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RESUMEN 

Rhipicephalus sanguineus es la garrapata más común en los perros por 

su distribución mundial y su importancia reside en que actúa como vector de 

diversos patógenos de importancia veterinaria y para la salud pública. Además 

de patógenos las garrapatas alojan un grupo de microorganismos simbióticos que 

desecarmpeñan funciones fundamentales en la sobrevivencia, reproducción, 

fisiología, nutrición y probablemente también con la capacidad vectorial. A todo 

este conjunto de microorganismos se les denomina microbioma, que además 

puede influenciar la sobrevivencia de patógenos dentro de las garrapatas y su 

transmisión, por lo que la caracterización del microbioma de R. sanguineus en 

áreas donde se conoce ser vector de patógenos y coinfecciones en humanos y 

animales, podría contribuir a la búsqueda de alternativas para el control del vector 

y prevenir la transmisión de patógenos. En el presente estudio se caracterizó el 

microbioma de R. sanguineus colectadas de perros de los diferentes municipios 

de Baja California mediante secuenciación de nueva generación. El microbioma 

de R. sanguineus estuvo dominado por bacterias, y las bacterias con mayor 

abundancia relativa fueron Ehrlichia y Coxiella con porcentajes mayores al 80%. 

Mientras que los hongos más abundantes fueron Aspergillus, Mucor y Penicillium, 

sin ninguna relevancia como constituyentes del microbioma de R. sanguineus. 

Además, se identificaron bacterias y hongos considerados contaminantes del 

medio ambiente y de la piel del huésped. 

Palabras clave: Rhipicephalus sanguineus; microbioma; Baja California.
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ABSTRACT 

Rhipicephalus sanguineus is the most common tick affecting dogs given its 

global distribution, and its importance resides in the fact that it acts as a vector for 

diverse pathogens with critical impacts in both veterinary science and public 

health. In addition to pathogens, ticks carry a group of symbiotic microorganisms 

that serve fundamental functions in the tick’s survival, reproduction, physiology, 

nutrition, and possibly in their vectorial capacity. These diverse microorganisms 

together are termed the tick’s microbiome. This microbiome can additionally 

influence the survival and transmission of pathogens by the ticks, and therefore 

the characterization of the microbiome of R. sanguineus in endemic areas where 

is the known vector of several pathogens, some found as coinfections affecting 

humans and animals, could contribute in the development of alternative tick 

control methods to help prevent the transmission of pathogens. In the present 

study the microbiome of R. sanguineus was characterized by using next 

generation sequencing on ticks collected from canines in the different 

municipalities of Baja California. The microbiome of R. sanguineus was 

comprised predominantly by bacteria, with the most abundant species being 

Ehrlichia and Coxiella with a relative majority of 80%. The most common fungal 

species were Aspergillus, Mucor, and Penicillium, though they were not significant 

constituents in the overall microbiome of R. sanguineus. Additionally, other 

bacterial and fungal species were identified as environmental contaminants and 

also from the skin of the host. 

Keywords:    Rhipicephalus sanguineus; microbiome; Baja California.
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INTRODUCCIÓN 

Las garrapatas son uno de los parásitos externos más comunes en los 

perros principalmente la garrapata Rhipicephalus sanguineus por su distribución 

mundial y su importancia reside en que actúa como vector de diversos patógenos 

zoonóticos que causan enfermedades de importancia en salud pública que 

resultan en graves daños a la salud humana e incluso la muerte (Rodríguez-Vivas 

et al., 2019; Wang et. al., 2021; Wu-Chuang et al., 2021).   

Además de ser portadoras de microrganismos patógenos también poseen 

microorganismos comensales y simbióticos (Quiroz-Castañeda et al., 2021), los 

que en su conjunto constituyen el microbioma (Hooper y Gordon, 2001; Korecka 

y Arulampalam, 2012). 

Se ha descrito que el microbioma en las garrapatas está relacionado con 

diversos procesos biológicos, fisiológicos, reproductivos de importancia para la 

supervivencia de las garrapatas, pero también influyen en la adquisición, 

mantenimiento y transmisión de patógenos (Quiroz-Castañeda et al., 2021). 

La garrapata R. sanguineus es la más prevalente en el Estado de Baja 

California en donde es vector de R. rickettsii, E. canis, A. platys y A. 

phagocytophilum (Tinoco et al., 2015). 

Las medidas de control más empleadas siguen siendo los acaricidas 

químicos que tienen la desventaja de ser nocivos al medio ambiente, a los 

animales.
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Además de provocar el desarrollo de resistencia en las garrapatas, por lo 

que es necesario buscar alternativas para su control (Obaid et al., 2022). 

Estudios recientes plantean que los miembros no patógenos del 

microbioma de la garrapata también pueden inferir con la replicación y 

transmisión de patógenos, estos miembros no patógenos y patógenos pueden 

neutralizarse entre sí porque compiten directamente con recursos limitados, 

como lo son nutrientes o un tejido en particular (Bonnet et al., 2017). 

En base a lo anterior se planteó el siguiente objetivo: Caracterizar la 

composición del microbioma de la garrapata Rhipicephalus sanguineus de 

los municipios de Baja California.
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REVISIÓN DE LITERATURA 

Generalidades 

Existen alrededor de 900 especies diferentes de garrapatas, de las cuales 

la mayoría pertenecen a una de las 2 familias principales, Argasidae e ixodidae 

(Guglielmone et al., 2018). 

La familia Argasidae se caracteriza por la falta de escudo; debido a esta 

característica son conocidas como garrapatas blandas, dentro de esta familia se 

encuentran los géneros: Argas, Ornithodoros, Otobius (Walker et al., 2003; 

Estrada-Peña 2015). 

En cambio, la familia Ixodidae se caracteriza por la presencia de un escudo 

en la superficie dorsal. A menudo son conocidas como garrapatas duras debido 

a la superficie dura del escudo, dentro de esta familia se encuentran los géneros: 

Amblyomma, Dermacentor, Ixodes, Haemaphysalis, Hyalomma y Rhipicephalus 

(Walker et al., 2003; Estrada-Peña 2015). 

Rhipicephalus sanguineus, conocida como la garrapata marrón del perro 

debido a que se alimenta principalmente de sangre de perros, es la garrapata 

ixódida más ampliamente distribuida a nivel mundial debido a su adaptabilidad a 

diferentes condiciones climáticas (Dantas-Torres, 2008; Gray et al., 2013; 

Dantas-Torres et al., 2015).   

En el cuadro 1 se muestra la clasificación taxonómica de Rhipicephalus 

sanguineus.
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(Dantas-Torres, 2008).

