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Resumen 

Clostridium paraputrificum es una bacteria anaerobia Gram-positiva, móvil y formadora de 

esporas que causa infecciones pediátricas, enterocolitis y bacteriemia en pacientes 

inmunocomprometidos. En animales puede causar lesiones quitinolíticas e intestinales 

relacionadas con quistes gaseosos, gangrena gaseosa y enterocolitis necrotizante. La relevancia 

clínica ha sido poco descrita, aun cuando los reportes de caso de aislamientos de esta bacteria se 

asocian con infecciones graves en humanos y animales. En Colombia, se ha descrito el genoma y 

los factores de virulencia codificantes por C. paraputrificum en un grupo reducido de aislamiento 

obtenidos de humanos, pero no se ha estudiado la frecuencia de infección en humanos o animales, 

ni los cambios en la composición de la microbiota en presencia de este Clostridial. Debido a esto, 

en este estudio se determinó la frecuencia de circulación de C. paraputrifium en 302 muestras de 

heces de caninos, felinos y animales de granja del departamento de Boyacá y la ciudad de Bogotá, 

Cundinamarca usando Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR). Adicionalmente, se evaluó la 

composición de las comunidades microbianas en un subconjunto de muestras que incluyó 

individuos positivos y negativos para esta especie bacteriana en proporción 2:1, respectivamente. 

Para esto, se realizó secuenciación profunda del 16S-ARNr por la plataforma MinION (Oxford 

Nanopore Technologies). La frecuencia de detección global fue de C. paraputrificum en las 

muestras (C.par+) fue del 8% (n=24). Se encontró que la frecuencia de detección C.par+ en caninos 

fue del 30% (n=12), en felinos fue 6.5% (n=8), en caprinos fue 10% (n=2), en porcinos fue 2.5% 

(n=1) y en bovinos fue 2.5% (n=1). Una vez normalizadas las muestras y de acuerdo con la 

cantidad de lecturas obtenidas, se incluyeron 18 muestras C. par+ de caninos (n=9), caprinos (n=2) 

y felinos (n=7). El análisis de las comunidades bacterianas evidenció predominancia de los fila 

Proteobacteria, Bacteroidetes y Firmicutes en los tres grupos de animales. No obstante, los fila 
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Tenericutes, Actinobacteria y Kiritimatiellaeota no fueron predominantes en las muestras la 

abundancia relativa de estos fue mayor en caprinos en comparación con los caninos y felinos. En 

los caninos y felinos los principales miembros diferencialmente abundantes fueron 

Faecalibacterium, Bacteroides y Bifidobacterium, mientras que, entre los caprinos, los principales 

miembros diferencialmente abundantes con los cuales se relacionó fueron Ruminococcaceae UCG-

014, Alistipes y Escherichia-Shigella. Este estudio permitió ampliar el panorama de las diferencias 

en la frecuencia de detección de C. paraputrificum entre animales y su potencial relevancia en la 

composición de la microbiota. 

Abstract 

Clostridium paraputrificum is a Gram-positive, anaerobic bacterium that is motile and forms 

spores. It causes pediatric infections, enterocolitis, and bacteremia in immunocompromised 

patients. In animals, it can lead to chitinolytic, and intestinal lesions associated with gas-filled cysts, 

gas gangrene, and necrotizing enterocolitis. Clinical significance has been poorly described, even 

though case reports of isolates of this bacterium are linked to severe infections in humans and 

animals. In Colombia, the genome and virulence factors encoded by C. paraputrificum have been 

described in a small group of isolates obtained from humans. However, the frequency of infection 

in humans or animals, as well as changes in the composition of the microbiota in the presence of 

this Clostridial species, have not been studied. Therefore, this study determined the frequency 

circulation of C. paraputrificum in 302 fecal samples from dogs, cats, and farm animals from the 

department of Boyacá and the city of Bogotá, Cundinamarca, using Polymerase Chain Reaction 

(PCR). The composition of microbial communities was evaluated in a subset of samples, including 

individuals positive and negative for this bacterial species in a 2:1 ratio, respectively. For this, deep 

sequencing of 16S rRNA was performed using the MinION platform (Oxford Nanopore 

Technologies). The overall detection frequency of C. paraputrificum in the samples (C.par+) was 

8% (n=24). The C.par+ detection frequency in dogs was 30% (n=12), in cats was 6.5% (n=8), in 

goats was 10% (n=2), in pigs was 2.5% (n=1), and in cattle was 2.5% (n=1). Once the samples 

were normalized and according to the quantity of readings obtained, 18 samples of C. par+ from 

canines (n=9), caprines (n=2), and felines (n=7) were included. Analysis of bacterial communities 

revealed a predominance of the phyla Proteobacteria, Bacteroidetes, and Firmicutes in all three 

animal groups. However, the phyla Tenericutes, Actinobacteria, and Kiritimatiellaeota were not 



predominant in the samples; their relative abundance was higher in goats compared to dogs and 

cats. In dogs and cats, the main differentially abundant members being Faecalibacterium, 

Bacteroides, and Bifidobacterium, whereas among goats, the main differentially abundant 

members being Ruminococcaceae UCG-014, Alistipes, and Escherichia-Shigella. This study 

helped broaden the understanding of differences in the detection frequency of C. paraputrificum 

among animals and its potential relevance in microbiota composition. 
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1. Introducción 

El género Clostridium cuenta con diversas bacterias patógenas que se asocian con infecciones 

entéricas y efectos neurotóxicos e histotóxicos (Uzal et al., 2018). Estas bacterias, anaerobias 

obligadas o aerotolerantes que producen esporas y toxinas, cuentan con múltiples factores de 

virulencia que favorecen el establecimiento de la infección (Vijayvargiya et al., 2020). Algunas 

especies con potencial patógeno del orden Clostridiales son Clostridioides difficile y Clostridium 

perfringens involucradas en el desarrollo de afecciones intestinales, Clostridium botulinum que 

produce botulismo y Clostridium tetani que es causante de tétanos (Kiu et al., 2017). Debido a su 

relevancia clínica, estas especies Clostridiales han sido objeto de múltiples estudios alrededor del 

mundo. 

Clostridium paraputrificum es una bacteria anaerobia, Gram-positiva, móvil y formadora de 

esporas (Mostel & Tatem., 2022; Muñoz et al., 2019), de las menos estudiadas dentro del orden 

Clostridiales. Esta bacteria puede evadir el sistema inmune y establecer la infección en humanos y 

animales mediante el daño a las células epiteliales y a las membranas mucosas del intestino (Shinha 

& Hadi, 2015; Muñoz et al., 2019). Se conoce que esta bacteria posee una alta diversidad a nivel 

genómico por su plasticidad genómica, alto porcentaje de genes accesorios y la adquisición de 

genes por transferencia horizontal, que en conjunto le confieren una ventaja adaptativa en una 

amplia gama de ambientes (Muñoz et al., 2019). 



