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Resumen   

La investigación de la microbiota en organismos silvestres se vuelve crucial, especialmente con la 

creciente interacción humana. El desarrollo de las actividades antropogénicas resalta la importancia 

de comprender la composición de microorganismos eucariotas en hospederos y ambientes, dado su 

potencial como agentes patógenos y su riesgo para la salud. Este estudio se enfoca en la 

caracterización de microorganismos eucariotas en chigüiros (Hydrochoerus hydrochaeris) de 

Casanare, Colombia, utilizando 18 muestras pareadas de hisopados anales y bucales de individuos 

de los municipios de Trinidad y Paz de Ariporo. Se secuencio un fragmento del gen ribosomal 18S-

rRNA que abarcaba las regiones hipervariables V4 hasta un fragmento de V7. Utilizando la 

herramienta de asignación taxonómica Kraken2, se identificó la presencia de microorganismos 

como Lomentospora prolificans, Trypanosoma cruzi, Coccidioides posadasii, Eimeria necatrix, 

Fonsecaea pedrosoi, Fusarium oxysporum, Neurospora crassa, Penicillium rubens, Phytophthora 

palmivora, Sarcocystis neurona, entre otros. Se identificó una baja diversidad de especies con una 

alta dominancia de pocas unidades taxonómicas. La presencia de estos microorganismos en las 

muestras analizadas se atribuye a la interacción del chigüiro con agentes portadores externos y al 

entorno ambiental en el que estos animales habitan. Este enfoque taxonómico proporciona una 

comprensión profunda de las comunidades de eucariotas asociadas con los chigüiros 

(Hydrochoerus hydrochaeris) en la región, destacando organismos de alta relevancia para la salud 

animal y humana. Los hallazgos confirman el papel de estos roedores como posibles transmisores 

de organismos patógenos con potencial zoonótico y contribuye a la ecoepidemiología de 

organismos silvestres, especialmente de los chigüiros (H. hydrochaeris)    
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Abstract  

Investigating the microbiota in wildlife organisms has become increasingly important due to rising 

human interaction. The surge in anthropogenic activities emphasizes the need to comprehend the 

composition of eukaryotic microorganisms in these microbiomes, given their potential as 

pathogenic agents and their implications for human health. This study is specifically focused on 

characterizing eukaryotic microorganisms in capybaras (Hydrochoerus hydrochaeris) from 

Casanare, Colombia. We utilized 18 anal and 18 buccal swab samples from individuals in the 

municipalities of Trinidad and Paz de Ariporo. A fragment of the 18S-rRNA ribosomal gene, 

spanning from the hypervariable regions V4 to a portion of V7, was sequenced. Using the 

taxonomic assignment tool Kraken2, the presence of microorganisms such as Lomentospora 

prolificans, Trypanosoma cruzi, Coccidioides posadasii, Eimeria necatrix, Fonsecaea pedrosoi, 

Fusarium oxysporum, Neurospora crassa, Penicillium rubens, Phytophthora palmivora, 

Sarcocystis neurona, among others, was identified. A clear pattern of low species diversity with 

distinct dominance among them emerged from our analysis. The presence of these microorganisms 

in the examined samples is attributed to the capybara's interaction with external carrier agents and 

the environmental surroundings in which these animals inhabit. This taxonomic approach provides 

a deeper understanding of the eukaryotic microbial community associated with capybaras (H. 

hydrochaeris) in the region, highlighting organisms of high relevance to animal and human health. 

The findings confirm the role of these rodents as potential carriers of pathogenic organisms with 

zoonotic potential and contribute to the ecoepidemiology of wildlife organisms, especially 

capybaras (H. hydrochaeris).  

Palabras clave  

Microrganismos eucariotas, Enfermedades zoonóticas, patógenos, Herramientas de secuenciación 

de última generación   

Keywords  

Eukaryotic microorganisms, zoonotic diseases, pathogens, next-generation sequencing 

technologies  
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INTRODUCCIÓN  

La microbiota engloba una variedad de microorganismos, como bacterias, protistas, arqueas, 

hongos y virus (Lozupone et al., 2012; Belkaid & Hand, 2014). Estos organismos residen en 

diversos entornos como suelo, agua y superficies urbanas, e incluso en organismos multicelulares 

(Kruse et al., 2004). Su clasificación se basa en factores como la estructura celular (eucariotas o 

procariotas) y su relación con los seres vivos con los que interactúan (comensales, mutualistas o 

patógenos) (Taylor et al., 2006; Alarcón et al., 2016).  

La investigación de la microbiota se ha convertido en un campo esencial en la convergencia de la 

salud humana y animal, revelando la intrincada red de microorganismos (Frick et al., 2010). 

Aunque la atención se ha centrado principalmente en los organismos procariotas debido a su 

abundancia y sus notables impactos en la salud de sus hospederos, así como por sus aplicaciones 

innovadoras, se reconoce la importancia de ampliar los conocimientos sobre el papel de los 

microorganismos eucariotas en diversos contextos (Arce et al., 2022). 