Cuadro 1. Clasificación taxonómica de R. sanguineus. 

Reino                  

Filo 

Animalia 

Arthropoda 

Subfilo Chelicerata 

Clase Arachnida 

Subclase Acari 

Orden Parasitiformes 

Suborden Ixodida 

Superfamilia Ixodoidea 

Familia Ixodidae 

Subfamilia Rhipicephalinae 

Género Rhipicephalus 

Especie R. sanguineus 
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Rhipicephalus sanguineus es altamente endófila lo que representa un 

riesgo para el ser humano, aunque también puede sobrevivir en ambientes al aire 

libre. Además, aunque es monotrópica, esta garrapata puede ocasionalmente 

alimentarse de otros huéspedes entre ellos los humanos, sobre todo cuando se 

convive con perros con alta densidad de garrapatas, lo que demuestra la 

capacidad de R. sanguineus para adoptar distintas estrategias de supervivencia, 

según sus necesidades. Quizás, estos rasgos hayan evolucionado a partir de su 

relación con el perro doméstico y su entorno compartido, siendo parte de la 

estrategia de supervivencia y perpetuación de la especie (Dantas-Torres, 2010). 

Importancia médica y veterinaria de Rhipicephalus sanguineus 

Rhipicephalus sanguineus es una plaga importante debido a su capacidad 

para transmitir agentes patógenos a los seres humanos y animales (Muller y 

Durden, 2002). 

Rhipicephalus sanguineus es capaz de infestar perros en grandes 

cantidades y puede alimentarse de caninos en todas sus etapas del ciclo de vida. 

Puede causar en el perro dermatitis, prurito, estrés, respuestas alérgicas, anemia 

y alopecia, también es vector de diversos patógenos entre los que se encuentran 

Babesia canis, Babesia vogeli, Ehrlichia canis, Rickettsia conorii, Rickettsia 

rickettsii, Coxiella burnetii, Anaplasma platys, Hepatozoon canis (Dantas-Torres, 

2008; Rodríguez- Vivas et al., 2019; Dantas-Torres et al., 2012), algunos de ellos 

con potencial zoonótico (Cuadro 2).



6 
 

 
 

 

 

                                                                            

 

(Dantas-Torres, 2008).

Cuadro 2. Lista alfabética de patógenos que 

son transmitidos por garrapatas R. 

sanguineus 

 

Patógeno Enfermedad asociada  

Anaplasma platys Trombocitopenia cíclica infecciosa 

canina 

 

Coxiella burnetii Fiebre Q  

Leishmania infantum Leishmaniasis visceral canina  

Rickettsia conorii Fiebre manchada mediterránea  

Rickettsia rickettsii Fiebre manchada de las montañas 

rocosas  
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Durante el año 2008, se presentó un brote de fiebre maculosa de las 

Montañas Rocosas en Mexicali, Baja California, México y en 2015, la Secretaría 

de Salud de México declaró la epidemia como emergencia epidemiológica, que 

a partir de 2018 ha afectado aproximadamente a 4,000 personas (Tinoco-Gracia 

et al., 2015; Foley et al., 2019). En México los estados del norte son los más 

afectados, en el año 2022 Sonora tuvo 190 casos de Rickettsiosis, Chihuahua 

119 y Baja California 77 (Secretaría de salud, 2023). 

Durante el 2023 en Baja California más de 800 personas fueron revisadas 

por sospecha de contagio de rickettsiosis, de las cuales 111 resultaron positivos. 

El municipio con el mayor número de muertes por esta enfermedad fue Tijuana, 

con 22 casos, mientras en Mexicali se reportaron alrededor de 20 muertes 

(ISESALUD, 2023). 

Las enfermedades que transmiten las garrapatas son uno de los grandes 

problemas de salud pública y veterinaria que existen a nivel mundial (Alonso-Díaz  

et al., 2006).
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Microbioma de la garrapata 

 Las garrapatas no solo son portadoras de microorganismos patógenos ya 

que un grupo diverso de microorganismos comensales y simbióticos también 

están presentes en ellas (Bonnet et al., 2017). 

A este conjunto formado por los microorganismos patógenos, comensales 

y simbióticos, sus genes y sus metabolitos en un nicho ecológico dado se le 

conoce como microbioma (Korecka y Arulampalam, 2012). A diferencia de los 

patógenos, los microorganismos comensales y simbióticos pueden conferir 

múltiples efectos que pueden ser perjudiciales, neutrales o beneficiosos para las 

garrapatas, y pueden desempeñar varios roles en el estado físico, la adaptación 

nutricional, el desarrollo, la reproducción y la inmunidad de la garrapata (Bonnet 

et al., 2017). 

La garrapata hembra adulta tiene la primera oportunidad de establecer el 

microbioma de su descendencia a través de la transmisión transovárica 

(Narasimhan et al., 2015; Narasimhan et al., 2021). Después de eso, la 

descendencia de la garrapata también puede adquirir microbios del medio 

ambiente y de la sangre del huésped que se alimente (Fig. 1). La entrada 

bacteriana en la garrapata es predominantemente a través de vías transováricas, 

orales o cuticulares (Narasimhan et al., 2015; Narasimhan et al., 2021).   

Así mismo, en su interacción constante con los microbios presentes en el 

entorno, las garrapatas también se encuentran con patógenos (Narasimhan et 

al., 2015; Narasimhan et al., 2021). 
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Fig. 1 Flechas rojas:  patógenos de vertebrados adquiridos por picaduras de 

garrapatas; flechas azules: simbiontes de garrapatas heredados de la madre 

adquiridos por transmisión transovárica y transestadial; flechas verdes: 

microorganismos adquiridos del medio ambiente (Bonnet et al., 2017). 



10 
 

 
 

La diversidad del microbioma puede afectar la transmisión de patógenos, 

sin embargo, los factores bióticos (animales y plantas) y abióticos (agua, suelo, 

temperatura que impulsan la diversidad del microbioma son todavía 

desconocidos (Swei y Kwan, 2017). 

El microbioma de las garrapatas porta comunidades microbianas 

complejas que están dominadas en gran medida por microorganismos no 

patógenos (Bonnet et al., 2021). Se han identificado miembros de los géneros 

Acinetobacter, Brevundimonas, Enterobacter, Sphingobacterium, Pseudomonas, 

Wolbachia, Rickettsia, Coxiella y Francisella en el microbioma (Narasimhan y 

Friking, 2015). 

Coxiella, Francisella y Rickettsia que en medicina y veterinaria son 

reconocidas como bacterias patógenas para vertebrados, en realidad la mayoría 

de especies de estos géneros son parte del microbioma y cumplen funciones 

esenciales para la supervivencia de la garrapata (Bonnet et al., 2017). 

