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INTRODUCCIÓN
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Anopheles darlingi

Plasmodium

MALARIA

(Padilla-Rodríguez et al. 2021)

Distribución en Colombia

Regiones eco-epidemiológicas
Urabá-Bajo Cauca, Pacífico, Amazonas 

Distribución en Centro y Suramérica
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Microbiota en mosquitos

Espacio 
geográfico

Especies Estadios del 
desarrollo

Microbiota: Bacterias, hongos, protistas y virus

Reproducción

(Guégan et al., 2018, Cansado-Utrilla et al., 2021; Strand, 2018) 

Factores que impactan la composición de la microbiota…

Estado de 
alimentación

Nutrición

Digestión de 
sangre

Resistencia a 
insecticidas

Inhibición del 
parásito 

Plasmodium
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INTRODUCCIÓN

(Carini et al., 2016; Hempel et al. 2022)

Conocimiento en especies de Anopheles

Particularidades de los nichos ecológicos de cada continente que pueden influir en la co-evolución
microbiota-vector-parásito (Villegas et al. 2014)

Enfoques para caracterizar la composición de comunidades microbianas

Caracterización taxonómica 
dependiente de cultivo

Metabarcoding
dirigido a marcador

Metagenómica Metatranscriptómica

Secuenciación de nueva generación

Amplificación de región 
específica

Comunidades activas
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Anotación 
funcional



Objetivo: Caracterizar la microbiota bacteriana y 
fúngica de An. darlingi de Colombia mediante 
transcritos
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Colección de mosquitos. Se colectaron durante 2020 a 2021 en las localidades de las regiones Bajo Cauca, Pacífico y Amazonia

La Capilla 
Villa Grande

San Antonio

Charras
Caño Negro

Metodología de colecta

hembras An. darlingi

(Hernández-Valencia JC., 2022)

Cebo humano 

Identificación taxonómica

Conservación en 
RNA Later™

por pools

METODOLOGÍA
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METODOLOGÍA

Pool mosquitos hembra 
An. darlingi
RNA Later

Extracción de ARN total  
Trizol + RNA easy ®​

Lavado con etanol al 
70% durante 3 min y 
PBS

Preparación de librería TruSeq® 
Stranded + Ribo Zero-Gold

Macrogen Inc. (Korea)

Secuenciación NovaSeq6000
30 millones PE

Macrogen Inc. (Korea)

Control de calidad de reads
FastQC

Trimmomatic

Reads mapeados paired-end al 
genoma de referencia de An. 

darlingi
Bowtie2

Ensamblaje contigs
MetaSPAdes

Mapeados frente al 
control de lavado 

Bowtie2

Análisis mediante 
gen marcador

Confirmación de 
especie

Determinación de 
infección por Plasmodium
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MakeBlast base de 
datos COI

MakeBlast base de datos 
COXIII de Apicomplexa

BLAST 
RNA-Seq frente a base 

de datos SILVA



RESULTADOS Y DISCUSIÓN
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Gammaproteobacteria Alphaproteobacteria ND

Bacilli Actinomycetia Betaproteobacteria

Análisis gen marcador
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➢ 303 contigs asignados, después de depuración 113 contigs asignados a bacterias 
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Actinobacteria Bacteria Bacteroidota Firmicutes Proteobacteria

Caracterización taxonómica de la microbiota bacteriana
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN
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Acetobacteraceae
ND
Moraxellaceae
Enterobacteriaceae
Streptococcaceae
Sphingomonadaceae
Lawsonellaceae
Erwiniaceae
Thorselliaceae
Yersiniaceae
Caulobacteraceae
Comamonadaceae
Morganellaceae
Alcaligenaceae
Pseudomonadaceae
Aeromonadaceae
Paracoccaceae
Microbacteriaceae
Weeksellaceae
Bacillaceae
 Erwiniaceae
 Aeromonadaceae
Bifidobacteriaceae
Staphylococcaceae
Lactobacillales
Cellvibrionaceae
Lactobacillaceae
Xanthomonadaceae
Propionibacteriaceae

Caracterización taxonómica de la microbiota bacteriana
Análisis gen marcador
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Mayor diversidad



Caracterización taxonómica de la microbiota bacteriana
Análisis gen marcador

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Región Amazonas Región Bajo Cauca Región Pacífico
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GÉNERO uncultured

Asaia

Streptococcus

Acinetobacter

Klebsiella

Serratia

Tatumella

Sphingomonas

Salmonella

Lawsonella

Thorsellia

Hydrogenophaga

Alcaligenes

Cloacibacterium

Pseudomonas

Tardibacter

Cypionkella

Enterobacter

Stenotrophomonas

Brevundimonas

Lactobacillus

Providencia

Virgibacillus

Aeromonas

Moraxella

Paracoccus

Limosilactobacillus

Mayor diversidad

Klebsiella

Serratia

Géneros transmitidos 
verticalmente
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN

➢ 7 contigs, 5 géneros, Filo Ascomycota

No se encontró infección natural 
por Plasmodium
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Infección natural con Plasmodium

Anncaliia algerae

Crithidia

Parásito intracelular
An. albimanus
An. gambiae
An. stephensi

(Avery & Anthony, 1983; Haq et al., 1981)

(Kostygov et al., 2022)

Parásito monoxenoso de 
insectos (Kostygov et al., 2022)

Análisis gen marcador

Caracterización taxonómica de la microbiota fúngica 



Agrupamiento basado en la similaridad de las secuencias Agrupamiento basado en la composición de las 
secuencia: Algoritmo MetaBinner
(Wang et al. 2023)

Agrupamiento basado en la similaridad de las 
secuencias comparadas con base de datos: BLASTn
BLASTX frente a NCBI nt, nr
(Buchfink, Xie, & Huson 2015)

(Sharpton et al., 2012)
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Caracterización taxonómica de la microbiota bacteriana, fúngica y protista en An. darlingi

PERSPECTIVAS

Anotación funcional de genes de bacterias, hongos y protistas

Contigs

KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and 
Genomes) en MG-RAST



CONCLUSIONES
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➢ La asignación taxonómica obtenida para bacterias y hongos mediante datos RNA-Seq concuerda con lo 
que se ha reportado previamente en mosquitos

➢ El componente bacteriano en las tres localidades estuvo predominado por los filos Proteobacteria, 
Actinobacteria y Firmicutes

➢ Los géneros Asaia y Serratia se encontraron en mayor abundancia en las muestras de An. darlingi

➢ El componente fúngico del vector An. darlingi es menos abundante en relación al componente 
bacteriano, y estuvo predominado por el filo Ascomycota

➢ Este estudio contribuye al conocimiento de la composición de la microbiota bacteriana y fúngica activa 
en el vector neotropical An. darlingi
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