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INTRODUCCIÓN

El ganado porcino es un potencial reservorio para muchos patógenos que podrían ser transmitidos a
los humanos (Kraemer et al., 2018). En diferentes estudios de granjas se han analizado los aerosoles,
donde principalmente se han aislado bacterias (Cormier et al., 1990) y se ha observado que la expo si -
ción a éstos podría estar relacionada con varias patologías en humanos (Xu et al., 2022). Por ello, el
fin de este trabajo es analizar la composición bacteriana del aire en las diferentes salas de una granja
porcina y estimar el origen de estas bacterias.

MATERIAL Y MÉTODOS

En el presente estudio se analizó el ADNr 16S bacteriano de 62 muestras recogidas en 3 salas (mater-
nidad, cubricontrol y destete) de una granja porcina. Se recogieron 50 muestras de animales (30 cer -
das y 20 lechones) de las cuales 25 fueron muestras de heces y 25 de piel, 6 muestras fueron de aire,
3 de superficies y 3 de agua. Las secuencias se procesaron con la herramienta Quiime2 y seguidamente
se identificaron con el clasificador Greengenes2. Los análisis estadísticos se realizaron en Rstudio con
el paquete Phyloseq.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Se realizó un análisis de alfa diversidad de los tipos de muestras y las salas de muestreo, donde el ín -
dice de Shannon fue significativo (p= 0,041 y p= 0,045, respectivamente). Se realizó la clasificación ta-
xonómica para observar la variación de la composición bacteriana entre las diferentes salas, observando
que los taxones más abundantes del conjunto de las muestras son diferentes entre las 3 salas. Debido
a esto, se observó que las muestras de aire recogidas en la misma sala están predominantemente
compuestas por bacterias presentes en la piel de los cerdos, y en menor medida por bacterias que se
encuentran en las muestras de heces, así como en las muestras ambientales.

CONCLUSIÓN

Los resultados obtenidos podrían sugerir que la composición taxonómica del aire podría ser utilizada
para identificar las bacterias presentes en las salas de las granjas y así identificar posibles patógenos.
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