Las comunidades de eucariotas incluyen organismos de los reinos fungi, protista y algunos 

helmintos que coexisten en el mismo entorno (Parfrey et al., 2011). Este grupo de organismos ha 

suscitado un interés significativo debido a su impacto directo en la salud de los hospederos y su 

potencial transmisión zoonótica (Berrilli et al., 2012). Dentro de esta categorización taxonómica, 

se encuentran organismos con la capacidad de generar diversos efectos benéficos. Por ejemplo, 

especies del género Penicillium han sido fundamentales en la síntesis de agentes antimicrobianos, 

como la penicilina (Ziemons et al., 2017), y ciertas microalgas se utilizan en la producción de 

compuestos farmacéuticos y vacunas (Jiji et al., 2023). Sin embargo, es crucial reconocer que en 

esta clasificación también coexisten microorganismos que pueden desencadenar y propagar 

enfermedades. Hongos como Histoplasma y Blastomyces pueden representar un riesgo para la 

salud humana cuando sus esporas son inhaladas, lo que puede resultar en infecciones respiratorias 

graves (McBride et al., 2017). A su vez, dentro de esta variedad de enfermedades se encuentran las 

enfermedades zoonóticas causadas principalmente por parásitos eucariotas.   

Según la Organización Mundial de la Salud (OMS), las enfermedades zoonóticas son aquellas que 

se transmiten entre animales y humanos. Algunos ejemplos de parásitos con potencial zoonótico se 

encuentran protozoos y helmintos, como Toxoplasma gondii, Plasmodium falciparum, Taenia 
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solium y Fasciola hepatica, entre otros (Chomel & Sun, 2011). Estos parásitos pueden infectar a 

humano y una amplia variedad de animales, y su transmisión puede ocurrir por diferentes vías, 

como el consumo de alimentos y agua contaminados, la picadura de artrópodos (vectores), contacto 

directo con animales infectados y sus heces, entre otros (Garcia et al., 2010).   

Entre los agentes fundamentales en la propagación de estos microorganismos se encuentran los 

hospedadores vinculados a su ciclo de vida, ya sean vectores (reservorios o portadores), 

hospedadores accidentales o definitivos (Ebert, 2005). Desde mamíferos domésticos como el Felis 

catus (gato común), que puede actuar como hospedero definitivo de Toxoplasma gondii (Elmore et 

al., 2011), hasta animales silvestres como el chigüiro (Hydrochoerus hydrochaeris). Este roedor de 

gran tamaño, adaptado a la vida acuática, es endémico de los llanos sudamericanos. Presenta un 

cuerpo robusto y compacto con patas cortas que le permiten desplazarse ágilmente, tanto en tierra 

como en agua. Capaz de consumir grandes cantidades de pasto y hojas de árboles y arbustos, el 

chigüiro puede alcanzar una longitud de hasta 1,3 metros y pesar hasta 66 kg (Pineda et al., 2020). 

Vive en grupos sociales liderados por una hembra, construyendo madrigueras cerca de ríos o 

cuerpos de agua. A pesar de ser una fuente significativa de proteína para las poblaciones locales, lo 

que ha llevado a su caza y cría en cautiverio, el chigüiro (H. hydrochaeris) ha sido objeto de 

estudios en diversas áreas de la biología, como ecología, genética, fisiología y conservación, debido 

a su importancia ecológica y cultural (Aldana et al., 2007).  

Un factor ecoepidemiológico relevante asociado a este roedor es su interacción con animales de 

producción, también conocidos como animales de granja (Hassell et al., 2017). En las comunidades 

de chigüiro (H. hydrochaeris) en Casanare, Colombia, coexisten con ganado bovino, siendo la 

competencia por forraje en épocas secas y las interacciones relacionadas con los hábitats acuáticos 

del chigüiro, como el consumo de agua, dos de los aspectos claves en la transmisión de patógenos 

(Aldana et al., 2007). A pesar de la importancia de esta interacción, se han realizado pocos estudios 

relacionados con la microbiota eucariota de los chigüiros y su potencial transmisión zoonótica a 

los humanos. Uno de los pocos estudios en este contexto fue llevado a cabo por Thomas et al. en 

2021. Este estudio identificó y analizó la diversidad de parásitos intestinales presentes en las heces 

de 14 chigüiros (Hydrochoerus hydrochaeris) de una región del Meta, Colombia. Los resultados 

destacaron el papel epidemiológico de la transmisión de patógenos zoonóticos de este mamífero, 
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al detectar nematodos como Strongyloides spp. y Trichostrongylus spp., céstodos como Taenia spp., 

y protozoos como Eimeria spp. y Giardia spp.  

