazgos proporcionan una visión detallada de 

la diversidad y abundancia de los genes de resistencia presentes en la comunidad 

bacteriana de la Bahía Interior. 

La Tabla 12 presenta los valores representativos de los genes de resistencia a 

antibióticos (ARGs) con mayor cobertura en la Bahía Interior. Se identificaron los 
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siguientes genes: 

 

Tabla 12: Valores representativos de los cuadros ARG con mayor cobertura en la Bahía 

Interior. 

Gen 
Clase de 

fármaco 
Mecanismo Modelo % Cobertura % Identidad 

vanYB 
Antibiótico 

glicopéptido 

Alteración del 
objetivo del 

antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
30.86 50.56 

dfrB1 

Antibiótico 

diamino-

pirimidina 

Alteración del 

objetivo del 

antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
8.86 100 

catV 
Antibiótico 

fenicol 

Inactivación 

de antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
7.27 100 

Ecol_emrE 
Antibiótico 

macrólido 

Salida de 

antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
6.31 100 

Estos resultados destacan la diversidad y la relevancia de los ARGs en la comunidad 

bacteriana de la Bahía Interior. 

3.3.2. Genes de Resistencia a antibióticos de la Captación Chimu 

El análisis del resistoma de la Captación Chimu identificó la presencia de 35 genes 

de resistencia a antibióticos (ARGs), como se detalla en el Anexo Nº03. Entre los 

ARGs detectados, los que presentaron los mayores valores de cobertura fueron 

vanYB (42.75%), vanWI (20.59%), evgA (4.39%) y OXA-726 (3.4%), según los 

resultados reportados en la Tabla Nº13. Estos resultados proporcionan una 

caracterización detallada del resistoma presente en la Captación Chimu, reflejando 

la diversidad y predominancia de genes asociados a la resistencia antimicrobiana en 

esta zona. 

La Tabla 13 presenta los valores representativos de los genes de resistencia a 

antibióticos (ARGs) con mayor cobertura en la Captación Chimu. Los genes 

identificados son: 
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Tabla 13: Valores representativos de los cuadros ARG con mayor cobertura en la 

Captación Chimu 

Gen Clase de fármaco Mecanismo Modelo % Cobertura % Identidad 

vanYB 
Antibiótico 

glicopéptido 

Alteración del 

objetivo del 
antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
42.75 32.76 

vanWI 
Antibiótico 

diaminopirimidina 

Alteración del 

objetivo del 

antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
20.59 33.77 

evgA 

Antibiótico 

fluoroquinolona; 
antibiótico 

macrólido; 

antibiótico 
tetraciclina 

Salida de 

antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
4.39 100 

OXA-

726 

carbapenémico; 

cefalosporina 

inactivación de 

antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
3.4 100 

Estos resultados reflejan la diversidad y la presencia de genes de resistencia 

antimicrobiana en la Captación Chimu, destacando su relevancia en la 

caracterización del resistoma en esta área. 

Ambas muestras presentan una diversidad de genes de resistencia a antibióticos, pero 

la Captación Chimu muestra una mayor cantidad de ARGs y una predominancia del 

gen vanYB. Las diferencias en los mecanismos de resistencia y la cobertura de los 

genes resaltan la complejidad del resistoma en cada localidad, lo que puede tener 

implicaciones en la gestión de la resistencia antimicrobiana en estas áreas. 

3.3.3. Resultados del Resistoma de los Metagenomas 

Estos hallazgos tienen importantes implicaciones para la salud pública, ya que la 

presencia de múltiples ARG en el agua potable puede aumentar el riesgo de 

infecciones resistentes en la población local. Además, la identificación de ARG en 

este ecosistema acuático resalta la necesidad de monitorear la calidad del agua y la 

resistencia a antibióticos, así como de implementar estrategias efectivas para mitigar 

la contaminación y la propagación de la resistencia antimicrobiana. En conclusión, 

el análisis del resistoma en los metagenomas de la Bahía Interior y la Captación 

Chimu del Lago Titicaca subraya la importancia de abordar la resistencia 

antimicrobiana como un problema crítico de salud pública y ambiental, y la 

necesidad de acciones coordinadas para proteger tanto la salud humana como la 
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integridad del ecosistema acuático. 

 

Tabla 14: Resultados del Resistoma de los Metagenomas en la Bahía Interior y 

Captación Chimu 

Sección Descripción 

1. Identificación de ARG 
Se identificaron 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en la Captación 

Chimu. 

2. Genes Más 

Representativos 

Bahía Interior: <br> vanYB: 30.86% de cobertura <br> dfrB1: 

8.86% de cobertura <br> catV: 7.27% de 

cobertura <br> - Captación Chimu: <br> vanYB: 42.75% de 

cobertura <br> vanWI: 20.59% de cobertura. 

3. Comparación de 

Abundancia 

La Captación Chimu mostró mayor abundancia de ARG, 

sugiriendo mayor presión selectiva por su uso como fuente de 

agua potable y actividades agrícolas/acuícolas. 

4. Implicaciones de los 

Resultados 

Riesgos para la Salud Pública: Presencia de ARG en agua 

potable puede aumentar el riesgo de infecciones 

resistentes. <br> - Impacto en la Biodiversidad: Necesidad de 

monitorear la salud del medio ambiente y la biodiversidad 

microbiana. 

5. Conclusiones 

Generales 

Los resultados indican una diversidad significativa de ARG, 

subrayando la presión selectiva por contaminación y la necesidad 

de estrategias de monitoreo y control para mitigar la resistencia 

antimicrobiana. 

Resalta la importancia de los hallazgos en relación con la salud pública y la biodiversidad, 

así como la urgencia de abordar la resistencia antimicrobiana en estas áreas. 

 

3.4. DEFINICIÓN DE LOS ARG MAS REPRESENTATICOS PRESENTES 

EN LA BAHÍA INTERIOR Y CAPTACIÓN CHIMU 

Son las siguientes: 

3.4.1. VanYB 

VanYB es una variante de la enzima VanY que pertenece al grupo de genes VanB, 

asociados con la resistencia a antibióticos glicopéptidos como la vancomicina. De las 

cuatro variantes conocidas de esta enzima (VanYB, VanYA, VanYM y VanYD), 
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VanYB es la más relevante, ya que se encuentra predominantemente en la cepa 

patógena Enterococcus faecalis V583, reconocida por su resistencia a la 

vancomicina. Se ha demostrado que VanYB en E. faecalis exhibe actividad D, D-

carboxipeptidasa, lo que le permite degradar los pentapéptidos derivados del 

peptidoglicano, un componente esencial de la pared celular bacteriana. Esta actividad 

enzimática es crucial para la resistencia antibiótica, ya que modifica la estructura del 

peptidoglicano de manera que impide la acción de la vancomicina, permitiendo a la 

bacteria resistir sus efectos. Por ello, VanYB se considera un elemento clave en los 

mecanismos de resistencia a los glicopéptidos y un objetivo importante en la 

investigación de nuevas estrategias terapéuticas contra infecciones por E. faecalis 

(46). 

