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1. Título 

Evaluación de bacterias Gram positivas presentes en heces de porcinos de la provincia de 

Zamora Chinchipe 
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2. Resumen 

La microbiota intestinal influye significativamente en la salud de los animales al intervenir en 

múltiples diversas funciones fisiológicas. En los últimos años, las granjas porcinas han 

avanzado significativamente en la producción para mejorar su estatus. No obstante, en la 

actualidad los trastornos digestivos asociados a desequilibrios en la microbiota, denominados 

disbiosis, han adquirido una importancia particular en la producción porcina. Por lo cual, se 

realizó la evaluación de bacterias Gram positivas presentes en heces de porcinos de la 

provincia de Zamora Chinchipe en 35 granjas, observándose una mayor prevalencia en el 

sistema de crianza tradicional, con una alimentación a base de balanceado y el uso de 

antibióticos. Se identificó bacterias como: Bacillus spp, Micrococcus spp, Staphylococcus 

aureus, Estafilococos coagulasa negativa y Streptococcus spp., en el recuento de 

Lactobacillus spp, se obtuvo un promedio de 7.21*10^11 a 10^12 UFC/ml en todas las 

categorías, se observó la asociación entre la presencia de Bacillus spp y el sistema de crianza. 

En el análisis del dendrograma se observaron 4 grupos distintos con características similares. 

Aunque estos microorganismos pueden ser benéficos, su proliferación descontrolada puede 

volverse patógena. Factores como la edad, la alimentación, el estrés, la higiene y el entorno, 

pueden influir en este desequilibrio, afectando tanto la salud como el rendimiento de los 

cerdos. 

Palabras clave: microbiota, cerdos, bacterias, disbiosis, crianza 
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2.1 Abstract 

 

The intestinal microbiota significantly influences animal health by participating in multiple 

physiological functions. In recent years, pig farms have made significant advancements in 

production to improve their status. However, digestive disorders associated with microbiota 

imbalances, known as dysbiosis, have gained particular importance in pig production. 

Therefore, an evaluation of Gram-positive bacteria present in pig feces was conducted in 35 

farms in the province of Zamora Chinchipe. A higher prevalence was observed in traditional 

farming systems, which use balanced feed and antibiotics. Identified bacteria included 

Bacillus spp., Micrococcus spp., Staphylococcus aureus, coagulase-negative Staphylococcus, 

and Streptococcus spp. The Lactobacillus spp. count averaged between 7.21×10¹¹ and 10¹² 

CFU/ml across all categories. An association between the presence of Bacillus spp. and the 

farming system was observed. The dendrogram analysis revealed four distinct groups with 

similar characteristics. Although these microorganisms can be beneficial, their uncontrolled 

proliferation may become pathogenic. Factors such as age, diet, stress, hygiene, and 

environment can influence this imbalance, affecting both the health and performance of pigs. 

 

Keywords: microbiota, pigs, bacteria, dysbiosis, farming. 
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3. Introducción 

El tracto digestivo en los animales está conformado por una amplia diversidad de 

microorganismos, incluyendo bacterias Gram positivas. Antes del nacimiento, el tracto 

digestivo es estéril, y su colonización comienza con el parto (Roca, 2008). En los cerdos, la 

composición de la microbiota intestinal está influenciada por factores como la genética, edad, 

alimentación, el entorno, el peso corporal, la salud y el uso de antibióticos. Sin embargo, la 

dieta es el factor clave que determina la estructura de la microbiota (Wang et al., 2019). 

Los porcinos adquieren gran parte de su microbiota intestinal tanto de su madre como 

del ambiente en el que se desarrollan. Existe un traslado de bacterias desde el intestino 

materno hacia las crías, inicialmente a través de la placenta y, de manera más significativa, 

mediante el calostro y la leche materna a través de la ruta enteromamaria. Durante el destete, 

los lechones, cuyo sistema inmunológico aun es inmaduro, enfrentan un estrés significativo 

debido a la separación de la madre y al cambio de ambiente. Al mismo tiempo, experimentan 

una transición abrupta en la alimentación, al pasar de una dieta basada en leche a consumir 

concentrado. Esto incrementa la diversidad de la microbiota haciéndola más similar a la de los 

animales adultos (Miranda, 2018). 

La microbiota es un ecosistema conformado por una amplia variedad de 

microorganismos, tanto benéficos como potencialmente patógenos, que mantienen un 

equilibrio relativamente estable (Miranda, 2018). Dentro de las bacterias que favorecen la 

salud intestinal se encuentran aquellas del género Bifidobacterium, asi como las bacterias del 

ácido láctico, entre ellas Lactobacillus spp y ciertas especies de Streptococcus. Por otro lado, 

algunas especies de los géneros Bacteroides y Clostridium, así como ciertas bacterias de la 

familia Enterobacteriaceae, pueden ser perjudiciales debido a sus funciones metabólicas o su 

capacidad patogénica (Roca, 2008). 

Clostridium difficile en lechones suelen causar lesiones localizadas en la región cecal, 

manifestándose como colitis entérica necrotizante, edema mesocolonico, ascitis, hidrotórax, 

tiflocolitis, diarrea con exudado inflamatorio, edema submucoso extenso, proliferación de la 

mucosa, inflación celular y daño epitelial generalizado (Arruda & Arruda, 2021; Andino & 

Quesada, 2022). De la misma manera Clostridium perfringes, afecta a lechones recién nacidos 

entre 1 a 5 días, provocando, la diarrea infecciosa, caracterizada por una alta mortalidad 

(INTA, 2010). Por otra parte, Streptococcus suis, se manifiesta con problemas neurológicos, 
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septicemias, poliartritis, endocarditis, trastornos reproductivos, poliserositis y 

bronconeumonías (Luque et al., 1999; Tarradas et al., 2004; Higgins y Gottschalk, 2006). 

La microbiota intestinal del cerdo experimenta cambios a lo largo de su desarrollo y 

no permanece constante, sino que se estabiliza en la adultez. Su composición depende de 

diversos factores, como la microbiota materna, el entorno y la alimentación, entre otros. 

Aunque posee una notable capacidad de resiliencia, las modificaciones prolongadas en alguno 

de estos factores pueden afectar su equilibrio y su composición (Miranda, 2018). 

En el Ecuador, especialmente en la región amazónica, existen pocos estudios sobre 

indicadores de productividad que permitan determinar los puntos críticos del problema de la 

porcicultura. Debido a que la producción porcina es el doble en comparación con los bovinos 

y pollos (Muñoz et al., 2020). Por ello, esta investigación resulta fundamental para mejorar la 

salud y el bienestar animal, igualmente, es preciso conocer acerca de los cuidados sanitarios, 

instalaciones y enfermedades, presentes en las diferentes granjas. Todo esto con el propósito 

de contribuir a la mejora de la calidad de la carne de cerdo y la seguridad alimentaria. En este 

aspecto, el estudio cobra importancia, ya que, según la Asociación de Porcicultores del 

Ecuador, el consumo anual per cápita de carne de cerdo en el país ha aumentado en 11 kg por 

persona y continua en ascenso (ASPE, 2022). 

En este contexto, la presente investigación tiene como objetivo identificar la presencia 

de las bacterias Gram positivas en heces de porcinos de la provincia de Zamora Chinchipe, 

con el fin de determinar si están causando o no, problemas gastrointestinales en la especie 

porcina, ya sea debido a factores a corto o largo plazo, incluyendo factores ambientales, 

nutricionales y de estrés. La información obtenida será de gran utilidad para los porcicultores, 

ya que permitirá mejorar la producción de la granja. Además, este estudio contribuirá al 

conocimiento científico y tendrá impacto positivo para la salud animal, la porcicultura, la 

sostenibilidad ambiental y en la economía local. 
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4. Marco Teórico 

4.1 Microbiota 

El intestino del cerdo contiene una población microbiana dinámica que constituye un 

ecosistema complejo y mantiene una relación simbiótica con el animal. Esta microbiota 

intestinal es crucial para las funciones nutricionales, fisiológicas e inmunológicas del cerdo 

(Lee & Mazmanian, 2010; Brestoff & Artis, 2013). La colonización de estos microbios es un 

proceso intrincado que depende de varios factores, incluyendo la especie del animal, su edad, 

el método de nacimiento y el entorno en el que vive (Roca Canudas, 2008). 

