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Resumen

La paloma Columba livia doméstica, se considera una especie sinantrépica que habita y anida en
interiores de tierras altas, acantilados costeros y ambientes urbanos, conocida por portar diversos
agentes patdgenos de caracter zoonético. En Colombia, son pocos los reportes sobre la presencia de
patdgenos zoonoticos en palomas, limitando la planeacion para controlar su respectiva proliferacion. En
este estudio se identificd la microbiota bacteriana de tracto intestinal en 3 palomas de una plaza de
mercado de la ciudad de Bogota a través de estudios fenotipicos y metagendémicos. Los resultados
consideran las posibles implicaciones en salud publica de las especies bacterianas identificadas. Los
analisis fenotipicos indicaron la presencia de enterobacterias como Escherichia coli y Klebsiella spp.
Los phylum que se encontraron en mayor abundancia taxonémica fueron Tenericutes (52,14%),
Proteobacteria (35,27%), Firmicutes (10,44%), Cyanobacteria (1,11%) y Actinobacteria (0,79%).
Dentro de los cuales las familias mas representativas correspondieron a Mycoplasmataceae (53,26%) y
Acetobacteraceae (10,05%). A su vez los géneros mas representativos fueron Mycoplasmataceae
Unclassified (54,38%), Allorhizobium Neorhizobium y Pararhizobium Rhizobium (7,73%). Los
hallazgos sugieren que las palomas podrian ser reservorios de diferentes patdgenos que podrian

transmitirse a humanos.

Palabras clave: Paloma doméstica, metagenomica, patdgeno, transmision, enfermedades, salud
publica.
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Perfil metagendmico en muestras de tracto intestinal de paloma domestica Columba livia

Metagenomic profile in samples of the intestinal tract of the domestic pigeon Columba livia

The domestic pigeon Columba livia is a synanthropic specie that inhabits and nests in highland interiors,
coastal cliffs and in urban environments, and well-known host harboring several zoonotic pathogens. In
Colombia, reports missed the presence of zoonotic pathogens in pigeons, limiting planning when
controlling their spread. In this study, the bacterial microbiota of the intestinal tract was identified in 3
pigeons from a market place from Bogota through phenotypic and metagenomic studies. Results
analyzed possible public health implications regarding the identified bacterial species. The presence of
enterobacteria such as Escherichia coli and Klebsiella spp was confirmed by phenotypic analyzes. The
phyla with the highest taxonomic abundance were Tenericutes (52.14%), Proteobacteria (35.27%),
Firmicutes (10.44%), Cyanobacteria (1.11%) and Actinobacteria (0.79 %). Within the most
representative families were Mycoplasmataceae (53.26%), Acetobacteraceae (10.05%). Although, the
most representative genera were Mycoplasmataceae Unclassified (54.38%), Allorhizobium
Neorhizobium and Pararhizobium Rhizobium (7.73%). Our findings suggest that pigeons might be a

reservoir of human pathogens which can be spread to humans.

Keywords: Domestic pigeon, metagenomics, pathogen, transmission, diseases, public health.



URAN .

Universidad
Antonio Narino

Introduccion

Las palomas pertenecen al género Columba, de la familia Columbidae, del orden
Columbiformes. En particular cuenta con mas de 50 especies en el mundo y una gran diversidad en
cuanto al color del plumaje, tamafo y habitat (Zafiga, E., Leon, D., Falcon 2017). El posible ancestro
de la paloma Columba livia doméstica (C. livia domestica), es originario de Eurasia y Africa, cuya
distribucion una vez domesticado se extendio a casi todos los continentes, especialmente América del
Norte, Cono Sur de América y zonas templadas meridionales de Australia (salvo la Antartida)
(Mancera et al. 2013). La paloma doméstica tiene una gran variedad de coloraciones y formas. Por
ejemplo, los adultos miden generalmente entre 29 y 37 cm de largo y tienen una envergadura alar de
62 a 72 cm, su pico es oscuro con blanco, patas rojizas o rosadas, 0jos cafés (oscuros los mas
jévenes), entre otras caracteristicas de estas aves (Zufiiga, E., Ledn, D., Falcdn 2017).

La paloma domeéstica vive y anida en interiores de tierras altas, acantilados costeros y en
ambientes como las construcciones humanas (Villalba, Sdnchez 2015), se juntan en parvadas que
usualmente se mueven y vuelan; es decir, presenta habitos gregarios y sedentarios. Forman grandes
bandadas en busca de alimento generalmente como granos, semillas y frutas, los cuales se concentran
en los basureros, techos, canales, desagile, sobrados, aticos, y demas lugares en los cuales construyen
sus nidos, utilizando ramas y hierbas colocadas sobre una base (Gonzéalez,Acufia, D., 2007).