Las garrapatas poseen una alimentación estricta a base de sangre por lo 

que su alimentación carece de muchos nutrientes esenciales y es probable que 

poblaciones microbianas que componen el microbioma aporten los nutrientes 

faltantes (Bonnet et al., 2017). 

En un estudio realizado por Ben-Yosef et al., (2020) en donde se eliminó 

Coxiella (un componente del microbioma de R. sanguineus) mediante la 

administración del antibiótico ofloxacino, dio como resultado un retraso en el 

desarrollo de las ninfas y en estadios posteriores. 
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Otro caso similar fue descrito por Zhong et al., (2007), en donde ninfas 

repletas y hembras adultas de garrapatas Amblyomma americanum tratadas con 

tetraciclina mostraron una disminución del porcentaje de Coxiella, además, el 

peso de las ninfas y la capacidad de ovoposición fue menor que en las no 

tratadas, así como también se observó retraso en el tiempo de ovoposición en 

las garrapatas adultas tratadas. 

Otro efecto que puede tener el microbioma en las garrapatas es sobre la 

adquisición, mantenimiento y transmisión de patógenos (Bonnet et al., 2017). Por 

ejemplo, se ha observado que el microbioma del intestino de la garrapata Ixodes 

scapularis favorece la supervivencia del patógeno Borrelia burgdorferi, En un 

estudio realizado por Narasimhan et al., (2014) manipularon el microbioma 

intestinal de I. scapularis. Los especímenes criados en condiciones estériles (es 

decir, evitando la contaminación de bacterias externas) mostraron un mayor peso 

de ingurgitación y una menor colonización de Borrelia burgdorferi, el agente 

causal de la enfermedad de Lyme, en comparación con las muestras normales.  

Así mismo, en un estudio realizado por Neelakanta et al., (2010) 

observaron un aumento significativo en la expresión de un gen que codifica para 

una glicoproteína anticongelante denominada IAFGP por sus siglas en inglés 

“Ixodes antifreeze glycoprotein”, cuando las garrapatas Ixodes scapularis 

estaban infectadas con A. phagocytophilum, lo cual se asoció con un aumento 

en la tolerancia al frío extremo y, consecuentemente, en la supervivencia de I. 

scapularis.
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Además, un estudio realizado por René-Martellet et al., (2017) en 

garrapatas Rhipicephalus sanguineus provenientes de Francia, Senegal y 

Arizona encontraron que el microbioma bacteriano estaba constituido 

principalmente por los géneros, Coxiella, Rickettsia y Bacillus que representaron 

hasta el 99% de abundancia relativa total, independientemente de poseer 

genotipos diferentes, géneros y origen geográfico. 

Por último, en un estudio realizado por An et al., (2022) se observó un 

cambio significativo en la composición del microbioma en garrapatas R. 

sanguineus sometidas a estrés por inanición durante 1, 2, 4 y 6 meses, y que 

estaba compuesto principalmente por los géneros: Coxiella, seguida de 

Staphylococcus , Brevibacterium, Acinetobacter, Corynebacterium, 

Pseudonocardia, Lactobacillus, Saccharopolyspora, en donde la única bacteria 

simbiótica dominante fue Coxiella spp la cual disminuyó gradualmente con la 

prolongación del estrés por inanición.  

Además, en el mismo estudio se evaluó el papel de Coxiella en el 

desarrollo y reproducción de R. sanguineus mediante la administración de 

ofloxacina, en donde se observó incremento en los tiempos de alimentación, 

reducción del peso de ingurgitación y la muerte de hembras adultas sin producir 

huevos.
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Endosimbiontes bacterianos 

Dentro de los microorganismos que componen el microbioma de las 

garrapatas existe un grupo de bacterias que es único de ellos con los que 

mantienen una relación simbiótica, que reciben el nombre de endosimbiontes 

bacterianos (Lopes de Carvalho et al., 2016). 

Los endosimbiontes de artrópodos generalmente se transmiten por vía 

materna, viven dentro de sus células y se cree que no son infecciosos para los 

vertebrados (Duron et al., 2015). 

Todos los insectos que se alimentan de sangre dependen de 

endosimbiontes bacterianos para proporcionar vitaminas y cofactores necesarios 

para su supervivencia y que son escasos en la sangre (Smith et al., 2015). 

Los mejores ejemplos de endosimbiontes en garrapatas se encuentran en 

los géneros Rickettsia, Francisella y Coxiella. El endosimbionte más 

frecuentemente reportado en garrapatas es CLE por sus siglas en inglés “Coxiella 

like endosymbiont” (endosimbionte similar a Coxiella) presente en el 60.5% de 

las especies de garrapatas, entre ellas Haemaphysalis shimoga, H. lagrangei, 

Amblyomma americanum, Rhipicephalus sanguineus y Rhipicephalus microplus 

(Bonnet et al., 2017; Duron et al., 2017; Nooroong et al., 2018). 

Todos los genomas de Coxiella como endosimbionte estudiados hasta 

ahora se diferencian de las especies patógenas de Coxiella en que tienen un 

genoma reducido de tamaño debido a la ausencia de genes de virulencia. 
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Además, conservan algunas vías funcionales para sintetizar vitaminas B, 

consistentes con un papel de apoyo al huésped (Zhong et al., 2007; Gottlieb et 

al., 2015; Nardi et al., 2021). 

 Aunque en la investigación médica el género Coxiella se clasifica 

comúnmente como patógeno para los vertebrados, para las garrapatas actúan 

como endosimbiontes (Bonnet et al., 2017), que pueden proporcionar nutrientes 

esenciales ausentes de la fuente de alimento (Zhang et al., 2019). Aunque se 

carece de una comprensión completa de los mecanismos que hacen que los 

endosimbiontes promuevan la supervivencia y la fecundidad de las garrapatas 

(Grey et al., 2018). 

Se cree que los endosimbiontes pertenecientes a los géneros de Rickettsia 

alteran la transmisión de otros patógenos rickettsiales, como se observa entre la 

prevalencia de infección de R. rickettsii (patógeno) y R. peacockii (simbionte) en 

Dermancentor andersoni a través de un mecanismo que implica la exclusión 

competitiva, se sugiere que los cambios celulares en los ovarios de garrapatas 

infectadas con Rickettsia peacockii dificultó la multiplicación y transmisión 

transovárica de Rickettsia rickettsii, la infección primaria (Rickettsia peacockii) fue 

responsable de la interferencia o el bloqueo de la infección secundaria (Rickettsia 

rickettsii) (Macaluso et al., 2002). Otros experimentos con D. andersoni mostraron 

además que la densidad de infección de Anaplasma marginale se correlacionaba 

negativamente con la densidad de infección de otro simbionte heredado por vía 

materna, Rickettsia belli (Gall et al.,2016).
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Por lo antes mencionado los simbiontes pueden ser herramientas útiles 

para interrumpir el ciclo infeccioso de los patógenos (Stewart y Bloom, 2020).  