3.4.2. dfrB1 

El gen dfrB1 confiere resistencia a la trimetoprima (TMP), un antibiótico que inhibe 

la enzima dihidrofolato reductasa (DHFR), crucial para la síntesis de folato en las 

bacterias, interfiriendo así en la producción de ácidos nucleicos y proteínas 

esenciales. Se ha identificado en diversas cepas bacterianas ambientales y clínicas, 

destacando su presencia en Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas 

aeruginosa, y especies de Acinetobacter, así como en bacterias del ambiente acuático 

como Brevibacillus brevis. Estas bacterias pueden encontrarse en diferentes 

entornos, incluidos cuerpos de agua contaminados, sistemas de tratamiento de aguas 

residuales y entornos hospitalarios. La resistencia mediada por dfrB1 permite a estas 

bacterias sobrevivir en presencia de trimetoprima, lo que representa un desafío 

significativo para el tratamiento de infecciones bacterianas, especialmente en 

comunidades donde el uso de antibióticos es elevado y los sistemas de saneamiento 

son deficientes.(47). 

3.4.3. catV 

El gen catV codifica un cloranfenicol acetiltransferasa identificada en Brevibacillus 

brevis, una bacteria ambiental, y es responsable de conferir resistencia al antibiótico 

cloranfenicol mediante la inactivación del fármaco a través de su acetilación. Además 

de su resistencia a cloranfenicol, catV también se ha asociado con resistencia cruzada 

a otros antibióticos, como los macrólidos, fluoroquinolonas y tetraciclinas, debido a 

su capacidad para modificar estructuras químicas similares. Se ha detectado en 

diversas cepas bacterianas, incluyendo Brevibacillus brevis, Bacillus 
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subtilis, Escherichia coli y otros microorganismos del ambiente acuático y del suelo. 

La presencia de catV en estos entornos, especialmente en sistemas de acuicultura y 

aguas residuales contaminadas, subraya su importancia en la persistencia de la 

resistencia a antibióticos en ecosistemas acuáticos y su potencial diseminación a 

través de transferencia horizontal de genes.(48). 

3.4.4. Ecol emrE 

EmrE es un miembro de la pequeña familia de transportadores de resistencia a 

múltiples fármacos (MDR), presente en Escherichia coli, donde desempeña un papel 

crucial en la resistencia a diversos compuestos catiónicos, incluidos el bromuro de 

etidio, la eritromicina y la acriflavina. Este transportador secundario dependiente de 

protones funciona mediante un mecanismo de intercambio de protones para la 

translocación de compuestos tóxicos fuera de la célula bacteriana, contribuyendo 

significativamente a la resistencia antimicrobiana. Además de E. coli, se ha 

identificado en otras bacterias gramnegativas como Salmonella enterica y Klebsiella 

pneumoniae, donde confiere resistencia a aminoglucósidos, como la estreptomicina 

y la kanamicina, y a fluoroquinolonas como la ciprofloxacina. Sin embargo, la 

participación de la proteína EmrE en funciones bacterianas no relacionadas con la 

resistencia a múltiples fármacos, como la regulación del metabolismo y la adaptación 

a diferentes condiciones ambientales, aún no se comprende completamente ni ha sido 

caracterizada en detalle. La presencia en entornos hospitalarios y acuáticos subraya 

su relevancia en la propagación de la resistencia antimicrobiana y su gran impacto 

en la salud pública(49). 

3.4.5. VanWI 

La proteína vanWI, también conocida como una variante del gen vanW, forma parte 

del grupo de genes de resistencia a la vancomicina vanI. Aunque la función específica 

de vanW aún no se ha caracterizado completamente, se ha identificado como un gen 

accesorio presente en operones de resistencia a la vancomicina, donde podría estar 

implicado en la regulación o modulación de la resistencia. Este gen se encuentra 

principalmente en bacterias grampositivas del género Enterococcus, 

como Enterococcus faecium y Enterococcus faecalis, reconocidos por su papel en 

infecciones nosocomiales resistentes a glicopéptidos. La presencia de vanWI en estos 

operones sugiere su posible contribución a la resistencia adquirida, permitiendo a las 

bacterias modificar el extremo D-Ala-D-Ala de la pared celular por D-Ala-D-Lac, 
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reduciendo la afinidad de la vancomicina y otros glicopéptidos como la teicoplanina. 

La detección de vanWI en entornos hospitalarios y en muestras ambientales indica 

su potencial diseminación a través de elementos genéticos móviles, lo que subraya la 

importancia de un monitoreo constante para controlar su propagación y mitigar su 

impacto en la salud pública (50). 

3.4.6. EvgA 

EvgA es un regulador transcripcional clave en Escherichia coli, que al fosforilarse 

activa la expresión de los sistemas de eflujo EmrKY y MdtEF, contribuyendo a la 

resistencia frente a múltiples antibióticos y compuestos tóxicos. Su fosforilación 

ocurre principalmente a través de la histidina quinasa EvgS; sin embargo, estudios 

han demostrado que EvgA puede activarse de manera independiente cuando se 

sobreexpresa, lo que sugiere una regulación adaptable a diversas condiciones 

ambientales. La activación de EvgA permite a E. coli desarrollar resistencia a 

antibióticos como β-lactámicos, fluoroquinolonas y aminoglucósidos, además de 

conferir tolerancia a desinfectantes y biocidas de uso hospitalario e industrial. Su 

presencia en entornos clínicos y ambientales resalta su papel en la persistencia 

bacteriana y en la diseminación de la resistencia antimicrobiana, lo que lo convierte 

en un blanco potencial para el desarrollo de estrategias de mitigación y control de 

infecciones (51). 

3.4.7. OXA-726 

OXA-726 es una β-lactamasa de clase D de la familia OXA, reconocida por conferir 

resistencia a β-lactámicos como la ampicilina y la cefalotina. Estas enzimas, 

originalmente consideradas menos comunes, se encuentran mediadas por plásmidos, 

facilitando su diseminación en entornos hospitalarios. Se caracterizan por su alta 

actividad hidrolítica contra oxacilina y cloxacilina, y su escasa inhibición por ácido 

clavulánico, lo que dificulta el tratamiento con inhibidores β-lactámicos 

convencionales. OXA-726 ha sido identificada principalmente en cepas 

de Acinetobacter baumannii, un patógeno oportunista responsable de infecciones 

graves como neumonía y septicemia, lo que resalta la importancia de su vigilancia 

epidemiológica y la implementación de estrategias para controlar su propagación 

(52). 



39 

 

3.5.  DISCUCIÓN DEL ANÁLISIS BIOINFORMÁTICO DE 

METAGENOMAS DE CONSORCIOS BACTERIANOS EN EL LAGO 

TITICACA: IMPLICACIONES PARA LA RESISTENCIA A ANTIBIÓTICOS 

Y LA SALUD PÚBLICA. 

