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INTRODUCCIÓN 

Es bien conocido que los alimentos son vehículos importantes de 
bacterias capaces de causar enfermedades. Dentro de los 
alimentos, los productos hortofrutícolas se han reconocido como 
importantes vehículos de patógenos, causando brotes 
importantes y de gran magnitud (Monaghan and Hutchison 2016; 
Alegbeleye et al. 2018). El surgimiento de enfermedades por 
bacterias resistentes a múltiples antibióticos ha revitalizado el 
interés de entender las formas de distribución, trasmisión y 
control de estos microorganismos (Larsson, 2014; de Kraker, et 
al., 2015). Se ha establecido que algunos genes de virulencia 
bacteriana pueden encontrarse en secuencias junto con genes 
que codifican para la resistencia a antibióticos, así como de 
elementos genéticos móviles (Zhang, et al., 2015). 

El objetivo de este estudio fue determinar la distribución de 
genes de resistencia a antibióticos, de virulencia y de elementos 
genéticos móviles en el ambiente de producción del melón.  

METODOLOGÍA 

Un total de 200 muestras de melón, enjuagues de las manos de 
trabajadores y agua para riego, se colectaron en tres huertas 
meloneras ubicadas en la región de Paila Coahuila, durante el 
año 2017. Las muestras fueron transportadas al laboratorio en 
donde fueron concentradas por filtración. El filtrado retenido en 
la membrana (conteniendo el microbioma) fue el que se utilizó 
para realizar los ensayos. A cada muestra se le realizó la 
determinación de la presencia de 14 genes de resistencia a 
antibióticos, 15 genes de virulencia de los patógenos bacterianos 
mas comunes (Listeria monocytogenes, Salmonella spp. y E. coli 
O157:H7) y de 5 elementos genéticos móviles. Se realizó la 
extracción del ADN utilizando el sistema DNeasy blood and 
tissue kit (Qiagen) y se realizó su amplificación por PCR de punto 
final, para finalmente visualizar los amplicones en un sistema de 
fotodocumentación.   

RESULTADOS 

Nuestros resultados indicaron que los genes que codifican para 
resistencia a tetraciclinas y sulfonamidas fueron los mas 
frecuentes en las muestras de melón (18% y 30% 
respectivamente) y las manos de los pizcadores (45% y 71% 
respectivamente). El gen que codifica para colistina se detectó 
en 10 de 99 muestras de melón y en 15 de 66 muestras de 
manos de pizcadores. Adicionalmente, cuando se estudiaron los 
genes que codifican para factores de virulencia bacteriana, se 
determinó que los genes invA and spiA que codifican para 
factores de virulencia de Salmonella fueron los que se 

encontraron con mayor frecuencia (43% y 16% 
respectivamente), y se encontraron homogéneamente 
distribuidos entre los tipos de muestras analizadas. Los genes de 
elementos móviles se encontraron ampliamente distribuidos, así 
como el gen del integrón de clase 1 int1), que fue detectado en 
todas las muestras en altos niveles. Un aspecto interesante fue 
que las muestras de melón y las de los pizcadores mostraron una 
distribución similar de los genes estudiados, sugiriendo que los 
manos pudieran ser un vehículo para la transferencia de 
bacterias a los melones, lo cual hace mas importante el poner 
especial en los programas de buenas prácticas agrícolas para 
minimizar este riesgo.  

CONCLUSIONES 

Se encontraron genes de resistencia a antibióticos y de factores 
de virulencia bacteriana en el microbioma presente en el 
ambiente agrícola del melón, lo cual debe de ser interés para 
intensificar las medidas de prevención y control de la 
contaminación microbiana.  
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