Las bacterias intestinales se agrupan en especies que pueden causar efectos negativos 

y en aquellas que ofrecen beneficios (Giraldo et al., 2015). La microbiota intestinal no 

permanece constante durante toda la vida del animal, sino que experimenta cambios hasta 

alcanzar una estabilidad en la edad adulta (Odamaki et al., 2016). Los cerdos obtienen gran 

parte de su microbiota intestinal de su madre y del entorno en el que crecen durante los 

primeros días de vida (Miranda, 2018). Swords et al. (1993), propusieron en su investigación, 

dividir la colonización del tracto digestivo en tres etapas distintas. La primera tiene lugar 

desde el nacimiento hasta el final de la primera semana de vida. La segunda abarca entre el 

cierre de la primera semana y el termino de la lactancia. Finalmente, la tercera etapa inicia 

con el destete 

En la primera etapa, la colonización del tracto gastrointestinal comienza en el 

momento del parto, cuando el lechón entra en contacto con la microbiota vaginal de la madre, 

con la piel, heces y de otras bacterias que se encuentran en el medio (Conway, 1997; Roca 

Canudas, 2008). 

En la segunda etapa, que corresponde a la lactancia de los lechones, Swords et al. 

(1993), evidenciaron que las bacterias aeróbicas son reemplazadas de manera constante por 

bacterias anaeróbicas. Entre los grupos bacterianos predominantes se identifican Clostridium 

spp, Eubacterium spp, Fusobacterium spp, Propionibacterium spp, y diversas bacterias 

anaeróbicas pertenecientes al grupo Streptococci. Asimismo, las inmunoglobulinas presentes 

en la leche materna brindan protección frente a microorganismos patógenos, lo que puede 

afectar la composición de la microbiota (Tajima & Aminov, 2015). 

La tercera comienza con el destete, un proceso en el que se produce la sustitución de 

ciertas bacterias anaeróbicas Gram positivas del genero Bacteroides spp. A los 120 días de 

edad, las bacterias aeróbicas representaban menos del 0,1% del total de las poblaciones 
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bacterianas (Swords et al., 1993). Durante el destete, los lechones que aun poseen un sistema 

inmunitario inmaduro, experimentan un gran estrés debido a la separación de la madre y al 

cambio de entorno. Asimismo, su alimentación cambia de forma abrupta, al pasar de una dieta 

a base de leche a consumir concentrado. Este cambio promueve una mayor diversidad en la 

microbiota intestinal, acercando su composición a la de los cerdos adultos. 

4.2 Bacterias Gram positivas prevalentes en la microbiota intestinal del cerdo 

 

4.2.1 Lactobacillus spp 

Las especies pertenecientes a este género son anaerobias, se caracterizan por su 

metabolismo estrictamente fermentativo y prefieren ambientes ácidos. Tienen complejas 

necesidades nutricionales y utilizan glucosa como fuente de carbono (Macias, 2008). 

Dentro de las especies de lactobacillus cultivables en el tracto intestinal del cerdo 

están: L. acidophilus, L. salivarus, L. brevis, L. johnsonii, L. crispatus, L. agilis, L. 

fermentum, L. amylovorus, L. delbrueckii, L. reuteri, L. plantarum (Stewart, 1999; Macias, 

2008). 

Durante la primera fase de colonización de la microbiota intestinal, las bacterias del 

grupo Lactobacillus spp, son de las más abundantes, pudiendo representar entre el 8% y el 

10% del total de población microbiana (Swords et al. 1993). 

4.2.2 Clostridium spp 

Son bacterias grandes, gram-positivas, formadoras de esporas y estrictamente 

anaerobias, aunque toleran el oxígeno. Las enfermedades entéricas provocadas por estos 

microrganismos representan un desafío para productores, veterinarios y especialistas en 

diagnóstico, a pesar de la existencia de productos inmunoprofilácticos para ciertas especies y 

variantes. Clostridium perfingens tipos A y C, y Clostridium difficile son los principales 

clostridios patógenos en los cerdos (Songer & Uzal, 2005). 

En los cerdos, entre las principales especies de Clostridium cultivables en el tracto 

digestivo están: C. perfringens, C. putrificum, C. welchii (Stewart, 1999; Macias, 2008). 

4.2.3 Eubacterium spp. 

El género Eubacterium abarca un grupo heterogéneo de bacilos anaeróbicos 

grampositivos que no forman esporas, pueden ser móviles o inmóviles, muchos de los cuales 

tienen un crecimiento lento, son exigentes y generalmente no reaccionan en las pruebas 

bioquímicas. Por esta razón, el cultivo y la identificación de aislados son difíciles y la 
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taxonomía del grupo sigue siendo incierta (Downes et al., 2001; Mukherjee et al.,2020). 

Dentro de las principales especies que se encuentran en el tracto intestinal de los cerdos, 

están: E. cylindroids, E. tenue, E. rectal, E. lentum (Stewart, 1999; Macias, 2008). 

4.2.4 Propionibacterium spp. 

Las especies de Propionibacterium son bacilos gram positivos, es decir, son inmóviles 

y no producen esporas bacterianas. Estas bacterias son catalasa-positivas, miden entre 1 y 5 

μm de longitud. Se consideran anaeróbicas o relativamente anaeróbicas. La mayoría de las 

especies son mesófilas, pero no pueden resistir temperaturas mucho más altas, sobreviviendo 

hasta 20s a 70ºC. Su temperatura optima de crecimiento es de 30ºC. Los siguientes factores 

tienen un efecto inhibidor sobre el género Propionibacterium: alta acidez, temperaturas 

extremas, alta concentración de sal y baja actividad de agua (Piwowarek et al., 2017). Las 

especies cultivables de mayor relevancia en el tracto digestivo del cerdo son: P. granulosum, 

P acnés (Stewart, 1999; Macias, 2008). 

4.2.5 Streptococcus spp. 

Este género es altamente diverso y está compuesto por bacterias redondeadas, 

grampositivas, con un diámetro inferior a 2 μm. Son catalasa negativas y anaeroboas 

facultativas, a menudo formando cadenas o pares. Estas bacterias fermentan la glucosa y 

producen ácido láctico. Su ADN contiene entre 34% y un 46% de guanina y citocina (G+C) 

(Montes & Garcia, 2007). 

En la microbiota del cerdo, las especies de Streptococcus que se pueden cultivar 

incluyen: S. equines S. salivarus, S. bovis, S. intestinalis, S. morbillorum, S. intermedius, S. 

durans (Stewart,1999; Macias, 2008). 

4.3 Microorganismos favorables en la microbiota intestinal del cerdo 

 

4.3.1 Género Lactobacillus 

Los bacilos Gram-positivos anaerobios facultativos del género Lactobacillus son 

delgados, no esporulados y pueden formar cadenas de tamaño variable. Se encuentran 

naturalmente en la flora bacteriana de la cavidad oral, el sistema gastrointestinal y el tracto 

genitourinario de la hembra. Debido a sus requerimientos particulares de crecimiento y a un 

largo periodo de incubación, su presencia en muestras clínicas a menudo pasa inadvertida 

(Cabrera et al., 2010). 
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Lactobacillus fermenetum, produce compuestos antimicrobianos proteicos y ejerce 

inmunomoduladores contra Salmonella. Lactobacillus reuteri, mejora la salud durante 

episodios diarreicos mediante la producción de linfocitos CD4-positivos en el epitelio del 

íleon. Lactobacillus acidophylus previene infecciones por E. coli, al inhibir la transcripción de 

genes relacionados en la colonización (Macias, 2008). 

Lactobacillus spp es predomínate en el intestino grueso de los lechones antes del 

destete y juega un papel fundamental en la prevención de enfermedades, la mejora del 

rendimiento y el mantenimiento del equilibrio natural del sistema digestivo (Pluske et al., 

2003; Fouhse et al., 2016). 