Otro estudio relevante realizado por Uribe et al. en 2021, utilizó diversas técnicas, incluyendo 

análisis macroscópicos, técnicas copro-microscópicas estándar, copro-ELISA, PCR y análisis 

filogenéticos, revelando la presencia de trece taxa de parásitos. Estos hallazgos son datos de 

referencia importantes para el futuro monitoreo de parásitos zoonóticos derivados de la vida 

silvestre, exigiendo investigaciones adicionales sobre la salud y el impacto ecológico de los 

chigüiros.  

Debido al consumo de carne de chigüiro por las poblaciones del Casanare y a las interacciones con 

los animales de granja de la zona, resulta crucial abordar el vacío de conocimiento existente 

mediante investigaciones exhaustivas. Estas investigaciones facilitarán una comprensión profunda 

de la interacción entre la microbiota eucariota y los chigüiros en el departamento de Casanare, 

Colombia. Este enfoque se alinea con el objetivo fundamental de este estudio, que busca 

caracterizar detalladamente la microbiota eucariota presente en estos roedores a partir de muestras 

de hisopados bucales y anales. Dicho análisis no solo contribuye al conocimiento científico sobre 

la diversidad microbiana en chigüiros, sino que también permite identificar posibles riesgos para 

la salud pública asociados con la transmisión zoonótica de microorganismos en el ecosistema de 

Casanare. 

METODOLOGÍA  

Colecta de muestras.  

Se recolectaron un total de 36 muestras, 18 de hisopados anales y 18 de hisopados bucales, de la 

única especie de chigüiro (Hydrochoerus hydrochaeris) registrada hasta el momento en la región 

del Casanare (Pineda et al., 2020). La recolección de muestras se realizó durante el mes de marzo 

de 2023 en los municipios de La Trinidad y Paz de Ariporo, ubicados en Casanare, Colombia 

(Figura 1). Se recolectaron muestras de 9 individuos en cada uno de los municipios.  Los 18 

individuos fueron capturados mediante el método conocido como el enlazado a caballo; 

posteriormente, se sedaron con Ketamina buscando no aumentar los niveles de estrés del animal, y 

mediante hisopos se recolectaron las muestras realizando el raspado correspondiente (Salas et al. 
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2004). Para su almacenamiento las muestras se dispusieron en eppendorf con RNAlater (en una 

proporción uno a uno). Este estudio fue aprobado por el comité de ética de la Universidad 

Internacional del Trópico Americano y las muestras se colectaron bajo el permiso marco de la 

ANLA de esta institución, ajustándose a los parámetros del comité de ética de la Universidad del 

Rosario.   

  

Figura 1: Mapa de Colombia; especificación de la ubicación geográfica de los municipios de muestreo  

Extracción de ADN  

Se emplearon métodos distintos para la extracción de material genético. Para las 18 muestras de 

saliva se dispuso del el kit Quick Extract DNA Solution (Lucigen®), mientras que para las 18 

muestras de hisopados anales se utilizó el kit Genomic DNA Isolation (Norgene® Cat: 24700). Se 

llevaron a cabo todas las extracciones siguiendo las indicaciones proporcionadas por los fabricantes 

de cada uno de los kits.   
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Amplificación de muestras y control de la calidad de ADN  

Se realizo una PCR usando los cebadores 18S-566F 5’- CAGCAGCCGCGGTAATTCC-3’ 

(directo) y 18S-1289F  5’-ACT AAG AAC GGC CAT GCA CC-3´( reverso), que amplifican una 

sección del gen ribosomal 18S-rRNA de aproximadamente 723 pb que abarca las regiones 

hipervariables desde la V4 hasta un fragmento de la V7 (Hadziavdic et al., 2014). Se emplearon 

estas regiones y estos iniciadores debido a su alta variabilidad entre especies eucariotas (regiones 

hipervariables), lo que facilita una identificación precisa de las mismas (Herrera et al., 2021). 

Además, estas regiones están presentes en múltiples copias en el genoma de parásitos y hongos al 

ser parte del gen ribosomal, lo que aumenta la sensibilidad para detectar la presencia de estos 

organismos en muestras biológicas (Choi et al., 2020). Cada una de estas etapas se llevó a cabo a 

las temperaturas estándar predeterminadas del protocolo de PCR tradicional. Inicialmente, se 

realizó una fase de desnaturalización a 94॰C durante 30 segundos, seguida de 30 ciclos que 

incluyeron una etapa de desnaturalización a 94॰C por 30 segundos, un apareamiento a 54.6॰C 

durante un minuto, y una extensión a 65° C por 10 segundos. La última etapa abarcó una extensión 

final con una duración de 10 minutos a 65॰C. Después de esto, se optó por repetir la reacción de 

amplificación utilizando los mismos cebadores y el mismo protocolo de PCR, con la variante de 

diluir el amplicón 1:10 (1 μL de muestra en 9 μL de agua). La decisión de realizar una segunda 

amplificación se tomó con el propósito de aumentar la cantidad de ADN del amplicón a secuenciar, 

dado que la concentración inicial obtenida fue baja. Para la evaluación de la concentración y la 

calidad de los productos amplificados se utilizó el Espectrofotómetro de microvolúmenes de UV-

Vis:  Thermo Scientific™ NanoDrop™ One Microvolume UV-Vis Spectrophotometers.  Como 

último paso antes de la secuenciación, se llevó a cabo una prueba de electroforesis en gel de agarosa 

para verificar la amplificación de la región de interés (723pb). 