La alteración del microbioma del vector mediante la eliminación de 

bacterias clave puede alterar la homeostasis del microbioma de la garrapata lo 

que podría afectar al rendimiento de las garrapatas y también la capacidad 

vectorial (Mateos-Hernández et al., 2020). 

Comprender las interacciones entre la garrapata y su microbioma es 

fundamental para desarrollar nuevas estrategias para su control y para prevenir 

la transmisión de patógenos a los animales y al hombre (Narasimhan y Friking, 

2015). 

Técnicas utilizadas para la identificación del microbioma 

Tradicionalmente, la identificación de patógenos transmitidos por 

garrapatas se ha llevado a cabo utilizando métodos basados en PCR que se 

basan en secuencias conocidas para el diseño de cebadores específicos 

(Cabezas-Cruz et al., 2018). 

En estudios más recientes, se ha destacado la importancia de las 

coinfecciones y la evolución de los patógenos, lo cual impacta tanto en la 

transmisión de enfermedades como en la gravedad de las mismas. Se han 

empleado enfoques innovadores, como tecnologías de alto rendimiento, para 

detectar la presencia de múltiples patógenos (Cabezas-Cruz et al., 2018). 



16 
 

 
 

La secuenciación de nueva generación (Next Generation Sequencing 

(NGS)) es un grupo de tecnologías diseñadas para secuenciar gran cantidad de 

segmentos de ADN de forma masiva y en paralelo, permite la rápida identificación 

de microbios a partir de una gran cantidad de muestras. La presencia de genes 

marcadores estándar y bases de datos de referencia permite además una mejor 

resolución taxonómica, a menudo a nivel de género o especie. Los ARN 

ribosómicos de subunidades pequeñas se utilizan con frecuencia para lograr este 

objetivo, siendo el ARNr 16S el más común debido a la presencia de regiones 

conservadas y variables dentro del gen, lo que permite la creación de cebadores 

universales con amplicones únicos para cada especie (Couper y Swei, 2018). 

Se pueden aplicar dos tipos de NGS para investigar microbiomas: la 

secuenciación de amplicones y la secuenciación shotgun (que incluye 

metagenómica y transcriptómica). Hay nueve regiones hipervariables (V1-V9) del 

gen bacteriano del ARN ribosómico 16S (16S) que pueden identificarse para 

identificar taxones bacterianos en estudios de NGS con amplicones 16S, y las 

regiones V1-V4 se han secuenciado con mayor frecuencia en garrapatas (Couper 

y Swei, 2018). Las regiones hipervariables de 16S están altamente conservadas 

entre especies, las regiones V1, V2, y V3 se utilizan ya que proporcionan la 

estimación más completa de las familias bacterias y la región V4 la mayor 

diversidad estimada (Sperling et al., 2017). 
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El uso de NGS para investigar microbiomas presenta ventajas 

significativas, como su capacidad para identificar más especies únicas que los 

métodos de cultivo tradicionales y la capacidad de realizar una secuenciación de 

múltiples muestras en comparación con los métodos no moleculares 

tradicionales, los cuales tienden a tener una sensibilidad limitada. Asimismo, 

supera a los enfoques moleculares convencionales ya que la NGS puede 

manejar eficientemente grandes cantidades de información permitiendo un 

análisis más detallado (Greay et al., 2018; Wensel et al., 2022). 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

Tipo de estudio 

Observacional, descriptivo, transversal. 

Localización del área de estudio 

El estudio se llevó a cabo en el Laboratorio de Salud Pública Veterinaria 

del Instituto de Investigaciones en Ciencias Veterinarias, de la Universidad 

Autónoma de Baja California, localizado en el Km. 3.5 Carretera San Felipe. 

Fracc. Campestre Mexicali, Baja California. México. 

Origen de la información 

Se colectaron garrapatas removidas de perros, en estadio adulto 

obtenidas de clínicas veterinarias y centros de control animal de seis municipios 

de Baja California: Ensenada, Tijuana, Tecate, Mexicali, San Felipe y San 

Quintín. 

Duración del estudio 

El periodo de tiempo del estudio abarcó 12 meses, comenzando en agosto 

del 2022 y terminando en agosto del 2023.
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Metodología 

Colecta de garrapatas 

Se colectaron 30 garrapatas de cada municipio. Las cuales se extrajeron 

manualmente de acuerdo a la técnica de Huygelen et al., (2017), en la cual se 

sujeta a la garrapata por sus piezas bucales con pinzas de punta roma lo más 

cerca de la piel del perro, tirando hacia afuera. Estas garrapatas fueron tomadas 

de cualquier región corporal de los perros, se transportaron en tubos falcon con 

etanol al 70% para su conservación hasta su utilización en el laboratorio. 

Identificación morfológica de las garrapatas 

Las garrapatas colectadas fueron identificadas y clasificadas 

morfológicamente utilizando un estereoscopio marca Leica MZ125 (Leica 

Microsystems, Wetzlar, Alemania), siguiendo la guía descrita por Walker et al., 

(2003). 

De las garrapatas identificadas como Rhipicephalus sanguineus se 

seleccionaron 10 adultas semirepletas de sexo indistinto de cada municipio. 

Extracción de ADN 

Previamente a la extracción de ADN, las garrapatas fueron lavadas 3 

veces con agua destilada y se colocaron 3 horas en agua destilada para remover 

completamente el etanol y los contaminantes del medio ambiente. Después 

fueron secadas sobre papel y posteriormente se colocaron dentro de un vial y se 

diseccionaron con un bisturí en forma de cruz en 4 partes.  
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Se realizó la extracción individual de cada una de las 10 garrapatas de 

cada municipio utilizando el kit comercial DNeasy Blood & Tissue QIAGEN, 

siguiendo las instrucciones del fabricante. Se evaluó la presencia de ADN 

mediante electroforesis utilizando un gel de agarosa al 1%. El ADN se almacenó 

a -20˚C hasta su utilización.  

Posteriormente se hizo un pool de ADN de aproximadamente 150 

microlitros por municipio para lo cual se tomaron 15 microlitros de ADN extraído 

de cada garrapata. 

Análisis del microbioma 

Los pools de ADN fueron enviados al laboratorio Translational Medicine & 

Antimicrobial Resistance de la Western University of Health Sciences, en 

Pomona, California para su análisis mediante secuenciación de nueva 

generación por Zymo Research Corp.  