Estudios recientes sugieren que las palomas suelen ser trasmisoras de numerosos patdogenos
tales como Mycobacterium tuberculosis, Chlamydia trachomatis y otros agentes infecciosos (Barbosa-
Brugés et al., 2020), por lo cual se atribuye que la paloma doméstica podria ser responsable de
transmitir enfermedades de caracter zoon6tico que involucra a agentes infecciosos como virus,
bacterias, parasitos y hongos que se transmiten entre animales y humanos (Rahman et al. 2020; Noor
and Khetarpal 2022).

Una de las razones principales por las que las palomas estan asociadas con la transmision de

enfermedades, es porque estan presentes en grandes cantidades en las zonas mas centrales de las
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ciudades, donde normalmente hay muchos restos de comida y residuos en proceso de descomposicion

que las mantiene en contacto con patdgenos y facilita su transmision y proliferacion (Zufiga, E.,
Ledn, D., Falcon 2017). Pueden transmitir patdgenos mediante diversos mecanismos como el contacto
directo con las aves, con sus excrementos y plumas, incluso por la inhalacion de aerosoles producidos
a partir de los excrementos (Mancera et al. 2013.).

Entre las enfermedades mas comunes esta la alveolitis alérgica, una enfermedad pulmonar
que puede ser generada por la exposicion frecuente a diferentes tipos de muestras, entre ellas
excrementos secos de palomas (Villalba, Sanchez 2015). Por otro lado, entre las infecciones méas
comunes se encuentran la criptococosis, salmonelosis e histoplasmosis (Vargas, J., 2016). Estas
infecciones pueden representar graves impactos para la salud, especialmente en individuos
inmunocomprometidos, debido a sus enfermedades y a los costos econdémicos y sociales derivados del
control y el tratamiento (Mancera et al. 2013). La salmonelosis, puede ser causada por diferentes
especies de Salmonella que se encuentran asociadas con alimentos contaminados con el excremento
de palomas. Esta enfermedad se manifiesta con sintomas como fiebre, deshidratacion, vomitos, dolor
de cabeza y debilidad en el cuerpo, donde se pueden presentar cuadros infecciosos muy graves
(Zaniga, E., Ledn, D., Falcon 2017). Ademas, es considerada una de las zoonosis con mayor
importancia dentro de las enfermedades bacterianas capaces de ser transmitidas por la paloma
doméstica y es catalogada como la zoonosis mas comun frecuente en el mundo (Gonzales et al.,
2007).

Estudios epidemiologicos en poblaciones de C. livia domestica han detectado cerca de 110
microorganismos que son patdégenos humanos, entre ellos 41 bacterias, 55 hongos y 6 protozoos, de
los cuales se destacan: Escherichia coli, Salmonella spp., Chlamydophila psittaci, Aspergillus spp.,
Candida spp., Cryptococcus neoformans, Histoplasma capsulatum y Toxoplasma gondii. Igualmente,
la presencia de parasitos y otras enterobacterias de importancia en salud publica en poblaciones de C.
livia en zonas urbanas (Barbosa, Plazas 2020).

En otros paises se ha generado la necesidad de controlar las poblaciones de palomas
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domeésticas por considerarse reservorios de agentes patdgenos de tipo zoonotico. Actualmente en

Colombia son pocos los reportes sobre la incidencia de enfermedades zoonéticas producidas por
palomas, debido a ello, nuestro objetivo fue identificar la microbiota bacteriana a traves de estudios
fenotipicos y metagendmicos en muestras de tracto intestinal de paloma doméstica C. livia presente en
una plaza de mercado de la ciudad de Bogota, analizando las implicaciones en salud publica de las

especies bacterianas identificadas.

1. Materiales y Métodos

1.1. Poblacién y muestra

Se capturaron 3 palomas de una plaza de mercado de Bogota donde se han reportado
problemas sanitarios asociados a la proliferacion de estos animales y en respuesta a la necesidad de
aplicar estrategias de vigilancia de dichas aves. Las palomas se sacrificaron y se inspeccionaron para
evidenciar lesiones o cualquier signo de enfermedad por un proceso de diseccidn asistido por un
veterinario. Durante el procedimiento se tomaron 3 muestras de materia fecal del intestino de cada una
de las palomas y fueron recolectadas en recipientes estériles y se mantuvieron a 4°C hasta ser
utilizadas para los estudios de diversidad microbiana metataxénomica para bacterias y estudios
fenotipicos.

