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RESUMEN 

 

 

El uso extendido de antimicrobianos en contextos clínicos ha contribuido a la emergencia de 

microorganismos capaces de sobrevivir a tratamientos convencionales. Esta situación ha 

generado un escenario de alerta sanitaria, donde la presencia de genes que confieren 

resistencia a fármacos se ha vuelto cada vez más común en ecosistemas acuáticos, incluidas 

las fuentes de abastecimiento humano. En este estudio, se evaluó la presencia de genes de 

resistencia a antibióticos y los parámetros fisicoquímicos en muestras de agua provenientes 

de diferentes puntos en la comunidad Awajún de Tsuntsuntsa. Se seleccionaron cinco puntos 

estratégicos a lo largo de la red de distribución de agua, desde el ingreso al pozo de 

tratamiento hasta la última vivienda abastecida. A través de técnicas de extracción de ADN y 

PCR, se detectó la presencia de cinco genes de resistencia: marA, emrC, AMPC, QEP y 

qEmar.  

Los resultados obtenidos evidencian la falta de cloro residual y una preocupante 

contaminación por genes de resistencia en las muestras analizadas, debido a que la totalidad 

de las muestras han resultado positivas en la detección de los genes de resistencia a los 

antibióticos, la detección de múltiples genes de resistencia en una misma muestra sugiere la 

presencia de bacterias con perfiles de resistencia complejos, capaces de resistir a una amplia 

gama de antibióticos como ampicilina, eritromicina y quinolonas. Estos hallazgos resaltan la 

necesidad de implementar medidas urgentes para mitigar la propagación de bacterias 

multirresistentes en esta comunidad y proteger la salud pública. 

Palabras clave: Genes de resistencia a los antibióticos, aguas de consumo humano. 
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ABSTRACT 

 

 

The widespread use of antimicrobials in clinical contexts has contributed to the emergence of 

microorganisms capable of surviving conventional treatments. This situation has generated a 

health alert scenario, where the presence of genes conferring drug resistance has become 

increasingly common in aquatic ecosystems, including sources of human supply. In this study, 

the presence of antibiotic resistance genes and physicochemical parameters in water samples 

from different points in the Awajún community of Tsuntsuntsa was evaluated. Five strategic 

points were selected along the water distribution network, from the entrance to the treatment 

well to the last house supplied. Through DNA extraction and PCR techniques, the presence of 

five resistance genes was detected: marA, emrC, AMPC, QEP and qEmar. 

The results obtained show a lack of residual chlorine and a worrying contamination by 

resistance genes in the samples analyzed, since all the samples were positive in the detection 

of antibiotic resistance genes. The detection of multiple resistance genes in the same sample 

suggests the presence of bacteria with complex resistance profiles, capable of resisting a wide 

range of antibiotics such as ampicillin, erythromycin and quinolones. These findings highlight 

the need to implement urgent measures to mitigate the spread of multidrug-resistant bacteria 

in this community and protect public health. 

Key words: Antibiotic resistance genes, drinking water. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

VI 
 

ÍNDICE 

 

I. INTRODUCCIÓN ....................................................................................................... 8 

1.2. Formulación del problema ............................................................................................... 11 

1.3.1. Objetivo general ............................................................................................................ 11 

1.3.2. Objetivos específicos ................................................................................................... 11 

1.4. Importancia y alcance de la investigación ..................................................................... 11 

1.5. Limitaciones de la investigación ..................................................................................... 12 

1.5.1. Diversidad microbiana y genética: ............................................................................. 12 

1.5.2. Métodos de detección y cuantificación: .................................................................... 12 

1.5.3. Aspectos socioeconómicos: ........................................................................................ 13 

1.5.4. Implicaciones para futuras investigaciones .............................................................. 13 

II. MARCO TEÓRICO .................................................................................................. 14 

2.1. Antecedentes del estudio................................................................................................. 14 

2.2. Bases teóricas de la primera y segunda variable ........................................................ 15 

2.2.1. Antibióticos ..................................................................................................................... 16 

2.2.2. Clasificación de los antibióticos .................................................................................. 16 

2.2.3. Resistencia a los antibióticos ...................................................................................... 17 

2.2.4. Mecanismos generales de la resistencia .................................................................. 17 

2.2.5. Bases genéticas de la resistencia a los antibióticos ............................................... 18 

2.2.6. La calidad del agua según la normativa peruana .................................................... 18 

2.2.7. Parámetros microbiológicos evaluados en el ECA ................................................. 18 

2.3. Definición de términos básicos ....................................................................................... 19 

III. HIPÓTESIS Y VARIABLES ..................................................................................... 20 

3.1. Hipótesis ............................................................................................................................. 20 

3.1.1. Hipótesis general .......................................................................................................... 20 

3.1.2. Hipótesis específicas.................................................................................................... 20 

3.2. Variables ............................................................................................................................. 20 

3.2.1. Variable 1 ....................................................................................................................... 20 

3.2.2. Variable 2 ....................................................................................................................... 20 

3.3. Operacionalización de variables ..................................................................................... 21 

IV. METODOLOGÍA ...................................................................................................... 22 

4.1. Enfoque de investigación ................................................................................................. 22 

4.1.1. Enfoque Cuantitativo: ................................................................................................... 22 

4.1.2. Enfoque Cualitativo: ..................................................................................................... 22 

4.2. Tipo de investigación ........................................................................................................ 22 



 

VII 
 

4.2.1. Investigación descriptiva: ............................................................................................ 22 

4.2.2. Investigación de campo: .............................................................................................. 22 

4.2.3. Investigación básica: .................................................................................................... 23 

4.2.4. Investigación epidemiológica ambiental: .................................................................. 23 

4.3. Diseño de investigación ................................................................................................... 23 

4.3.1. Diseño de muestreo: .................................................................................................... 23 

4.3.2. Análisis de laboratorio: ................................................................................................. 23 

4.3.3. Análisis de datos: .......................................................................................................... 26 

4.4. Método ...................................................................................................................................... 27 

4.4.1. Acceso a la Comunidad Awajún de Tsuntsuntsa ....................................................... 27 

4.5 Población y Muestra ......................................................................................................... 28 

4.6. Técnicas e instrumentos de recolección de datos ....................................................... 29 

4.6.1. Técnicas e instrumentos para extraer las muestras de agua ................................ 29 

4.6.3. Instrumentos para el análisis fisicoquímico de las muestras de agua ................. 29 

4.6.4. Técnicas e instrumentos para extraer ADN de las muestras de agua ................. 29 

4.6.5. Técnicas e instrumentos para determinar genes de resistencia a los antibióticos 

en las muestras de agua ........................................................................................................... 30 

4.6.6. Técnicas de análisis de datos ..................................................................................... 32 

4.7. Validez y confiabilidad de instrumentos ........................................................................ 32 

4.7.1. Validez y confiabilidad del muestreo de los puntos del agua. .................................. 32 

4.7.2. Validez y confiabilidad de la extracción del ADN en las muestras de agua. ......... 32 

4.7.3. Validez y confiabilidad de la expresión de bandas en gel agarosa ......................... 33 

4.7.4. Validez y confiabilidad de análisis de datos ................................................................ 33 

4.8. Contrastación de hipótesis .............................................................................................. 33 

V. RESULTADO ........................................................................................................... 33 