Zymo Research Corp. realizó la preparación de la biblioteca de muestras 

y el análisis de datos para el perfil bacteriano y fúngico. Las bibliotecas se 

prepararon utilizando el kit de preparación de bibliotecas NGS Quick-16S (Cat. 

Nº D6400, Zymo Research Corp.) de acuerdo con las instrucciones del fabricante, 

con modificaciones menores. 

Para el análisis bacteriano se seleccionó la región 16S rDNA V1-V3, y para 

el análisis fúngico se seleccionó la región ITS2. Las secuencias de los iniciadores 

empleados son propiedad del servicio MiDOG LLC (https://www.midogtest.com). 
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Las bibliotecas se secuenciaron utilizando un secuenciador Illumina HiSeq 

1500 (Illumina, San Diego, California).  

Para cuantificar los datos obtenidos se utilizó la abundancia relativa, la 

cual se refiere a la proporción de individuos de una especie en relación con el 

total de individuos de todas las especies presentes en un área determinada 

(Magurran, 2004). Para este estudio se calculó la abundancia relativa por cada 

municipio que incluyen bacterias y hongos y posteriormente se calculó de manera 

individual para bacterias y para hongos por municipio. 

Variables generadas en este estudio 

Especie bacteriana en abundancia relativa. 

Especie fúngica en abundancia relativa. 

Análisis estadístico 

Se realizó un análisis descriptivo con valores de frecuencia expresados en 

porcentajes. 
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RESULTADOS 

Análisis del microbioma en los 6 municipios. 

En los 6 municipios se identificaron diferentes bacterias de 4 filos, 7 clases, 

14 órdenes, 22 familias, 24 géneros y 27 especies (Cuadro 3 - Cuadro 6).  A nivel 

de género las bacterias más abundantes fueron Coxiella y  Ehrlichia.  

En el reporte de hongos se identificaron 3 filo, 5 clases, 9 órdenes 11 

familias           15 géneros y 22 especies (Cuadro 7 - Cuadro 10). A nivel de género 

el hongo más abundante fue Cladosporium.  

Bacterias identificadas por municipio. 

 Coxiella mudrowiae se identificó en 5 de los 6 municipios estudiados, 

siendo más abundante en el municipio de Tijuana (89%), y la única bacteria en 

común en esos municipios (Cuadro 11).  

Además de Coxiella mudrowiae, Ehrlichia canis se identificó con un 

porcentaje por arriba del 80% en el municipio de San Felipe, siendo esta la única 

especie patógena reportada en los resultados (Cuadro 11). 

Las demás bacterias fueron reportadas con porcentajes menores al 50%. 

Psychrobacter arenosus fue reportado solo en el municipio de Mexicali con 23% 

(Cuadro 11). Rhodococcus sp. y Rhodococcus erythropolis ambas especies se 

reportaron solo en los municipios de Tijuana y Tecate con porcentajes menores 

al 20% (Cuadro 11).
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Cuadro 3. Filos y clases bacterianos identificados. 
 
 

  Filo Clase 

Actinomycetota Actinomycetia 

Bacillota Bacilli  

Pseudomonadota Gammaproteobacteria 

Bacteroidota Betaproteobacteria 

 Alphaproteobacteria 

 Flavobacteria 

 Bacteroidia 
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                                                         Orden 

Pseudomonadales Geodermatophilales 

Burkholderiales Micrococcales 

Hyphomicrobiales Caulobacterales 

Flavobacteriales Rhodobacterales 

Rickettsiales Propionibacteriales 

Mycobacteriales Xanthomonadales 

Bacillales Legionellales 

Cuadro 4. Ordenes bacterianos identificados. 

                                                      Familias 

Corynebacteriaceae Dietziaceae 

Bacillaceae Anaplasmataceae 

Xanthomonadaceae Brucellaceae 

Propionibacteriaceae Alcaligenaceae 

Nocardiaceae Burkholderiales 

Oxalobacteraceae Pseudomonadaceae 

Rhodobacteraceae Moraxellaceas 

Caulobacteraceae Staphylococceae 

Intrasporangiaceae Micrococcaceae 

Flavobacteriaceae Enterococuaecea 

Geodermatophilaceae Bradyrhizobiaceae 

Cuadro 5. Familias bacterianas identificadas. 
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Género Especie 

Coxiella mudrowiae                                
 

Psycrobacter arenosus        
 

Staphylococcus pseudoitermedius                           
 

Kocuria palustris rosea 

Pseudomonas putida stutzeri 

Achromobacter xylosoxidans 
 

Advenella mimigardefordensis 
 

Bordetella petrii 
 

Pseudochrobactrum  asaccharolyticum                                  
 

Ehrlichia canis 
 

Dietzia maris                           
 

Geodermatophilus poikilotrophus                                 
 

Salinimicrobium soli 
 

Ornithinimicrobium pekingense kibberense 

Brevundimonas naejangsanensis-olei  
 

Rhodococcus  erythropolis 
 

Cutibacterium  acnes 
 

Stenotrophomonas  rhizophila 
 

Lysinibacillus xylanilyticus 
 

Corynebacterium xerosis  
 

Leucobacter alluvii-chromiresi 
 

Enterococcus faecium 
 

Bradyrhizobium elkanii-pachyrhizi-tropiciagri 
 

Paracoccus aquimaris 
 

Cuadro 6. Géneros y especies bacterianos identificados. 
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Cuadro 7. Filos y clases de hongos identificados. 

Filo   Clase 

Ascomycota Dothideomycetes 

Basidiomycota Malasseziomycetes 

Mucoromycota Eurotiomycetes 

 Sordariomycetes 

 Tremellomycetes 

Cuadro 8. Ordenes de hongos identificados. 

Orden 

Capnodiales Sordariales 

Pleosporales Filobasidiales 

Malasseziales Mucorales 

Eurotiales Erysiphales 

Hypocreales  
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Familia 

Davidiellaceae Nectriaceae 

Pleosporaceae Chaetomiaceae 

Malasseziaceae Didymellaceae 

Trichocomaceae Filobasidiaceae 

Hypocreaceae Mucoraceae 

Coniochaetaceae  

Cuadro 9. Familias de hongos identificadas. 
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Género Especie 
  

Podosphaera negeri 
 

  
   

Stemphylium  vesicarium 
 

  
   

Mucor plumbeus circinelloides   
   

Naganishia albida 
 

  
   

Didymella glomerata 
 

  
   

Fusarium penzigii  nygamai-
thapisinum 

 brachygibbosum 
  

   

Exserohilum 
  

  
   

Penicillium brevicompactum
-kongii 

 
  

   

Coniochaeta polymorpha 
 

  
   

Aspergillus flavus 
 

  
   

Malassezia  pachydermatis 
 

  
   

Curvularia beasleyi-
hawaiiensis 

buchloes-
spicifera-tsudae 

  
   

Alternaria       
   

Toxicocladosporium  rubrigenum     
   

Cladosporium aphidis dominicamun 
  

lignícola-
sphaerospermum 

langeronii-
psychrotol
erans 

halotolerans-
sphaerospermu
m 

sphaerospermum 

Cuadro 10. Géneros y especies de hongos identificados. 
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Fig. 2 Abundancia relativa (%) de bacterias por municipio. 
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xylosoxidans

Ehrlichia canis

Rhodococcus
erythropolis

Rhodococcus sp.