3.5.1. Evaluación de la Calidad y Concentración del ADN extraído 

La concentración de ADN extraído de la Bahía Interior (41.512 ng/µl) fue 

significativamente mayor que la de la Captación Chimu (22.321 ng/µl). Este hallazgo 

sugiere que la Bahía Interior podría albergar una mayor biomasa bacteriana o que el 

proceso de extracción fue más eficiente en esta área. La calidad del ADN, evaluada a 

través de la relación A260/A280, mostró valores óptimos en ambas muestras, lo que 

indica que el ADN está libre de contaminantes que podrían interferir en análisis 

posteriores. Estos resultados son fundamentales, ya que un ADN de alta calidad es 

esencial para garantizar la fiabilidad de los datos obtenidos en estudios de 

secuenciamiento y análisis bioinformáticos (53). 

En la tabla 15 presenta la concentración de ADN extraído de las muestras de la Bahía 

Interior y la Captación Chimu. Se realizaron cuatro lecturas para cada muestra, y los 

valores finales indican que la concentración de ADN en la Bahía Interior fue de 41.512 

ng/µl, mientras que en la Captación Chimu fue de 22.321 ng/µl. Estos resultados sugieren 

que la Bahía Interior tiene una mayor cantidad de material genético recuperado, lo que es 

favorable para el posterior análisis y secuenciamiento (54). 

Tabla 15: Concentración de ADN extraído 

Muestra 
Lectura 1 

(ng/µl) 

Lectura 2 

(ng/µl) 

Lectura 3 

(ng/µl) 

Lectura 4 

(ng/µl) 

Valor Final 

(ng/µl) 

Bahía Interior 39.415 44.781 36.487 40.935 41.512 

Captación 

Chimu 
21.741 22.973 22.012 21.412 22.321 

 

En la figura 09 ilustra la comparación de la concentración de ADN entre la Bahía Interior 

y la Captación Chimu. Se observa que la Bahía Interior presenta una concentración 

significativamente mayor de ADN (41.512 ng/µl) en comparación con la Captación 
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Chimu (22.321 ng/µl). Esta diferencia puede influir en la cantidad de datos obtenidos 

durante la secuencia miento y en la calidad de los análisis posteriores. 

Figura 09: Concentración de ADN en la Bahía Interior y Captación Chimu 

 

 

En la tabla 16 muestra los resultados de la calidad del ADN extraído de ambas muestras. 

En la Bahía Interior, el valor final de calidad fue de 1.724, mientras que en la Captación 

Chimu fue de 1.671. Estos valores indican que el ADN obtenido de ambas muestras es 

de alta calidad, lo que asegura la fiabilidad de los resultados en el proceso de 

secuenciamiento y análisis posterior. 

Tabla 16: Calidad del ADN extraído 

Muestra Lectura 1 Lectura 2 Lectura 3 Lectura 4 
Valor 

Final 

Bahía 

Interior 
1.692 1.751 1.702 1.732 1.724 

Captación 

Chimu 
1.701 1.643 1.632 1.631 1.671 

 

En la figura 10 muestra la comparación de la calidad del ADN extraído de las muestras 

de la Bahía Interior y la Captación Chimu. Ambos valores finales indican que el ADN es 

de alta calidad, con la Bahía Interior alcanzando un valor de 1.724 y la Captación 
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Chimu 1.671. Estos resultados son indicativos de un proceso de extracción eficiente y de 

un material genético adecuado para análisis moleculares. 

Figura 10: Concentración de ADN en la Bahía Interior y Captación Chimu 

 

 

Los resultados de la evaluación de la concentración y calidad del ADN extraído son 

cruciales para el éxito de los análisis posteriores en este estudio. La notable diferencia en 

la concentración de ADN entre la Bahía Interior y la Captación Chimu sugiere que la 

Bahía Interior no solo alberga una mayor biomasa bacteriana, sino que también ofrece un 

entorno más favorable para la recuperación de material genético. Esta variabilidad podría 

atribuirse a factores ambientales, como la disponibilidad de nutrientes o una menor 

influencia de contaminantes en esta área. 

La calidad del ADN, evaluada a través de la relación A260/A280, es un indicador clave 

de la pureza del material genético. Los valores óptimos obtenidos en ambas muestras 

indican que el ADN extraído es adecuado para su uso en secuenciamiento y análisis 

posteriores, lo cual es esencial para garantizar la obtención de datos confiables. La 

presencia de contaminantes, como proteínas o fenoles, podría comprometer la calidad de 

los resultados, por lo que la pureza del ADN es un aspecto que no debe ser subestimado. 

Además, la diferencia en la concentración de ADN puede influir en la cantidad de datos 

generados durante el secuenciamiento (55). Un mayor volumen de ADN puede resultar 

en un mayor número de lecturas, lo que, a su vez, puede mejorar la resolución y la calidad 

de los análisis bioinformáticos  (56). Por lo tanto, es crucial considerar estos factores al 
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interpretar los resultados de los estudios de metagenómica en el Lago Titicaca, ya que 

pueden afectar significativamente la validez y aplicabilidad de las conclusiones 

obtenidas. En conjunto, estos hallazgos subrayan la importancia de una evaluación 

exhaustiva de la calidad y concentración del ADN para el éxito de los análisis 

metagenómicos y su relevancia en la comprensión de la resistencia a antibióticos en el 

ecosistema acuático. 

3.5.1.1. Integridad del ADN y su relevancia para el análisis Bioinformático 

La evaluación de la integridad del ADN mediante electroforesis en gel de agarosa reveló 

bandas definidas y nítidas, lo que indica que el ADN extraído se mantuvo intacto y sin 

degradación. La ausencia de fragmentación es un indicador positivo, ya que sugiere que 

el ADN es adecuado para estudios posteriores, como la secuenciación y el análisis de 

metagenomas. La integridad del ADN es crucial para la interpretación de los resultados, 

ya que cualquier degradación podría llevar a conclusiones erróneas sobre la diversidad y 

funcionalidad de las comunidades bacterianas. 

Tabla 17: Integridad de ADN 

Muestra 
Carga de 

ADN (ng) 
Observaciones de Electroforesis 

Bahía Interior (BI) 20 ng 
Bandas definidas y concisas, indicando buena 

integridad. 

Bahía Interior (BI) 10 µl (total) 
Bandas más nítidas e intensas, sin 

fragmentación. 

Captación Chimu (CH) 20 ng 
Bandas definidas y concisas, indicando buena 

integridad. 

Captación Chimu (CH) 10 µl (total) 
Bandas más nítidas e intensas, sin 

fragmentación. 

Se presenta un cuadro que resume los resultados de la evaluación de la integridad del 

ADN extraído de las muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu. Este cuadro 

puede ser utilizado para visualizar de manera clara y concisa la información sobre la 

integridad del ADN, incluyendo la carga de ADN utilizada en la electroforesis y la 

observación de las bandas 
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3.5.1.2. Diversidad y Abundancia de Genes de Resistencia a Antibióticos en 

el Lago Titicaca 

El análisis bioinformático realizado sobre los metagenomas de ambas muestras reveló la 

presencia de un número significativo de genes de resistencia a antibióticos, con 28 ARG 

identificados en la Bahía Interior y 35 en la Captación Chimu. La mayor abundancia de 

ARG en la Captación Chimu puede estar relacionada con la presión selectiva ejercida por 

el uso humano del agua, lo que sugiere que las actividades antropogénicas, como la 

contaminación por desechos y el uso de antibióticos, están influyendo en la dinámica de 

las comunidades bacterianas. Este hallazgo es preocupante desde el punto de vista de la 

salud pública, ya que la presencia de ARG en fuentes de agua potable puede representar 

un riesgo para la salud humana. 