1.2. Identificacion fenotipica

Para la identificacion fenotipica, las muestras fueron sembradas en caldo nutritivo el cual es
un medio de cultivo utilizado para propdsitos generales, y ayuda con el desarrollo de microorganismos
con escasos requerimientos nutricionales, y fueron incubadas a 30°C por 24 horas. A partir de este
cultivo se hicieron diluciones seriadas desde 10 hasta 107y se sembraron en agar nutritivo,
conservando las condiciones de incubacion antes mencionadas. Las colonias fueron seleccionadas y se
clasificaron de acuerdo a la tincion de Gram en Gram positivas 0 Gram negativas.

1.3. ldentificacion por pruebas bioquimicas

Para la identificacion fenotipica, 14 cepas Gram negativas (paloma 1: 5 cepas; paloma 2: 5y

paloma 3: 4), fueron sembradas en una bateria de medios selectivos, para reconocer sus caracteristicas
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de crecimiento, requerimientos metabdlicos y las particularidades de identificacion de las

enterobacterias. Los medios utilizados fueron: agar eosina azul de metileno (EMB), agar Mc Conkey,
Salmonella-Shigella (SS), cetrimide, triple azlcar hierro (TSI), Lisina hierro agar (LI1A), citrato de
Simmons, sulfuro indol motilidad (SIM), rojo de metilo (MR y Voges-Proskauer (VP), los medios de
cultivo se incubaron a 37°C durante 24 horas. Las reacciones metabdlicas generadas por las cepas y su
crecimiento nos permitieron hacer una asignacion fenotipica (positiva o negativa segun la prueba)
preliminar.

1.4 Secuenciacion del gen 16S ARNr

Las muestras de materia fecal se mantuvieron a 4°C y se enviaron al centro nacional de
secuenciacion gendémica, de la Universidad de Antioguia donde fueron utilizadas para la
extraccion de ADN (Solo las muestras de las palomas 1y 2). Se utilizo el kit de NORGEN, stool
ADN isolation kit siguiendo las indicaciones del fabricante. Posteriormente se realiz6 una
cuantificacion del ADN extraido por medio de un Nanodrop EI ADN extraido se mantuvo a -20°C
hasta su secuenciacion.

Las muestras de ADN total extraido, fueron utilizadas para experimentos de diversidad
microbiana (Metataxondmica) para bacterias, usando como marcador molecular el gen ribosomal
16S en las regiones variables V3-V4. Los genes ribosomales se usan convencionalmente como
marcadores moleculares por su capacidad de resolver taxondmicamente la identidad de un
espécimen (Arenas et al., 2009; Arenas & Salazar, 2019). Asi, para secuenciacion profunda del
gen ribosomal 16S se utilizaron los siguientes oligonucleétidos: Bakt _341F:
CCTACGGGNGGCWGCAG y Bakt_805R: GACTACHVGGGTATCTAATCC.

La secuenciacién profunda se realizé en la plataforma MiSeq de Ilumina, generando lecturas
(reads) pareadas de 300 pb cada uno. Los analisis de calidad de secuencias y clasificacion se
desarrollaron utilizando la plataforma MOTHUR en la version 1.48.0 (Schloss PD, Westcott SL

2011).

2. Resultados
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2.1. Aislamiento e identificacion de las cepas

Se realizd la diseccion de tres palomas para el cultivo de cepas bacterianas y se
enumeraron aleatoriamente como especimenes (palomas 1, 2y 3).

Las bacterias fueron seleccionadas a partir del crecimiento en agar nutritivo (figura 1); de
la paloma 1 se obtuvieron 14 colonias, de la paloma 2 se aislaron 12 colonias y paloma 3 se
seleccionaron 13 colonias, para un total de 39 cepas aisladas. Las colonias fueron categorizadas
como Gram positivas (25 cepas) y Gram negativas (14 cepas), mediante la coloracion de Gram.
Para la identificacion bioquimica se seleccionaron aleatoriamente las cepas Gram negativas de
cada paloma (paloma 1: cepas 1, 3,9, 10y 12), paloma 2 (1, 7, 8, 10 y 12), paloma 3 (3,5, 11y

13).

- -

Figura 1. Crecimiento de colonias en agar nutritivo, provenientes de materia fecal de palomas
(C. livia).

2.2. Caracterizacion bioquimica

La caracterizacion bioquimica a través de los diferentes medios de cultivo, permitié una
identificacion preliminar de las cepas, de acuerdo a sus requerimientos metabolicos. 13 cepas
presentaron crecimiento en agar Mac Conkey, EMB y SS, con colonias rosadas, color que es
indicativo de la fermentacion de lactosa, y por tanto permiti6é una primera clasificacién en 2 géneros:
Klebsiella (paloma 1: 4 cepas, paloma 2: 3 cepas, paloma 3: 1 cepa), Escherichia (paloma 2: 2,
paloma 3: 1), correspondiente a un total de 11 cepas como identificacion fenotipica preliminar. De las
3 cepas restantes, 2 no lograron ser identificadas dado que algunos resultados fueron indeterminados y

no se logré una categorizacién adecuada. La ultima cepa, sélo crecié en TSI, LIA y rojo de metilo, lo
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cual no permitio su identificacion.