La plasticidad genómica en bacterias confiere ventajas adaptativas que promueven la capacidad de 

colonización y el avance de la infección en el hospedero. Para el caso particular de C. 

paraputrificum, se ha reportado una amplia batería de factores de virulencia (Muñoz et al., 2019). 

Dentro de esta batería se incluyen genes codificantes para fosfolipasa (ytpA), que desencadenan 

una respuesta hidrolítica en las membranas celulares eucariotas y posiblemente en las células 

epiteliales (Kiu et al., 2017). Además, esta bacteria libera toxinas con una alta actividad citotóxica 

y proinflamatoria en las células del hospedero derivada de la presencia de los genes toxZ, toxA y 

toxB (Kiu et al., 2019; Muñoz et al., 2019). Por otra parte, C. paraputrificum posee mecanismos 

para la transferencia genética horizontal y la producción de esporas temporales metabólicamente 

inactivas (Ciuro et al., 2021) para la resistencia a antibióticos como clindamicina, vancomicina, 

tetraciclina, fluoroquinolonas y aminocumarinas (Kiu et al., 2017, Saad et al., 2022). Estos factores 

de virulencia pueden alterar las dinámicas y la composición bacteriana de animales por la disbiosis 

intestinal y causar enfermedades. 

En humanos la mayoría de los estudios disponibles corresponden a reportes de caso se describe 

que C. paraputrificum se transmite por vía fecal-oral y se asocia con sepsis en infantes, infecciones 

pediátricas, enterocolitis, artritis séptica y bacteriemia en pacientes inmunocomprometidos (ej. 

Pacientes con SIDA, diabetes, anemia, cirrosis, apendicitis) (Kiu et al., 2017). 

Aunque los estudios en animales son escasos, se han reportado datos de la frecuencia de infección 

en 12 codornices, de los cuales el 60% desarrolló enterocolitis necrotizante por la patogénesis de 

C. paraputrificum (Waligora-Dupriet et al., 2005). En porcinos se ha descrito el aumento del 

crecimiento poblacional de C. paraputrificum con el consumo de dietas de baja complejidad 

proteica durante la fase de destete (Levesque et al., 2014). Además, se ha identificado que esta 

bacteria puede causar lesiones en el exosqueleto de camarones por su actividad quitinolítica (Cobos 

& Yokoyama., 1995). 

A pesar de la relevancia de esta especie en términos ecológicos, de salud pública y en las 

actividades del sector productivo agropecuario, no se conocen estudios de presencia y distribución 

de C. paraputrificum en animales domésticos y/o de granja en Colombia, y mucho menos se ha 

estudiado la ecología microbiana en presencia de esta especie. En este contexto, el presente estudio 

tuvo como objetivo describir la frecuencia de detección de esta bacteria en animales domésticos y 

de granja e identificar los cambios en la composición en las comunidades microbianas en muestras 



de heces con presencia de C. paraputrificum circulante en felinos, caninos, bovinos, porcinos y 

felinos del departamento de Boyacá y Bogotá, Cundinamarca, a partir de la secuenciación del gen 

16S-ARNr. 

2. Métodos 

Población de estudio 

En el presente estudio se utilizó ADN de 302 muestras de heces de animales domésticos y de granja 

del repositorio de muestras del Grupo de Investigaciones Microbiológicas – UR (GIMUR). El 

proceso de colecta se realizó a partir de muestras de heces de animales aparentemente sanos, como 

se reportó previamente (Camargo et al., 2022). Las muestras de heces de los animales de granja 

(bovinos, ovinos, caprinos y porcinos) se colectaron estimulando la ampolla rectal y tomando la 

muestra con guantes estériles directamente de la ampolla rectal. Las muestras de heces de caninos 

y felinos se colectaron directamente del suelo, inmediatamente posterior a la deposición. La 

muestra fue recogida del centro de la materia fecal con el fin de evitar contaminación ambiental. 

Todas las muestras se almacenaron en recipientes estériles de sello hermético, fueron debidamente 

rotuladas y transportadas en neveras con pilas de hielo hasta los laboratorios de procesamiento. 

La extracción de ADN de las muestras fecales se realizó con el kit Stool DNA Isolation (Norgen 

Biotek Corporation, Ontario, Canadá) siguiendo las instrucciones del fabricante. La concentración 

de ADN se evaluó por medio del espectrofotómetro NanoDrop/2000/2000c (productos Thermo 

Fisher Scientific). 

Inicialmente, para la selección del total de las muestras de animales se verificó que el criterio 

mínimo de la calidad del ADN tuviera la relación 260/280 entre 2.0-2.5 y una concentración de 

ADN mínima de 10 ng/μL. Una vez verificados estos criterios, para determinar la frecuencia de 

detección de C. paraputrificum en animales, se seleccionaron 122 muestras de heces de felinos, 40 

muestras de heces de caninos, 20 muestras de heces de caprinos, 40 muestras de heces porcinos, 

40 muestras de heces bovinos y 40 muestras de heces de ovinos.  

Frecuencia de detección en los animales evaluados 

Para la detección molecular de C. paraputrificum en las muestras, se amplificó el gen 16S- ARNr 

mediante la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) convencional utilizando los cebadores 

ClPar-F(5’-CCTGAATTACCATGTAATGTGG-3’) y Clpar-R (5’ -



TCACGGTATTGCATCTCGT- 3’) (Kikuchi et al., 2002). La especificidad de estos cebadores se 

validó in silico usando la herramienta BLAST (Kumar & Chordia, 2015) y el software Gene Runner 

v6.5.52 (Dozmorov et al., 2012). El perfil térmico de la PCR incluyó una desnaturalización inicial 

a 94 °C durante 2 minutos, seguido de 35 ciclos de 94 °C durante 30 segundos, 59 °C durante 30 

segundos y 72 °C durante 2 minutos, y un ciclo de extensión final a 72°C durante 2 minutos 

(Kikuchi et al., 2002). Las muestras positivas para C. paraputrificum (C.par+) se determinaron al 

observar una banda a la altura de 268 pares de bases (pb) luego de realizar la electroforesis en gel 

de agarosa al 1.5% con tinción SYBR Safe (Invitrogen, Gaithersburg, MD, EE. UU). 