5.1. Presentación y análisis de los resultados ..................................................................... 33 

5.2. Parámetros fisicoquímicos ............................................................................................... 34 

5.3. Parámetros cualitativos .................................................................................................... 37 

5.4. Análisis estadístico ........................................................................................................ 37 

5.5. Gráficos de los resultados fisicoquímicos. .................................................................... 38 

5.5.1. Caracterización Fisicoquímica del Agua en Puntos Seleccionados ..................... 38 

5.8. Discusión de los resultados ............................................................................................. 43 

VI. CONCLUSIONES .................................................................................................... 46 

VII. RECOMENDACIONES ............................................................................................ 47 

VIII. REFERENCIAS BIBLIOGRÁFICAS ....................................................................... 48 



 

8 
 

I. INTRODUCCIÓN 

 

 

En los últimos años, la capacidad de ciertos microorganismos para evadir los 

efectos de los antimicrobianos ha escalado hasta convertirse en una de las 

amenazas más relevantes para la salud colectiva, afectando tanto a sistemas de 

atención médica como a comunidades vulnerables (Mithuna et al., 2024). La 

aparición y diseminación de genes de resistencia a antibióticos (ARG) en el medio 

ambiente, y particularmente en fuentes de agua, representa una amenaza 

significativa para la salud humana (Tan et al., 2025). Estos genes, que confieren a 

las bacterias la capacidad de sobrevivir en presencia de antibióticos, pueden 

transferirse entre diferentes especies bacterianas, propagando así la resistencia a 

través de diversas comunidades microbianas (Yan et al., 2025). 

Esto representa una preocupación sanitaria a nivel global, ya que pone en riesgo 

la efectividad de los tratamientos médicos actuales y futuros, comprometiendo así 

la salud pública y los avances terapéuticos (Lu et al., 2024). Dentro de Perú en los 

distritos de Chilca, El Tambo y Huamancaca las muestras de agua y las 

biopelículas de los grifos de chico en la región Junín albergan Helicobacter pylori 

las cuales presentan genes de resistencia los antibióticos (Custodio et al, 2025). 

En Bagua, Región Amazonas se evaluó la calidad del agua para consumo humano 

en donde el análisis fisicoquímico indicó que la mayoría de los parámetros estaban 

dentro del rango normal, excepto el cloro residual, que estaba predominantemente 

ausente. El análisis microbiológico reveló la presencia de coliformes totales y 

Escherichia coli. La caracterización fenotípica de los aislamientos de E. coli mostró 

resistencia a varios antibióticos, incluidos ácido nalidíxico, gentamicina, 

amoxicilina más ácido clavulánico, norfloxacino y ciprofloxacino (Ferro et al, 2024). 

La presencia de los ARG en el agua de consumo plantea un serio riesgo para la 

salud pública (Wang et al., 2024). La exposición a estos genes puede aumentar la 

probabilidad de infecciones resistentes a los antibióticos, lo que dificulta el 

tratamiento y puede llevar a complicaciones médicas. Además, la comprensión de 

los factores que influyen en la presencia de ARG en el agua es fundamental para 

desarrollar estrategias efectivas para prevenir y controlar la resistencia por 

antibióticos. 

Esta investigación se centra en analizar el agua que beben los habitantes de 

Tsuntsuntsa, una comunidad Awajún alejada de la ciudad, para saber si contiene 

genes que hacen a las bacterias resistentes a los medicamentos. Saber qué hay 
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en el agua nos ayudará a entender qué tan expuestos están a enfermedades 

difíciles de tratar y a buscar maneras de cuidar sus pozos y quebradas. En lugares 

como éste, el líquido suele contaminarse por desagües sin depurar, aguas sucias 

de los campos o residuos de animales; cuando esas bacterias llegan al cuerpo sin 

pasar por una desinfección, la probabilidad de infecciones que no responden a los 

antibióticos se hace más alta. 

En el contexto de la comunidad Awajún de Tsuntsuntsa, ubicada en la Amazonía 

peruana, la calidad del agua de consumo humano es un factor crítico para la salud 

y el bienestar de sus habitantes (Martínez-Oviedo et al., 2024). Esta comunidad, 

como muchas otras en la región, enfrenta desafíos particulares relacionados con 

el acceso a agua potable segura y la gestión de residuos. Cuando esos genes de 

resistencia se cuelan en las quebradas y pozos, la naturaleza empieza a 

desarmarse: desaparecen variedades de plantas y animales, los alimentos se 

ensucian de punta a punta, el agua clara escasea, brotan enfermedades y, en los 

más pequeños, la vida se apaga (Zhao et al., 2024). 

Por lo tanto, el objetivo principal de este estudio es determinar la presencia de 

genes de resistencia a antibióticos en muestras de agua de consumo humano en 

la comunidad Awajún de Tsuntsuntsa, con el fin de evaluar los posibles riesgos 

para la salud pública. 

1.1.Determinación del problema de investigación 

En ríos, lagos y mares de todo el planeta, los genes que hacen a las 

bacterias resistentes se están volviendo más comunes cada año. Esta 

amenaza cruza fronteras: la medicina cada vez pierde efectividad, los 

tratamientos cuestan más y las familias y los presupuestos nacionales 

terminan pagando el precio (Cedeño-Muñoz et al., 2024). La Organización 

Mundial de la Salud (OMS) ha identificado la propagación de bacterias 

resistentes a los antimicrobianos como una de las mayores amenazas para 

la salud pública y el medio ambiente en el siglo XXI (World Health 

Organization, 2020). La mayoría de los estudios retrospectivos y 

prospectivos muestran que después de la introducción de un antibiótico al 

agua de consumo humano no solo aumenta el nivel de resistencia de las 

bacterias patógenas, sino también de las bacterias comensales (Zhong et 

al., 2022). Teniendo en cuenta que los métodos de desinfección 

convencionales no son efectivos para eliminar simultáneamente las 

bacterias resistentes a los antibióticos y ARG (Fang et al., 2022), muchas 

bacterias patógenas se han adaptado para vivir en hábitats acuáticos, lo que 
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hace que los ríos, lagunas y lagos sean vías de propagación de la resistencia 

a los antibióticos porque suelen recibir efluentes de las plantas de 

tratamiento de aguas residuales, que pueden contener residuos de 

antibióticos y bacterias resistentes a los antibióticos (Reichert et al., 2021), 

además, el abuso de antibióticos ha empeorado la aparición y la 

propagación de la resistencia a los antibióticos mediante la transferencia 

horizontal de los ARG en el medio ambiente acuático. Un efecto secundario 

inevitable del uso de antibióticos es la aparición y diseminación de bacterias 

resistentes (Deng et al., 2024). 

En la región amazónica del Perú, se encuentra la comunidad Awajún de 

Tsuntsuntsa. A lo largo de generaciones, esta comunidad indígena ha 

mantenido una estrecha relación con su entorno natural.  Para sobrevivir, 

realizan actividades como la pesca, la agricultura y el consumo directo del 

agua. La comunidad está compuesta por aproximadamente 1668 personas, 

quienes viven en viviendas tradicionales y mantienen sus costumbres 

ancestrales (SICNA., 2016). La salud y el bienestar de la población están 

íntimamente ligados a la calidad del agua que consumen, lo que convierte 

este tema en una prioridad para la comunidad. 