Seguido esto hicimos una validacion utilizando el Kit de Identificacion BBL Crystal
Enteric/Nonfermenter ID System para las 14 cepas en grupo de investigacion en ciencias basicas y

educacion (GICBE) y el laboratorio de parasitologia de la Universidad del Quindio (ver anexo 2).

2.3. Andlisis Metagenomico del gen 16S ARNr

Diversidad, abundancia y clasificacion taxondmica de bacterias

El anélisis de cobertura para las muestras procesadas para diversidad microbiana mostro
valores entre 0.99-1 (Tabla 1), indicando que la identificacion de taxones es suficiente para
describir la poblacién bacteriana asociada a las muestras.

Fue posible obtener secuencias con un indice de calidad (Q30) de 83.8%, es preciso
recordar que el marcador de calidad o generalmente nombrado Q30 es representativo de la
probabilidad de una base mal identificada por el secuenciador. Siendo nuestro resultado de Q30
un indicativo del 99.9% de precisidn y una probabilidad de una base mal identificada de 1 en 1000
(Tabla 1).

Asi mismo, uno de los indices empleados para calcular la biodiversidad especifica es el
de Shannon, el cual mide la probabilidad que hay en seleccionar todas las especies en la
proporcién dada con que existen en la poblacidn, es decir que para la paloma 1 obtuvimos una
probabilidad de (3,061,427) y en la paloma 2 (0.485235). El indice de Chaol en nuestras muestras
tuvo un resultado de 204 y 84.5, para la paloma 1 y 2 respectivamente, esto quiere decir que los
datos reflejan a la abundancia de individuos que pertenecen a una determinada clase en una
muestra.

Por ultimo, Inv Simpson, es el indice de mayor valor de significacion, ya que permite
indicar cuales de las especies estan que son concurrentes y contribuyen en el caracter y estructura
de un ecosistema (Cottam, Curtis 1956), en este caso las muestras obtuvieron un valor de 11,

781,879 para la paloma 1y 1, 211,983 para la paloma 2, lo cual nos permitié ver la clasificacion
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de cada una de las muestras.

Tabla 1. Resultados generales secuenciamiento profundo y de los analisis de riqueza y

diversidad
Sample Raw Q30 nseqs | Coverage | Observed | Chaol | Shannon Inv
Code reads (%) (Sobs) Simpson
Muestra | 196320 | 83.8 73893 1 204 204 | 3.061427 | 11.781879
1
Muestra | 212638 | 83.8 73894 | 0.999824 78 84.5 |[0.485235 | 1.211983
2

La diversidad total a nivel de phylum estuvo representada mayoritariamente por Tenericutes
(52,14%), Proteobacteria (35,27%), Firmicutes (10,44%), Cyanobacteria (1,11%) y Actinobacteria
(0,79%), Los demas phylum con valores por debajo de 0,11% y algunas no clasificadas o no
conocidas (Tabla 2). La diversidad de phylum, fue diferente si se comparan ambas palomas (figura 2),
la paloma 2, exhibe abundancia para Tenericutes (52,14%), mientras que la paloma 1 exhibe

abundancia para Proteobacteria (33,43%) (Figura 2).

Tabla 2. Taxonomia y abundancia a nivel de phylum de las bacterias aisladas de heces de

palomas.
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Porcentaj

Taxon Total Paloma 1 |Paloma 2
e Total
_ 87110
0
Tenericutes 87110 52.141% 0(0,00%) (52,14%)
' 55854 3069
Proteobacteria 58923 35,269% | (33,43%) | (1,84%)
— 17106 342
Firmicutes 17448 10,444% | (10,24%) | (0,21%)
_ 1770 82
Cyanobacteria 1852 1,109% (1,06%) | (0,05%)
_ _ 1298 24
Actinobacteria 1322 0,791% | (0,78%) | (0,01%)
_ — 17
0
Bacteria_unclassified 177 0.106% 7(0,00%) (0,01%)
_ 107 3
B 112
acteroidetes 0,067% | (0,064%) | (0,00%)
unknown unclassified 48 y "
_ 0,029% | (0,00%) | (0,03%)
Deinococcus-Thermus 24 o X
0,014% | (0,01%) | (0,0%)
8 4
PI 12
anctomycetes 0,007% | (0,01%) | (0,02%)
_ _ 11 0
Acidobacteria 11 0,007% | (0,08%) | (0,00%)
- - 8 2
P 1
atescibacteria 0 0,006% | (0,06%) | (0,00%)
9 0
Chloroflex 9 0,005% | (0,06%)) | (0,00%)
6 0
Chlamydi 6
amydiae 0,004% | (0,04%) | (0,00%)
- - 3 O
V
errucomicrobia 3 0,002% | (0,02%) | (0,00%)

11
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0 25000 50000 75000
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Figura 2. Taxonomia y abundancia a nivel de phylum de las bacterias aisladas de heces de

palomas.