4.3.2 Género Bacillus 

Este género forma parte de la familia Bacillaceae, se caracterizan por ser 

grampositivos, de forma bacilar, catalasa positiva, aerobios estrictos o anaerobios facultativos 

y son capaces de formar endosporas (Tejera et al., 2011). 

De acuerdo con Milian et al., (2008), una característica notable de los Bacillus es su 

capacidad para producir enzimas hidrolíticas, lo que favorece una mejor utilización de los 

alimentos. Estas enzimas incluyen proteasas, amilasas y glicosidasas, que descomponen las 

moléculas complejas de los alimentos en nutrientes más sencillos. Estos nutrientes son 

rápidamente absorbidos por el animal o utilizados por otras bacterias beneficiosas, ayudando 

a establecer una microflora intestinal equilibrada. 

Ciertas especies de Bacillus usadas como probioticos en la dieta de los cerdos ha 

crecido significativamente, apoyado por numerosos estudios que reportan beneficios como la 

activación del sistema inmunológico, la acción antimicrobiana y la exclusión competitiva. 

Estas bacterias pueden desarrollarse en el tracto gastrointestinal y se consideran residentes 

temporales del mismo (Cutting, 2011). Diversas especies formadoras de esporas de este 

género como B. subtilis, B. licheniformis y B. cereus var. han sido empleadas en la industria 

porcina. Numerosos suplementos dietéticos a base de Bacillus han demostrado mejoras en el 

crecimiento, el aprovechamiento del alimento y la salud digestiva (Gaggia et al., 2010; Sun et 

al., 2010; Kenny et al., 2011; Novak et al., 2012). 

4.3.3 Género Bifidobacterium 

Las bacterias de este género son Gram positivos, anaerobios, inmóviles, sin capacidad 

de esporulación y catalasa negativos. Presentan una gran variedad de formas, que incluyen 

estructuras cocoides, con protuberancias y bifurcaciones, extremos espatulados o disposición 
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en cadenas estrelladas. Su nombre proviene de las formas en Y o V que pueden adoptar 

ocasionalmente (Delgado, 2005). La temperatura óptima para su crecimiento es de 36 a 38ºC 

en humanos y de 41 a 43ºC en especies de origen animal. 

El género Bifidobacterium es reconocido por sus efectos probioticos en cerdos y otros 

animales, favoreciendo la mejora de diversos parámetros de producción como el crecimiento, 

la eficiencia en la conversión alimenticia, la utilización de nutrientes, la salud intestinal, la 

regulación inmunológica y la modulación de la microbiota intestinal (Cho et al., 2011; Kumar 

et al., 2015) En un estudio reciente mostro que Bifidobacterium puede suprimir la 

proliferación celular en tumores, asociando esta acción con el estrés oxidativo en las células 

malignas (Górska et al., 2019). 

Los resultados indican que la abundancia de Bifidobacterium puede aumentar hacia el 

final del experimento mediante la suma de AEO y Bacillus subtilis, además de la 

implementación del destete tardío a los 28 dias, beneficiando al hospedador con su función 

probiótica durante la transición a una nueva etapa productiva. 

4.3.4 Género Eubacterium 

El género Eubacterium incluye bacilos gram-positivos, que pueden ser uniformes o 

pleomórficos, no forman esporas, son estrictamente anaeróbicos y quimioorganotroficos. Las 

especies de este género pueden ser sacaroclasticas o no sacaroclasticas y algunas son móviles 

mientras que otras son inmóviles. Varios miembros del género producen butirato, una 

sustancia clave en la regulación de la energía, la motilidad del colon, la inmunomodulación y 

la reducción de la inflamación intestinal (Mukherjee, 2020) 

4.4 Microorganismos patógenos en la microbiota intestinal del cerdo. 

Las bacterias patógenas Clostridium difficile, Clostridium perfringes y S. suis, son 

microorganismos de gran importancia en la microbiota intestinal del cerdo, ya que pueden 

causar graves enfermedades con impacto en la salud animal y la producción porcina. C. 

difficile es un agente patógeno oportunista que afecta principalmente a los lechones neonatos, 

provocando colitis entérica necrotizante, edema mesocolico, ascitis, hidrotórax, tiflocolitis, 

diarrea con exudada inflamatorio, inflamación celular, daño epitelial generalizado, edema 

submucoso extenso y proliferación de la mucosa (Arruda & Arruda, 2021; Andino & 

Quesada, 2022). 

Por su parte, Clostridium perfringens, especialmente los tipos A y C, es una de las 

principales causas de diarrea infecciosa, que se la asocia con una elevada mortalidad, 
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afectando principalmente a lechones neonatos entre el primer y el quinto día, aunque también 

puede manifestarse hasta las tres semanas de edad (INTA, 2010). Finalmente, Streptococcus 

suis es un agente bacteriano que no solo afecta al tracto digestivo, sino que también se asocia 

con problemas neurológicos, septicemias, poliartritis, endocarditis, trastornos reproductivos, 

poliserositis y bronconeumonías (Luque et al., 1999; Tarradas et al., 2004; Higgins y 

Gottschalk, 2006). 

4.5 Granjas porcinas 

 

4.5.1 Producción porcina en Ecuador 

En las últimas décadas, la producción porcina a nivel comercial ha experimentado un 

crecimiento significativo. Esta actividad no solo es crucial para la seguridad alimentaria, 

proporcionando una importante fuente de proteínas, y también representa un respaldo 

económico, ya que muchas personas se dedican a la cría de cerdos como una fuente de 

ingresos complementaria. Por lo tanto, la crianza de cerdos para la producción de carne se ha 

convertido en una de las actividades pecuarias más importantes, comparada con la producción 

de res y pollo (Yagual, 2015). 

Los cerdos son más eficientes que los bovinos, con un rendimiento en canal hasta el 

75%. Además, su ciclo productivo relativamente corto permite que se críen desde el 

nacimiento hasta alcanzar los 100 kg en solo 6-7 meses, con una conversión alimenticia de 

alrededor de 3,5 kg de alimento por cada kg de peso ganado (Intagri, 2019). 

Según la Asociación de Porcicultores del Ecuador (ASPE, 2022), el sector porcino en 

el país creció un 40,9% entre 2010 y 2017, pasando de 95 mil a 161 mil toneladas de 

producción. Para el 2018, alcanzo las 173.194 mil toneladas. Este crecimiento se atribuye a 

los esfuerzos de los productores por optimizar recursos y aumentar la competitividad a través 

de las mejoras en aspectos sociales, económicos y sanitarios. Como resultado, la producción 

ha llegado a 206 mil toneladas de carne anual, con un consumo per cápita de 11 kg por 

persona al año, representando el 8% del PIB agropecuario 

En el Ecuador hay cerca de 1,737 granjas dedicadas a la porcicultura, de las el 85% 

son de tipo familiar, mientras que el 15% restante corresponde a granjas industriales, que 

contribuyen con el 21% de la producción. 
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4.5.2 Producción porcina en la provincia de Zamora Chinchipe 

Para el año 2022, la provincia de Zamora Chinchipe contaba con 2.981 porcinos. De 

estos, el 61,25% eran de raza, el 20,06% eran criollos y el 18,67% eran mestizos. Este dato es 

relevante, ya que el manejo de animales puros requiere más cuidados en comparación con los 

animales mestizos o criollos, debido a que los animales locales tienen una mayor rusticidad 

que los animales de raza importados (Echeverria & Vidales, 2008; ASPE, 2017; Salazar, 

2022). 

4.6 Influencia de microorganismos Gram positivos en la salud pública 

 

4.6.1 Beneficiosos 

Las bacterias lácticas, algunas de ellas con propiedades probióticas, forman parte del 

grupo de microorganismos beneficiosas. 

Estas bacterias generan varios metabolitos, como vitaminas y ciertos polisacáridos 

conocidos como prebióticos, que promueven el crecimiento de la microbiota beneficiosa en el 

tracto gastrointestinal y pueden tener efectos sobre la modulación del sistema inmune (López, 

2022). 