Staphylococcus
pseudintermedius

Coxiella mudrowiae

Cuadro 11. Abundancia relativa (%) de bacterias por municipio. 

 
 

  Municipio 
 

   

Bacterias Mexicali Tecate Tijuana Ensenada San 
Quintín 

San 
Felipe 

Coxiella mudrowiae 
 

40.31 0 89.61 87.54 2.96 10.33 

Psychrobacter arenosus 23.10 0 0 0 0 0 
 

Staphylococcus 
pseudintermedius 

 

 
20.38 

 
0 

 
2.15 

 
2.24 

 
37.64 

 
0 

Rhodococcus sp. 
 

0 13.78 0.76 0 0 0 

Rhodococcus erythropolis 
 

0 9.6 0.35 0 0 0 

Ehrlichia canis 
 

0 0 0 0 0 86.56 

Achromobacter xylosoxidans 
 

0 24.95 0 0 0 0 

Pseudomonas stutzeri 
 

0 6.05 0 0 0 0 



30 
 

 
 

 

Achromobacter xylosoxidans fue la bacteria más abundante en el 

municipio de Tecate con 25%, y solo estuvo presente en este municipio (Cuadro 

11). 

Las bacterias reportadas en porcentajes menores al 5% fueron: 

Leucobacter alluvii-chromiiresistens, Kocuria palustris, Kocuria rosea, Kocuria 

sp., Bradyrhizobium elkanii-pachyrhizi-tropiciagri, Psychrobacter sp., 

Gammaproteobacteria sp., Enterococcus faecium, Corynebacterum xerosis, 

Lysinibacillus xylanilyticus, Stenotrophomonas rhizophila, Cutibacterium acnes, 

Oxalobacteraceae sp., Paracoccus aquimaris, Brevundimonas naejangsanensis-

olei, Ornithinimicrobium pekingense, Salinimicrobium soli, Geodermatophilus 

poikilotrophus, Dietzia maris, Flavobacteriaceae sp., Pseudochrobactrum 

asaccharolyticum, Bordetella petrii, Advenella mimigardefordensis y 

Pseudomonas putida. 

Kocuria rosea se reportó solo en los municipios de Ensenada y San 

Quintín, mientras que el género Pseudomonas solo estuvo presente en el 

municipio de Tecate.  

El municipio de Tecate comparte menos especies en común con los otros 

municipios (Figura 3). Caso contrario el municipio de Ensenada comparte hasta 

4 especies bacterianas con los municipios de Mexicali, Tijuana y San Quintín 

(Figura 4). 
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Fig. 3 Bacterias en común entre Tijuana, Tecate y Mexicali. 
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Fig. 4 Bacterias en común entre Ensenada, San Quintín y San Felipe. 
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Por otro lado, Tijuana, Ensenada y San Felipe son los municipios que 

muestran una mayor dominancia de especies bacterianas ya que las especies 

más abundantes se encuentran en un porcentaje mayor al 80%. En Mexicali, 

Tecate y San Quintín todas las bacterias presentes tienen porcentajes menores 

al 40.5%. 

Hongos identificados por municipio. 

Cladosporium sp., fue el género más abundante en el municipio de 

Ensenada con un 53% y se observó en 5 de los 6 municipios (Cuadro 12). 

Además, se reportaron 7 especies diferentes de Cladosporium, 6 de esas 

especies estuvieron presentes en San Quintín. Así mismo, Alternaria sp. fue 

reportado en 5 de 6 municipios excepto en Mexicali, obteniendo el mayor 

porcentaje en San Felipe con 40%. 

Los hongos identificados en porcentajes menores al 5% fueron: 

Cladosporium dominicanum, Cladosporium sphaerospermum, 

Toxicocladosporium rubrigenum, Pleosporales sp. Ascomycota sp., Hypocreales 

sp., Coniochaeta polymorpha, Penicillium brevicompactum-kongii, Fusarium 

nygamai-thapisinum,  Chateomiaceae, Didymella glomerata, Sordariomycetes, 

Naganishia albida, Mucor circinelloides, Stemphylium vesicarium y Podosphaera 

negeri.  

Mucor plumbeus y Mucor circinelloides estuvieron presentes únicamente 

en el municipio de Tecate. El género Curvularia solo se obtuvo en Mexicali y 

Tijuana.
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  Municipio 
 

   

Hongos Mexicali Tecate Tijuana Ensenada San 
Quintín 

San 
Felipe 

Cladosporium sp. 
 

4.79 0 17.99 53 16.51 5.71 

Cladosporium aphidis 0 0 0 10.39 3.77 0 

 
Cladosporium halotolerans-

sphaerospermum 
 

 
0 

 
0 

 
0 

 
2.14 

 
37.64 

 
0 

Cladosporium lignícola-
sphaerospermum 

 

0 0 0 1.82 33.49 0 

Cladosporium langeronii-
psychrotolerans 

 

0 0 0 0 16.51 0 

Alternaria sp 
 

0 3.19 10.43 15.52 9.91 40 

Curvularia beasleyi-hawaiiensis 
 

37.23 0 10.79 0 0 0 

Curvularia buchloes-spicifera-
tsudae 

 

12.77 0 8.27 0 0 0 

Malassezia pachydermatis 
 

8.27 0 0 0 0 0 

Aspergillus flavus 
 

6.91 0 0 0 0 0 

Penicillium sp. 
 

0 18.16 16.55 0 0 0 

Exserohilum sp. 
 

0 0 14.39 0 0 0 

Fusarium brachygibbosum 
 

0 0 0 0 0 9.05 

Fusarium sp. 
 

0 16.26 0 0 0 0 

Fusarium penzigii 
 

0 15.47 0 0 0 0 

(f) Hypocreaceae sp. 
 