La diversidad a nivel de familia estuvo representada mayoritariamente por
Mycoplasmataceae (53,26%), Acetobacteraceae (10,06%), Rhizobiaceae (8,91%),
Enterobacteriaceae (8,59%), Burkholderiaceae (6,26%), Lactobacillaceae (6,08%),
Leuconostocaceae (3,39%), Sphingomonadaceae (1,16%) (Tabla 3), las demas familias con valores
por debajo de 1%. Esta diversidad no fue uniforme en las palomas evaluadas, como se observa en la
figura 3. La familia Mycoplasmataceae fue predominante en la paloma 2, seguida por
Enterobacteriaceae, mientras que en la paloma 1, diversas familias estuvieron representadas en
proporciones mas homogéneas como Acetobacteraceae, Rhizobiaceae y Enterobacteriaceae con

similares porcentajes de abundancia.

Tabla 3. Taxonomia y abundancia a nivel de Familia de las bacterias aisladas de heces de

palomas.
Porcentaje
Taxon Total Paloma 1 Paloma 2
Total
87099
0,
Mycoplasmataceae 87099 53,26% 0 (0,0%) (53,26%)
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16191 251
Acetobacteraceae 16442 10,05% (9,90%) (0,16%)
__ 13978
0,
Rhizobiaceae 14570 8.91% (8.55%) 592 (0,362%)
_ 12366
0,
Enterobacteriaceae 14049 8.59% (7,56%) 1683 (1,03%)
Burkholderiaceae 10233 9849 (6,02%) 364
6,26% ’ (0,24%)
Lactobacillaceae 9951 9726 (5,95%) 225
6,08% ’ (0,14%)
96
0,
Leuconostocaceae 5548 3.39% 5452 (3,33%) (0,06%)
_ 59
0,
Sphingomonadaceae 1902 116% 1843 (1,13%) (0,04%)
- - O
0,
Clostridiaceae_1 1232 0.75% 1232 (0,75%) (0,00%)
512 38
Caulobacteraceae 550 0,34% (0,31%) (0,02%)
424 38
Pseudomonadaceae 462 0,28% (0,26%) (0,02%)
_ 426 0
Geodermatophilaceae 426 0,26% (0,26%) (0,00%)
) _ 272 3
Microbacteriaceae 275 0.17% (0,17%) (0,02%)
241 3
Rhodanobacteraceae 244 0,15% (0,15%) (0,02%)
. 181 1
Erysipelotrichaceae 182 0.11% (0,11%) (0,01%)
143 2
Moraxellaceae 145 0,09% (0,09%) (0,02%)
_ 129 2
Corynebacteriaceae 131 (0.08%) (0,02%)
0,08% e
_ 106 1
Nocardiaceae 107 0.07% (0,065%) (0,01%)
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Figura 3. Taxonomia y abundancia a nivel de Familia de las bacterias aisladas de heces de

palomas.

Respecto a la diversidad a nivel de género, se puede observar que en la paloma 2, el mayor
porcentaje estuvo representado en miembros de la familia Mycoplasmataceae, que no fueron
clasificados claramente (54,38%), seguidos por los géneros de enterobacterias Escherichia-Shigella
(0,47%) (Figura 4). En la paloma 1, la diversidad fue mas heterogénea, representada por
Allorhizobium Neorhizobium y Pararhizobium Rhizobium (7,73%), Acetobacter (7,14%),
Lactobacillus (6,21%), miembros no clasificados de la familia Enterobacteriaceae (5,63%),
Leuconostoc (3,38%). Los demas géneros con valores por debajo de 3,38% y algunas no clasificadas o

no conocidas (tabla 4).