El total de muestras positivas por PCR para C. paraputrificum fue 24, distribuidas así: 12 muestras 

de heces de caninos C. par+, 8 muestras de heces de felinos C. par+, 2 muestras de heces de caprinos 

C. par+, 1 muestra de heces de porcino C. par+, 1 muestra de heces de bovino C. par+ y ninguna 

muestra de heces de ovinos C. par+. 

Secuenciación por MinION (Oxford Nanopore) y análisis bioinformáticos 

La descripción de las comunidades microbianas se llevó a cabo sobre las 24 muestras de heces que 

se detectaron C. par+ mediante la observación la banda a la altura de 268 pares de bases (pb) en el 

gel de agarosa luego de la PCR y que cumplieron con los criterios de concentración e integridad 

del ADN previamente descritos. Para este componente, se incluyeron además 12 muestras de heces 

con resultado C. par- como grupo de comparación de las comunidades microbiana, logrando una 

proporción 2:1 entre los grupos C. par+ y C. par-, respectivamente. De este modo, se incluyeron 4 

muestras de heces de felinos C. par-, 4 muestras de heces de caninos C. par-, 2 muestras de heces 

de caprinos C. par-, una muestra de heces porcinos C. par- y una muestra de heces bovinos C. par-

. Para seleccionar las muestras de heces C. par- se mantuvo la proporción de muestras por cada 

animal según las identificadas en el grupo C. par+. 

Estas muestras C. par+ y C. par- se amplificaron con los cebadores universales de bacterias 27F 

(5′- AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′) y 1492R (5′-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3′) 

(Dos Santos et al., 2019). Estos cebadores se utilizaron debido a que el gen 16S-ARNr tiene una 

amplia cobertura para el análisis de las comunidades de procariotas en las muestras. El perfil 

térmico de la PCR incluyó una desnaturalización inicial a 94 °C durante 30 segundos, seguido de 

30 ciclos de 94 °C durante 30 segundos, 47.9 °C durante 1 minuto y 65°C durante 1.15 minutos, y 



un ciclo de extensión final a 65 °C durante 10 minutos (Lorentz, 2012). La secuenciación se realizó 

mediante la plataforma MinION (Oxford Nanopore Technologies, Oxford, United Kingdom). 

El software ONT Guppy GPU v. 6.3.8 (Al-Dujaili et al., 2012) se utilizó para realizar el Super-

accurate basecalling a partir de los datos Fast5 generando lecturas en formato FastQ con una 

calidad >14, resultado superior al promedio de calidad aceptada >7 para la plataforma MinION 

(Oxford Nanopore Technologies, Oxford, United Kingdom) (Jain et al., 2016). El demultiplexing 

se llevó a cabo con el software ONT Guppy GPU v. 6.3.8 (Al-Dujaili et al., 2012). Los estadísticos 

de calidad de los archivos “fastq.gz” se calcularon con NanoStat v1.5.0 (De coster et al., 2018) 

(Tabla S1). Luego, los archivos se descomprimieron y se concatenaron para la clasificación 

taxonómica de géneros bacterianos usando la base de datos del gen 16S-ARNr SILVA v138 (Quast 

et al., 2012) mediante el programa Kraken2 v2.0.7-beta (Lu et al., 2022). La visualización de los 

resultados de clasificación de las secuencias bacterianas se ejecutó con la interfaz de Pavian en 

RStudio v4.2.3 (Breitwieser & Salzberg, 2020). 

Normalización de los datos para el análisis de la composición de la microbiota 

Luego de la secuenciación de 24 muestras C. par+ y 12 muestras C. par-, se excluyeron 3 muestras 

C. par+ (2 de caninos y 1 de felino) y 2 muestras C. par- (1 de bovino y 1 de felino) del estudio 

debido a que en estas se obtuvo un número de lecturas crudas menores a 5.000, lo cual limita la 

clasificación taxonómica robusta.  

El número de lecturas por muestra fue normalizado luego de la clasificación taxonómica, debido a 

que estas pueden influir en las métricas de disimilitud (Weiss et al., 2017). Lo anterior se realizó 

mediante la función "rarefy_even_depth" (rngseed = 1) de phyloseq en RStudio v4.2.3 (R Core 

Team, 2013). Se estableció una profundidad mínima de 10.000 en la normalización, con la cual se 

logró describir la diversidad de las comunidades microbianas, tomando como indicador la 

estabilización de la curva de rarefacción. Con esto, se tuvo que excluir una muestra de caninos C. 

par+, una muestra de felino C. par-, una muestra de caprino C. par- y una muestra de porcino C. 

par- porque no alcanzaron esta profundidad mínima establecida. Cabe resaltar que, por los criterios 

de selección mencionados no se incluyeron los porcinos y bovinos C. par-, así que los porcinos y 

bovinos C. par+ se excluyeron de este componente ya que no se podría realizar una comparación 

de las comunidades microbianas. 



Con todos los estándares de selección previamente establecidos, finalmente los análisis de las 

comunidades microbianas se realizaron con las siguientes muestras: 9 muestras de heces de caninos 

C. par+, 7 muestras de heces de felinos C. par+, 2 muestras de heces de caprinos C. par+. Para la 

comparación con las muestras C. par-, se incluyó: 4 muestras de caninos C. par-, 2 muestras de 

felinos C. par- y una muestra de caprino C. par- (Tabla S2). 

Índices de diversidad y análisis de las comunidades microbianas 

El análisis de la diversidad alfa se realizó mediante los índices de Shannon y Simpson. El índice 

de Shannon-Wiener se basa en la diversidad de la comunidad microbiana, teniendo en cuenta la 

riqueza de grupos taxonómicos y la abundancia relativa en cada muestra. La diversidad de la 

comunidad será mayor con el incremento del valor del índice de Shannon. Por otra parte, el índice 

de Simpson evalúa la dominancia de los grupos taxonómicos en la comunidad microbiana. Los 

valores cercanos a 1 indican que hay dominancia por pocos grupos taxonómicos en la muestra y, 

por ende, hay baja uniformidad en la comunidad de especies (Fedor & Zvaríková, 2019). Los 

índices de diversidad alfa de todas las muestras C. par+ y C. par- se obtuvieron en RStudio v4.2.3 

(R Core Team, 2013) con el paquete vegan. 

El análisis de componentes principales (PCA) para evaluar la diversidad beta está basado en los 

datos de la abundancia relativa de 9 géneros bacterianos diferencialmente abundantes. Se 

representó gráficamente la distribución de las muestras individuales y su correlación entre sí. 

