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INTRODUCCION

Microbiota en mosquitos

Microbiota: Bacterias, hongos, protistas y virus
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INTRODUCCION

Conocimiento en especies de Anopheles

Asia America

Africa

Particularidades de los nichos ecoldgicos de cada continente que pueden influir en la co-evolucion
microbiota-vector-parasito (villegas et al. 2014)

Enfoques para caracterizar la composicion de comunidades microbianas
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Objetivo: Caracterizar la microbiota bacteriana y
fungica de An. darlingi de Colombia mediante
transcritos



METODOLOGIA

Coleccidon de mosquitos. Se colectaron durante 2020 a 2021 en las localidades de las regiones Bajo Cauca, Pacifico y Amazonia
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METODOLOGIA
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Muestra An. darlingi por localidad

RESULTADOS Y DISCUSION

Caracterizacion taxonomica de la microbiota bacteriana
Analisis gen marcador

» 303 contigs asignados, después de depuracion 113 contigs asignados a bacterias
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RESULTADOS Y DISCUSION

Caracterizacion taxonomica de la microbiota bacteriana
Analisis gen marcador

FAMILIA
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RESULTADOS Y DISCUSION

Caracterizacion taxonomica de la microbiota bacteriana

Analisis gen marcador

GENERO
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RESULTADOS Y DISCUSION

Caracterizacion taxondmica de la microbiota fungica
Analisis gen marcador

» 7 contigs, 5 géneros, Filo Ascomycota
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PERSPECTIVAS

Caracterizacion taxondmica de la microbiota bacteriana, fungica y protista en An. darlingi

Agrupamiento basado en la similaridad de las secuencias Agrupamiento basado en la composicién de las
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CONCLUSIONES

» La asignaciéon taxondmica obtenida para bacterias y hongos mediante datos RNA-Seq concuerda con lo
qgue 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 fungico del vector An. darlingi es menos abundante en relacién al componente
bacteriano, y estuvo predominado por el filo Ascomycota

» Este estudio contribuye al conocimiento de la composicidon de la microbiota bacteriana y fungica activa
en el vector neotropical An. darlingi
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