En la comunidad Awajun de Tsuntsuntsa, la presencia de ARG en el agua 

de consumo podrían tener un impacto significativo en la salud de la 

población porque limita la eficacia de los tratamientos médicos y aumenta la 

vulnerabilidad en la comunidad a enfermedades infecciosas. Es fundamental 

comprender la dinámica de estos genes en el agua con el fin de implementar 

estrategias adecuadas de gestión y protección a las personas que 

consuman esas aguas. 

La automedicación es una razón por la cual las bacterias con genes de 

resistencia a antibióticos se propagan, esto ocurre porque las personas 

consumen medicamentos sin necesidad de estar enfermas como para que 

requieran esos fármacos (Ripanda et al., 2025). La forma en donde se 

presenta de una manera abundante la propagación horizontal de genes es 

cuando las bacterias que son resistentes a antibióticos interactúan con 

bacterias que no presentan esta resistencia, de tal forma que las bacterias 

que no presentan resistencia se vuelven resistentes, al integrar factores 

biológicos y abióticos, se revelaron los factores que impulsan la dinámica de 

los ARG y se identificaron los riesgos potenciales de que los ARG se 

transfieran a patógenos (Zhang et al., 2024). Incluso en presencia de 

antibióticos, estas moléculas genéticas pueden dar a las bacterias la 
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capacidad de sobrevivir y proliferar, lo que representa un riesgo significativo 

para la salud pública. 

Nos preguntamos si la comunidad de Tsuntsuntsa consume agua con genes 

de resistencia a los antibióticos debido a todos los motivos mencionados. 

1.2.Formulación del problema  

¿Qué genes de resistencia a antibióticos están presentes en el agua de 

consumo humano en la comunidad Awajún de Tsuntsuntsa y cuál es su 

posible implicancia para la salud pública de la población? 

1.3.Objetivos: General y específicos  

1.3.1. Objetivo general  

Determinar la presencia de genes de resistencia a antibióticos en 

muestras de agua de consumo humano en la comunidad Awajún 

de Tsuntsuntsa. 

1.3.2. Objetivos específicos  

a. Determinar parámetros fisicoquímicos en las muestras de agua 

de consumo humano en diferentes puntos de la comunidad 

Awajún de Tsuntsuntsa. 

b. Detectar genes de resistencia a antibióticos presentes en las 

muestras de agua. 

1.4. Importancia y alcance de la investigación  

Los antibióticos han permitido avances sociales y médicos sin precedentes. 

En la actualidad, estos antibióticos son imprescindibles en todos los 

sistemas de atención médica, pero también son fuentes de desarrollo de 

ARG debido a su rápida difusión y uso creciente (Li et al., 2023), la OMS 

prevé un aumento de las muertes por infecciones resistentes a los 

antibióticos (Nava et al., 2022). Es crucial evaluar la diseminación de genes 

resistentes a los antibióticos de fuentes antropogénicas porque las bacterias 

pueden obtener ARG a través de la transmisión horizontal. 

Los ARG son un gran problema para la sociedad actual, debido al hecho 

que es una de las causas por las cuales los médicos deben seguir 

aumentando la dosis en los antibióticos para hacer un efecto positivo en los 

seres humanos, debido a esto resulta necesario determinar si estos genes 

de resistencia se encuentran en nuestro medio, como en el agua que 

consumimos para evitar una propagación masiva (Pham et al., 2024). 
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Los procesos de tratamiento de agua como la filtración y la adsorción no 

pueden matar bacterias resistentes a los antibióticos. La cloración, 

especialmente a bajas concentraciones, puede aumentar la proliferación de 

ARG y bacterias resistentes a los antibióticos. (Gwenzi et al., 2022). 

La comunidad Awajún Tsuntsuntsa no cuenta con un tratamiento de aguas 

eficiente, dado que no optan por utilizar cloro u ozono, pese a que cuentan 

con los instrumentos necesarios para realizar una cloración eficiente. 

Teniendo en cuenta que el descuido del tratamiento de este servicio 

proporciona un entorno importante para estudiar el transporte de ARG con 

una amplia gama de nichos que incluyen comunidades bacterianas, plantas 

acuáticas y animales (Chen et al., 2020), las deposiciones fecales no 

cuentan con un establecimiento designado como las letrinas, debido a esto 

las bacterias pueden acceder a las fuentes de agua por la diseminación del 

aire. Actualmente, la resistencia a los antibióticos se propaga en aguas sin 

tratamiento, y la contaminación fecal puede propagar los genes de 

resistencia en gran medida (Liu et al., 2025). 

1.5. Limitaciones de la investigación   

1.5.1. Diversidad microbiana y genética: 

a. Amplio espectro de bacterias: La variedad de bacterias 

presentes en el agua es inmensa, cada una con su propio perfil 

genético y mecanismos de resistencia (Kang et al., 2024). Esto 

dificulta el desarrollo de métodos de detección y cuantificación 

universales. 

b. Plásmidos y genes móviles: Los genes de resistencia a los 

antibióticos se pueden transmitir horizontalmente entre bacterias 

a través de plásmidos y otros elementos genéticos móviles, lo 

que complica aún más el seguimiento de su propagación (Son et 

al., 2025). 

1.5.2. Métodos de detección y cuantificación: 

a. Sensibilidad y especificidad: Los métodos de detección 

actuales, como el cultivo en medios selectivos y las técnicas 

moleculares de PCR, pueden tener limitaciones en términos de 

sensibilidad y especificidad, lo que puede subestimar o 

sobreestimar la presencia de bacterias resistentes (Sun et al., 

2025). 
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1.5.3. Aspectos socioeconómicos: 

a. Acceso a agua potable: En muchas regiones del mundo, el 

acceso a agua potable segura es limitado, lo que dificulta la 

implementación de medidas de control y vigilancia (Perveen & 

Amar-Ul-Haque, 2023). 

b. Costos de tratamiento: Los tratamientos para eliminar bacterias 

resistentes del agua pueden ser costosos y no siempre son 

económicamente viables para las comunidades más 

vulnerables (Flach et al., 2024). 

1.5.4. Implicaciones para futuras investigaciones 

Para superar estas limitaciones, se necesitan esfuerzos 

multidisciplinarios que involucren a microbiólogos, genetistas, 

ingenieros ambientales y expertos en salud pública. Algunas áreas 

de investigación prioritarias incluyen: 

a. Desarrollo de nuevas herramientas moleculares: El desarrollo 

de técnicas de secuenciación de próxima generación y 

metagenómica permitirá una caracterización más detallada de 

la diversidad microbiana y la detección de genes de resistencia 

(Yaghoobizadeh, 2025). 

b. Estandarización de protocolos: Es necesario establecer 

protocolos estandarizados para el muestreo, enriquecimiento y 

detección de bacterias resistentes en el agua (Shahab et al., 

2025). 

c. Estudios epidemiológicos: Los estudios epidemiológicos a largo 

plazo son fundamentales para comprender la dinámica de la 

resistencia a los antibióticos en los ecosistemas acuáticos y su 

impacto en la salud humana (Peter et al., 2025). 

d. Desarrollo de estrategias de mitigación: Se deben desarrollar 

estrategias integrales para reducir la propagación de bacterias 

resistentes en el medio ambiente, incluyendo el control del uso 

de antibióticos en la agricultura y la medicina humana (Fan et 

al., 2025). 
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II. MARCO TEÓRICO 

2.1. Antecedentes del estudio  

Un estudio sobre "Antibiotics and antibiotic resistance genes in water 

sources of the Wuhan section of the Yangtze River". Tuvo como objetivo 

analizar las características de distribución de 15 antibióticos y 10 ARG de 

cuatro categorías (sulfonamidas; quinolonas; tetraciclinas y macrólidos; con 

16 S rDNA como gen de referencia para bacterias) en fuentes de agua 

alrededor del tramo de Wuhan del río Yangtze. La extracción en fase sólida, 

la cromatografía líquida de ultra rendimiento, la tecnología de 

espectrometría de masas (SPE-UPLC-MS/MS) y la reacción en cadena de 

la polimerasa constituyeron la base de la metodología. Los principales 

hallazgos indicaron que los antibióticos y los ARG están presentes en las 

fuentes de agua de Wuhan y pueden poner en peligro el bienestar humano 

y ecológico. Por lo tanto, es esencial controlar la propagación y diseminación 

ambiental de ARG y antibióticos (Jiang et al., 2023).  