Además, se agruparon las muestras individuales según el grupo caninos, felinos y caprinos. La 

visualización de la gráfica se efectúo con los paquetes de RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013) 

factoextra, ggfortify y ggrebel. 

Los resultados de la clasificación taxonómica de las abundancias relativas de los fila y géneros en 

las muestras se representaron mediante gráficos de barras apiladas. Primero se realizó este gráfico 

con las abundancias relativas de los fila predominantes para las muestras totales C. par+ y C. par-. 

Luego, se realizó con las abundancias relativas de los fila predominantes para felinos C.par+/C. 

par-, caninos C.par+/C. par- y caprinos C.par+/C. par-. Por último, se hizo el gráfico de las 

abundancias relativas de los fila y géneros predominantes para cada muestra individual. Para la 

representación de las gráficas se utilizaron los paquetes de RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013) 

tidyverse y ggplot2. 



Identificación de los géneros bacterianos diferencialmente abundantes 

Los diagramas de rango con escala logarítmica (log10) para representar los cambios en la 

abundancia relativa de los géneros bacterianos diferencialmente abundantes entre los caninos, 

felinos y caprinos tanto C. par+ como C. par- se realizaron con el paquete de RStudio v4.2.3 (R 

Core Team, 2013) vegan y tidyverse. Para construir la matriz de correlación de estos géneros 

bacterianos diferencialmente abundantes entre los caninos, felinos y caprinos tanto C. par+ como 

C. par- se usaron los paquetes de RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013) metan y ggcorrplot con el 

método de correlación de Spearman para datos no paramétricos. Se graficó únicamente las 

correlaciones estadísticamente significativas (p<0.05) en estos grupos correspondientes a C. par+ 

y C. par-. 

Análisis estadísticos 

Se realizó una prueba de normalidad Shapiro-Wilk para los índices de diversidad de Shannon y 

Simpson de todas las muestras C. par+ y C. par- (p>0.05) en RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013), 

con la cual se determinó que los datos no eran paramétricos. Por esto, para evaluar las posibles 

diferencias significativas se realizó una prueba T-Student (p<0.05) para 2 variables independientes. 

Con el paquete car de RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013) se realizaron las pruebas estadísticas 

para 3 grupos independientes (paramétricas y no paramétricas) Anova de 1 vía con Post-Hoc de 

Tukey/Krustal-Wallis con Post-Hoc de Dunn con la corrección Benjamini–Hochberg o las pruebas 

para 2 grupos independientes Mann-Whitney (p<0.05)/TStudent (paramétricas y no paramétricas) 

para determinar posibles diferencias significativas (p<0.05) de los fila y géneros del análisis de las 

comunidades microbianas entre los caninos, felinos y caprinos tanto C. par+ como C. par-.  

Las diferencias significativas entre los géneros bacterianos diferencialmente abundantes entre los 

caninos, felinos y caprinos C. par+ y C. par- se evaluaron con las pruebas de Krustal-Wallis con 

Post-Hoc de Dunn con la corrección Benjamini–Hochberg y Anova de 1 vía con Post-Hoc Tukey 

mediante el paquete car de RStudio v4.2.3 (R Core Team, 2013). 

3. Resultados  

Frecuencias de detección en los animales evaluados 



En el presente estudio se encontró la presencia ubicuita de C. paraputrificum en animales de granja 

y animales domésticos, siendo esta mayor en caninos en comparación con felinos, rumiantes y 

porcinos. Específicamente, la frecuencia de detección global de las muestras C. par+ fue del 8% 

(n=24). Se encontró que la frecuencia de detección C. par+ en caninos fue del 30% (n=12), en 

felinos fue 6.5% (n=8), en caprinos fue 10% (n=2), en porcinos fue 2.5% (n=1) y en bovinos fue 

2.5% (n=1). A pesar de que se evaluaron 40 ovinos ninguno fue C. par+. De las 24 muestras C. 

par+, el 46% (n=11) eran de animales en Bogotá, mientras que el 54% (n=13) eran de animales 

del departamento de Boyacá.  

Análisis de los índices de diversidad 

En los grupos C. par+ y C. par- se obtuvieron los valores promedio de los índices de Shannon y 

Simpson, indicativos de la diversidad alfa de las comunidades bacterianas. En ambos grupos se 

observó una diversidad relativa baja (Shannon C. par+ = 2.93, Simpson C. par+ = 0.80; Shannon 

C. par-= 2.97, Simpson C. par-= 0.84) por la dominancia de pocos grupos taxonómicos en las 

muestras y la poca uniformidad de las comunidades bacterianas en la microbiota de los animales. 

Se determinó que no hay diferencias significativas entre los grupos C. par+ y C. par- para ninguno 

de los índices de diversidad. Sin embargo, se puede observar que las C. par- tienen una tendencia 

a mayor diversidad en comparación con C. par+. Aunque, se puede observar una mayor 

distribución de los valores de los índices en las muestras C. par+ que en C. par- (Fig. 1). 

 



Figura 1. Índices de diversidad Shannon-Wiener y Simpson. No hubo diferencias significativas 

entre los índices puesto que el p-valor del índice de Shannon es de 0.846 y el p-valor del índice de 

Simpson es de 0.389 (Tabla S3). 

Para el análisis de la diversidad beta, se evidenció en el PCA que los caninos y felinos se relacionan 

estrechamente en los componentes principales PC1 (23.1%) y PC2 (19.3%), lo cual significa que 

entre estos grupos hay correlaciones entre las abundancias relativas de los géneros bacterianos 

diferencialmente abundantes. No obstante, espacialmente el grupo caprinos se diferencia de estos 

animales domésticos y se puede evidenciar que está relacionado con Alistipes, Escherichia-

Shigella y Ruminococcaceae UCG-014. Es importante recalcar que estos componentes principales 

en conjunto están reflejando la variación de la comunidad microbiana casi en un 50% (Fig. 2).  

 

Figura 2. Análisis de componentes principales basado en los datos de la abundancia relativa de 9 

géneros bacterianos diferencialmente abundantes, la distribución de las muestras independientes y 

la agrupación de estas muestras en caninos, felinos y caprinos. 

Cambios en la composición de las comunidades bacterianas 

El análisis de las abundancias relativas en los animales C. par+ y C. par- demostró que los fila 

predominantes fueron Proteobacteria, Bacteroidetes y Firmicutes en ambos grupos. No obstante, 



en los C. par+ se observó una mayor abundancia de Proteobacteria y una menor abundancia de 

Bacteroidetes en comparación con los C. par-. En cuanto a los fila de menor abundancia relayiva 

en ambos grupos, en los animales C. par- fue mayor la abundancia relativa de Actinobacteria y 

Tenericutes que en los animales C. par+ (Fig. 3a). 