Tabla 18: Análisis Bioinformático de ARG 

Sección Descripción 

Identificación de ARG 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en la Captación Chimu. 

Genes Más 

Representativos 

Bahía Interior: vanYB (30.86%), dfrB1 (8.86%), catV 

(7.27%). <br>  

Captación Chimu: vanYB (42.75%), vanWI (20.59%). 

Análisis Comparativo de 

Abundancia 

La Captación Chimu mostró mayor abundancia de ARG, 

sugiriendo mayor presión selectiva. 

Implicaciones  
Riesgos para la salud pública y necesidad de monitoreo 

continuo. 

 

En la tabla 18 resume los resultados del análisis bioinformático de los genes de resistencia 

a antibióticos (ARG) identificados en las muestras. Se encontraron 28 ARG en la Bahía 

Interior y 35 ARG en la Captación Chimu. Los genes más representativos incluyen 

vanYB, que mostró una cobertura del 30.86% en la Bahía Interior y 42.75% en la 

Captación Chimu. La comparación de abundancia sugiere que la Captación Chimu está 

bajo una mayor presión selectiva, posiblemente debido a la contaminación antropogénica. 

En la figura 11 presenta la abundancia de los genes de resistencia a antibióticos (ARG) 

en las muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu. Se destacan los porcentajes de 

cobertura de los genes más representativos, como vanYB, dfrB1 y vanWI. La mayor 
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cobertura de vanYB en la Captación Chimu sugiere una mayor presión selectiva en esta 

área, lo que puede estar relacionado con su uso como fuente de agua potable. 

Figura 11: Abundancia de ARG en ambas muestras 

 

 

 

 Riesgos para la Salud Pública: La alta abundancia de ARG en la Captación 

Chimu puede aumentar el riesgo de infecciones resistentes, lo que representa un 

desafío significativo para la salud pública (60,61). 

 Necesidad de Monitoreo Continuo: Se requiere la implementación de 

programas de monitoreo continuo para evaluar la resistencia antimicrobiana y su 

impacto en la salud pública y el medio ambiente (62). 

3.5.1.3. Comparación de la Presión Selectiva en la Bahía Interior y la 

Captación Chimu 

El Gráfico 4 muestra la comparación del contenido de guanina y citosina (%GC) entre las 

muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu. La Bahía Interior presenta un %GC 

del 46%, mientras que la Captación Chimu tiene un %GC del 48%. Esta ligera diferencia 

en la composición de bases nitrogenadas puede tener implicaciones en la estabilidad y 

funcionalidad del ADN, así como en la diversidad genética de las comunidades 

bacterianas presentes en cada muestra. 
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Tabla 19: Comparación de % GC entre Bahía Interior y Captación Chimu 

Muestra %GC 

Bahía Interior 46% 

Captación Chimu 48% 

 

Figura 12: Comparación de % GC entre Bahía Interior y Captación Chimu 

 

 

Un mayor %GC en la Captación Chimu podría indicar una mayor estabilidad del ADN 

en esta área, lo que podría ser beneficioso para la supervivencia y funcionalidad de las 

bacterias presentes, especialmente en un entorno que puede estar expuesto a presiones 

selectivas, como la contaminación y el uso humano del agua. 

Además, estas diferencias en él %GC pueden influir en la diversidad genética de las 

comunidades bacterianas, afectando su capacidad para adaptarse a cambios ambientales 

y resistir condiciones adversas. Por lo tanto, el análisis del %GC no solo proporciona 

información sobre la composición del ADN, sino que también puede ser un indicador de 

la salud y la dinámica de los ecosistemas acuáticos en el Lago Titicaca (60,63). 

El estudio del %GC en las muestras de ADN extraído de la Bahía Interior y la Captación 

Chimu es fundamental para comprender la diversidad microbiana y las adaptaciones de 

las comunidades bacterianas en respuesta a su entorno, lo que resalta la importancia de 

realizar un monitoreo continuo de la calidad del agua y la salud de los ecosistemas 

acuáticos. 
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3.5.2. DISCUSIÓN EVALUACIÓN DE LA ABUNDANCIA DE GENES DE 

RESISTENCIA A ANTIBIÓTICOS EN METAGENOMAS DE CONSORCIOS 

BACTERIANOS DE LA BAHÍA INTERIOR Y LA CAPTACIÓN CHIMU DEL 

LAGO TITICACA 

3.5.2.1. Datos estadísticos y Comparación del ADN secuenciado 

De los datos estadísticos del ADN secuenciado en las muestras de la Bahía Interior y la 

Captación Chimu. Se observa que ambas muestras tienen un número total de secuencias 

muy similar, con 5,643,902 en la Bahía Interior y 5,863,208 en la Captación Chimu. La 

cantidad total de bases nitrogenadas también es comparable, siendo 852.2 Mbp y 885.3 

Mbp, respectivamente. Es importante destacar que ninguna de las secuencias fue 

etiquetada como de baja calidad, lo que indica un proceso de secuencia miento eficiente 

y de alta calidad. Además, el contenido de guanina y citosina (GC%) es ligeramente 

mayor en la Captación Chimu (48%) en comparación con la Bahía Interior (46%), lo que 

puede reflejar diferencias en la composición genética de los consorcios bacterianos de 

ambas localidades. 

Tabla 20: Datos estadísticos de ADN secuenciado Bahía Interior y Captación Chimu 

Parámetro Bahía Interior Captación Chimu 

Tipo de archivo FastQC Llamados de base 

Codificación Sanger / Illumina 1.9 Sanger / Illumina 1.9 

Secuencias Totales 5,643,902 5,863,208 

Bases Totales 852.2 Mbp 885.3 Mbp 

Secuencias de baja calidad 0 0 

Tamaño promedio de 

secuencias 
151 pares de bases 151 pares de bases 

%GC 46% 48% 
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3.5.2.2. Comparación de la Abundancia entre Sitios 

La evaluación de la abundancia de genes de resistencia a antibióticos (ARG) en las 

muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu. Se identificaron un total de 28 ARG 

en la Bahía Interior y 35 en la Captación Chimu, lo que sugiere variaciones en la presión 

selectiva y las condiciones ambientales entre los dos sitios. Los genes más representativos 

incluyen vanYB, que es predominante en ambas muestras, pero con una cobertura 

significativamente mayor en la Captación Chimu (42.75%) en comparación con la Bahía 

Interior (30.86%). Esta diferencia, junto con la presencia de otros genes como vanWI y 

evgA en la Captación Chimu, sugiere una mayor diversidad y abundancia de ARG en esta 

última, posiblemente debido a la influencia de actividades humanas y contaminación. 