En un estudio referido a “Characterization of urban sources of antibiotics and 

antibiotic resistance genes in a Dutch sewage basin”. Se buscó identificar 

varias fuentes urbanas de antibióticos ARG en aguas residuales dentro de 

una sola cuenca de alcantarillado. La técnica se basó en la determinación 

de la prevalencia de los genes erm B, tet (W), sul 1, sul 2, intl 1 y 16S rRNA 

en diez ubicaciones dentro de la ciudad. Los lugares de muestreo incluyeron 

una residencia de ancianos, una residencia de estudiantes, un hospital y una 

zona industrial, entre otros. Se midieron las concentraciones de 23 

antibióticos en aguas residuales mediante muestreo pasivo. Además, se 

estimaron las cargas excretadas de 22 antibióticos basándose en la 

prescripción ambulatoria y los datos de uso clínico. Los genes sul 1 e intl 1 

fueron los más abundantes en la mayoría de las ubicaciones. Los resultados 

principales demostraron que incluso los cambios a corto plazo en los 

protocolos de tratamiento prescritos en los hospitales pueden afectar los 

patrones de abundancia de ARG en las aguas residuales hospitalarias. Los 

métodos aplicados presentan una oportunidad para identificar puntos 

críticos de emisión y priorizar opciones de intervención para limitar la 

propagación de ARG desde las aguas residuales urbanas al medio ambiente 

(Duarte et al., 2023). 

Se realizó un estudio exhaustivo para evaluar la calidad microbiológica de 

las aguas residuales tratadas en una planta de tratamiento de Lima. 
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Mediante el análisis metagenómico de muestras recolectadas a lo largo de 

un año, los investigadores identificaron una amplia variedad de genes de 

resistencia a antibióticos en las aguas efluentes. Estos resultados sugieren 

que las plantas de tratamiento de aguas residuales pueden actuar como 

reservorios de bacterias resistentes, representando un potencial riesgo para 

la salud pública y los ecosistemas acuáticos (Gilman et al. 2019). 

Un estudio reveló una alta prevalencia de resistencia a múltiples antibióticos 

en cepas de E. coli aisladas de cerdos con diarrea en Lima. Mediante la 

detección de genes de resistencia específicos, los investigadores 

demostraron que las bacterias presentes en estos animales podrían 

transmitirse a humanos, poniendo en riesgo la salud pública (Escalante et 

al. 2022). 

2.2. Bases teóricas de la primera y segunda variable  

Actualmente, el crecimiento de bacterias que no responden a varios 

medicamentos es una gran amenaza para la salud de las personas en el 

mundo entero (He et al., 2025). Descubrimos que la mayoría de las bacterias 

clínicas son resistentes a múltiples fármacos al probar la resistencia a 

diversas clases de antibióticos (Mishu et al., 2025). Estas especies 

bacterianas multirresistentes en la práctica tienen plásmidos con genes 

resistentes a los antibióticos que se pueden transferir horizontalmente a 

varias especies bacterianas ambientales susceptibles a los antibióticos, lo 

que da como resultado transconjugados resistentes a los antibióticos 

(Zhuang et al., 2024). 

Las bacterias comensales resistentes de los animales destinados al 

consumo humano pueden contaminar la carne (productos), incluidas las 

bacterias zoonóticas, y llegar al tracto intestinal humano (Thabit et al., 2025). 

El seguimiento de la prevalencia de la resistencia en bacterias indicadoras 

como Escherichia coli y enterococos fecales en varios grupos de animales, 

pacientes y personas sanas permite comparar la prevalencia de la 

resistencia e identificar la transferencia de bacterias o genes resistentes de 

animales a humanos o viceversa (Nulty et al., 2016).  

La propagación de la resistencia tiene lugar de diferentes maneras con 

respecto a la propagación clonal de las cepas de resistencia mediante la 

propagación de plásmidos de amplia gama de huéspedes y elementos 

translocables (Witte, 2000). Los antibióticos que demostraron ser armas 

definitivas contra las enfermedades infecciosas ahora están perdiendo su 
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eficacia (Twomey, 2000), se identificaron portadores cruciales de ARG, 

específicamente Acinetobacter, Pseudomonas y Mycobacterium, en 

depósitos de agua potable (Wang et al., 2024). 

Para prevenir y controlar los genes de resistencia en la industria de la 

acuicultura y reducir los riesgos potenciales de los ARG para la salud pública 

y la seguridad alimentaria, resulta necesario implementar medidas de 

intervención tempranas contra los ARG en fuentes de agua (Su et al., 2023). 

2.2.1. Antibióticos 

Los antibióticos, agentes antimicrobianos capaces de combatir 

infecciones bacterianas, han revolucionado la medicina moderna. 

Según estudios como el de Lorenzo et al. (2015), estos fármacos 

no solo son efectivos contra enfermedades infecciosas como la 

tuberculosis, sino que también contribuyen a prevenir otras 

patologías asociadas a condiciones de vida precarias. De esta 

manera, los antibióticos han ejercido un impacto positivo en la 

esperanza de vida y la calidad de vida de millones de personas a 

nivel mundial. Como señalan Manyi-Loh y Sampson (2018), los 

antibióticos han demostrado ser herramientas terapéuticas 

indispensables, especialmente en el contexto de países en 

desarrollo, donde las enfermedades infecciosas representan una 

importante carga de morbilidad.  

2.2.2. Clasificación de los antibióticos 

Los antibióticos se agrupan según su estructura química y por el 

rango de bacterias contra las que actúan, conocido como su 

espectro de acción. Las principales familias de antibióticos 

incluyen los betalactámicos (penicilinas, cefalosporinas), 

tetraciclinas, quinolonas, aminoglucósidos, sulfamidas y 

trimetoprimas (Brooks et al., 2023). Estos fármacos ejercen su 

efecto antibacteriano al inhibir procesos celulares esenciales, como 

la síntesis de la pared celular (betalactámicos), la síntesis de 

proteínas (tetraciclinas, aminoglucósidos) o la replicación del ADN 

(quinolonas) (Qiao et al., 2025). El espectro de acción de un 

antibiótico se define por el rango de bacterias sensibles a su acción 

y puede variar desde amplio, cuando es activo frente a un gran 

número de especies bacterianas, hasta limitado, cuando su 
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actividad se restringe a un grupo específico de microorganismos 

(Lohan et al., 2024). 