Secuenciación de muestras mediante Oxford Nanopore Technologies (ONT).  

Los fragmentos genéticos amplificados fueron sometidos a secuenciación a través de Oxford 

Nanopore Technologies. Para cada muestra, se utilizó el ONT Barcode Kit (SQK-NBD196) para 

asignar un código de barras. A continuación, se procedió a la construcción de la librería, uniéndola 

con adaptadores mediante el kit ONT SQK-LSK109. El proceso de secuenciación se llevó a cabo 
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en un ONT MinION, utilizando celdas de flujo R.9.4 y el software MinKnow V.23.07.15 (Oxford 

Nanopore Technologies, 2024).   

Análisis de datos  

Análisis  bioinformático  

En la primera etapa, se llevó a cabo un basecalling Super Accuracy (SUP) (Q>10) utilizando el 

comando “guppy_basecaller”, el cual procesa las señales eléctricas generadas durante la 

secuenciación de nanoporos, transformándolas en secuencias de bases de ADN (Jain et al., 2016). 

Luego, se realizó el demultiplexing mediante el comando “guppy_barcoder”, que analiza y asigna 

las secuencias a las muestras originales considerando los códigos de barras asociados (Barcodes). 

En una tercera fase, se concatenaron los códigos de barras por muestra mediante el comando “cat”, 

generando archivos Fastaq que se utilizaron en los pasos siguientes. Se llevó a cabo un control de 

calidad de las muestras utilizando NanoStat v1.5.0 (Siregar et al., 2021), donde se observó que la 

calidad de las lecturas se mantuvo en un rango de 8 a 10 ajustándose a valores apropiados para la 

plataforma de secuenciación (De Coster et al., 2018). Durante este proceso se determinó el uso de 

las 18 muestras pareadas de hisopado anal y bucal, específicamente por alcanzar un umbral mínimo 

de 8000 lecturas por muestra.  Se empleo este valor considerando aquellas limitaciones y sesgos 

en el análisis de secuencias de amplicones del 18S rRNA para caracterizar comunidades 

microbianas (Tedersoo et al., 2015). Posteriormente, se procedió a la asignación taxonómica 

utilizando la herramienta Kraken2 v2.0.7-beta (Lu et al., 2022) con la base de datos “eupath”. El 

índice de la base de datos fue construido utilizando secuencias del proyecto EuPathDB, un 

consorcio de bases de datos bioinformáticas que proporciona recursos y herramientas para analizar 

datos genómicos de patógenos eucariotas, con un enfoque especial en aquellos que afectan a 

humanos y otros organismos (Warrenfeltz et al., 2018). Finalmente, se empleó la interfaz de Pavian 

( https://fbreitwieser.shinyapps.io/pavian/ ) para visualizar los resultados de clasificación 

metagenómica de clasificadores y descárgalos en un formato compatible con RStudio.  

Análisis Descriptivos y Estadísticos  

Utilizando RStudio versión 4.3.0 y los paquetes "phyloseq v1.46.0", "microbiome v1.24.0" y 

"Vegan v2.6-4", se llevaron a cabo análisis descriptivos y estadísticos de la microbiota eucariota en 

https://fbreitwieser.shinyapps.io/pavian/
https://fbreitwieser.shinyapps.io/pavian/
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las muestras. Inicialmente, se realizó una curva de rarefacción para la normalización de los datos 

por medio de "phyloseq". Después de esto para la creación de los resultados se procedió con la 

construcción de gráficas de abundancia relativa a nivel taxonómico para géneros y especies del 

conjunto total de muestras mediante el paquete "microbiome". Posteriormente, se realizaron 

análisis de diversidad alfa, que incluyeron los índices de Shannon y Simpson, así como un Análisis 

de Coordenadas Principales (PCoA) basado en la disimilitud de Bray-Curtis, para comparar las 

muestras según su lugar de procedencia y tipo. Estos últimos análisis fueron realizados utilizando 

el paquete "Vegan"." 

RESULTADOS  

Riqueza de especies y diversidad de géneros en la totalidad de las muestras  

A partir de 9 chigüiros de Paz de Ariporo y 9 de Trinidad, en Casanare, se analizaron un total de 18 

muestras pareadas de hisopados bucales y anales. Todas las muestras cumplieron con un umbral 

mínimo de 8000 lecturas por muestra. Este umbral fue determinado con el fin de disminuir posibles 

sesgos y contrapesar errores en la amplificación de microorganismos eucariotas provenientes de un 

hospedero eucariota (Tedersoo et al., 2015).   