Tabla 21: Abundancia de los Genes de Resistencia encontrados 

Sección Bahía Interior Captación Chimu 

Total, de ARG identificados 28 35 

Genes más representativos vanYB (30.86%) vanYB (42.75%) 

 dfrB1 (8.86%) vanWI (20.59%) 

 catV (7.27%) evgA (4.39%) 

  OXA-726 (3.4%) 

  

La abundancia de los genes de resistencia a antibióticos más representativos en ambas 

muestras. Se observa que el gen vanYB es el más abundante en ambas localidades, pero 

su cobertura es notablemente mayor en la Captación Chimu. Además, se destacan otros 

genes como vanWI y evgA en la Captación Chimu, lo que indica una mayor diversidad 

de ARG en esta muestra. La comparación visual de la cobertura de estos genes resalta la 

diferencia en la presión selectiva y las condiciones ambientales que pueden estar 

influyendo en la resistencia a antibióticos en cada sitio (58,65–69). 

Esta tabla 22 muestra la abundancia porcentual de los genes de resistencia a antibióticos 

más representativos en las muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu. Se observa 

que el gen vanYB es el más abundante en ambas muestras, pero con una mayor 

proporción en la Captación Chimu. Otros genes, como vanWI y evgA, están presentes 
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solo en la Captación Chimu, lo que indica una mayor diversidad de ARG en esta 

localidad. 

Tabla 22: Abundancia de los Genes de Resistencia a Antibióticos 

Gen de Resistencia Bahía Interior (%) Captación Chimu (%) 

vanYB 30.86 42.75 

dfrB1 8.86 0 

catV 7.27 0 

vanWI 0 20.59 

evgA 0 4.39 

OXA-726 0 3.4 

 

Figura 13: Abundancia de los Genes a Resistencia a Antibióticos 

 

 

datos de abundancia de genes de resistencia a antibióticos (ARG) en las muestras de la 
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3.5.2.3. Calidad de ADN Secuenciado 

El número total de ARG identificados en la Bahía Interior y la Captación Chimu. La 

Captación Chimu presenta una mayor abundancia de ARG (35) en comparación con la 

Bahía Interior (28), lo que sugiere una presión selectiva más intensa en esta área. Esta 

diferencia puede estar relacionada con el uso de la Captación Chimu como fuente de agua 

potable y la influencia de actividades humanas, como la agricultura y la acuicultura, que 

pueden contribuir a la contaminación y, por ende, a un aumento en la resistencia a 

antibióticos. Estos hallazgos subrayan la necesidad de implementar programas de 

monitoreo continuo para evaluar la resistencia antimicrobiana y su impacto en la salud 

pública y el medio ambiente. 

Figura 14: Calidad de ADN Secuenciado 

 

La Captación Chimu presenta una mayor abundancia de genes de resistencia a 

antibióticos (ARG) en comparación con la Bahía Interior, con 35 ARG identificados 

frente a 28. Esta diferencia sugiere que la Captación Chimu podría estar sometida a una 

mayor presión selectiva, posiblemente debido a factores ambientales o actividades 

humanas que favorecen la proliferación de bacterias resistentes. Esto plantea 

preocupaciones sobre la salud pública, ya que una mayor diversidad de ARG puede 

aumentar el riesgo de infecciones resistentes a tratamientos. 

La mayor cantidad de ARG en la Captación Chimu puede estar relacionada con factores 

ambientales, como la calidad del agua y la contaminación por antibióticos provenientes 

de actividades humanas. Esta situación resalta la necesidad de un monitoreo continuo de 

la resistencia bacteriana en esta área, así como la importancia de investigar las fuentes 

específicas de contaminación. Comprender la dinámica de la resistencia a los antibióticos 

44%
56%
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en ecosistemas acuáticos es crucial para desarrollar estrategias efectivas de mitigación y 

proteger la salud pública. 

1. Bahía Interior: 

Mantiene una alta calidad de secuenciación hasta la posición 120. Esto sugiere 

que el ADN en esta muestra es más confiable y tiene menos errores en esa parte 

de la secuencia. 

A partir de la posición 121, la calidad disminuye a un nivel medio, lo que puede 

indicar que hay más errores o menos confiabilidad en las lecturas de ADN en esa 

región. 

2. Captación Chimu: 

Tiene una alta calidad de secuenciación solo hasta la posición 105. Esto significa 

que la calidad del ADN en esta muestra es buena, pero se reduce más rápidamente 

en comparación con la Bahía Interior. 

Desde la posición 106 hasta 151, la calidad también es media, similar a la Bahía 

Interior, pero se alcanza este nivel de calidad más pronto. 

En general, la Bahía Interior tiene una mejor calidad de ADN secuenciado en 

comparación con la Captación Chimu, ya que mantiene una alta calidad durante más 

posiciones de lectura. 

3.5.3. DISCUSIÓN ANÁLISIS DEL RESISTOMA EN LOS METAGENOMAS 

DE CONSORCIOS BACTERIANOS DE LA BAHÍA INTERIOR Y CAPTACIÓN 

CHIMU DEL LAGO TITICACA 

3.5.3.1. Parámetros de Análisis de ARGs 

Los parámetros utilizados en el análisis de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en 

las muestras de la Bahía Interior y la Captación Chimu del Lago Titicaca. Se detalla el 

tipo de muestra, la ubicación, el número de filtros pasados, el porcentaje de reads totales 

y el total de lecturas obtenidas. Estos parámetros son fundamentales para evaluar la 

calidad y la cantidad de datos generados durante el análisis, lo que permite una 

identificación precisa de los ARGs presentes en cada muestra. 
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Tabla 24: Parámetros de Análisis de ARGs 

Muestra 
Tipo de 

Muestra 
Lugar 

Filtros 

Pasados 
Porcentaje 

Reads 

Totales 

Bahía Interior Agua de Lago Lago Titicaca 1,229,193 21.78% 5,643,902 

Captación 

Chimu 
Agua de Lago Lago Titicaca 1,221,291 20.83% 5,863,208 

 

Los datos obtenidos muestran que ambas muestras de agua del Lago Titicaca presentan 

un número significativo de lecturas, lo que indica una buena cantidad de datos para el 

análisis de ARGs. La Bahía Interior tuvo un total de 5,643,902 lecturas, mientras que la 

Captación Chimu tuvo un total de 5,863,208 lecturas. Aunque el porcentaje de reads 

totales es ligeramente mayor en la Bahía Interior (21.78%) en comparación con la 

Captación Chimu (20.83%), ambos porcentajes son relativamente cercanos, lo que 

sugiere que la calidad de los datos es comparable entre las dos muestras. 

3.5.3.2. Genes de Resistencia a Antibióticos en la Bahía Interna y Captación 

Chimu 

La tabla 25 muestra los genes de resistencia a antibióticos (ARGs) identificados en la 

Bahía Interior del Lago Titicaca. Se identificaron un total de 28 ARGs, destacando 

aquellos con los valores de cobertura más elevados, como vanYB, dfrB1, catV y 

Ecol_emrE. Cada uno de estos genes se clasifica según su tipo de fármaco, mecanismo 

de resistencia y modelo de referencia. Estos resultados subrayan la diversidad y la 

relevancia de los ARGs en la comunidad bacteriana de la Bahía Interior, lo que plantea 

preocupaciones sobre la resistencia antimicrobiana en este ecosistema acuático. 