2.2.3. Resistencia a los antibióticos 

La resistencia antimicrobiana es un mecanismo adaptativo que ha 

evolucionado en respuesta a la presión selectiva ejercida por los 

antibióticos (Tang et al., 2025). Este fenómeno, prevalente en 

procariotas, se manifiesta a través de diversos mecanismos 

genéticos y fenotípicos, permitiendo a las bacterias resistir los 

efectos letales de los agentes antimicrobianos (Darko & Mills-

Robertson, 2025). La resistencia a los antibióticos ha sido 

documentada tanto en bacterias comensales, que colonizan el 

organismo sin causar enfermedad, como en patógenos, 

responsables de infecciones (Chetri, 2025). 

2.2.4. Mecanismos generales de la resistencia  

Las bacterias han evolucionado diversos mecanismos para 

contrarrestar la acción de los antibióticos (Alav et al., 2018). Estos 

mecanismos de resistencia se basan principalmente en cuatro 

estrategias:  

• Inactivación enzimática: Las bacterias producen enzimas 

que modifican químicamente los antibióticos, reduciendo su 

eficacia (Eghbalpoor et al., 2024). Un ejemplo clásico son 

las betalactamasas, que hidrolizan el anillo β-lactámico de 

los penicilinas y cefalosporinas (Zhang et al., 2025). 

• Disminución de la permeabilidad: Alteraciones en la 

estructura de la membrana externa y de las porinas limitan 

el ingreso de los antibióticos a la célula bacteriana (Rowaiye 

et al., 2025). 

• Expulsión activa: Las bacterias poseen sistemas de bombeo 

de eflujo que expulsan los antibióticos del interior celular 

antes de que puedan ejercer su acción (J. Sun et al., 2014). 

• Modificación del blanco: Las bacterias modifican las dianas 

moleculares de los antibióticos, reduciendo su afinidad por 

el fármaco y, por ende, su efectividad (Vivekanandan et al., 

2025). 
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2.2.5. Bases genéticas de la resistencia a los antibióticos 

Estos genes, frecuentemente asociados a elementos genéticos 

móviles, como plásmidos y transposones, se transmiten 

horizontalmente entre bacterias de manera eficiente (Lucey, 2022). 

La co-selección ejercida por múltiples agentes antimicrobianos y 

contaminantes ambientales favorece la adquisición de perfiles de 

resistencia multirresistente en bacterias patógenas y comensales 

(Díaz-García et al., 2025). El intercambio de genes de resistencia 

entre bacterias Gram-positivas y Gram-negativas —un proceso 

conocido como transferencia horizontal de genes— aumenta la 

cantidad de genes resistentes disponibles en el ambiente (Wang et 

al., 2024). 

La transformación, conjugación y transducción constituyen los 

principales mecanismos de transferencia horizontal de genes en 

bacterias, confiriendo una notable plasticidad genómica a estos 

microorganismos (Munita & Arias, 2016). La transformación implica 

la captación pasiva de ADN exógeno del medio ambiente, mientras 

que la conjugación es un proceso activo mediado por plásmidos 

conjugativos que requiere contacto célula-célula (Zhu et al., 2024). 

La transducción, por su parte, se basa en la transferencia de 

fragmentos de ADN bacteriano a través de bacteriófagos, estos 

mecanismos facilitan la rápida diseminación de genes de 

resistencia a antibióticos entre diversas especies bacterianas, 

representando un desafío crucial en la salud pública (Bergman et 

al., 2019). 

2.2.6. La calidad del agua según la normativa peruana  

El Estándar de Calidad Ambiental para agua constituye una 

herramienta esencial en la gestión ambiental del recurso hídrico. Al 

establecer límites máximos para una variedad de parámetros, este 

instrumento permite evaluar la calidad del agua y tomar decisiones 

informadas para su protección. Los ECA son de particular 

relevancia para la gestión de cuencas hidrográficas y la 

planificación de usos del agua (Aloui et al., 2025). 

2.2.7. Parámetros microbiológicos evaluados en el ECA      

La normativa peruana establece el uso de indicadores 

microbiológicos como coliformes totales, termotolerantes y 
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Escherichia coli para evaluar la calidad sanitaria del agua. Estos 

indicadores, pertenecientes a la familia Enterobacteriaceae, se 

caracterizan por su capacidad de fermentar lactosa y producir gas 

a partir de esta. Si bien la presencia de coliformes totales indica una 

contaminación fecal potencial, la detección de coliformes 

termotolerantes y, más específicamente, de E. coli, se considera un 

indicador más específico de contaminación fecal reciente 

(Dirección General de Salud Ambiental, 2011). No obstante, es 

fundamental reconocer que la correlación entre la presencia de 

estos indicadores y la presencia de patógenos entéricos puede 

variar en función de las condiciones ambientales y de la 

composición del microbiota fecal de las fuentes de contaminación 

(Devane et al., 2020). 

2.3. Definición de términos básicos  

Genes Resistentes a los Antibióticos (ARG):  Estos son reducidos 

fragmentos de material genético que pueden moverse de un 

microorganismo a otro, como de una bacteria a otra y que además codifican 

para proteínas que confieren o favorecen la resistencia a los antibióticos 

(Matoh et al., 2019). 

Bacterias Resistentes a los Antibióticos (ARB): Es la habilidad de una 

bacteria para sobrevivir en niveles de antibióticos que detienen o matan a 

otras bacterias de la misma especie (Alós, 2015). 

Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR): Es una técnica que permite 

crear millones de copias de un fragmento de ADN específico en un 

laboratorio. Esta herramienta, simple pero ingeniosa, ha revolucionado la 

forma en que se analiza y manipula el material genético debido a su alta 

especificidad y sensibilidad (Pedrosa Amado, 1999). 
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III. HIPÓTESIS Y VARIABLES 

3.1. Hipótesis 

3.1.1. Hipótesis general 

En el agua que consumen los pobladores de la comunidad Awajún 

de Tsuntsuntsa están presentes genes de resistencia a antibiótico. 

3.1.2. Hipótesis específicas  

Se espera que se identifiquen genes de resistencia a antibióticos en 

las muestras de agua de la comunidad Awajún de Tsuntsuntsa. 

3.2. Variables  

3.2.1. Variable 1 

Genes de resistencia a antibióticos en las aguas que consume la 

comunidad Awajún de Tsuntsuntsa. 

3.2.2. Variable 2 

Calidad del agua que consume la comunidad Awajún de 

Tsuntsuntsa. 
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3.3. Operacionalización de variables   

Las variables en este estudio permitirán obtener datos cuantitativos y cualitativos que permitirán establecer una relación entre 

la presencia de genes de resistencia a los antibióticos en el agua y la calidad de la misma en la comunidad Awajún de 

Tsuntsuntsa. Esta información será crucial para que en el futuro podamos diseñar estrategias de prevención y mitigación de los 

riesgos asociados a la contaminación del agua por antibióticos y genes de resistencia. 

 

Tabla 1.  Tabla de operacionalización de variable. 

Variables Definición conceptual Definición 

operacional 

Dimensiones 

de la variable 

Indicadores Ítems Instrumento/ 

Escala 

V1. 

Presencia 

de genes de 

resistencia a 

antibióticos. 

Los genes de resistencia a 

los antibióticos  presentes en 

las bacterias las equipan 

para resistir los efectos de 

los antibióticos (Zhou & 

Chen, 2024). 