Tabla 4. Taxonomia y abundancia a nivel de Género de las bacterias aisladas de heces de

palomas.
Porcentaje
Taxon total Paloma 1 Paloma 2
Total
. 0 87091
Mycoplasmataceae_unclassified | 87091 54.38% (0,00%) (54,38%)
Allorhizobium-Neorhizobium 11892
0
Pararhizobium-Rhizobium 12385 7,73% (7,43%) 493 (031%)
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11255 188
Acetobacter 11443 7.14% (7,03%) (0,12%)
_ 9719 225
Lactobacillus 9944 6.21% (6,07%) (0,14%)
_ — 8442 578
Enterobacteriaceae_unclassified | 9020 5.63% (5,27%) (0,36%)
5320 92
Leuconostoc 5412 3,38% (3,32%) (0,06%)
4194 161
Achromobacter 4355 2.72% (2,62%) (0,10%)
3849 56
Gluconobacter 3905 2.44% (2,40%) (0,04%)
Burkholderia-Caballeronia 3612 3443 169
Paraburkholderia 2,26% (2,15%) (0,11%)
3168 232
Tatumella 3400 2 12% (1,98%) (0,15%)
— _ 2074 95
Rhizobiaceae_unclassified 2169 1.35% (1,29%) (0,06%)
_ 1985 51
Delftia 81 o706 | (L2aw) | (0.03%)
1740 52
Zymomonas 1792 1,12% (1,09%) (0,032%)
' _ 1018 0
Candidatus_Arthromitus 1018 0,64% (0,64%) (0,00%)
Acetobacteraceae_unclassified 938 - °
i 0,59% (0,58%) (0,02%)
— _ 0 759
Escherichia-Shigella 759 0,47% (0,00%) (0,47%)
420 37
Pseudomonas 457 0,29% (0,26%) (0,02%)
422 0
Blastococcus 422 0,26% (0,26%) (0,00%)

25000

50000

Abundancia

75000
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Figura 4. Taxonomia y abundancia a nivel de Género de las bacterias aisladas de heces de

palomas.
3. DISCUSION

La paloma C. Livia domestica, es un ave abundante en ambientes urbanos, ya que tienen una
capacidad de adaptacion a diversos ambientes, se pueden encontrar agrupadas en los edificios, parques
o0 plazas de mercado (Miller, Fowler 2011). Debido a que estan disponibles en grandes cantidades en
las zonas centrales de las ciudades, donde se encuentran muchos restos de comida y residuos en
proceso de descomposicion, se mantienen en contacto con patdgenos facilitando la transmision y
proliferacion de los mismos (Zufiiga, E., Leon, D., Falcon 2017). En consecuencia, se suele asociar y
atribuir a la paloma doméstica la transmision de enfermedades de tipo zoonotico, tales como
criptococosis, salmonelosis, histoplasmosis, entre otras. (Vargas, 2016).

En el presente analisis metataxondmico, los resultados muestran una diversidad total a nivel
de phylum que estuvo representada mayoritariamente por Tenericutes (52,14%), Proteobacteria
(35,27%) y Firmicutes (10,44%) como es posible evidenciar en la Figura 2, que fue similar a lo
reportado por (Grond et al., 2019) donde los phylum de los microbiomas fecales de las palomas fueron
dominados primero por Actinobacteria, seguida por Firmicutes y Proteobacteria. Esta proporcion
también coincide con otros estudios taxondmicos del tracto intestinal de ratones y patos, en los que la
diversidad taxonomica estuvo dominada por Firmicutes y Proteobacteria (Grond et al. 2018; Guo et
al. 2014; Looft et al. 2012). Firmicutes es un phylum predominantemente de bacterias Gram-positivas,
incluyendo anaerobios obligados o facultativos de la clase de Bacillus, Clostridium y Mollicutes que
se ha reportado asociado a tractos gastrointestinales. Varios patdgenos del phylum firmicutes han sido
aislados de pajaros salvajes, incluyendo especies como Mycoplasma gallisepticum, Clostridium
botulinum y Clostridium perfringens (Benskin et al., 2009). Por su parte, el phylum Proteobacteria
incluye bacterias Gram-negativas, en este phylum podemos encontrar una gran variedad de géneros
con patdgenos oportunistas, como Campylobacter, Escherichia, Rickettsia, Salmonella, vibrio y

Helicobacter, (Diakou et al., 2016; Keller et al., 2011; Ryu et al., 2014; Wallménius et al., 2014). Sin
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embargo, de todos estos géneros que incluyen patdgenos oportunistas en el analisis metagendmico

solo se identifico Escherichia y Shigella en 759 reads, ademas de enterobacterias que no fueron
discriminadas a nivel de géneros especificos, pero pueden representar otros generos de esta familia
(Tabla 4).