En caninos el filo Bacteroidetes es el más frecuente, estando presente en la mayoría de las muestras 

en una abundancia relativa entre el 39-77%, mientras que en los caprinos este filo tiene la menor 

abundancia relativa puesto que no supera el 24% en las muestras. En cambio, en caprinos el filo 

Firmicutes es uno de los más dominantes, a diferencia de los caninos cuya abundancia relativa se 

mantiene en un promedio de las muestras es del 20%. Se encontraron diferencias significativas del 

filo Firmicutes entre felinos y caninos C. par- ([Anova de 1 vía y Tukey p=0.019]) (Tabla S3), ya 

que en estos felinos la abundancia relativa de este filo es mayor que en estas muestras de caninos 

y, de hecho, su abundancia relativa en los felinos C. par- es mayor que la de Proteobacteria y 

Bacteroidetes.  

Ahora bien, el filo Actinobacteria tiene una baja abundancia relativa en la totalidad de muestras, 

pero es mayor en felinos que en caninos y caprinos. El filo Tenericutes esta exclusivamente 

presente en caprinos y felinos, no obstante, en caprinos la abundancia relativa promedio de las 

muestras es del 4.5% y en felinos únicamente se encuentra en una muestra en un 9%. Se 

encontraron diferencias significativas filo Tenericutes entre caprinos y caninos C. par+ ([Krustal 

Wallis y Dunn con la corrección Benjamini–Hochberg p=0.039]), ya que como se mencionó este 

filo no está presente en estos animales. Del mismo modo, en el filo Kiritimatiellaeota se 

encontraron diferencias significativas entre caprinos/caninos ([Krustal Wallis y Dunn con la 

corrección Benjamini–Hochberg p=0.024]) y caprinos/felinos ([Krustal Wallis y Dunn con la 

corrección Benjamini–Hochberg p=0.021]) C. par+ (Tabla S3), esto pues es el único filo que esta 

exclusivamente presente en caprinos, cuya abundancia relativa es del 6% presente en la muestra C. 

par+ (Fig. 3b). 

A continuación, se realizó un análisis del promedio de las abundancias relativas de los fila para 

cada animal C. par+ y C. par-. Con esto se evidencio que, en los caninos, felinos y caprinos C. par+ 

la abundancia relativa de Proteobacteria fue mayor que en los C. par-. En los caninos y caprinos C. 

par- la abundancia relativa de Bacteroidetes era mayor que en los caninos y caprinos C. par+. En 

los felinos C. par- la abundancia relativa de Firmicutes fue mayor que en los felinos C. par+, pero 



en los caninos C. par+ el filo Firmicutes fue predominante en comparación con los caninos C. par-

. En cuanto al filo Actinobacteria, a pesar de que no es predominante en los grupos de animales se 

encontró que la abundancia relativa de este fue mayor en los felinos C. par- en comparación con 

los felinos C. par+ y en los caninos C. par- en relación con los caninos C. par+ (Fig. 3c). 

Además, se realizó la clasificación de los géneros presentes en la comunidad bacteriana de los 

caprinos, felinos y caprinos. En donde, uno de los géneros predominantes en las muestras de los 

tres grupos de animales fue Pseudohongiella. En felinos C- par+, caninos C. par+ y caninos C. par- 

la abundancia relativa de Prevotella 9 y Prevotella 1 fue mayor en comparación con los demás 

animales. En caninos y felinos C. par+ y C. par- se encontró otro de los géneros predominantes, el 

cual fue Faecalibacterium cuya abundancia relativa fue variable a lo largo de las muestras, pero 

fue de hasta el 48% en un felino C. par+. Sin embargo, en caprinos la abundancia relativa de 

Faecalibacterium no fue mayor a un 1.5% en los C. par+ y C. par-. Los géneros Bacteroides y 

Alloprevotella también tuvieron una abundancia relativa menor en caprinos en comparación con 

los caninos y los felinos C. par+ y C. par-. En cambio, en los caprinos C. par+ el género con mayor 

abundancia relativa fue Blautia, mientras que en los C. par- el género predominante fue 

Escherichia-Shigella a diferencia de los caninos y felinos C. par+ y C. par-. Además, la abundancia 

relativa de Ruminococcaceae UCG-14 fue mayor en felinos C. par- y en caprinos C. par+ y C. par- 

en comparación con los demás grupos de animales (Fig. 3d). Se encontraron diferencias 

significativas del género Blautia entre caprinos y felinos C. par- ([Krustal Wallis y Dunn con la 

corrección Benjamini–Hochberg p=0.023]) 



Figura 3. Abundancias relativas de los fila y géneros con mayor predominancia en las muestras. 

a.) Promedio de las abundancias relativas de los 5 fila con mayores abundancias relativas en las 

muestras totales C. par+ y C. par-. b.) Abundancias relativas de los 6 fila más abundantes en cada 

una de las muestras individuales. c.) Promedio de las abundancias relativas de los 6 fila con 

mayores abundancias relativas abundantes por cada grupo (Canino, Felino, Caprinos) C. par+ y C. 

par-. d.) Abundancias relativas de los 9 géneros más abundantes en cada una de las muestras 

individuales. 

Identificación de los géneros bacterianos diferencialmente abundantes 

La clasificación taxonómica de los géneros presentes en las muestras permitió identificar la 

presencia y la abundancia relativa de 9 potenciales géneros bacterianos diferencialmente 

abundantes, indicativos del estado de la microbiota por su rol de bacterias benéficas o potenciales 

patógenos (Vega et al., 2021) (Fig. 4).  

En caninos C. par+ la abundancia relativa de Faecalibacterium, Bacteroides y Prevotella 1 fue 

mayor que en felinos y caprinos C. par+. En los caninos C. par- la abundancia relativa de Prevotella 

1 y Prevotella 9 fue mayor que en felinos y caprinos C. par-. En los caninos C. par+ la abundancia 



relativa de Faecalibacterium y Bacteroides, Prevotella 9, Prevotella 1 y Parabacteroides fue 

mayor en los caninos C. par-. 