Detección de 

secuencias de ADN 

específicas, asociadas a 

mecanismos conocidos 

de resistencia a 

antibióticos, a través de 

técnicas de biología 

molecular 

Tipo de Gen, 

Distribución 

Espacial y 

Temporal  

Condiciones que 

presenta el agua 

para que sea 

consumida 

1. Expresión de bandas. PCR convencional 

2. Pureza de ADN 

(A260/A280) 

0 a 2.5 

3. Concentración de 

ADN 

0 a 50 μg/mL 

V2. Calidad 

del agua de 

consumo 

humano. 

Se refiere a las propiedades 

físicas, químicas y 

biológicas que esta tiene, ya 

sea en su estado natural o 

después de haber sido 

modificada por la actividad 

humana. (OMS.,2016) 

Caracterizar el agua 

potable con variables 

fisicoquímicas 

Determinación 

de pH, 

Temperatura, 

conductividad 

eléctrica, 

salinidad y 

sólidos totales    

Propiedades físicas 

y compuestos 

químicos que 

presenta el agua 

1. pH 0 al 14 

2. Temperatura  0°C a 100°C. 

3. Salinidad 0 a 99.9 ppm 

4. Conductividad 

eléctrica 

0 a 199.9 μS/cm 

5. Sólidos totales 0 a 99.9 ppm 

6. Cloro residual 0 a 5 mg/L. 
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IV. METODOLOGÍA 

4.1. Enfoque de investigación 

4.1.1. Enfoque Cuantitativo: 

a. Estudios de prevalencia: 

Recolección de muestras: Se seleccionaron 3 muestras de agua 

en 5 puntos diferentes de donde se transporta el agua para su 

consumo en diferentes fechas. 

b. Estudio fisicoquímico 

De las muestras colectadas se ejecutó el estudio fisicoquímico 

para comparar con la normativa del Decreto Supremo N.° 031-

2010-SA; la cual es el reglamento de la calidad del agua para el 

consumo humano. 

4.1.2. Enfoque Cualitativo:  

Debido a que el énfasis está en comprender los procesos y 

significados detrás de la presencia de estos genes, y para ello se 

utilizan datos cualitativos como las expresiones de banda en el PCR 

convencional. 

4.2.Tipo de investigación  

4.2.1. Investigación descriptiva: 

El estudio busca describir la presencia y distribución de genes de 

resistencia a antibióticos en el agua de consumo humano en la 

comunidad awajún de Tsuntsuntsa. Se enfoca en determinar cuáles 

genes están presentes, lo cual implica un análisis descriptivo de la 

situación. 

4.2.2. Investigación de campo: 

El estudio se realiza en la comunidad Awajun de Tsuntsuntsa, lo 

que indica que la recolección de muestras y el análisis se llevarán 

a cabo en el entorno natural. 
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4.2.3. Investigación básica: 

Puede considerarse básica en el sentido de que busca generar 

conocimiento sobre la presencia de genes de resistencia en un 

entorno específico. 

4.2.4. Investigación epidemiológica ambiental: 

Debido a que se estudia la presencia de genes de resistencia a 

antibióticos en el ambiente, y como esto podría afectar la salud de 

la población. 

4.3.Diseño de investigación  

4.3.1. Diseño de muestreo: 

a. Muestreo estratificado: 

Para tomar las muestras de agua se utilizó la metodología APHA 

(American Public Health Association, 2017), al llegar a un punto 

se toma la georreferenciación con el dispositivo GPS marca 

Garmin modelo Etrex 22x, luego se procede a tomar las 

muestras de agua con guantes estériles en un envase de 3 L 

totalmente esterilizado, una vez tomada la muestra se utilizó el 

multiparamétrico Hanna Modelo HI 98194 para obtener la 

temperatura de forma triplicada, la cual se escribe en una base 

de datos, a la vez se utiliza el plumón indeleble para marcar los 

envases colocando las iniciales del punto para luego colocar las 

muestras de agua en un cooler para mantener las condiciones 

necesarias hasta llegar al laboratorio de la Universidad Nacional 

Intercultural Fabiola Salazar Leguía de Bagua (UNIFSLB). 

4.3.2. Análisis de laboratorio: 

a. Análisis fisicoquímicos  

En el laboratorio de la UNIFSLB se utilizó el multiparamétrico 

Hanna Modelo HI 98194 para obtener los datos como la 

conductividad eléctrica en μS/cm, pH, sólidos totales en ppm y 

salinidad en ppm, adicionalmente se utilizó el test de kit de 

CLORÍMETRO POCKET II (HACH, EE. UU.) con tabletas de 

DPD (dietil- p -fenildiamina) como reactivo para determinar la 

concentración de cloro en cada punto, todos los datos obtenidos 

se procedieron a llenar en hojas estadísticas para su posterior 

interpretación. 
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b. Extracción de ADN: 

Se realizó de acuerdo al procedimiento del manual Kit de 

Aislamiento de ADN PowerWater ® (Ver el Anexo N°01) 

c. Reacción en Cadena de la Polimerasa: 

Con las muestras de ADN se procedió a realizar PCR 

convencional para determinar si estas cuentan con genes de 

resistencia a antibióticos se utilizaron los primers que se 

muestran en la tabla 2. 

Tabla 2.  Cebadores específicos. 

 

Elaboración propia. 

 

Para el correcto funcionamiento y la inocuidad de los procesos 

se utilizó la cabina de flujo laminar, la cual se tuvo que esterilizar 

activando la luz ultravioleta por 10 minutos, los reactivos deben 

estar en estado líquido con el fin de emplearse y para cada 

técnica se utilizará de acuerdo a los primers que se han descrito 

con anterioridad, también se coloca 16 tubos de microcentrífuga 

y se marcan con el plumon las iniciales de las muestras, 

adicionando un tubo para el control y un tubo para centrifuga de 

5 mL, se prepara el mix en éste con los reactivos que se 

menciona en la tabla 3, dado que son 16 reacciones, una por 

cada muestra y un control  negativo en el que sólo se adiciona 

sólo agua ultra pura. 

 

 

 

Gen Cebadores Referencia 

marA 5'-CTC CAT ACT AGA (CT) TG GAT (ACT) GA (AG) GA-3' 

5'-TGG TGG TAC GTC (AG)AA (AG)TA (AG)TT (CT)TT-3' 

(Castiglioni 

et al., 2008) 

ermC 5'-AAT CGT CAA TTC CTG CAT GT-3' 

5'-TAA TCG TGG AAT ACG GGT TTG-3' 

(Ardic et al., 

2005) 

AMPC 5'-GGGGCGGTTTCTCATGCAGCCAACG-3' 

5'-GAAGCGCTCATGGCACCATCATAGCC-3' 

(De Champs 

et al., 2002) 

QEP 5'-TGGTCTACGCCATGGACCTCA-3' 

5'-TGAATTCGGACACCGTCTCCG-3' 

(Perichon et 

al., 2007) 

qEmar 

 

 

5'-ACGGAAATCGCGCAAAAG-3' 

5'-CCAGATAGAGTATCGGCTCGTTACTT-3' 

(Doerrler & 

Raetz, 2002) 



 

25 
 

Tabla 3. Reactivos que se adicionan por cada reacción de acuerdo con los primers. 

 

Elaboración propia. 