Lactobacillus acidophilus., proporciona varios beneficios como adherirse al epitelio 

intestinal, mantener el equilibrio de la microbiota intestinal y fortalecer la respuesta inmune. 

Por otro lado, Bacillus subtilis se emplea en la bacterioterapia oral, restaurando la microbiota 

normal y fortaleciendo la capacidad del sistema inmunitario para combatir infecciones y 

enfermedades (Salminen, et al; 1998). 

4.6.2 Patógenos 

Entre los microorganismos Gram positivos que impactan la salud pública se encuentra 

C. difficile. Este microorganismo ha sido estudiado en diversas especies de animales de 

producción, como cerdos y bovinos, identificándose su presencia. Se ha documentado su 

presencia en estos animales y se han propuesto hipótesis sobre su posible rol como fuente de 

infección zoonótica, aunque estas hipótesis aún están en debate (Andino & Quesada, 2022). 

Streptococcus suis es un patógeno de gran importancia en la producción porcina, 

aunque que en raros casos puede afectar a los seres humanos. El primer registro de infección 

en humanos data de 1968 en Dinamarca. Su transmisión se da principalmente en personas con 

contacto directo con cerdos, manifestándose en enfermedades como meningitis purulenta, 



13  

shock séptico, falla multiorgánica, endocarditis, neumonía, artritis o peritonitis (Alarcón, 

2012). 

4.7 Métodos de cultivo para bacterias Gram positivas 

 

4.7.1 Agar manitol salado (MSA) 

El medio de cultivo agar sal manitol es utilizado de manera selectiva para el 

aislamiento de Staphylococcus, particularmente Staphylococcus aureus. Este medio también 

se ha utilizado en estudios de resistencia a antibióticos, donde ha mostrado una especificidad 

del 98,1 % y una sensibilidad del 95,1% con cepas de Staphylococcus resistentes a la 

oxacilina (Durán, Zhurbenko, & Viera, 2004). 

Este medio, con una alta concentración de sal, permite el crecimiento de bacterias que 

pueden fermentar manitol. Lo que genera ácido y provoca un cambio en el pH del medio, 

alterando el indicador de pH de rojo a amarillo. Los estafilococos toleran bien estas 

condiciones adecuadas. Los estafilococos coagulasa positivos, que fermentan el manitol, 

producen colonias amarillas rodeadas de áreas amarillas, mientras que aquellos que no 

fermentan el manitol aparecen como colonias rojas, rodeadas de áreas rojas o púrpuras 

(Britania, 2021). 

4.7.2 Agar sangre 

El medio de cultivo agar sangre es utilizado para aislar diferentes tipos de 

microorganismos. Cuando se suplementa con sangre de oveja, facilita el crecimiento de 

microorganismos que tienen exigencias nutricionales específicas y permite una clara 

observación de las reacciones de hemólisis. 

La mezcla de infusión de musculo cardiaco, peptona y otros componentes otorgan un 

alto valor nutricional al medio, facilitando el crecimiento de diversos microorganismos. El 

cloruro de sodio contribuye al equilibrio osmótico, mientras el agar actúa como agente 

solidificante. La incorporación de un 5-10% de sangre de oveja desfibrinada estéril estimula 

el crecimiento de bacterias que requieren más nutrientes y posibilita la observación de la 

reacción hemolítica de manera evidente (Britania, 2021). 

4.8 Técnicas de tratamiento de heces 

 

4.8.1 Coprocultivo 

El coprocultivo se utiliza para detectar bacterias patógenas que pueden originar 

enfermedades y ayudar en el diagnóstico de infecciones del sistema digestivo. Debido a la 
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variedad de causas de las infecciones gastrointestinales, este método es crucial para 

determinar el agente responsable (Fernández et al., 2010). 

4.8.2 Examen directo 

El examen directo implica la observación de la muestra de manera inmediata. Se 

pueden detectar las bacterias mediante un frotis fecal al microscopio, utilizando la tinción de 

Gram para clasificar si son Gram positivos o negativos y también reconocer su forma y 

disposicion (Ramírez, 2022). 

4.8.3 Hisopado rectal 

El hisopado rectal es una opción para estudiar el desarrollo del microbioma en cerdos 

durante las primeras fases de su vida, cuando obtener muestras de heces puede ser 

complicado. Aunque la recolección de heces es un método común para investigar el 

microbioma intestinal, en algunas situaciones no es la más adecuada, especialmente cuando es 

difícil conseguir heces frescas de animales jóvenes (Choudhury et .al, 2019). 
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5. Metodología 

5.1 Área de estudio 

La investigación se llevó a cabo en los cantones de la provincia de Zamora Chinchipe, 

ubicada a una altitud que oscila entre 815 a 2800 msnm. La región presenta una temperatura 

promedio de 30ºC y abarca una extensión aproximada de 10.572,03 km2. 

 

Figura 1. Ubicación geográfica de las granjas porcinas de la provincia de Zamora Chinchipe 

5.2 Procedimiento 

 

5.2.1 Enfoque metodológico 

El enfoque es cuantitativo. 

 

5.2.2 Diseño de la investigación 

Estudio observacional-descriptivo de corte transversal 

 

5.2.3 Tamaño de la muestra y tipo de muestreo 

Tabla 1. Selección de granjas en la provincia de Zamora Chinchipe 
 

Cantón 
 Selección de granjas  

Tradicional Industrial Total 

Zamora 8 1 9 

Chinchipe 2 1 3 

Nangaritza 1 1 2 

Yacuambi 1 1 2 

Yanzatza 6 1 7 

El Pangui 4 1 5 

Centinela del cóndor 1 1 2 

Palanda 2 1 3 

Paquisha 1 1 2 
 Total  35 

Nota: Información obtenida de ASPE (2024) 
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5.2.4 Técnicas 

El estudio se desarrolló en dos etapas: una fase de trabajo en campo y otra destinada al 

análisis en laboratorio. 

5.2.4.1 Fase de campo 

 Toma y transporte de muestras 

Con el propósito de llevar a cabo esta investigación, se recolectaron muestras de 

heces, las cuales se colocaron en envases herméticos previamente etiquetados. Las muestras 

se transportaron a una temperatura de entre 2 a 8ºC (Anexo 1). 

 Encuesta 

Se aplicó la encuesta a los propietarios de las granjas porcinas para determinar los 

factores influyen en la salud de la microbiota intestinal de los cerdos (Anexo 2). 

5.2.4.2 Análisis de laboratorio 

 Pre enriquecimiento 

Se realizó pools de heces en agua peptonada y luego se incubaron a una temperatura 

de 37°C durante 18 a 24 horas. Luego, se llevó a cabo las diluciones seriadas hasta 10^-10 

(Anexo 1). 

Cultivos de agares para Gram positivos 

Se llevó a cabo la inoculación de la dilución madre y de la dilución seriada con el fin 

de aislar bacterias Gram positivas, utilizando la dilución seriada 10^-2. Para sembrar en los 

medios diferenciales, se utilizó de estriado por agotamiento, seguido de una incubación a 

37°C por un lapso de 18 a 24 horas. Los medios usados fueron agar sangre y agar sal manitol. 

La interpretación se realizó basándose en las características macroscópicas de las colonias 

(Anexo 1) 

 Identificación por pruebas bioquímicas 

Para la identificación se aplicó la prueba de coagulasa, catalasa, oxidasa. 

 Recuento de Lactobacillus spp 

 

Se empleó la técnica de fundido en placa para las diluciones consecutivas 10^-9 y 10^- 

10 en agar MRS. Luego, se incubaron a 37 °C durante 18 a 24 horas, y finalmente se llevó a 

cabo el recuento de colonias utilizando un contador digital (Anexo 1) 

Fórmula para contabilizar Lactobacillus spp. 
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𝐶𝐹𝑈/𝑚𝑙 = 
Numero de colonias x Factor de dilucion 

Volumen inculado 

5.2.5 Variables de estudio 
 

N Variables Definición Indicador Escala Tipo 

 

 

1 

 

Bacterias 

Gram 

positivas 

Se les llama así debido al color 

que presentan después de 

someterlos a un proceso 

químico conocido como tinción 

de Gram 

 

Presencia 

Ausencia 

 

 

Nominal 

 

 

Cualitativo 

 

 

 

2 

 

 

 

Etapa 

Cada una de las fases tienen sus 

propias necesidades 

nutricionales y cuidados 

específicos para asegurar el 

bienestar de los cerdos y 

maximizar   su   rendimiento 

productivo. 

