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Introduccion: La resistencia antimicrobiana (RAM) es catalogada como una amenaza para
la salud publica global. Desde el enfoque “One Health”, es pertinente caracterizar las
poblaciones microbianas de interés en RAM en tres dimensiones: ambiental, animal y
humana. La metagendmica permite caracterizar las poblaciones bacterianas, incluyendo
organismos no cultivables, asi como obtener genomas bacterianos y la presencia especifica
de genes circundantes que confieren resistencia a antibidticos de interés en salud publica.

Objetivo: Estudiar las poblaciones bacterianas y la presencia de genes marcadores de RAM
en muestras de agua y muestras fecales provenientes de sistemas de produccién de animales
para el consumo, con y sin uso de antibioticos.

Materiales y métodos: Se colectaron 31 muestras de agua (n=14) y materia fecal (n=17)
en 6 sistemas productivos (avicola, porcicola y bovinos de leche y doble propoésito), con 'y
sin uso de antibidticos. Las muestras de agua (entrada y salida del proceso de produccion)
se concentraron por filtracion y las membranas junto con la materia fecal sin pre-
tratamiento se conservaron a -80°C, hasta la extraccion de ADN empleando Kits
comerciales. La preparacion de librerias de 16S y metagendémica para secuenciacion en
minlON-MKU21C se realizé siguiendo el protocolo de Oxford Nanopore Technologies
(ONT). Los anélisis bioinformaticos se realizaron siguiendo los protocolos recomendados
por Nanopore-Tech en la plataforma Epi2Me, version METRICHOR (2021.09.09) para la
determinacion de la composicion de las poblaciones bacterianas por 16S (contra la base de
datos de 16S de BLAST) y para RAM desde metagendmica (minimap2 contra CARD db).

Resultados: Diecinueve muestras (5 de agua y 14 de materia fecal) calificaron para el
proceso de secuenciacion de 16S y 14 para metagenoma completo (solo fecales). A partir
de las secuencias de 16S se identifico una alta cantidad de géneros bacterianos (n=662,
Shannon promedio = 2.9) al 0,001% de abundancia del total de las lecturas, siendo
Acinetobacter(4%), Streptococcus(1%) y Pseudomonas(0,9%), los géneros de interes en
RAM mas abundantes. En las muestras de agua hay una diversidad promedio inferior a las
muestras fecales (Shannon promedio 2,6 y 3,0 respectivamente). No se observan
diferencias claras en las muestras con y sin antibiético (Shannon 2,7 y 3.0
respectivamente). En cuanto al analisis de los genes de interés en RAM los datos
metagendmicos describen 208 genes o mutaciones en diferentes especies, incluyendo
Campylobacter, Escherichia y Bifidobacterium. Se destacan los genes de la familia Tet que



confieren resistencia a tetraciclinas, antibiotico ampliamente utilizado en produccién
animal como profilactico o terapéutico (6%); también, se destacan las mutaciones en el
genl6S rRNA con gran variedad de antibioticos blanco (17%).

Este piloto muestra que las herramientas metagendmicas permiten caracterizar la
composicién bacteriana de las muestras de agua y fecales, identificar genes de resistencia
de interés en RAM como los Tet para el uso apropiado de los antibidticos en los sistemas
de produccion. Se espera profundizar en los anélisis para establecer una posible asociacion
entre las abundancias por genero y los genes de resistencia.