Una vez que se colocaron todos los reactivos dentro del tubo de 1.5 mL se 

utilizó el vórtex para homogenizar, luego se vertieron 19 µL en los 15 tubos de 

1,5 mL, mientras que en el tubo N°16 se adicionaron 20 µL de agua ultra pura 

y en cada uno de los tubos del 1 al 15 se adiciona 1 µL de ADN de cada muestra 

para pasar al termociclador, en donde se coloca el programa por cada primer, 

tal como menciona la tabla 4.  

Mientras el termociclador está funcionando se ejecutó el gel de agarosa, 

utilizando una balanza digital se pesa 1 gramo de agarosa y se colocó en un 

frasco de vidrio estéril de un 1 L, en este mismo se coloca Tris-acetato-EDTA 

(TAE) al 1% para luego colocarlo en el microondas por 1 minuto, una vez que 

ha hervido se extrae el frasco del microondas con ayuda de los guantes 

térmicos y se coloca 3 µL de colorante Syber Green 1 Nucleic gel Stain en el 

frasco caliente, luego se arma la placa del gel agarosa utilizando el peine para 

formar los pocillos y se vierte todo el líquido y se deja enfriar por una hora para 

formar una lámina de gel. 

Al finalizar el programa del termociclador se procedió a utilizar el equipo de 

electroforesis en el cual se coloca el gel de agarosa retirando con cuidado la 

peinilla y utilizando la micropipeta para extraer 1 µL de perfect DNA 1kbp 

leadder y se adicionaron a cada uno de los tubos de microcentrífuga de 1,5 mL, 

 

Reactivos 

Gen 

marA ermC AMPC QEP qEmar 

μL 

H2O 6.9 6.9 14.4 6.9 6.9 

dNTPs 1 1 1 1 1 

Buffer (NH)-Mgcl2) 2.0 2 2 2 2 

MgCl2 1 1 1 1 1 

Taq (stock direct) 0.2 0.2 0.2 0.2 0.2 

Cell DNA 1 1 1 1 1 

marAF 0.2 0 0 0 0 

marAR 0.2 0 0 0 0 

ermC (fw) 0 0.2 0 0 0 

ermC (rev) 0.0 0.2 0 0 0 

AMPC - PAC 0.0 0 0.2 0 0 

AMPC - PAD 0.0 0 0.2 0 0 

QEPfor(qepA) 0.0 0 0 0.2 0 

QEPprev(qepA) 0.0 0 0 0.2 0 

qEmarAF 0.0 0 0 0 0.2 

qEmarAR 0.0 0 0 0 0.2 
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homogenizando con ayuda de la micropipeta, luego se procede a extraer de 

cada tubo 5 µL y se coloca en el gel agarosa, en el último pocillo se coloca 5 

µL de 6x DNA gel Loading Buffer, para finalmente cerrar el compartimiento de 

la electroforesis horizontal, dejando programado 90 voltios por 35 minutos. 

Una vez finalizado el programa se utiliza el fotodocumentador para observar la 

expresión de banda en el gel agarosa y se anotan los resultados. 

Tabla 4. Programa que se utiliza en el termociclador de acuerdo a cada primer. 

 

Elaboración propia 

4.3.3. Análisis de datos: 

Se utilizó el RStudio para obtener las medidas de tendencia central 

y dispersión, que incluye la medida, los valores mínimos y máximos, 

así como la desviación estándar y la varianza, para el análisis de 

los datos. Se desarrollaron gráficos de dispersión y distribución 

facilitando análisis del comportamiento de los parámetros. Además, 

Gen Número de ciclos  Temperatura (°C) Tiempo  Fase 

 

 

 

marA 

1 94 2' Desnaturalización 

 

 

30 

94 10'' Desnaturalización 

55 20'' Unión de cebadores 

72 25'' Extención 

1 72 10' Extención 

 

 

 

emrC 

1 95 3' Desnaturalización 

 

 

30 

95 30'' Desnaturalización 

54 30'' Unión de cebadores 

72 30'' Extención 

1 72 4' Extención 

 

 

 

AMPC 

1 94 5' Desnaturalización 

 

 

30 

94 1' Desnaturalización 

50 3' Unión de cebadores 

72 3' Extención 

1 72 15' Extención 

 

 

 

QEP 

1 94 2' Desnaturalización 

 

 

30 

94 10'' Desnaturalización 

55 20'' Unión de cebadores 

72 25'' Extención 

1 72 10' Extención 

 

 

 

qEmar 

1 94 2' Desnaturalización 

 

 

30 

94 10'' Desnaturalización 

55 20'' Unión de cebadores 

72 25'' Extención 

1 72 10' Extención 



 

27 
 

se ejecutó la verificación de la normalidad de los datos. Esta 

investigación estableció un nivel de significancia del 0.05 (5%).  

4.4. Método 

4.4.1. Acceso a la Comunidad Awajún de Tsuntsuntsa 

La comunidad nativa de Tsuntsuntsa se encuentra dentro de la región 

de Amazonas y pertenece al distrito de Aramango, según la base de 

datos de pueblos indígenas u originarios (BDIP) cuenta con una 

población de 1668 habitantes, y mantienen arraigadas sus costumbres 

(SICNA, 2016). 

La comunidad se encuentra en la marginal del río Marañón como se 

aprecia en la Figura 1, es por ello que la única forma de acceder a este 

pueblo es a través de un teleférico el cual es impulsado por personas, 

de esta forma tienen un recurso monetario adicional al cobrar a todas 

las personas que deseen conocer su hermoso pueblo. 

Esta comunidad es recurrentemente visitada por muchas culturas 

cercanas y esto resulta necesario a su atractiva catarata la cual se 

encuentra en lo profunda enmarañada montaña con la que cuenta, y se 

considera un verdadero deporte el llegar a ver la majestuosa caída de 

aguas dentro de la espesa selva. 
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Figura 1. Localización de los puntos de muestreo de agua en la comunidad Awajún de 
Tsuntsuntsa (Google earth) 
 

4.5 Población y Muestra 

Toda la población nativa de esta localidad dispone de un reservorio para 

obtener el agua que consumen, éste se encuentra ubicado en la parte 

superior de la misma comunidad, es por ello por lo que se definió tomar 5 

puntos de captación de agua para el muestreo como se muestra en la tabla 

4. 
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Tabla 4. Puntos de muestreo y su georreferenciación.  

Punto de 

muestreo 

Designación del 

punto de muestreo 

Abreviatura 

de los puntos 

Georreferencias UTM 

Sur Oeste Altitud 

Punto 1 Ingreso pozo IP 05°23.262 078°27.317 402m 

Punto 2 Salida del pozo SP 05°23.266 078°27.308 402m 

Punto 3 Primera vivienda PV 05°23.268 078°27.223 354m 

Punto 4 Casa comunal CC 05°23.332 078°27.232 353m 

Punto 5 Última vivienda UV 05°23.362 078°27.186 352m 

      Elaboración propia. 