 

Tabla 25: Genes de Resistencia a antibióticos Bahía Interior 

Gen 
Clase de 

Fármaco 
Mecanismo 

Modelo de 

Referencia 
% Cobertura % Identidad 

vanYB 
Antibiótico 

glicopéptido 

Alteración 

del objetivo 

del 

antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
30.86% 50.56% 
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dfrB1 

Antibiótico 

diamino-
pirimidina 

Alteración 
del objetivo 

del 

antibiótico 

Homólogo de 

proteína 
8.86% 100% 

catV 
Antibiótico 

fenicol 

Inactivación 

de 
antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
7.27% 100% 

Ecol_emrE 
Antibiótico 

macrólido 

Salida de 

antibióticos 

Homólogo de 

proteína 
6.31% 100% 

 

La tabla 26 presenta los genes de resistencia a antibióticos (ARGs) identificados en la 

Captación Chimu del Lago Titicaca. En total, se identificaron 35 ARGs, con vanYB y 

vanWI como los genes más predominantes en términos de cobertura. Este cuadro detalla 

la clase de fármaco, el mecanismo de resistencia y el modelo de referencia para cada gen. 

La diversidad de ARGs en la Captación Chimu refleja la presión selectiva ejercida por el 

uso de agua para consumo humano y actividades agrícolas, lo que resalta la importancia 

de monitorear la resistencia antimicrobiana en esta área. 

 

Tabla 26: Genes de Resistencia a antibióticos Captación Chimu 

Gen Clase de Fármaco Mecanismo 
Modelo de 

Referencia 
% Cobertura % Identidad 

vanYB 
Antibiótico 
glicopéptido 

Alteración 

del objetivo 
del 

antibiótico 

Homólogo 
de proteína 

42.75% 32.76% 

vanWI 
Antibiótico 

diaminopirimidina 

Alteración 
del objetivo 

del 

antibiótico 

Homólogo 

de proteína 
20.59% 33.77% 

evgA 
Antibiótico 

fluoroquinolona 

Salida de 

antibióticos 

Homólogo 

de proteína 
4.39% 100% 

OXA-

726 

Carbapenémico; 

cefalosporina 

Inactivación 

de 
antibióticos 

Homólogo 

de proteína 
3.40% 100% 
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3.5.3.3. Cobertura y Abundancia de ARGs 

La comparación de la cobertura de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) entre la 

Bahía Interior y la Captación Chimu. Se observa que el gen vanYB tiene una mayor 

cobertura en la Captación Chimu, lo que sugiere una mayor presión selectiva en esta área. 

Este gráfico permite visualizar las diferencias en la abundancia de ARGs y resalta la 

complejidad del resistoma en cada localidad, lo que puede tener implicaciones 

significativas para la gestión de la resistencia antimicrobiana. 

La cobertura de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) entre la Bahía Interior y la 

Captación Chimu del Lago Titicaca. A continuación, se detallan los hallazgos clave y su 

interpretación: 

 

Tabla 27: Comparación de Cobertura de ARGs  

Gen Bahía Interior Captación Chimu 

vanYB 30.86% 42.75% 

dfrB1 8.86%   

catV 7.27%   

Ecol_emrE 6.31%   

vanWI   20.59% 

evgA   4.39% 

OXA-726   3.4% 

 

En ambas localidades, el gen vanYB se destaca como el ARG con mayor cobertura, 

alcanzando un 30.86% en la Bahía Interior y un 42.75% en la Captación Chimu. Esto 

sugiere que este gen, asociado con la resistencia a glicopéptidos como la vancomicina, es 

un marcador significativo de la presión selectiva ejercida por el uso de antibióticos en el 

entorno acuático. La mayor cobertura en la Captación Chimu indica una posible mayor 

exposición a contaminantes que favorecen la proliferación de bacterias resistentes. 
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Figura 15: Comparación de Cobertura de ARGs 

 

En la Bahía Interior, se identificaron otros genes como dfrB1 (8.86%), catV (7.27%) y 

Ecol_emrE (6.31%), que también son relevantes para la resistencia a diferentes clases de 

antibióticos. Sin embargo, en la Captación Chimu, se observan nuevos genes como 

vanWI (20.59%) y evgA (4.39%), que no están presentes en la Bahía Interior. Esto sugiere 

que la Captación Chimu podría estar expuesta a diferentes fuentes de contaminación que 

promueven la diversidad de ARGs. 

La identificación de múltiples ARGs en ambas localidades resalta la preocupación por la 

salud pública, ya que la presencia de estos genes en el agua potable puede aumentar el 

riesgo de infecciones resistentes en la población local. La mayor diversidad y cobertura 

de ARGs en la Captación Chimu sugiere que esta área podría estar bajo una mayor presión 

de contaminación, lo que podría tener implicaciones significativas para la salud de los 

consumidores de agua de esta fuente (59). 

En la figura 17 presenta la abundancia de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en 

la Bahía Interior y la Captación Chimu. Se destaca que la Captación Chimu muestra una 

mayor cantidad de ARGs identificados en comparación con la Bahía Interior. Esta 

diferencia sugiere que la Captación Chimu podría estar más expuesta a contaminantes 

que favorecen la proliferación de bacterias resistentes, lo que subraya la necesidad de 

implementar estrategias de monitoreo y control en esta área. 
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Figura 16: Abundancia de genes de Resistencia a antibióticos 

 

 

En la tabla 28 las implicaciones de los hallazgos sobre la presencia de genes de resistencia 

a antibióticos (ARGs) en el agua potable del Lago Titicaca. Se identifican dos áreas clave 

de preocupación: los riesgos para la salud pública, dado que la presencia de ARGs puede 

aumentar el riesgo de infecciones resistentes en la población local, y el impacto en la 

biodiversidad, que resalta la necesidad de monitorear la salud del medio ambiente y la 

diversidad microbiana. Este gráfico enfatiza la urgencia de abordar la resistencia 

antimicrobiana como un problema crítico de salud pública y ambiental. 

Tabla 28: Implicaciones   

Implicación Bahía Interior Captación Chimu 

Riesgos para la Salud 

Pública 
Alta Muy Alta 

Impacto en la 

Biodiversidad 
Moderado Alto 

Necesidad de Monitoreo Necesario Urgente 

Estrategias de Mitigación Recomendadas Críticas 

 Riesgos para la Salud Pública: Indica el nivel de riesgo asociado a la presencia 

de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en el agua potable de cada sitio. 

28

35

B A H I A  I N T E R I O R C A P T A C I Ó N  C H I M U

ARG IDENTIFICADOS
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 Impacto en la Biodiversidad: Refleja cómo la resistencia a antibióticos puede 

afectar la diversidad microbiana en la Bahía Interior y la Captación Chimu. 

 Necesidad de Monitoreo: Evalúa la urgencia de implementar programas de 

monitoreo de la calidad del agua y la resistencia a antibióticos en cada sitio. 

 Estrategias de Mitigación: Sugiere la necesidad de acciones específicas para 

reducir la contaminación y la propagación de ARGs en cada área (73,74). 