Ahora bien, en felinos la abundancia relativa de Faecalibacterium, Bifidobacterium y 

Ruminococcaceae UCG-14 fue mayor en felinos C. par- que en caninos y caprinos C. par-. En 

felinos C. par+ la abundancia relativa de Bifidobacterium fue mayor que los caninos y caprinos C. 

par+. No obstante, la abundancia relativa de Faecalibacterium, Bifidobacterium y 

Ruminococcaceae UCG- fue menor en los felinos C. par+ en comparación con los felinos C. par-, 

en cambio la abundancia relativa de Escherichia-Shigella, Prevotella 1 y Alistipes fue mayor en 

los felinos C. par+ que en los felinos C. par-. 

En cuanto a los caprinos C. par+ la abundancia relativa de Alistipes, Escherichia-Shigella y 

Ruminococcaceae UCG-014 fue mayor que en caninos y felinos C. par+. En caprinos C. par- la 

abundancia relativa de Bacteroides, Alistipes y Escherichia-Shigella fue mayor que en caninos y 

felinos C. par-. Cabe resaltar que, la abundancia relativa de Escherichia-Shigella, Bacteroides y 

Ruminococcaceae UCG-014 fue menor en los caprinos C. par+ que en los C. par-.  

Además, en los animales C. par+ hubo una diferencia significativa de Bifidobacterium entre 

caninos y felinos ([Krustal Wallis p=0.022], [Dunn con la corrección Benjamini–Hochberg 

p=0.020]). En los animales C. par- hubo una diferencia significativa de Alistipes entre caninos y 

caprinos ([Anova de 1 vía p=0.007], [Tukey p=0.009]), y felinos y caprinos ([Anova de 1 vía 

p=0.007], [Tukey p=0.006]) (Tabla S3). 

 



Figura 4. Abundancias relativas en escala logarítmica (log10). A) Abundancias relativas de 9 

géneros bacterianos diferencialmente abundantes en las muestras de caninos, felinos y caprinos C. 

par+. B) Abundancias relativas de 9 géneros bacterianos diferencialmente abundantes en las 

muestras de caninos, felinos y caprinos C. par-. 

Matriz de correlación 

Las correlaciones negativas se determinaron al observar el aumento de la abundancia relativa de 

un género bacteriano diferencialmente abundante que se relaciona con la disminución de la 

abundancia relativa del otro género bacteriano diferencialmente abundante. En los animales C. par- 

hubo un incremento en las correlaciones negativas en comparación con los C- par+. En los animales 

C. par+ la mayoría de las correlaciones negativas estuvieron relacionadas entre Escherichia-

Shingella y género bacteriano diferencialmente abundantes con potencial benéfico. En los animales 

C. par- las correlaciones negativas se dieron entre Faecalibacterium y Bifidobacterium con géneros 

bacterianos diferencialmente abundantes que pueden tener potencial patógeno o benéfico. En los 

animales C. par+ y C. par- hubo mayores correlaciones positivas, generalmente entre géneros 

bacterianos diferencialmente abundantes que se han reportado benéficas en la microbiota (Fig. 5). 

 

Figura 5. Correlación entre los géneros bacterianos diferencialmente abundantes. A) Matriz de 

correlaciones estadísticamente significativas (p<0.05 [Spearman]) entre los géneros bacterianos 

diferencialmente abundantes de las muestras totales C. par+ B) Matriz de correlaciones 

estadísticamente significativas (p<0.05 [Spearman]) entre las géneros bacterianos diferencialmente 

abundantes de las muestras totales C. par-. 



4. Discusión 

La frecuencia de detección en caninos y felinos fue mayor en comparación con caprinos, porcinos 

y bovinos. El 30% de los caninos y el 8% de los felinos fueron positivos para C. paraputrificum, 

cuyo crecimiento poblacional pudo favorecerse debido a que estos animales están expuestos a 

cambios en la dieta a alimentos con altas fuentes de proteína y las especies del género Clostridium 

utilizan los aminoácidos como sustrato para su metabolismo (Bermingham et al., 2017). Otro factor 

predisponente en una infección entérica por otros patógenos en estas muestras, ya que el hospedero 

puede estar inmunocomprometido (Silva & Lobato, 2015). Mientras que, en los caprinos, bovinos 

y porcinos la dieta puede afectar la colonización de bacterias Clostridiales puesto que los extractos 

enriquecidos de alcaloides y metabolitos secundarios de las plantas (ej. tatinos) poseen actividad 

antimicrobiana, antioxidante y antiinflamatoria que afectan la proliferación de algunas géneros 

bacterianos (Cipriano-Salazar et al., 2018; Dos Santos et al., 2013). En el caso particular de los 

rumiantes el crecimiento bacteriano se limita por la adaptación al entorno del retículo-rumen y el 

requerimiento de celulasas y hemicelulasas (Cholewińska et al., 2021), condiciones que 

posiblemente afectan el establecimiento de este Clostridial. Además, la abundancia de especies del 

género Clostridium en rumiantes disminuye en la adultez del animal por el desarrollo de las 

repuestas del sistema inmunológico (Nazki et al., 2017). Principalmente, la frecuencia de detección 

de esta bacteria en caninos y felinos tiene implicaciones importantes en términos de salud pública, 

ya que se desconocen las posibles vías de transmisión de este potencial patógeno y en general existe 

una tendencia a la exposición frecuente a los microorganismos de estos animales domésticos 

porque cohabitan en los mismos espacios que los humanos (Song et al., 2013). 

A pesar de que no se encontraron diferencias estadísticas entre los índices de diversidad alfa de 

Shannon y Simpson, se observó un cambio en la distribución de los datos entre C. par+ y C. par-. 

En los animales C. par+ y C. par- la diversidad de especies fue baja porque se encontró una alta 

dominancia por pocos grupos taxonómicos en la microbiota y la comunidad bacteriana de los 

animales no demostró uniformidad. Sin embargo, la media de los índices en las muestras totales C. 

par- fue mayor que en las C. par+, lo que explica un aumento relativo en la diversidad de la 

composición microbiana en las muestras C. par-. En los animales C. par+ la distribución de los 

datos es mayor ya que son menos consistentes estos índices a lo largo de este grupo, así que hay 

una considerable variación de la diversidad y dominancia entre las diferentes muestras individuales 



C. par+. La disminución en la diversidad relativa podría ser consecuencia de diversos factores, 

como modificaciones en la alimentación de los animales, uso de antibióticos o fármacos, 

alteraciones en la disponibilidad de nutrientes, o factores genéticos que se relacionen con 

desequilibrios en las comunidades microbianas o un estado de disbiosis que podría llegar a afectar 

la diversidad en la microbiota (Kriss et al., 2018). 