En la figura 2, se presentan los géneros de microorganismos eucariotas más predominantes en cada 

una de las muestras.  
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Figura 2:  Grafica de abundancias relativas que representa los 10 géneros de microorganismos eucariotas más 

frecuentes en cada muestra. Cada una de las muestras está representada por las etiquetas He# y Sa#, donde “He” son 

las muestras hisopado anal y “Sa” de hisopado bucal.  

Se identifican géneros como Lomentospora, Phytophthora, Trypanosoma, Fonsecaea, Albugo, 

Eimeria, Hyaloperonospora, Neurospora, Penicillium, Sarcocystis, entre otros. Géneros como 

Trypanosoma, Sarcocystis y Eimeria se caracterizan por su potencial zoonótico en humanos y 

animales (Teixeria et al., 2006; Howe et al., 2005). Asimismo, dentro de los géneros Lomentospora, 

Fonsecaea y Penicillium se encuentran individuos con potencial patógeno (Burstein & Zuño,2004; 

Ziemons et al., 2017). También se destacan géneros de hongos como Albugo, Phytophthora y 

Hyaloperonospora, que hasta el momento solo se han identificado como patógenos de plantas. Por 

último, Neurospora, género de hongos, que se utiliza ampliamente en investigaciones. Cabe resaltar 

la ausencia de helmintos en estas muestras.  

Conociendo los géneros 10 géneros con mayor frecuencia en las muestras, se determinó cuáles 

fueron los 10 organismos a nivel de especie de mayor abundancia. En las 36 muestras destacaron 

las siguientes 10 especies: Lomentospora prolificans, Trypanosoma cruzi, Coccidioides posadasii, 

Eimeria necatrix, Fonsecaea pedrosoi, Fusarium oxysporum, Neurospora crassa, Penicillium 

  



13  

  

rubens, Phytophthora palmivora, Sarcocystis neurona. Las cuales cumplen un papel importante en 

la salud humana y animal (Figura 3).   

 

Figura 3:  Grafica de barras de la abundancia relativa a nivel de especies en las muestras de hisopados anales y 

bucales de chigüiro (Hydrochoerus hydrochaeris)  

Índices de diversidad.  

Los valores de diversidad alfa al comparar el lugar de procedencia del chigüiro (H. hydrochaeris) 

fueron similares, aunque se observaron valores ligeramente mayores en Trinidad. En ambos 

lugares, los índices de Shannon oscilan entre 1.5 y 2, indicando una baja diversidad de especies en 

la microbiota. Además, los valores de Simpson cercanos a 5 indican la dominancia de algunas 

especies dentro de la comunidad en ambos lugares de procedencia (Figura 4 A).  

 

 

 

 

 

 

    



14  

  

En cuanto al análisis Bray Curtis, se obtuvieron índices muy cercanos a 0 para ambos lugares de 

procedencia. Esto sugiere que la composición de la microbiota eucariota presenta una alta similitud 

en su estructura, independientemente del lugar de procedencia (Figura 4 B).  

 

Figura 4: A) Índices de diversidad alfa; Shannon y Simpson, comparando el municipio de origen del individuo.  

B) PCoA basado en análisis de disimilitud (Bray Curtis), comparando el municipio de origen del individuo. C) 

Índices de diversidad alfa; Shannon y Simpson, comparando el tipo de muestra. D) PCoA basado en análisis de 

disimilitud (Bray Curtis), comparando el tipo de muestra.  

Cuando se comparan los valores de diversidad alfa entre los tipos de muestra, se revela una mayor 

diversidad en las muestras de hisopado anal en comparación con las muestras de hisopado bucal. 

Los índices de Shannon para ambos tipos de muestras estaban en el rango de 1.5 a 2, siendo 

ligeramente mayor el valor de los hisopados anales, indicando una baja diversidad en ambos 

lugares. Además, los valores de Simpson para las muestras de hisopado anal se encuentran por 

encima de un valor de 4, mientras que las muestras de hisopado bucal se encuentran por debajo de 

este, sugiriendo una  dominancia más marcada de algunas especies en las muestras de hisopado 

anal en comparación con las de hisopado bucal (Figura 4 C). En el análisis Bray Curtis se 

obtuvieron índices muy cercanos a 0 para ambas muestras. Esto sugiere que la composición de la 

microbiota eucariota presenta una alta similitud en su estructura, sin importar el tipo de muestra 

(Figura 4 D).  
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DISCUSIÓN  

Los animales de vida silvestre desempeñan un papel crucial en la transmisión de microorganismos 

con potencial patógeno, representando una amenaza para la salud de las poblaciones humanas con 

las que interactúan (González et al., 2022). En el caso particular de las poblaciones de chigüiros (H. 

hydrochaeris) en Casanare, su interacción no se limita solo al ganado bovino, sino que también 

involucra contacto directo con comunidades humanas cercanas a su hábitat natural (Lopez et al., 

2014). Sin olvidar que la carne de chigüiro es consumida frecuentemente, debido a su contenido 

proteico y costumbres de la zona (Montoya et al., 2011). Además, los cuerpos de agua habitados 

por estos roedores se destinan tanto al consumo humano como al ganadero (Ballesteros et al., 2001).  