En el anélisis de las muestras de la paloma 1y 2, se obtuvieron variaciones en los resultados
de la diversidad taxondmica. Por un lado, la paloma 1 presenta el Phylum Chlamydiae el cual
comprende la especie Chlamydia psittaci, reportada como una bacteria intracelular que causa la
ornitosis y pertenece a este phylum, esta especie causa una enfermedad aviar epidémica en algunos
mamiferos, y la psitacosis respiratoria en humanos y reconocida como una zoonosis (Heddema et al.
2006). Esta bacteria posee una etapa denominada cuerpo elemental, en el que puede infectar a las
células y una etapa de cuerpo reticulado. En el momento, en el que esta presente como cuerpo
elemental se encuentra de manera extracelular, altamente contagioso y metabolicamente inactivo, esto
produce que sea resistente a diversos factores ambientales, por ejemplo, logra perdurar en el suelo
durante tres meses, al igual que en los excrementos de aves en los que pueden durar hasta un mes. Una
vez los cuerpos elementales llegan a ser inhalados por un huésped y, segln la variacion de la cepay
las condiciones ambientales en las que se encuentre, el ciclo se desarrolla entre de 48 a 72 horas
(Evans, 2011). Las palomas, pueden hospedar Chlamydophila psittaci y convertirse en vectores. La
evacuacion de esta bacteria ocurre en las heces fecales y en las secreciones respiratorias, a menudo es
intermitente y sin presentar problemas clinicos, lo que hace dificil identificar el riesgo de transmision
a otros animales, incluyendo los seres humanos (Heddema et al., 2006).

Comparando la diversidad taxonomica individual entre las muestras de la paloma 1y 2,
observamos variaciones en los resultados de la abundancia a nivel de phylum, familia y género. Por un
lado, la paloma 1 presenta una mayor diversidad taxondmica (Figuras 2-4), que esta representada por
una distribucion homogénea en familia y género, entre las familias mas representativas pudimos
encontrar Acetobacteraceae (9,90%), Rhizobiaceae (8,55%), Enterobacteriaceae (7,56%),

Burkholderiaceae (6,02%), Lactobacillaceae (5,95%) y Leuconostocaceae (3,33%). Por otro lado, la
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paloma 2 presenta una distribucién con una sola familia predominante en términos de abundancia, que

fue Mycoplasmataceae (53,26%); siendo esta tendencia idéntica entre familia y género. La paloma 2
ademas, presenta una alta abundancia del phylum Tenericutes, dentro del cual se encuentra el género
Mycoplasmataceae; de las especies mas representativas dentro del géenero Mycoplasmataceae, se
encuentra Mycoplasma gallisepticum, la cual es el agente causal de la enfermedad respiratoria cronica
(ERC) en aves y de la sinusitis infecciosa (Hennigan et al. 2012). Esta enfermedad tiene sintomas
como la conjuntivitis, y en algunas ocasiones se presenta inflamacion de los senos infraorbitales,
rinitis y secrecion ocular y nasal (Wijesurendra et al. 2015), asi mismo pueden ser asintomaticas. En
este caso, cuando se realizd la captura de los especimenes la paloma 2 no presentaba ningun sintoma
que nos indicara que presentara dicho proceso infeccioso. Atribuimos esta diferencia en la diversidad
taxondmica individual al estado especifico de la microbiota intestinal en la paloma 2, que
posiblemente estaba afectada por un proceso infeccioso debido a M. gallisepticum. La proliferacion de
organismos especificos puede cambiar la composicion de la microbiota intestinal afectando la aptitud
del huésped en relacién a su salud. La teoria del hologenoma sostiene que los organismos evolucionan
junto con sus microbiomas, y que la comunidad microbiana puede aumentar parametros de aptitud,
como la supervivencia, la plasticidad fenotipica y el rendimiento reproductivo (Zilber-Rosenberg &
Rosenberg, 2008).

Existen reportes de salud publica en los que se muestran especies encontradas en el intestino
de las palomas, las bacterias de la familia Enterobacteriaceae (Acero, et al. 2022), familia que
también encontramos tanto en nuestros resultados metataxondmicos (Tabla 5) asi como en la
caracterizacion bioquimica. A través de la metodologia utilizada, fue posible el cultivo y aislamiento
de enterobacterias relevantes para la salud pablica, en especifico se identificaron 2 géneros: Klebsiella
(paloma 1 con 4 cepas, paloma 2 con 3 cepas, paloma 3 con 1 cepa), Escherichia (paloma 2 con 2,
paloma 3 con 1), correspondiente a un total de 11 cepas con identificacion preliminar. Estos
resultados son semejantes a los reportados en la literatura, donde se reporta la presencia de

Escherichia coli en palomas (Carlos et al. 2017), en estudios relacionados en Colombia como en
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Brasil, donde se aislo Escherichia coli a partir de muestras fecales que se encontraban en un 95%, y

98.91% de las muestras respectivamente (Pérez, Garcia et al., 2015; Silva et al., 2009). Aunque, esta
bacteria se considera parte de la microbiota normal, y no suelen ocasionar un problema clinico ni
epidemioldgico (Harlin, Wade 2009), se ha reportado el aislamiento de E. coli en heces de paloma de
castilla (Pert), donde nueve de las palomas (60 %) fueron E. coli productoras de toxinas de tipo Shiga
(STEC), las cuales pueden causar graves enfermedades a traves de los alimentos y seis de ellas (40 %)
de E. coli enteropatdgena (Carlos et al. 2017).