En el análisis de las abundancias relativas en los animales C. par+ y C. par- demostró la 

predominancia de Bacteroidetes y Firmicutes que corresponde con hallazgos previos reportados en 

la microbiota de caninos, felinos y caprinos sanos. Esto pues, el filo Bacteroidetes tiene bacterias 

productoras de acetato y propionato, mientras que el filo Firmicutes posee especies productoras de 

butirato (Duarte & Kim, 2022). En la microbiota es fundamental la producción de estos ácidos 

grasos de cadena corta ya que reducen el estrés oxidativo, modulan el sistema inmune, contribuyen 

con el crecimiento de las células del tejido intestinal y reducen la inflamación en caso de una 

infección (Bedford & Gong, 2017). 

En rumiantes de vida silvestre y domésticos, la relación entre las abundancias relativas del filo 

Bacteroidetes y Firmicutes depende de la suplementación alimentaria y la capacidad digestiva de 

los individuos (Smoglica et al., 2022). La predominancia de Bacteroidetes en rumiantes como los 

caprinos, se favorece por el consumo y la digestión de la fibra por las enzimas que degradan los N-

glicanos vegetales (Cholewińska et al., 2021). Por su parte, el filo Firmicutes es abundante en los 

animales que son alimentados con una alta proporción de granos. Sin embargo, el consumo 

excesivo de cereales y granos reduce la riqueza, diversidad y abundancia de la comunidad 

microbiana en el retículo-rumen. En los caprinos evaluados se logró evidenciar una mayor 

abundancia relativa de Firmicutes en relación con Bacteroidetes, lo cual puede ser resultado de los 

hábitos alimenticios mencionados y pudo influir en la diversidad de las comunidades bacterianas.  

En general, en los animales C. par- las abundancias relativas de Firmicutes y Bacteroidetes fueron 

mayores que en los C. par+, lo cual se puede relacionar con un equilibrio en la microbiota por la 

producción de ácidos grasos de cadena corta que producen las especies de estos fila en los C. par-

. 

En los animales C. par+ y C. par- demostró que uno de los fila predominantes fue Proteobacteria, 

sin embargo, hubo mayor abundancia relativa de Proteobacteria en los animales C. par+ en 

comparación con los animales C. par-. En caninos y felinos las Proteobacterias pueden estar 



implicadas en la digestión de nutrientes y el metabolismo de aminoácidos y carbohidratos (Moon 

et al., 2018). En rumiantes, la principal función de las Proteobacterias es optimizar la degradación 

de la lignina y mantener las condiciones anaeróbicas del retículo-rumen por la reducción de 

oxígeno desde la sangre hasta el epitelio (Cholewińska et al., 2021; Smoglica et al., 2022). Sin 

embargo, algunas especies de este filo se pueden asociar con una disbiosis en la microbiota, lo cual 

puede relacionarse con el aumento de su abundancia relativa en los animales C. par+. 

Aunque la presencia del filo Actinobacteria fue baja en todas las muestras, las mayores abundancias 

relativas se encontraron en felinos, particularmente en los C. par-. De hecho, Bifidobacterium y 

otros géneros de este filo son importantes para mantener el equilibrio de la microbiota y se 

consideran benéficos. Se ha demostrado que las proporciones de este filo aumentan en relación con 

otros fila con el consumo de dietas secas de tipo concentrado en felinos (Bermingham et al., 2013). 

El filo Tenericutes está exclusivamente presente en caprinos y felinos, el rol de este filo puede ser 

comensal o patógeno obligado en la microbiota de animales, pero también se puede encontrar en 

diversos ambientes como fuentes de agua o suelo (Wang et al., 2020). Ahora bien, el filo 

Kiritimatiellaeota sólo se encontró en caprinos, cuyo papel en rumiantes no ha sido dilucidado, 

pero se sugiere que está en mayor abundancia en rumiantes con una alta producción de metano 

(Hagey et al., 2022). 

Ahora bien, uno de los géneros predominantes en las muestras de los tres grupos de animales fue 

Pseudohongiella. Este género perteneciente al filo Proteobacterias ha sido aislado y caracterizado 

muy pocas veces, por lo que su relevancia y funciones biológicas no son claras. Sin embargo, es 

una bacteria ambiental que se encuentra en agua salina, fuentes de agua para la producción de 

alimentos (Surányi et al., 2023), en la rizosfera y en el suelo (Enright., 2022; Mo et al., 2023). Así 

que, se especula que pudo establecerse en la colecta de las muestras o puede que por ingestión en 

alimentos o fuentes hídricas sea un miembro de la microbiota en animales no descrito aún (Fig. 3). 

En los caninos y felinos se reportó una mayor abundancia relativa de Faecalibacterium y 

Bacteroides en comparación con los caprinos. Estos dos géneros se consideran benéficos en las 

comunidades microbianas por la producción de metabolitos antiinflamatorios, la producción de 

butirato/ácido láctico, el enriquecimiento de la mucosa intestinal, la regulación del almacenamiento 

de grasas y la inducción de respuestas inmunes en los individuos en contra de patógenos (Chen et 

al., 2021; He et al., 2021). Además, en caninos y felinos hubo mayor abundancia de Prevotella 1 y 



Prevotella 9 en comparación con los caprinos. Se ha sugerido que este género en la microbiota se 

relaciona con la mejora del metabolismo de glucosa, pero puede actuar como proinflamatorio por 

la producción de enzimas que degradan la mucina y la producción de lipopolisacáridos (Lo Presti 

et al., 2023).  

En caprinos la abundancia relativa de Blautia fue mayor que en felinos y caninos. Las especies de 

este género pueden producir ácido butírico y ácido acético, ácidos grasos de cadena corta que 

promueven el metabolismo de la microbiota intestinal. Además, este género puede tener un 

potencial benéfico en estos rumiantes ya que permite la degradación de celulosa adquirida por la 

dieta a base de plantas (Liu et al., 2021). Además, en caprinos hubo mayor abundancia relativa del 

género Escherichia-Shigella en comparación con los demás animales. Las bacterias de este género 

pueden ser especies comunes en la microbiota intestinal, no obstante, también pueden asociarse 

con un desequilibrio en la microbiota ya que se ha reportado que en algunos patotipos poseen 

factores de virulencia tales como la adhesión e invasión de las células del epitelio intestinal pueden 

alterar la composición microbiana e incluso causar enfermedad (Mukhopadhya et al., 2012).  