Esto resalta la relevancia de comprender al chigüiro como un posible hospedero importante en la 

ecoepidemiología de diversas enfermedades infecciosas, con potencial zoonótico (Thomas et al., 

2021).  

 

Inicialmente se identifican géneros como Phytophthora, Albugo y Hyaloperonospora (Figura 2), 

asociados exclusivamente con enfermedades en plantas. Algunos ejemplos de estas afecciones son 

la descomposición de la raíz y cuello (Echemendia et al., 2000), mildiú blanco (Fálico et al., 2005) 

y mildiú downy (Colque et al., 2021). Se encontró la presencia de Phytophthora palmivora y 

Fusarium oxysporum (Figura 3), patógenos conocidos por afectar a diversas especies de cultivos 

como el caucho, el coco, la papaya, la pimienta negra y el cacao (Walker, 2020; Arie, 2019).  La 

presencia de estos hongos en las muestras de hisopado bucal y anal se podría atribuir a la dieta 

herbívora de los chigüiros (H. hydrochaeris) y su ingestión de posibles materiales vegetales 

contaminados. Aunque hasta ahora no representan un peligro directo para la salud humana, la 

presencia de estos hongos en chigüiros plantea riesgos directos para los cultivos vegetales 

destinados al consumo humano.  A su vez suscita aquellas repercusiones sobre la diversidad y salud 

de la flora circundante (Echemendia et al., 2000). Debido al potencial de transmitir estos patógenos 

a cultivos y flora silvestre aledaños, es crucial mantener un monitoreo constante ante la posibilidad 

de descubrimientos nuevos en este contexto. Además, es importante tener en cuenta el riesgo directo 

que representa el consumo de organismos vegetales enfermos tanto para los chigüiros como para el 

ganado. Como mecanismo de defensa, estos organismos vegetales generan la producción de 

metabolitos secundarios, los cuales podrían tener efectos en los chigüiros, así como en los rumiantes 

que comparten su dieta herbívora (Camacho et al., 2020). Por ejemplo, la lignina limita la 
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degradabilidad de la dieta, y los isoflavonoides pueden causar actividad estrogénica, afectando la 

fertilidad tanto en machos como en hembras bovinas (Camacho et al., 2020). 

 

En las muestras de chigüiro (H. hydrochaeris), se identificaron géneros de hongos, como se 

evidencia en la figura 2, que incluyen especies patógenas para los humanos. En particular, 

Lomentospora, y más específicamente Lomentospora prolificans (figura 3), un patógeno 

oportunista (Konsoula et al., 2022) que representa un riesgo significativo para personas 

inmunocomprometidas y es causante de infecciones pulmonares, cutáneas y de tejidos blandos 

(Konsoula et al., 2022). En segundo lugar el género Fonsecaea, singularmente Fonsecaea pedrosoi 

(figura 3) vinculado a infecciones cutáneas como la cromoblastomicosis (Queiroz et al ., 2017).  A 

su vez se encontró Penicillium, un género que incluye especies empleadas para la producción de 

penicilina y derivados.  Específicamente Penicillium rubens (figura 3) cuya presencia en las 

muestras estudiadas es de relevancia debido a su potencial como productor de micotoxinas 

(Ziemons et al., 2017), concretamente la ocratoxina A, la cual se ha asociado con problemas renales 

y puede tener efectos tóxicos a largo plazo (Perrone et al., 2017).  Además, se halló Coccidioides 

posadasii (figura 3), un hongo patógeno causante de coccidioidomicosis (Kirkland et al., 2018), con 

posibilidad de infecciones pulmonares graves y diseminación a otras partes del cuerpo (Kirkland et 

al., 2018). Por último, se identificó la presencia de Neurospora crassa, la cual se utiliza en 

investigaciones en genética y biología molecular (Montaño et al., 2019). Pero como es establecido, 

la inhalación excesiva de esporas puede causar afectaciones en las vías respiratorias y su presencia 

en alimentos podría afectar el consumo de nutrientes por parte del nuevo hospedero (Li et al., 2019).   

Estas cinco especies de hongos, caracterizadas por su hábitat en el suelo y la liberación de esporas 

al aire, son catalogadas como contaminantes ambientales (Calizaya et al., 2010). Su presencia en 

los hisopados anales y bucales de chigüiros puede explicarse por inhalación de esporas anemófilas, 

el contacto con suelo contaminado (Díaz et al., 2004) o el consumo de alimentos afectados (Burstein 

& Zuño,2004). La identificación de estas especies destaca la necesidad de un control y cuidado 

rigurosos, especialmente para aquellos involucrados en la agricultura y con contacto directo con el 

suelo de la zona. Además, la presencia de estos contaminantes ambientales resalta la necesidad de 

futuros estudios que incluyan análisis transversales de la microbiota transitoria en estos hospederos. 