 

 

Engorde 

Madres 

Verracos 

 

 

 

Nominal 

 

 

 

Cualitativo 

 

 

 

3 

 

 

 

Instalaciones 

Debido a la sensibilidad de los 

cerdos a los climas extremos, es 

fundamental 

proporcionales un alojamiento 

adecuado para mantener su 

salud y asegurar buenos 

resultados  en  su  cría  y 

producción. 

 

 

 

Industrial 

Tradicional 

 

 

 

Nominal 

 

 

 

Cualitativo 

 

 

 

4 

 

 

 

Alimentación 

El cerdo es un animal omnívoro 

capaz de aprovechar una amplia 

variedad de alimentos. El tipo 

de alimento administrado debe 

ser fácilmente aceptado, de 

buena utilización y que haya 

disponibilidad 

 

 

Balanceado 

Lavasa 

Mixto 

 

 

 

Nominal 

 

 

 

Cualitativo 

 

 

5 

 

 

Medicamentos 

 

Ayudan a prevenir y curar 

enfermedades 

Antibióticos 

Minerales 

Antiparasitarios 

Vacunas 

Suplementos 

 

 

Nominal 

 

 

Cualitativo 

 

 

6 

 

 

Limpieza 

Proceso que busca eliminar la 

mayoría de agentes patógenos 

en los objetos y superficies 

inanimadas  dentro  de  las 

instalaciones de la granja. 

<4 veces al 

año 

>4 veces al 

año 

 

 

Nominal 

 

Cualitativo 
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5.2.6 Procesamiento y análisis de la información 

Se aplicaron tablas de frecuencia absoluta y relativa según la presencia o ausencia de 

los microorganismos detectados, con el propósito de realizar un análisis estadístico 

descriptivo. Además, se realizó la prueba estadística Chi-cuadrado, considerando un p valor ≤ 

0,05, como estadísticamente significativo. Finalmente, se utilizó el dendrograma para evaluar 

similitudes entre las granjas. 

5.2.7 Consideraciones éticas 

Se logró obtener el consentimiento informado de los propietarios de las granjas antes 

de proceder con la recolección de muestras de heces de los cerdos, informándoles sobre el 

objetivos y los métodos de la investigación. Además, se garantizó el bienestar animal durante 

la recolección de las muestras, evitando causar estrés y malestar a los cerdos 
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5. Resultados 

Se analizaron 35 granjas porcinas de diversos cantones de la provincia de Zamora 

Chinchipe, identificándose un 74.29 %, que corresponde a granjas tradicionales. El 

balanceado es el alimento más utilizado en el 60% de las granjas. El 71.43% de las granjas, 

realizan la limpieza del silo más de 4 veces al año (Tabla 1). 

De acuerdo con los datos obtenidos de la encuesta, los problemas gastrointestinales 

son las más frecuentes con el 28.57%, mientras que las enfermedades de la piel ocupan el 

segundo lugar con el 14,29%. Finalmente, los medicamentos de mayor uso son los 

antibióticos en un 45.72 %, seguidos por el uso combinado de vitaminas y antibióticos, que 

corresponden al 8.57% (Tabla 1). 

Tabla 2. Características de granjas porcinas de Zamora Chinchipe 
 

Característica N % 

Tipo de granja   

Industrial 9 25,71 

Tradicional 26 74.29 

Alimento   

Lavasa 14 40 

Balanceado 21 60 

Limpieza   

< 4veces año 10 28,57 

> 4veces año 25 71,43 

Enfermedades   

Gastrointestinal 10 28,57 

Respiratorio 3 8,57 

Reproductivo 3 8,57 

Muerte súbita 1 2,86 

Enfermedades de la piel 5 14,29 

Ninguna 13 37,14 

Medicamentos   

Antibióticos 8 22.86 

Antibióticos_Desparasitante 2 5.71 
Antiinflamatorios_Vitaminas_Antibioticos_Hormonal 1 2.86 

Desparasitantes_Vitaminas 1 2.86 

Minerales_Antibioticos_Vitaminas_Cicatrizantes 1 2.86 

Vitaminas_Antibioticos 3 8.57 

Ninguno 19 54.28 

 

Se realizaron pools, obteniendo un total de 53 muestras, lo que resulto en un 

crecimiento absoluto en agar sangre y un 26.4% en agar sal manitol (Anexo 5). 

En las granjas industriales se tomó en cuenta tres categorías: engorde, cerdas 

reproductoras y verracos. 
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Las principales bacterias identificadas fueron: Bacillus spp. (65.7%), Micrococcus 

spp. (57.1%) y en menor cantidad Staphylococcus aureus, Estafilococos coagulasa negativa y 

Streptococcus spp (Tabla 2). 

Tabla 3. Bacterias aisladas en las granjas porcinas de la provincia de la Zamora Chinchipe 
 

Bacteria 
Positivo  Negativo  

N % N % 

Bacillus spp.     

Industrial 9 25.7 0 0 

Tradicional 14 40 12 34.3 

Total 23 65. 7 12 34.3 

Micrococcus spp.     

Industrial 6 17.1 3 8.6 

Tradicional 14 40 12 34.3 

Total 20 57.1 15 42.9 

Staphylococcus aureus     

Industrial 1 2.9 8 22.9 

Tradicional 2 5.7 24 68.6 

Total 3 8.6 32 91.4 

Estafilococos coagulasa negativa     

Industrial 4 11.4 5 14.4 

Tradicional 4 11.4 22 62.9 

Total 8 22.9 27 77.1 

Streptococcus spp.     

Industrial 0 0 9 25.7 
Tradicional 1 2.9 25 71.4 

Total 1 2.9 34 97.1 

 

Los resultados indican que Bacillus spp. estuvo presente en el 100% de las granjas 

industriales. Asimismo, Micrococcus spp. se detectó en el 17.1% de las granjas, mientras que 

los Estafilococos coagulasa negativa fueron identificados en el 11.4% de las muestras 

analizadas. Por último, la presencia de Staphylococcus aureus fue la menos frecuente, 

registrándose únicamente en el 2.9 % de las granjas, (Tabla 2). 

En las granjas tradicionales, Bacillus spp. se detectó en el 40% de las granjas, al igual 

que Micrococcus spp. Por su parte, los Estafilococos coagulasa negativa, se presenció en el 

11. 4%. En menor proporción, Staphylococcus aureus, fue identificado en el 5,7% de las 

granjas. Finalmente, Streptococcus spp. fue la bacteria con menor prevalencia, encontrándose 

en el 2.9% de las granjas. Es importante destacar que se encontró más de dos bacterias por 

granja (Tabla 2). 

Bacillus spp se encontró en todas las categorías porcinas, al igual que Micrococcus 

spp y Staphylococcus aureus. En contraste, los Estafilococos coagulasa negativa fueron 

identificados únicamente en cerdos engorde y madres reproductoras (Tabla 3). 
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Tabla 4. Bacterias en las categorías porcinas 
 

Engorde 

Bacterias N % 

Bacillus spp 6 54,54 

Micrococcus spp 2 18.18 

Staphylococcus aureus 1 9.1 

Estafilococos coagulasa negativa 2 18.18 

Total 11 100 
 Madres  

Bacterias N % 

Bacillus spp 8 57.14 

Micrococcus spp 3 21.42 

Staphylococcus aureus 1 7,14 

Estafilococos coagulasa negativa 2 14.28 

Total 14 100 

Verracos 

Bacterias N % 

Bacillus spp 6 54.54 

Micrococcus spp 4 36.36 

Staphylococcus aureus 1 9.1 

Total 11 100 

 

En el análisis el recuento de Lactobacillus spp. se obtuvo un valor promedio de 10^12 

UFC/ml en las diluciones: 10^-9 UFC/ml y 10^-10 UFC/ml. A diferencia de las cerdas 

reproductoras cuyos valores van desde 7.21*10^11 a 2.48*10^12, a diferencia de las otras 

categorías, como se detalla en la Tabla 4. 