A partir del análisis de las abundancias relativas de los géneros presentes en las muestras se logró 

identificar los géneros diferencialmente abundantes. En los felinos C. par- se encontró una mayor 

abundancia de Faecalibacterium, Bifidobacterium y Ruminococcaceae UCG- en comparación con 

los felinos C. par+. En caninos C. par+ la abundancia de Faecalibacterium fue mayor entre los 

felinos y caprinos C. par+. De hecho, en caninos C. par+ fue mayor la abundancia relativa de 

bacterias consideradas benéficas en comparación con los caninos C. par-. La presencia de especies 

de este género puede inducir cambios en el equilibrio de la microbiota puesto que se consideran 

como potenciales probióticos (Machado et al., 2022). En caprinos la abundancia relativa de 

Alistipes, Escherichia-Shigella y Ruminococcaceae UCG-014 fue mayor que en caninos y felinos. 

El rol de Alistipes en la microbiota depende de los fenotipos clínicos y del modelo animal, ya que 

puede actuar como co-inductor en la modulación de patologías, como simbionte o como candidato 

a probiótico (Parker et al., 2020). Las bacterias Ruminococcaceae UCG-014 pueden producir 

ácidos grasos de cadena corta importantes en el metabolismo de estos animales y facilita la 

digestión de la fibra vegetal en el rumen mediante la producción de enzimas para degradar la 

celulosa y hemicelulosa (Pacífico et al., 2021). En felinos y caninos C. par+ la abundancia relativa 

de Escherichia-Shigella fue mayor en comparación con los felinos y caninos C. par-, pero no es 



claro si las especies de este género pueden llegar a causar un estado de disbiosis en la microbiota 

de estos animales. En general, estas agrupaciones entre los géneros diferencialmente abundantes y 

los grupos de animales se pudieron evidenciar en el PCA, en donde los caninos y los felinos tenían 

abundancias relativas similares de estos géneros, principalmente de mayores en bacterias con 

potencial benéfico en comparación con los caprinos. 

En los animales C. par+ la mayoría de las correlaciones negativas estuvieron relacionadas entre 

Escherichia-Shigella y géneros bacterianos diferencialmente abundantes con potencial benéfico. 

Puede que la abundancia relativa de las bacterias con potencial patógeno y las bacterias con 

potencial benéfico tenga esta relación inversa por la producción de metabolitos o ácidos grasos de 

cadena corta que inhiben el crecimiento poblacional entre sí. Por su parte, en los animales C. par- 

las correlaciones negativas se dieron entre Faecalibacterium y Bifidobacterium con generos 

bacterianos diferencialmente abundantes que pueden tener potencial patógeno o benéfico. Esto 

pues, en el hospedero pueden variar las abundancias relativas de grupos taxonómicos por los 

cambios en la actividad proinflamatoria/antiinflamatoria o la inducción de respuestas inmunes 

según la bacteria. Además, los factores dietarios pueden alterar el equilibrio de la composición de 

la comunidad microbiana, favoreciendo el crecimiento poblacional de un grupo taxonómico. 

Por otra parte, las correlaciones positivas en C. par+ y C. par- fueron entre géneros bacterianos 

diferencialmente abundantes con potencial benéfico, esto puede ser posible debido a un aumento 

en conjunto de la abundancia relativa de estos géneros por una respuesta similar a las condiciones 

favorables en la microbiota por los factores ambientales/fisiológicos y/o por las actividades 

metabólicas complementarias y probióticas que favorecen la proliferación de estas géneros 

bacterianos diferencialmente abundantes (Stanley et al., 2016). 

Las limitaciones de este estudio surgen por la escasa información que se tiene de los individuos 

evaluados. Aunque aparentemente los animales estaban en buenas condiciones de salud se 

desconoce la masa corporal, la dieta, sistema de crianza, la edad, el uso de antibióticos u otros 

medicamentos que pueda afectar la microbiota intestinal (metadata). Además, la exclusión de 

algunas muestras por las pocas lecturas obtenidas durante la secuenciación y luego de la 

normalización de los datos afectó el análisis de las comunidades bacterianas, principalmente en la 

comparación de las muestras de animales de granja C. par+ y C. par-. Otra limitación fue el tamaño 



muestral de los animales C.par+ y C.par- ya que se seleccionaron con una relación 2:1, por lo que 

en futuros estudios se debería estandarizar el mismo tamaño entre las poblaciones en ambos grupos. 

Este fue el primer reporte de la frecuencia de detección de C. paraputrificum en caninos, felinos, 

caprinos, bovinos y porcinos en Colombia, cuya presencia en el intestino de animales era 

desconocida hasta el momento. Además, se identificaron cambios de la composición de 

comunidades microbianas y géneros bacterianos diferencialmente abundantes en los grupos C. 

par+ y C. par-. A partir de estos resultados, se debe profundizar el estudio de esta especie para 

dilucidar las vías de transmisión, el posible proceso de infección y las implicaciones en la salud 

pública, ecológicas y a nivel productivo agropecuario. En el futuro, es necesario incluir un mayor 

tamaño muestral y la información de la metadata para ampliar el panorama de la posible 

modulación de la composición de la comunidad microbiana por parte de este microorganismo. 
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6. Tablas suplementarias  

Muestra Número de lecturas Calidad 

GB06 349,139.0 16.4 

GB46 280,577.0 16.4 

GB48 170,701.0 15.9 

MG58 482,830.0 15.4 

MG37 223,907.0 16.6 

MG59 321,942.0 15.3 

MG65 191,501.0 15.0 

DOG06 164,527.0 16.1 

DOG08 94,689.0 16.5 

DOG09 179,683.0 15.7 

DOG12 269,642.0 15.5 

DOG13 59,050.0 16.4 

DOG22 175,983.0 17.1 

DOG23 44,312.0 16.5 

DOG25 87,662.0 17.2 

DOG27 78,418.0 17.2 

CA01 156,553.0 16.7 

CA10 96,299.0 15.8 

DOG31 92,174.0 16.3 

DOG05 194,015.0 15.9 

DOG19 121,653.0 15.8 



DOG11 144,425.0 16.1 

CA14 18,470.0 14.6 

MG17 41,600.0 15.4 

GB33 29,991.0 16.2 

Tabla Suplementaria 1. Número de lecturas obtenidas y calidad de las muestras luego de la 

secuenciación por la plataforma MinION (Oxford Nanopore Technologies, Oxford, United 

Kingdom).  

 

Tabla Suplementaria 2. Metadata de las muestras de animales caninos, felinos y caprinos C. par+ 

y C.par- utilizadas para el análisis de las comunidades microbianas. 



 

Tabla Suplementaria 3. Análisis estadísticos realizados para determinar los valores de los índices 

de diversidad y las diferencias significativas de los fila y los géneros bacterianos diferencialmente 

abundantes en las muestras. 
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