Estos análisis podrían investigar las posibles afectaciones específicas a la salud del chigüiro, así 

como determinar qué organismos podrían tener un impacto negativo en los nuevos ecosistemas a 
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los que son transportados. Entre estos impactos, se podría estudiar la posible afectación a las 

especies autóctonas, lo que acarrearía consecuencias negativas para la biodiversidad y el equilibrio 

de los ecosistemas. 

 

Se destacan tres géneros de protozoarios con potencial zoonótico y relevancia en enfermedades para 

los humanos. En primer lugar, Trypanosoma, particularmente Trypanosoma cruzi, los cuales son 

patógenos tanto para los humanos como para otros animales (Teixeria et al., 2006). La presencia de 

T. cruzi en hisopados bucales y anales de chigüiro (H. hydrochaeris) se vincula con su ciclo de vida, 

que implica triatominos y otros animales silvestres como reservorios (Escolano et al., 2020; 

Velásquez et al., 2022).  Siendo la vía oral la principal fuente de infección de los chigüiros, como 

es común en otros animales silvestres (Jansen et al., 2018). En este caso, la infección puede ocurrir 

por el consumo de alimentos o agua contaminados con tripomastigotes metacícli, los cuales son 

excretados en las heces de los triatominos. Además, la infección puede ocurrir por el contacto de 

estas heces con lesiones en la piel del chigüiro o a través del contacto directo con mucosas. El 

hallazgo de este parásito en las muestras de chigüiro cobra mayor relevancia en el Casanare, donde 

la enfermedad de Chagas cuenta con la mayor incidencia de todo el país, siendo catalogada como 

una región endémica para la enfermedad (Rincón et al., 2021). En segundo lugar, se destaca la 

presencia de Eimeria, específicamente Eimeria necatrix (Figura 3), reconocido como un patógeno 

predominante en aves de corral y causante de la coccidiosis aviar (Mares et al., 2023). La presencia 

de esta especie podría atribuirse a la interacción directa de los chigüiros con aves infectadas, como 

las de corral, o a su proximidad con entornos contaminados por excrementos de aves contaminadas 

(como el agua de los ríos).  Aunque hasta el momento este protozoo no ha sido catalogado como 

zoonótico, su presencia representa un riesgo significativo para la economía local asociada a la 

avicultura (Burrel et al., 2020). Esto se debe a la necesidad de sacrificar a los individuos enfermos 

para controlar la propagación de la enfermedad (Fatoba et al., 2018). Además, un manejo 

inadecuado de los individuos infectados puede llevar al consumo de productos avícolas en mal 

estado, lo cual constituye un riesgo para la salud humana (Fatoba et al., 2018). En tercer lugar, se 

destaca la presencia de Sarcocystis, un género de protozoos que puede causar sarcocistosis en 

humanos a través del consumo de carne cruda o mal cocida, entre otras vías. Específicamente, la 

detección de Sarcocystis neurona, causante de la Encefalomielitis Protozoaria Equina (EPE) (Howe 

et al., 2005), en las muestras de chigüiro podría atribuirse al consumo de alimentos contaminados 
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con ooquistes del parásito presentes en heces de zarigüeyas (Didelphis marsupialis) (O’Byrne et 

al., 2021; Dubey et al., 2015). Adicionalmente, considerando el comportamiento social distintivo 

de los chigüiros, la interacción con otros animales silvestres, como los armadillos (Priodontes 

maximus y Dasypus novemcinctus), podría constituir varias fuentes potenciales de infección 

(Trujillo et al., 2013). La importancia de detectar estos parásitos en las muestras de chigüiro destaca 

la necesidad de comprender la ecopidemiología de estos roedores. Inicialmente, la presencia de 

estos parásitos en los chigüiros puede tener efectos negativos en su salud de estos, así como en la 

del resto de la fauna silvestre con la que coexisten, lo que puede afectar las dinámicas poblacionales 

a nivel de especie o ecosistema. La presencia de estos parásitos en los chigüiros conlleva a la 

persistencia y dispersión de las infecciones en el medio ambiente, lo que perpetúa el ciclo 

ecoepidemiológico de estas enfermedades (Burrel et al., 2020). Al albergar y transmitir estos 

parásitos al medio ambiente a través de sus heces o excreciones, los chigüiros contribuyen a la 

contaminación ambiental, lo que aumenta la carga parasitaria en el entorno. Esto afecta la calidad 

de factores como el agua y compromete la salud de los demás organismos que habitan en este 

ecosistema, entre estos el humano.  Por esta razón es necesario identificar e investigar posibles 

fuentes de contagio para las poblaciones locales y la posibilidad de la aparición de nuevas 

enfermedades zoonóticas (Mackenstedt et al., 2015).   