0 8.85 0 0 0 0 

Mucor plumbeus 
 

0 26.41 0 0 0 0 

Cuadro 12. Abundancia relativa (%) de hongos por municipio. 
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Fig. 5 Abundancia relativa (%) de hongos por municipio. 
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Se identificaron 4 especies diferentes de Fusarium, 2 de ellas presentes 

en Tecate (Fusarium sp. y Fusarium penzigii) (Cuadro 12).  

Los porcentajes de hongos identificados en todos los municipios fueron 

menores al 60%, además no se identificó ninguna especie patógena. Ensenada 

fue el municipio que más especies tenía en común con otros municipios (Figura 

6). Tecate no tuvo especies en común con Mexicali (Figura 7). 
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Fig. 6 Hongos en común entre Ensenada, San Quintín y San Felipe. 
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Fig. 7 Hongos en común entre Tecate, Tijuana y Mexicali. 
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DISCUSIÓN 

En este estudio se identificaron especies bacterianas asociadas a las 

garrapatas como Ehrlichia canis que es causante de la ehrlichiosis monocítica 

canina, la cual se reconoce como una enfermedad infecciosa importante en los 

perros que induce cambios clínicos y hematológicos (Ferrolho et al., 2016). E. 

canis solo se identificó en las muestras procedentes del municipio de San Felipe 

en un porcentaje mayor al 80%. Únicamente el linaje tropical de Rhipicephalus 

sanguineus es vector de Ehrlichia canis (Moraes-Filho et al. 2015). Sustentado 

por Sanches et al., (2018) en R. sanguineus de linaje templado fue negativa la 

presencia de E. canis. Aunque el linaje de R. sanguineus no fue determinado en 

el presente estudio Almazán et al., (2023) reporto que R. sanguineus de Mexicali 

pertenecen al linaje tropical.  

Coxiella mudrowiae fue la especie más predominante reportándose en 5 

municipios este resultado coincide con lo reportado por Lalzar et al., (2014) el 

cual identificó al género Coxiella comprendiendo más del 80% de la comunidad 

bacteriana presente en ovarios y en túbulos de malphigi de hembras y machos 

de Rhipicephalus sanguineus. Esto sugiere que cumple un papel importante en 

la biología de la garrapata, ya que la presencia de Coxiella en los ovarios asegura 

la transmisión transovárica de la bacteria y proporciona nutrientes esenciales 

para el desarrollo ovárico (Zhang et al., 2022), y una posible función en el 

metabolismo del nitrógeno debido a que los túbulos de malphigi son los 

responsables de la eliminación de desechos nitrogenados (Sonenshine y Roe, 

2013). 
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Así mismo la especie Coxiella mudrowiae ha sido previamente identificada 

en garrapatas Rhipicephalus turanicus como endosimbionte por Gottlieb et al., 

(2015). Este hallazgo fue corroborado por Cotes‑Perdomo et al., (2020) el cual 

reportó la presencia de la especie Coxiella mudrowiae en especímenes de 

Rhipicephalus sanguineus de la región caribe de Colombia, la cual está 

filogenéticamente relacionada con endosimbiontes. Coxiella mudrowiae es 

considerado como un endosimbionte por Tsemenzi et al., (2018) ya que posee 

un genoma sin genes de virulencia y su genoma cuenta con genes para la 

síntesis de vitamina B1, B2, B3, B6 y B8 que están ausentes en la estricta dieta 

a base de sangre que poseen estos artrópodos y que son esenciales para los 

organismos eucariotas dado que la vitamina B es esencial para el crecimiento y 

desarrollo celular y participa también en el metabolismo energético (Hodosi et al., 

2022). 

A pesar de que se colectaron garrapatas de la misma especie y del mismo 

estadio, en ninguno de los municipios se reportó Coxiella mudrowiae en las 

mismas proporciones. Este hallazgo se puede deber a que Coxiella se presenta 

en una mayor proporción en las garrapatas hembra que en los machos (Broophy 

et al., 2022), ya que los ovarios contienen el mayor porcentaje de Coxiella (Lalzar 

et al., 2014), debido a que se transmite por vía materna a los ovocitos en 

desarrollo (Cibichakravarthy et al., 2022). Y debido a que en el presente estudio 

no se determinó el sexo de las garrapatas colectadas en cada municipio, pudiera 

ser que en los municipios con mayores porcentajes de Coxiella mudrowiae las 

garrapatas incluidas en el estudio hayan sido en su mayoría hembras y los de 
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menores porcentajes hayan sido machossto se relaciona con los hallazgos 

de Rene-Martellet et al., (2017) quien identificó diferencias en la composición del 

microbioma de garrapatas Rhipicephalus sanguineus de distintos linajes, 

determinó que el linaje tropical estaba asociado con el género Coxiella mientras 

que el género Rickettsia prevaleció en garrapatas de linaje templado, a su vez 

los machos estaban asociados con el género Bacillus. Lo que coincide con los 

hallazgos de este estudio en donde R. sanguineus al parecer pertenece al linaje 

tropical, aunque el sexo de las garrapatas analizadas fue indistinto.  

 De la misma manera que Krawczyk et al., (2022) observo diferencias en 

las proporciones de bacterias en Ixodes ricinus pertenecientes a los géneros 

Rickettsia, Midichloria y Rickettsiella de 6 sitios geográficos distintos, además 

ningún género bacteriano estuvo presente en todas las garrapatas analizadas. 

Además de que, contrario a lo observado en el presente estudio en donde 

Coxiella mudrowiae se identificó en 5 de los 6 municipios estudiados, I. ricinus 

posee un microbioma variable y ningún endosimbionte bacteriano estuvo 

presente en el 100% de la población, esto debido a factores como distintos 

hábitats con una disponibilidad diferente de huéspedes, diferentes bacterias 

ambientales y asociadas a la piel del huésped que afectan los porcentajes de 

endosimbiontes. 

Con excepción de Coxiella y Ehrlichia las demás bacterias reportadas 

fueron identificadas como bacterias de origen ambiental o relacionadas con la 

piel de vertebrados, las cuales no son reconocidas como patógenos. 
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Además, en ningún municipio se reportaron las mismas especies 

bacterianas, existieron diferencias en la conformación del microbioma por 

municipio.  

Así mismo Thapa et al., (2019) identificaron diferencias en el microbioma 

de garrapatas de Ixodes scapularis de acuerdo con el sexo, en donde las 

garrapatas macho tuvieron un microbioma bacteriano más diverso en 

comparación con las garrapatas hembra, sin embargo, en este estudio se 

utilizaron garrapatas de sexo indistinto. De la misma manera Thapa et al., (2018) 

identificó diferencias en el microbioma de Ixodes scapularis de acuerdo con la 

temperatura ambiental, lo cual pudiera relacionarse con la variabilidad en la 

abundancia microbiana obtenida en el presente estudio ya que las condiciones 

ambientales son muy distintas en los 6 municipios de donde se obtuvieron las 

garrapatas analizadas, por lo que la temperatura ambiental puede afectar la 

composición del microbioma.  