Tabla 5. Recuento de Lactobacillus spp 
 

Categorías  10^-9 UFC/ml 10^-10 UFC/ml 

Granjas tradicionales 1.15*10^12 6.08*10^12 

Granjas 
  

Industriales 
  

Engorde  1.47*10^12  7.00*10^12  

Madres  7.21*10^11  2.48*10^12  

Verracos 1.18*10^12 4.69*10^12 

 

Se efectuó el análisis de asociación centrado en la presencia de Bacillus spp y las 

variables consideradas, donde se obtuvo un p valor de 0,012, que es estadísticamente 

significativo, el cual está relacionado con el sistema de crianza y la presencia del 

microorganismo (Tabla 5). 
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Tabla 6. Chi-cuadrado de Bacillus spp 
 

  Bacillus spp   

Características Presencia 

N (%) 

Ausencia 

N (%) 

P 

Sistema de crianza    

Industrial 9 (100) 0 (0) 
0.012 

Tradicional 14 (53.8) 12 (46.2) 

Alimentación    

Lavasa 9 (64.3) 5 (35.7) 
0.884 

Balanceado 14 (66.7) 7 (33.3) 

Limpieza    

< 4veces año 5 (50) 5 (50) 
0.215 

> 4veces año 18 (72) 7 (28) 

Enfermedades    

Gastrointestinal 6 (60) 4 (40)  

Respiratorio 3 (100) 0 (0)  

Reproductivo 2 (66.7) 1 (33.3) 
0.583 

Muerte súbita 0 (0) 1 (100) 

Enfermedades de la piel 3 (60) 2 (40)  

Ninguna 9 (69.2) 4 (30.8)  

Medicamentos    

Antibióticos 7 (87.5 ) 1 (12.5 )  

Antibióticos_Desparasitante 2 (100) 0 (0)  

Antiinflamatorios_Vitaminas_Antibioticos_Hormonal 1 (100) 0 (0)  

Desparasitantes_Vitaminas 1 (100) 0 (0) 0.309 

Minerales_Antibioticos_Vitaminas_Cicatrizantes 1 (100) 0 (0)  

Vitaminas_Antibioticos 1 (33.3) 2 (66.7)  

Ninguno 10 (52.6) 9 (47.4)  

 

Se llevó a cabo la prueba estadística de chi-cuadrado para determinar la presencia de 

otros organismos, sin obtener un valor significativo. 

En el análisis del dendrogama, el primer grupo presenta características similares al 

sistema de crianza tradicional, utilizando alimento balanceado y realizando limpieza frecuente 

en el silo. Este grupo reporta principalmente enfermedades respiratorias y reproductivas, 

además de tener una alta presencia de Bacillus spp y Micrococcus spp. En contraste, el 

segundo grupo incluye granjas insdustriales que administra lavaza, limpian con menor 

frecuencia y muestran una menor incidencia de enfermedades gastrointestinales, destacándose 

la ausencia de microorganismos. 

El tercer grupo muestra una mezcla de características entre los sistemas de crianza, 

con variabilidad en la limpieza y una mayor diversidad de enfermedades (respiratorias, 

reproductivas y muerte súbita) junto con el uso combinado de medicamentos (vitaminas, 

desparasitantes y cicatrizantes). Por último, el cuarto grupo está formado principalmente por 

granjas tradicionales, que utilizan alimento balanceado y realizan limpiezas frecuentes del 
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silo, reportando enfermedades de la piel, la administración de medicamentos (vitaminas y 

minerales) y la presencia de Staphylococcus aureus y Streptococcus spp. (Figura 2). 

Figura 2. Dendrograma 

 

Grupo 1 Grupo 2 
Grupo 3 

Grupo 4 
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6. Discusión 

La microbiota digestiva de los animales no es estable durante toda su vida, sino que 

evoluciona hasta alcanzar un equilibrio en la etapa adulta (Odamaki et al., 2016). En los 

cerdos, gran parte de la microbiota intestinal proviene de la madre y del entorno en los 

primeros días de vida (Miranda, 2018). 

La colonización del tracto gastrointestinal se divide en tres fases; la primera inicia en 

al nacer y termina al final de la primera semana de vida. La segunda etapa comprende desde 

el final de la primera semana hasta el final de la fase de lactancia y la última etapa arranca en 

el instante del destete (Miranda, 2018). En esta última etapa, el destete introduce factores 

estresantes como la separación de la madre, el cambio de entorno y la transición abrupta de 

una dieta láctea a una sólida, lo cual afecta la composición de la microbiota, acercándose cada 

vez más a la de los cerdos adultos. 

El sistema de crianza podría estar relacionado con la composición de la microbiota, ya 

que las granjas familiares suelen emplear prácticas de manejo tradicional. Según el INEC 

(2021), el 85% de la producción total de cerdo proviene de las granjas familiares, mientras 

que el 15% procede de las granjas industriales. Esto concuerda con los datos obtenidos, donde 

las granjas familiares o tradicionales representaron el 74.29 %, superando a las granjas 

industriales, que abarcaron el 25,7 %. 

Los cerdos pueden ser portadores de patógenos como C. perfringens y S. aureus. Cuya 

prevalencia varía según las granjas y lotes, siendo la bioseguridad un factor determinante en 

la contaminación (Fosse et al., 2010). Además, una gestión inadecuada de las granjas porcinas 

pude exponer a los porcicultores a diversas enfermedades debido a prácticas deficientes de 

bioseguridad y manejo (Wang & Hu, 2023). Estos patógenos no solo impactan la sanidad 

animal, sino que también constituye un riesgo para la seguridad alimentaria, especialmente en 

Ecuador, donde el consumo per cápita de carne de cerdo es de 11 kg por persona y continua 

en ascenso (ASPE, 2022). 

Entre las bacterias Gram positivas que alteran la microbiota se encuentra Clostridium 

perfringens tipo A y C, que afectan a lechones entre 1 a 5 días, ocasionando enfermedades 

entéricas (Songer & Uzal, 2005). 

Ciertas especies de Bacillus spp, han sido implicadas en problemas sanitarios en 

cerdos. Por ejemplo, Bacillus cereus ha sido responsable de brotes relacionados con el 

alimento que resulto con una alta mortalidad (Calvigioni et al., 2022). Además, Bacillus 
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icteroides, según un estudio, se ha relacionado con el complejo del cólera porcino y puede 

provocar infecciones fatales en cerdos, acompañadas de lesiones diftéricas, necróticas y 

ulcerativas en el tracto digestivo (Reed & Carroll, 1900). 

Bacillus spp. fue el género más frecuentemente aislado en un 65.7% en las diferentes 

categorías de producción. Varios estudios han enfatizado su rol beneficioso como parte de la 

microbiota intestinal de los cerdos, ya que se asocia con mejoras en el crecimiento y la salud 

general de los animales (He et al., 2020; Mun et al., 2021). Además, la capacidad de ciertas 

cepas de Bacillus spp. para modular la respuesta inmune, reducir la inflamación y fortalecer la 

salud intestinal (He et al., 2019). 

Wu et al. (2023), encontraron que cepas específicas como Bacillus subtilis, BS21, 

tienen propiedades antimicrobianas contra patógenos como E. coli, Salmonella enterica y 

Staphylococcus aureus. En la producción porcina, Bacillus spp. se utiliza como suplemento 

probiotico en distintas etapas, desde el destete hasta el engorde, mostrando ventajas como una 

mayor diversidad microbiana, mejora en la conversión alimentaria y aumento de la ganancia 

diaria promedio (Fu et al., 2019; González et al., 2022). En la reproducción y lactancia 

Mazur-Kuśnirek et al. (2023), reportaron beneficios adicionales, como mayor ingesta de 

alimento, menor pérdida de peso en cerdas. 