3.5.3.4. Discusión de Resultados con Estudios Anteriores. 

1. Calidad del ADN y Métodos de Extracción: 

Los resultados sobre la calidad del ADN extraído en la Bahía Interior (41.512 

ng/μl) y la Captación Chimu (22.321 ng/μl) son consistentes con los hallazgos de 

Yuan et al. (2012), quienes también destacaron la importancia de utilizar 

protocolos de extracción adecuados para maximizar la recuperación de ADN en 

microbiomas. Esto sugiere que la metodología empleada en este estudio es 

efectiva y se alinea con las mejores prácticas recomendadas en la literatura. 

2. Identificación de ARG: 

La identificación de 28 ARG en la Bahía Interior y 35 en la Captación Chimu 

respalda los hallazgos de Yang et al. (2018), quienes realizaron un análisis global 

de la presencia de genes de resistencia en lagos y encontraron una alta diversidad 

de ARG en ambientes acuáticos. Este estudio refuerza la idea de que los lagos, 

como el Titicaca, son reservorios significativos de resistencia antimicrobiana. 

3. Abundancia de ARG y Presión Selectiva: 

La mayor abundancia de ARG en la Captación Chimu, especialmente el gen 

vanYB (42.75%), se relaciona con los resultados de Zhu et al. (2013), que 

documentaron un aumento en la resistencia a antibióticos en granjas de cerdos en 

China, sugiriendo que la presión selectiva por el uso de antibióticos en ambientes 

humanos y agrícolas contribuye a la proliferación de estos genes. Esto indica que 

las actividades humanas en la región de Puno pueden estar influyendo en la 

dinámica de resistencia en el Lago Titicaca. 

4. Impacto en la Salud Pública: 

La identificación de múltiples ARG en el agua potable de ambas localidades 

plantea serios riesgos para la salud pública, lo que coincide con las 

preocupaciones expresadas por Martínez et al. (2015) sobre la creciente amenaza 
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de la resistencia antimicrobiana en ambientes acuáticos. La necesidad de 

implementar estrategias de monitoreo y control se alinea con las recomendaciones 

de Czekalski et al. (2015), quienes enfatizan la importancia de la vigilancia 

continua para mitigar la propagación de la resistencia. 

5. Diversidad Microbiana: 

La diversidad de especies bacterianas identificadas en este estudio es coherente 

con los hallazgos de Tang et al. (2015), quienes observaron una alta diversidad 

microbiana en lagos salobres. Esto sugiere que el Lago Titicaca, a pesar de su 

altitud y condiciones únicas, alberga una rica comunidad microbiana que puede 

ser afectada por la contaminación y el uso de antibióticos. 
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CONCLUSIONES 

1. Este estudio evaluó el ADN extraído de la Bahía Interior y la Captación Chimu del 

Lago Titicaca, enfocándose en la calidad del ADN, la diversidad de genes de 

resistencia a antibióticos (ARG) y el contenido de guanina y citosina (%GC). Se 

observó que la Bahía Interior presentó una mayor concentración de ADN (41.512 

ng/µl) y se identificaron 28 ARG, mientras que la Captación Chimu mostró 35 ARG 

y un %GC del 48%, en comparación con el 46% de la Bahía Interior. Estos hallazgos 

subrayan la necesidad urgente de monitorear la calidad del agua y la salud de los 

ecosistemas acuáticos, así como la importancia de abordar la resistencia a 

antibióticos en el contexto de la actividad humana, lo que puede tener implicaciones 

significativas para la salud pública y la conservación ambiental. 

2. Se identificaron un total de 28 genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en la Bahía 

Interior y 35 ARGs en la Captación Chimu del Lago Titicaca, lo que evidencia una 

presencia significativa de resistencia antimicrobiana en estos ecosistemas acuáticos. 

El gen vanYB fue el ARG con mayor cobertura en ambas localidades, alcanzando un 

30.86% en la Bahía Interior y un 42.75% en la Captación Chimu. La Captación 

Chimu mostró una mayor diversidad de ARGs, incluyendo genes como vanWI y 

evgA, que no se encontraron en la Bahía Interior. La presencia de múltiples ARGs 

en el agua potable de ambas localidades plantea serios riesgos para la salud pública, 

aumentando la probabilidad de infecciones resistentes en la población local. Se 

recomienda implementar estrategias de monitoreo y control para abordar la 

resistencia antimicrobiana en el Lago Titicaca, que incluyan vigilancia continua de 

la calidad del agua y la resistencia a antibióticos, así como prácticas adecuadas de 

manejo de residuos. Es fundamental realizar investigaciones adicionales para 

comprender mejor la dinámica de la resistencia antimicrobiana en el Lago Titicaca y 

desarrollar estrategias efectivas para mitigar su propagación, asegurando así la salud 

pública y la conservación del ecosistema acuático. 

3. El análisis de genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en las muestras de agua del 

Lago Titicaca, específicamente en la Bahía Interior y la Captación Chimu, ha 

revelado resultados significativos que destacan la presencia de una diversidad 

potencial de ARGs en este ecosistema acuático. Se obtuvieron un total de 5,643,902 

lecturas en la Bahía Interior y 5,863,208 lecturas en la Captación Chimu, con 

porcentajes de lecturas totales del 21.78% y 20.83%, respectivamente. Estos datos 
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indican una buena calidad y cantidad de información para la identificación de ARGs, 

sugiriendo que ambos sitios pueden estar expuestos a factores que favorecen la 

resistencia a antibióticos, como la contaminación por desechos humanos o agrícolas. 

Estos hallazgos resaltan la necesidad de un análisis más profundo de las fuentes de 

contaminación y su impacto en la salud pública y el medio ambiente. 
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RECOMENDACIONES 

- Se sugiere que futuras investigaciones se centren en la evaluación continua de la 

dinámica de los genes de resistencia a antibióticos (ARGs) en el Lago Titicaca, 

utilizando metodologías metagenómicas avanzadas para obtener una comprensión 

más profunda de la diversidad y abundancia de estos genes en diferentes temporadas 

y condiciones ambientales. Además, es crucial investigar las fuentes específicas de 

contaminación que contribuyen a la proliferación de ARGs, incluyendo el análisis de 

efluentes de aguas residuales y prácticas agrícolas. 

- Es fundamental investigar las fuentes específicas de contaminación que contribuyen 

a la presencia de ARGs en el lago. Esto incluye el análisis de aguas residuales, 

escorrentía agrícola y otras actividades humanas que puedan estar introduciendo 

antibióticos y microorganismos resistentes en el ecosistema. 

- Realizar estudios que evalúen la relación entre la presencia de ARGs y factores como 

la calidad del agua, la biodiversidad microbiana y las prácticas de manejo del agua. 