En los municipios de Baja California el clima varía desde mediterráneo en 

la zona costera hasta árido y seco en la zona del valle interior. En Mexicali se han 

registrado grandes contrastes térmicos, con temperaturas tan altas como 50°C y 

en los meses más fríos una temperatura de 12° C,  el municipio de Tijuana tiene 

una temperatura anual entre 9° C y 26° C. Tecate tiene una temperatura media 

anual de 23°C. Ensenada tiene una temperatura que llega a alcanzar los 25º C, 

y moderadamente fría, que baja hasta 10º C. San Felipe tiene una temperatura 

media anual de 24° C y San Quintín una temperatura media anual de 25.5° C 

(INEGI, 2017).  



43 
 

 
 

Las garrapatas de este estudio fueron recolectadas en diferentes meses 

del año, y de acuerdo a Lalzar et al., (2012) reportaron que el microbioma de 

garrapatas R. sanguineus mostraba diferencias en su composición de acuerdo a 

la estación del año de recolección, lo cual pudiera explicar en parte la variabilidad 

en la composición de los microbiomas encontrados en los distintos municipios. 

Las bacterias asociadas a la piel del huésped fueron Staphylococcus, 

Kocuria, Cutibacterium, Corynebacterum, Psychrobacter (László y Lázló, 2014; 

Portillo et al., 2019; Sakurada 2012; Maldonado-Ruiz et al., 2021; Lagier et al., 

2016). Estas bacterias son adquiridas durante la alimentación de la garrapata y 

se desconoce si son contaminantes o si están genuinamente asociados con el 

microbioma de la garrapata. 

Las bacterias asociadas con el medio ambiente fueron Rhodococcus, 

Pseudomonas, Leucobacter, Bradyrhizobium, Lysinibacillus, Stenotrophomonas, 

Paracoccus, Brevundimonas, Ornithinnimicrobium, Salinimicrobium, 

Geodermatophilus, Dietzia, Bordetella, Advenella (Kim et al., 2018; Saati-

Santamaría et al., 2022; Sun et al., 2018; Satsuma et al., 2013; Zeng et al., 2023; 

Wang et al., 2018; Kim et al., 2015; Huo et al., 2019; Bachran et al., 2019), y no 

tienen ninguna función en la biología o supervivencia de la garrapata. 

Algunos autores reportan que las bacterias patógenas, ambientales y 

asociadas a la piel del huésped, son muy abundantes y variadas y se le atribuye 

a la ubicación geográfica y el entorno circundante (Andreotti et al., 2011; 



44 
 

 
 

Narasimhan y Frikring, 2015; Hodosi et al., 2022), lo cual coincide con los 

resultados de este estudio en donde las garrpatas analizadas provenían de 

distintos entornos geográficos.  

De la misma manera, Fryxell et al., (2016) identificaron diferencias en la 

estructura del microbioma de Amblyomma americanum en estadio adulto de 

diferentes sitios geográficos atribuidas al hábitat ya que las garrapatas pasan la 

mayor parte de su ciclo de vida fuera del huésped, teniendo la oportunidad de 

adquirir microorganismos presentes en el medio ambientales, lo cual coincide con 

el ciclo biológico de R. sanguineus en el que el 95% de su vida la pasa en el 

ambiente y solo accede al huésped a alimentarse por pocos días en cada uno de 

sus 3 estadios.  

En cuanto a los géneros de hongos Cladosporium, Alternaria, Curvularia, 

Exserohilum, Fusarium, Didymella, Naganishia, Stemphylium, Podosphaera 

encontrados en este estudio, han sido previamente reportados en el medio 

ambiente (Salvatore et al., 2021; Dettman y Eggertson, 2021; Iturrieta-González 

et al., 2020; Coronado et al., 2021; Tan et al., 2022). 

Mientras que Malassezia pachydermatis, es una levadura presente de 

manera normal en la piel del perro y con menor frecuencia puede actuar como 

patógeno cuando existen alteraciones en los mecanismos físicos, químicos o 

inmunológicos de la piel de los perros (Ortiz et al., 2013). 

Así mismo, fueron identificados algunos hongos clasificados como 

entomopatógenos, Mucor y Penicillum, similar a lo reportado por Greengarten et 
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al., (2011) en garrapatas Ixodes scapularis. El término entomopatógenos 

se refiere a los microorganismos capaces de causar una enfermedad al insecto 

plaga, conduciéndolo a su muerte después de un corto período de incubación 

(García y González, 2013). Los hongos entomopatógenos invaden las garrapatas 

en el suelo y la hojarasca donde tiene lugar el desarrollo de las garrapatas.  

De la misma manera, Aspergillus flavus fue identificado en Mexicali, y esta 

especie ha sido reportada como un hongo entomopatógeno en garrapatas 

Rhipicephalus microplus por Miranda-Miranda et al., (2011), quienes observaron 

que aproximadamente el 6% de las hembras repletas de R. 

microplus recolectadas en ganado estaban infectadas y causaban una 

enfermedad fúngica natural con alta mortalidad para las garrapatas.  

Se ha establecido que la capacidad de los hongos para infectar a las 

garrapatas es específica de cada especie y depende en gran medida de factores 

climáticos/ambientales como la temperatura y la humedad relativa (Bonnet et al., 

2021).
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CONCLUSIONES 

La composición del microbioma de Rhipicephalus sanguineus de los 

distintos municipios del Estado de Baja California estuvo conformado por una alta 

variabilidad de bacterias y hongos, muchos de ellos componentes normales del 

suelo, piel del huesped, plantas y solo una especie bacteriana patógena. 

Se identificó la especie bacteriana Coxiella mudrowiae como un potencial 

endosimbionte de R. sanguineus de esta región del país. Es necesario realizar 

más estudios para confirmar su papel como endosimbionte de R. sanguineus de 

esta región.     

Los hongos identificados en este estudio fueron contaminantes 

provenientes del medio ambiente, piel del huesped, y solo uno de ellos, 

Aspergillus flavus, identificado como entomopatógeno, por lo que se requieren 

más estudios para determinar su papel sobre R. sanguineus.  

La constitución bacteriana y fúngica de R. sanguineus fue muy variable 

entre las garrapatas de los distintos municipios, así como las proporciones de 

hongos y bacterias fueron muy diferentes en cada uno de ellos. 
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