En este estudio dicha alimentación posterior al destete en los cerdos es comúnmente 

lavasa y balanceado, como lo menciona Agrocalidad (2021) en su manual de procedimientos 

para la certificación de granjas de ganado porcino, donde señala que la dieta de los cerdos en 

el sistema de crianza familiar es a base de desperdicios de cocina y compras, mientras tanto, 

en el sistema comercial la alimentación se la adquiere. 

Sutera et al. (2023), propone que la incorporación de lavaza a la dieta puede alterar la 

diversidad microbiana en el intestino de los cerdos. En su estudio revela que la 

suplementación con suero de leche trae consigo diferencias significativas en la abundancia de 

varios géneros bacterianos. Esto indica que la lavasa puede influir en la composición de 

ciertas partes de la comunidad bacteriana a lo largo del tiempo. 

Por el contrario, la alimentación con desperdicios de cocina conlleva riesgos 

microbianos significativos, incluidos virus y bacterias, que, aunque pueden reducirse 

mediante tratamientos como el calentamiento, no se eliminaran por completo. Históricamente, 

esta práctica ha estado vinculada a la propagación de enfermedades, como el brote de fiebre 
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aftosa en 2001, causado por residuos de cocina contaminados (BCVA, 2017; Dame-Korevaar 

et al., 2021). 

Wang et al. (2019), señala que Firmicutes es uno de los filos más predominantes en el 

microbioma intestinal de los cerdos durante las etapas de crecimiento y engorde, siendo 

relacionado con una mayor eficiencia en la conversión de alimentos y el aumento de peso. 

Asimismo, Greiner et al. (2022) y Luque et al. (2021), observan que las cerdas reproductoras 

presentan una diversidad considerable de bacterias Gram positivas, especialmente de los 

géneros como Lactobacillus, Bacillus, Enterococcus y Clostridium. En cambio, la microbiota 

fecal de los verracos esta predominantemente compuesta por Lactobacillus spp. y cocos gram 

positivos (Li et al., 2020; Moore et al., 1987). 

En este contexto, la mayoría de bacterias aisladas en la esta investigación pertenecen a 

los filos Firmicutes, en la cual se identifican los géneros Bacillus spp. (65.7%), 

Staphylococcus aureus (8.6%), Estafilococos coagulasa negativa (22.9%) y Streptococcus 

spp. (2.9%). Por su parte, en el filo Actinomycetota destaco el género Micrococcus spp. 

(57.1%). 

Se obtuvo p valor representativo estadísticamente de 0.012, en la asociación de 

Bacillus spp con el sistema de crianza, esta relación se puede dar ya que, en muchas granjas 

tradicionales, los propietarios indicaron que la dieta administrada anteriormente es a base de 

lavasa, y que recientemente incluyeron balanceado a la dieta, esto con el fin de mejorar el 

rendimiento de los cerdos. En este contexto, Fu et al. (2019) y González et al. (2022), señalan 

que la inclusión de la bacteria como probiotico en la dieta, aumenta la ganancia de peso y 

mejora la conversión alimentaria. Además, otro punto relevante en esta asociación es el 

manejo de las granjas, según Tacke et al., (2018), las granjas tradicionales a menudo 

presentan un menor nivel de seguridad, lo que podría favorecer la colonización de bacterias 

Gram positivas. 

Micrococcus spp. se aisló en un 57.1% del total de bacterias encontradas. Este 

microorganismo forma parte natural de la microbiota, lo que fue determinado mediante 

métodos avanzados de secuenciación y cultivo bacteriano (Dowd et al., 2008; Wylensek et al., 

2020). 

Gao et al. (2019) observaron la presencia de esta bacteria en muestras del yeyuno, de 

cerdos negros de Shanxi con 25 días de edad (B25), lo que evidencia su participación en 

ecosistemas intestinales dinámicos influenciados por la dieta y la etapa de desarrollo del 



27  

huésped. De manera similar, Wilssens y Casteele (1967), reportaron Micrococcus spp. en 

muestras de heces de cerdos adultos, indicando que esta bacteria persiste en diferentes etapas 

de la vida del animal. 

Los resultados obtenidos en este estudio coinciden con la información previa, ya que 

confirman la capacidad de Micrococcus spp. para adaptarse a diversas condiciones de 

producción. Según Martinez et al., (2021), la presencia de la bacteria refleja la calidad de 

bioseguridad, por ello, la mayor prevalencia de esta bacteria en granjas tradicionales podría 

estar asociada a factores como el manejo más artesanal y una menor rigurosidad en las 

medidas de bioseguridad, en comparación con las granjas industriales. 

Staphylococcus aureus, es frecuente en las granjas porcinas y puede transmitirse a los 

trabajadores, causando problemas médicos y de higiene. La contaminación aérea por S. 

aureus, incluyendo cepas resistentes a la meticilina (MRSA), es un riesgo ocupacional 

importante para los trabajadores de granjas porcinas (Masclaux et al., 2013). Esta bacteria 

forma parte integral de la microbiota intestinal de los porcinos, siendo capaz de colonizar y 

persistir en estos animales de manera natural. Yan et al. (2013), reportaron que el 33.9% de 

los cerdos muestreados en mataderos del noreste de China estaban colonizados por S. aureus, 

incluyendo cepas susceptibles y resistentes a la meticilina (MSSA y MRSA). 

La prevalencia de S. aureus, en especial de cepas resistentes a la meticilina (MRSA), 

varía significativamente dependiendo de la edad de los cerdos y las condiciones de 

producción. Moon et al. (2018) y Zhu et al. (2023) observaron que la prevalencia era mayor 

en lechones destetados (17.3%) y menor en cerdos de engorde (4.4%), sugiriendo que las 

etapas iniciales de producción son más vulnerables a la colonización debido a factores como 

la inmadurez del sistema inmune y el estrés asociado al destete. Los resultados de este estudio 

son similares, registrando una prevalencia del 9.1% en cerdos de engorde. 

El uso de antibióticos es un factor clave en la selección y persistencia de cepas 

resistentes de S. aureus. De Neeling et al., (2007) informaron que todas las cepas de MRSA 

aisladas en los Países Bajos eran resistentes a la tetraciclina, reflejando su uso predominante 

en la producción porcina. Asimismo, Yan et al. (2013) y Beier et al. (2021) documentaron 

altos niveles de resistencia a eritromicina, penicilina y tetraciclina en cepas de MSSA y 

MRSA, con más del 82.7% de las cepas MSSA mostrando resistencia a seis o más 

antibióticos. 
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Los resultados de este estudio revelan una distribución limitada de Staphylococcus 

aureus con un 8.6% de las granjas analizadas, detectándose únicamente en tres granjas 

ubicadas en el cantón Yantzaza. La baja detección de esta bacteria podría estar vinculada a 

ciertas prácticas en las granjas afectadas como el uso excesivo o inapropiado de antibióticos, 

que representa el 45.72%. Estos medicamentos son los más empelados en las granjas porcinas 

de la provincia, promoviendo así la selección de cepas resistentes y su persistencia en el 

ambiente. 

Los Estafilococos coagulasa negativa (CoNS) forman parte de la microbiota normal 

de los cerdos y su entorno, siendo detectados en animales sanos, en productos derivados del 

cerdo y en el ambiente de las granjas (Schoenfelder et al., 2016; Lee & Yang, 2021; 

Abdullahi et al., 2023). Estos microorganismos comensales se encuentran ampliamente 

distribuidos en entornos agrícolas, prosperando en condiciones ambientales donde el estiércol 

y el polvo proporcionan nichos ecológicos favorables para su diseminación (Schoenfelder et 

al., 2016). 

Un factor clave en la dispersión de los CoNS es el papel de las moscas domésticas, que 

suelen estar en contacto con animales, alimentos y desechos. Estas moscas actúan como 

vectores al transportar y dispersar CoNS tanto dentro como fuera de las instalaciones de las 

granjas, incrementando su prevalencia en áreas con deficiencias en las prácticas de higiene 

(Bertelloni et al., 2023). En este estudio, se identificó un 22.9% de CoNS, lo cual podría estar 

asociado con sistemas de manejo menos intensivas y mayores deficiencias en higiene. 