Esto ayudará a comprender mejor cómo las condiciones ambientales influyen en la 

resistencia a antibióticos.  
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Anexos 1 Protocolo de extracción de ADN 

 

 

 



71 

 

 



72 

 

 

 

 

 



73 

 

 

 

 



74 

 

Anexos 2 Resistoma de la Bahía Interior 

 

gene drug_class mechanism model contig_coverage_breadth contig_percent_id 

AAC(6')-Ib7 aminoglycoside antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

3.0534 100 

Bifidobacterium 

adolescentis 

rpoB mutants 

conferring 

resistance to 

rifampicin 

rifamycin antibiotic antibiotic 

target 

alteration; 

antibiotic 

target 

replacement 

protein 

homolog 

    

BlaB-20 carbapenem; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

3.2 100 

CARB-52 penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.0761 100 

EreA2 macrolide antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

    

Erm(50) macrolide antibiotic; lincosamide antibiotic; 

streptogramin antibiotic 

antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

2.6515 100 
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Escherichia coli 

emrE 

macrolide antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

6.3063 100 

FIM-1 carbapenem; cephalosporin antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.6616 100 

LHK-6 carbapenem; cephalosporin antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

1.7903 100 

LRA-8 cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.6144 100 

LlmA 23S 

ribosomal RNA 

methyltransferase 

lincosamide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

4.8611 100 

MuxC macrolide antibiotic; monobactam; tetracycline 

antibiotic; aminocoumarin antibiotic 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

0.7715 100 

Nocardia 

farcinica rox 

rifamycin antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

1.4768 100 

OXA-31 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.5271 100 

OXA-45 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.2642 100 

SHV-123 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

3.69 100 
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VIM-69 carbapenem; cephalosporin; cephamycin; 

penam; penem 

antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

3.0075 100 

aadS aminoglycoside antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

2.0833 100 

adeB glycylcycline; tetracycline antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

0.6757 100 

almG peptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

2.9197 100 

catV phenicol antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 

7.2727 100 

dfrB1 diaminopyrimidine antibiotic antibiotic 

target 

replacement 

protein 

homolog 

8.8608 100 

ermZ macrolide antibiotic; lincosamide antibiotic; 

streptogramin antibiotic 

antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

2.4735 100 

mefC macrolide antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

    

mphG macrolide antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolog 
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nalC macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

monobactam; carbapenem; cephalosporin; 

cephamycin; penam; tetracycline antibiotic; 

peptide antibiotic; aminocoumarin antibiotic; 

diaminopyrimidine antibiotic; sulfonamide 

antibiotic; phenicol antibiotic; penem 

antibiotic 

efflux 

protein 

overexpression 

3.7383 100 

salE lincosamide antibiotic; streptogramin antibiotic; 

streptogramin A antibiotic; pleuromutilin 

antibiotic 

antibiotic 

target 

protection 

protein 

homolog 

1.4706 100 

sdrM fluoroquinolone antibiotic; disinfecting agents 

and antiseptics 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

1.5625 100 

tcr3 tetracycline antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolog 

0.9747 100 

vanJ glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

2.4169 100 

vanT gene in 

vanN cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

1.1412 100 
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vanY gene in 

vanB cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolog 

30.855 50.56 
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Anexos 3 Resistoma de la Captación Chimu 

 

gene drug_class mechanism model contig_coverage_breadt

h 

contig_percent_i

d 

APH(3')-IIIa aminoglycoside antibiotic antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.6415 100 

BRO-1 penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.5478 100 

EVM-1 carbapenem antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.9412 100 

GOB-11 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.7304 100 

LRA-13 cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.459 100 
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MAL-1 carbapenem antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.3256 100 

MexW macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

tetracycline antibiotic; phenicol antibiotic; 

disinfecting agents and antiseptics 

antibiotic 

efflux 

protein homolog   

OCH-6 monobactam; cephalosporin; cephamycin; 

penam; penem 

antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.046 100 

OXA-551 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.7027 100 

OXA-726 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

3.3962 100 

OXA-839 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.8986 100 

OXA-926 carbapenem; cephalosporin; penam antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.6022 100 
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OprA macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

aminoglycoside antibiotic; carbapenem; 

tetracycline antibiotic 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.2821 100 

POM-1 carbapenem antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.439 100 

RbpA rifamycin antibiotic antibiotic 

target 

protection 

protein homolog   

Staphylococcu

s aureus LmrS 

macrolide antibiotic; aminoglycoside antibiotic; 

oxazolidinone antibiotic; diaminopyrimidine 

antibiotic; phenicol antibiotic 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.4553 100 

TLA-3 fluoroquinolone antibiotic; monobactam; 

cephalosporin 

antibiotic 

inactivation 

protein 

homolo

g 

2.2581 100 

adeC glycylcycline; tetracycline antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.2876 100 

adeJ macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

lincosamide antibiotic; carbapenem; 

cephalosporin; tetracycline antibiotic; rifamycin 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

0.8499 100 
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antibiotic; diaminopyrimidine antibiotic; 

phenicol antibiotic; penem 

almG peptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

2.5547 100 

amrA aminoglycoside antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

2 100 

eptB peptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

1.2174 100 

erm(32) macrolide antibiotic; lincosamide antibiotic; 

streptogramin antibiotic 

antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

2.4911 100 

evgA macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

penam; tetracycline antibiotic 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

4.3902 100 

lsaC lincosamide antibiotic; streptogramin antibiotic; 

pleuromutilin antibiotic 

antibiotic 

target 

protection 

protein 

homolo

g 

1.6227 100 
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mdsA monobactam; carbapenem; cephalosporin; 

cephamycin; penam; phenicol antibiotic; penem 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.7115 100 

mdsB monobactam; carbapenem; cephalosporin; 

cephamycin; penam; phenicol antibiotic; penem 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

0.6629 100 

mdtA aminocoumarin antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.4423 100 

mexM phenicol antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.5544 100 

msrH macrolide antibiotic; streptogramin antibiotic antibiotic 

target 

protection 

protein 

homolo

g 

1.6427 100 

qacEdelta1 disinfecting agents and antiseptics antibiotic 

efflux 

protein homolog   

rpoB2 rifamycin antibiotic antibiotic 

target 

alteration; 

antibiotic 

protein homolog   
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target 

replacement 

smeF macrolide antibiotic; fluoroquinolone antibiotic; 

tetracycline antibiotic; phenicol antibiotic 

antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.2848 100 

tet(44) tetracycline antibiotic antibiotic 

target 

protection 

protein 

homolo

g 

0.936 100 

tet(K) tetracycline antibiotic antibiotic 

efflux 

protein 

homolo

g 

1.7391 100 

vanT gene in 

vanE cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

1.2802 100 

vanW gene in 

vanI cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

20.5882 33.77 

vanXY gene in 

vanG cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

3.1373 100 
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vanY gene in 

vanB cluster 

glycopeptide antibiotic antibiotic 

target 

alteration 

protein 

homolo

g 

42.7509 32.76 



 

 

Anexos 4 Registro fotográfico 

  

Recolección de muestra en la 

captación Chimu 

Recolección de muestra en la bahía 

interior 

 

Filtración de las muestras recolectadas 



 

 

  

Uso del kit de extracción de ADN Evaluación de la cantidad y calidad 

de ADN por medio de 

espectrofotometría 

  

Preparación de geles de agarosa para 

la evaluación de la integridad por 

electroforesis horizontal 

Aplicado de muestra en geles de 

agarosa del ADN extraído 



 

 

 

Electroforesis horizontal con muestras de ADN extraído 
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