 

Principalmente, los análisis de diversidad y comparación entre lugares de origen sugieren una 

consistencia en la diversidad  de especies y una composición similar de la microbiota del chigüiro, 

independientemente del municipio donde se recolectaron las muestras (Figura 4 A y B). Una posible 

explicación de esto es que los dos municipios son contiguos y no hay barreras geográficas (vega et 

al., 2017), dado que se encuentran en llanuras, que impidan la interacción entre las poblaciones de 

chigüiros y, por ende, el flujo de la microbiota identificado de estos. La predominancia de ciertas 

especies (Figura 4 A y C) en las muestras puede favorecer a patógenos oportunistas debido a la 

creación de un entorno propicio para su crecimiento y proliferación. La presencia dominante de 

estas especies establece condiciones que favorecen tanto a patógenos con relaciones simbióticas 

como a aquellos con relaciones parasitarias específicas con dichas especies. La baja diversidad 

indica una competencia reducida entre las especies, facilitando el establecimiento de ciertos 

patógenos (Figura 4 A y C). La limitada variedad de especies no solo compromete la eficacia del 

sistema inmunológico de los hospederos contra patógenos específicos, especialmente aquellos 
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adaptados a las condiciones creadas por las especies dominantes, sino que también contribuye a la 

estabilidad ambiental. Esta estabilidad, derivada de la predominancia de ciertas especies, establece 

un hábitat más constante y predecible. Aunque los análisis de diversidad y la comparación entre los 

tipos de muestra sugieren una consistencia en la diversidad de especies y una composición 

homogénea de la microbiota del chigüiro, la presencia de especies dominantes resalta aquellos 

organismos con potencial patógeno que son más ampliamente dispersados por los chigüiros. Esto 

subraya la necesidad de realizar futuras investigaciones que determinen el papel exacto de los 

chigüiros en los ciclos ecoepidemiológicos de cada una de estas enfermedades. En el contexto de la 

transmisión de enfermedades zoonóticas y otros patógenos, la contaminación o el contacto directo 

con diversos fluidos biológicos de vectores o reservorios se entiende como un factor primordial 

(Merino et al., 2017). El patrón de mayor diversidad en las muestras de hisopado anal puede tener 

implicaciones significativas para la transmisión de microorganismos patógenos (Figura 4C), 

principalmente debido a la posible contaminación de ríos y sus afluentes donde habitan los 

chigüiros.  Posteriormente, estas aguas contaminadas con heces de chigüiro pueden ser consumidas 

por poblaciones humanas y ganado en proximidad, abarcando una mayor zona de propagación de 

patógenos. 

 

Entre las posibles limitaciones del estudio, se destaca el tamaño de la muestra, al analizar solo 18 

muestras de hisopados anales y 18 de saliva de chigüiros (H. hydrochaeris) en dos municipios de 

Casanare, Colombia. Sería benéfico llevar a cabo estudios más amplios y detallados en diversas 

regiones geográficas, ampliando el tipo y cantidad de muestras para obtener una visión más 

completa de la diversidad microbiana eucariota en chigüiros y su relación con la salud humana. A 

su vez, el empleo de otras técnicas de secuenciación de nueva generación podría ampliar la 

perspectiva y, mediante el uso de diferentes metodologías, reducir posibles errores de identificación 

de especies. Esto permitiría realizar un análisis más robusto de la microbiota eucariota. 

 

En conclusión, este estudio contribuye al conocimiento de la microbiota eucariota en chigüiros 

(Hydrochoerus hydrochaeris), ofreciendo información valiosa sobre la diversidad, distribución y 

posibles riesgos asociados. En comparación con investigaciones previas que han identificado al 

chigüiro como reservorio y se han centrado en la identificación de protistas y algunos helmintos, 

incluyendo patógenos zoonóticos como Plagorchis muris, Neobalantidium coli y Cryptosporidium 
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parvum (Uribe et al., 2021), este estudio determinó la presencia de otros microorganismos en la 

microbiota eucariota de los chigüiros, incluyendo organismos pertenecientes al reino fungí y 

protistas diferentes a los ya caracterizados. Entre estos se encuentran organismos patógenos para 

plantas, contaminantes ambientales, patógenos para animales y, específicamente, un organismo con 

potencial zoonótico, Trypanosoma cruzi.  Planteando al chigüiro como un hospedero para diversas 

especies de microorganismos eucariotas patógenos, lo que establece las bases para investigaciones 

futuras enfocadas en la ecoepidemiología y la gestión adecuada de la interacción entre los chigüiros 

(Hydrochoerus hydrochaeris) y su entorno, con el objetivo de promover la salud y el bienestar tanto 

de la fauna como de las poblaciones humanas cercanas. 
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