Factores como la acumulación de estiércol no tratado y la proliferación de moscas en las 

granjas tradicionales, contribuyen a la dispersión de CoNS, quienes a la vez son vectores de la 

bacteria en el ambiente. 

La literatura científica apoya a la relevancia de Streptococcus spp. en las diferentes 

etapas de producción porcina. Se ha documentado su presencia en las amígdalas durante las 

fases de post- destete, crecimiento, engorde y en cerdas reproductoras, así como en el tracto 

gastrointestinal, donde predominan especies como Streptococcus intestinalis, S. alactolyticus 

y S. hyointestinalis (Robinson et al., 1988; Devriese et al., 1994; Luque et al., 2009; 

Sigurdarson et al., 2023). En cerdos tibetanos y en híbridos de tres razas, la abundancia de 

Streptococcus incrementa con la edad y el peso corporal, alcanzando niveles significativos 

alrededor de los 100 días de vida (Chang et al., 2022; Long et al., 2022). 
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A medida que los cerdos crecen, la composición de su microbiota intestinal cambia. 

Por ejemplo, Streptococcus suis, aumenta significativamente en el estómago, yeyuno e íleon 

de los lechones post-destete, mientras que la proporción de Lactobacillus spp tiende a 

disminuir. Este cambio se atribuye a la disminución de la barrera defensiva gástrica en esta 

etapa (Su et al., 2008). El estrés, otro factor relevante, también ha sido asociado con la 

translocación intestinal de S. suis (Swildens et al., 2004). 

En este contexto, la detección de Streptococcus spp. en una granja tradicional (8.6%) 

del cantón Yantzaza, podría estar relacionada con el estudio de Chang et al., (2022), indica 

Streptococcus spp. es dominante en diferentes etapas de crecimiento, especialmente a los 100 

días de edad. Esto sugiere que la detección en las muestras podría deberse a la convivencia de 

animales de diferentes edades, incluyendo cerdos de engorde que aún se encontraban en fase 

de crecimiento, lo que evidencia características propias del sistema tradicional. 

Los Lactobacillus spp están presentes en la microbiota intestinal de los cerdos desde 

las primeras horas después de su nacimiento. Estudios han identificado su presencia en las 

heces de lechones recién nacidos tan pronto como 4 horas después del nacimiento y 

permanecen como parte integral de la microbiota a lo largo de la vida (Muralidhara et al., 

1977; Angelis et al; 2006). 

El conteo promedio de Lactobacillus spp, se registrado fue de 10^12 UFC/ml, en todas 

las fases productivas de los cerdos, excepto en las cerdas reproductoras, donde el promedio 

fue de 10^11 UFC/ml. Los resultados son similares a los reportados por Miranda (2018), 

quien describe que las concentraciones en el intestino grueso alcanzan valores de 10^11 a 

10^12 UFC/ml, a diferencia de otras secciones del intestino, donde las concentraciones 

varían. 

Según Miranda (2018), las concentraciones elevadas en el intestino grueso se explican 

por ser un entorno más estable y favorable para el crecimiento bacteriano. Factores como un 

tránsito intestinal más lento, un pH cercano a la neutralidad, condiciones anaerobicas y una 

mayor disponibilidad de nutrientes favorecen su proliferación, permitiendo alcanzar niveles 

de 10^11 a 10^12 UFC/ml. 

En el análisis del dendrograma, el primer grupo muestra similitud con el sistema de 

crianza tradicional, caracterizándose por el uso de alimento balanceado, limpiezas frecuentes 

del silo y la presencia de enfermedades (respiratorias y reproductivas), junto con una alta 

detección Bacillus spp y Micrococcus spp. En contraste, con el segundo grupo, incluye 
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granjas industriales, administrar lavaza, menor frecuencia de limpieza, enfermedades 

(gastrointestinales), uso combinado de antibióticos y vitaminas. El tercer grupo presenta 

similitudes mixtas entre los sistemas de crianza, variabilidad en la limpieza, mayor diversidad 

de enfermedades (respiratorias, reproductivas y muerte súbita), y el uso combinado de 

medicamentos (vitaminas, desparasitantes y cicatrizantes). 

En el cuarto grupo predominan las granjas tradicionales, alimento (balanceado), 

limpieza frecuente del silo, reportan enfermedades de la piel, medicamentos (vitaminas y 

minerales) y presencia de Staphylococcus aureus y Streptococcus spp. 

Las bacterias aisladas forman parte de la microbiota intestinal de los cerdos, aunque la 

presencia de los microorganismos está influenciada por factores como la raza, dieta, edad y el 

estado de salud del animal (Mach, 2015; Han, 2018). Gonzalez et al., (2022), Bacillus spp 

puede encontrarse en el alimento de los cerdos, donde se utiliza como probiotico para 

optimizar el crecimiento y la salud intestinal. Mientras que Micrococcus spp está más 

relacionado con el nivel de bioseguridad de las granjas (Martinez et al., 2021). Gao et al., 

(2018) y Ma et al., (2021), señalan que el uso de antibióticos, reduce la diversidad microbiana 

intestinal, lo que puede llevar a un desequilibrio en la microbiota. 

Si bien estas bacterias pueden desempeñar un papel beneficioso, su crecimiento 

descontrolado puede volverse patógeno. Factores como la edad, la alimentación, el estrés, las 

condiciones higiénicas y el entorno pueden influir en su proliferación, afectando tanto el 

rendimiento como la salud de los cerdos. 
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7. Conclusiones 

 Se logró identificar dos filos: Firmicutes y Actinomycetota. Dentro Firmicutes se 

detectaron bacterias pertenecientes a los géneros Bacillus spp, Staphylococcus aureus, 

Estafilococos coagulasa negativa y Streptococcus spp. Por otro lado, en el filo 

Actinomycetota se identificó la presencia de Micrococcus spp. Estos microorganismos 

forman parte de la microbiota normal del cerdo. 

 En el análisis de Lactobacillus spp en las diferentes categorías porcinas, se obtuvo un 

promedio de 10^12 UFC/ml, en todas las fases productivas de los cerdos, excepto en 

las cerdas reproductoras, donde el promedio fue de 10^11 UFC/ml. Mostrando 

recuentos similares a los valores normales encontrados en la literatura. 

 Se obtuvo p valor significativo de 0.012, en el aislamiento de Bacillus spp con el 

sistema de crianza. Según los datos, la bacteria se encuentra distribuida en el alimento, 

utilizada como probiotico. 

 La edad, el sistema de crianza, la alimentación, el estrés, la higiene y el ambiente, son 

factores que afectan en la composición de la microbiota de los cerdos. 
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8. Recomendaciones 

 Implementar protocolos de higiene y capacitación para los productores sobre el 

manejo de los sistemas de crianza y limpieza de instalaciones. 

 Incentivar prácticas que reduzcan el impacto ambiental, como el manejo adecuado del 

estiércol y el control de vectores, para mantener el equilibrio. 

 Establecer protocolos de administración, esquema de vacunación y desparasitación 

bajo la supervisión de un Médico Veterinario, con el objetivo de asegurar la salud 

animal y reducir el riesgo de desarrollar resistencia antimicrobiana. 

 Implementar análisis microbiológicos periódicos en granjas para identificar y 

controlar oportunamente la proliferación de patógenos. 
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10. Anexos. 

Anexo  1. Procedimiento para la detección de bacterias Gram-positivas 

 

 

Anexo  2. Encuesta 
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Anexo  3. Identificación de bacterias Gram positivas en granjas tradicionales 

 

Anexo  4. Identificación de bacterias Gram positivas en granjas industriales 
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Anexo  5. Trabajo de Laboratorio 

A B C 

D E F 

Descripción: A. Preparación de pre enriquecimiento B. Pesaje de agares C. Dispensión de 

medios D. Sembrado E. Revisión de tinción Gram F. Pruebas bioquímicas 
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Anexo  6. Trabajo de campo 

 

 

Descripción: A. Recolección de muestras B. Envase de la muestra C. Desinfección 
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Anexo  7. Certificación de traducción de ingles 

 