Aunque existen trabajos donde se reportan los riesgos potenciales en la salud publica de la
paloma C. livia doméstica en Colombia, este trabajo corresponde a una aproximacién inicial con un
analisis metataxondmico a la diversidad microbiana en el tracto intestinal, aportando al desarrollo al
entendimiento respecto al microbiota intestinal de C. Livia en nuestro pais. No obstante, en este trabajo
observamos una particularidad con una muestra que presenta una baja diversidad con respecto a la otra
debido a una proceso infeccioso, se debe enfatizar el valor de la metagendémica para aproximarse al
diagnostico de agentes infecciosos de tipo zoono6tico (Cuervo,Soto, et al., 2018). Cabe recalcar que
existe una interdependencia entre los animales, el hombre y el medio ambiente, esta relacidn estrecha
permite que exista un factor de riesgo en cuanto a enfermedades infecciosas, debido a ello se ha
acufiado el concepto de “Una Salud” (Bidaisee, Macpherson, 2014). Este concepto fue adoptado por
organizaciones internacionales y cuerpos escolares desde 1984 y hace referencia a un esfuerzo
colaborativo de diversas disciplinas para lograr una salud 6ptima en los animales, los humanos y el
medio ambiente. Que en Gltimas consecuencias permita la prevencion y el control de patogenos
infecciosos que son relevantes para el ecosistema; entre ellas las zoonosis, ya que cerca del 75% de los
patdgenos emergentes son zoonoticos (Chavez de Pop et al., 2020). Es importante entonces seguir con
estudios en este tema que nos puedan permitir conocer el verdadero estado de las palomas, dado que el
numero total de muestras no nos permite concluir si esta distribucion en la diversidad debido a este
proceso infeccioso en particular es algo normal en las plazas de mercado colombianas o si es un

resultado aislado.
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4. Conclusiones

La paloma C. livia doméstica, es un huésped potencial de patdgenos relevantes en la salud
publica, debido a que son frecuentes en plazas donde los residuos alimenticios son abundantes. El
analisis de taxondmico de heces de paloma doméstica revelo la presencia de diferentes géneros de
bacterias como Escherichia, Shiguella, Klebsiella, Mycoplasmas, que pueden ser facilmente
transmisibles a los humanos, ademas, cabe resaltar que dentro del grupo de
Enterobacteriaceae_unclassified pueden estar representados géneros como Salmonella, considerado
uno de los géneros de bacterias con alta incidencia de transmision por agua y alimentos contaminados
con heces, al igual que Escherichia coli. Por lo tanto, se sugiere a la paloma doméstica C. livia como
un riesgo potencial para la salud pablica de las comunidades circundantes a la plaza de mercado,
siendo un organismo que juega un papel importante como reservorio y vector indirecto de patdgenos.
Es necesario entonces ampliar el conocimiento en esta area y asi poder implementar politicas pablicas
consecuentes que protejan a la poblacion.
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IDENTIFICACION BACTERIANA

Kit de Identificacion BBL Crystal Enteric/Nonfermenter ID System

Muestra

Identificacion

Factor de confianza

Muestra P1-2

Escherichia coli

93.28%

Muestra P1-3 Serratia odorifera 73.3%
Klebsiella oxytoca 66.7%
Muestra P1-9 Escherichia coli 99.11%
Muestra P1-10 Escherichia coli 99.11%
- serotipo 0111 83.3%
- serotipo 0157 86.7%
Muestra P1-12 | Proteus sp (no Proteus vulgaris) 76.7%
Morganella morganii sub sibonii 70%
Muestra P2-1 Escherichia coli 73.3%
Serratia sp 70%
Muestra P2-8 Enterobacter sp 80%
Serratia 76.7%
Muestra P2-7 Enterobacter sp 75%
Raoultella sp 70%
Muestra P2-10 Enterobacter sp 83.3%
Klebsiella sp 76%
Muestra P2-12 | Escherichia coli 80%
Aeromonas sp 77%
Muestra P3-3 Kluyvera sp 74%
Muestra P3-5 Escherichia coli 94%
66.6%

Muestra P3-11

Aeromonas sp

Muestra P3-13

No se pudo identificar
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