4.6.Técnicas e instrumentos de recolección de datos 

4.6.1. Técnicas e instrumentos para extraer las muestras de agua 

a.  Manual APHA 

Para tomar las muestras de agua se utilizó la metodología APHA 

(American Public Health Association., 2017), al llegar a un punto 

se toma la georreferenciación con el dispositivo GPS marca 

Garmin modelo Etrex 22x, luego se procede a tomar las 

muestras de agua con guantes estériles en un envase de 3 L 

totalmente esterilizado, una vez tomada la muestra se utilizó el 

multiparamétrico Hanna Modelo HI 98194 para obtener la 

temperatura, la cual se escribe en una base de datos, a la vez 

se utiliza el plumón indeleble para marcar los envases 

colocando las iniciales del punto para luego colocar las 

muestras de agua en un cooler para mantener las condiciones 

necesarias hasta llegar al laboratorio de la UNIFSLB. 

4.6.2. Instrumentos 

• GPS GARMIN Modelo Etrex 22x 

• Cooler de 50 litros  

4.6.3. Instrumentos para el análisis fisicoquímico de las muestras de agua  

• Multiparamétrico HANNA Modelo HI 98194 

• CLORÍMETRO POCKET II (HACH, EE. UU.) con tabletas de DPD 

(dietil- p -fenildiamina) como reactivo. 

4.6.4. Técnicas e instrumentos para extraer ADN de las muestras de agua 

• Kit de Aislamiento de ADN PowerWater ® 

a.  Instrumentos para extraer ADN de las muestras de agua 

• Sistema de filtración de microbiología MERCK  



 

30 
 

• Filtros desechables de 45 µm 

• Kit de aislamiento ADN PowerWater ® 

✓ Solución PW1 

✓ Solución PW2 

✓ Solución PW3 

✓ Solución PW4 

✓ Solución PW5 

✓ Solución PW6 

✓ Tubos para centrifuga de 5 mL 

✓ Tubos para centrifuga de 5 mL con canastilla 

✓ Tubo de perlas  

• Vórtex velp 

• Pinzas estériles 

• Micropipeta de 100 µL – 1000 µL  

• Tubo para centrifuga de 5 mL 

• Centrifuga Eppendorf 5804 Benchtop 

• TermoMixer Eppendorf Modelo Thermomix 

• Refrigeradora Sansumg Side by Side FlexZone 602 L 

• Espectrofotómetro Eppendorf Modelo biospectrometer 

4.6.5. Técnicas e instrumentos para determinar genes de resistencia a los 

antibióticos en las muestras de agua 

• Método: Gel de electroforesis agarosa   

• Técnica para determinar genes de multiresistencia a los antibióticos 

(marA) 

• Técnica para determinar genes de resistencia a eritromicina (ermC) 

• Técnica para determinar genes de resistencia a ampicilina (AMPC) 
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• Técnica para determinar genes de resistencia a quinolonas (QEP) 

• Técnica para determinar genes de multiresistencia a los antibióticos 

en Eschierichia coli (qEmar) 

• Cabina de flujo laminar BIOBASE Modelo PBS-H1300 

• Micropipetas (0.5µ - 10µ; 10µ - 100 µ; 100µ - 1000µ) 

• 16 tubos para Microcentrífuga de 1.5 mL 

• 1 tubo para Centrifuga de 5 mL 

• 1 porta tubos de microcentrífuga  

• 1 mL de agua ultra pura 

• dNTPs 

• Buffer 

• MgCl2 

• Taq (stock direct) 

• Primers 

✓ marAF 

✓ marAR 

✓ ermC (fw) 

✓ ermC (rev) 

✓ AMPC – PAC 

✓ AMPC – PAD 

✓ QEPfor(qepA) 

✓ QEPprev(qepA) 

✓ qEmarAF 

✓ qEmarAR 

• Termociclador Eppendorf Modelo Mastercycler X50p 

• Balanza digital 
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• Microondas 

• 1 gramo de gel agarosa  

• 100 mL de Tris-Acetate-EDTA (TAE) al 1% 

• 3 µL de Syber Green 1 Nucleic gel Stain 

• Guantes térmicos  

• Equipo de electroforesis horizontal PWR 

• 1 µL de perfect DNA 1kbp leadder  

• 5 µL 6x DNA gel Loading Buffer 

• Fotodocumentador MERCK  

4.6.6.  Técnicas de análisis de datos 

• El paquete estadístico Minitab V.19 

4.7. Validez y confiabilidad de instrumentos 

4.7.1. Validez y confiabilidad del muestreo de los puntos del agua. 

Se ha utilizado los métodos normalizados para el análisis de aguas 

potables residuales del manual APHA. 

Se ha calibrado el GPS GARMIN Modelo Etrex 22x con el fin de tener las 

coordenadas exactas de los puntos de muestreo. 

Se ha calibrado el Multiparamétrico HANNA Modelo HI 98194 para obtener 

la temperatura en el punto de muestreo. 

Se ha utilizado el Test de Kit CLORÍMETRO POCKET II (HACH, EE. UU.) 

con tabletas de DPD (dietil- p -fenildiamina) como reactivo.para determinar 

si en las muestras de agua se encontraba el cloro residual 

4.7.2. Validez y confiabilidad de la extracción del ADN en las muestras de agua. 

Se ha utilizado el Sistema de filtración de microbiología MERCK para que 

las bacterias que se encontraban en las muestras de agua se queden 

atrapadas en los filtros. 

Se ha seguido los procedimientos de Kit de Aislamiento de ADN PowerWater 

®. 
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4.7.3. Validez y confiabilidad de la expresión de bandas en gel agarosa  

Se ha seguido las instrucciones del método de gel agarosa y luego se ha 

procedido a realizar las técnicas para determinar genes de multiresistencia 

a los antibióticos (marA), genes de resistencia a eritromicina (ermC), genes 

de resistencia a ampicilina (AMPC), genes de resistencia a quinolonas 

(QEP) y genes de multiresistencia a los antibióticos en E. coli (qEmar). 

Finalmente se ha utilizado el fotodocumentador MERK para observar la 

expresión de bandas. 

4.7.4. Validez y confiabilidad de análisis de datos  

Se ha utilizado el paquete estadístico Minitab V.19 para analizar todos los 

estadísticos que se ha recabado en el proyecto. 

4.8. Contrastación de hipótesis   

Se toma la hipótesis alternativa como correcta puesto que según los datos 

obtenidos  

 

 

V. RESULTADO 

5.1.Presentación y análisis de los resultados  

La calidad del agua es un factor determinante para la salud pública. En la 

comunidad Awajún de Tsuntsuntsa, la dependencia de fuentes de agua 

naturales hace que la evaluación de los parámetros fisicoquímicos sea de vital 

importancia. La evaluación de parámetros de este estudio nos brinda 

información valiosa sobre las condiciones del agua de consumo y su posible 

impacto en la salud de la población. Además, estos resultados sirven como 

base para comprender la presencia de genes de resistencia a los antibióticos 

identificados en las muestras. 

Los resultados de este estudio indican una alta prevalencia de genes de 

resistencia a antibióticos en el agua de consumo de la comunidad Awajún de 

Tsuntsuntsa. Estos hallazgos son preocupantes y sugieren que la 

contaminación por antibióticos representa una problemática significativa en 

esta región. Nuestros resultados son consistentes con otros estudios que han 

reportado una alta prevalencia de genes de resistencia en ambientes acuáticos. 
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5.2.Parámetros fisicoquímicos 

Antes de analizar la presencia de genes de resistencia a antibióticos en las 

muestras de agua, se ejecutó un análisis exhaustivo de los parámetros 

fisicoquímicos. Esta evaluación inicial resulta crucial para comprender las 

condiciones ambientales del agua y su posible influencia en la supervivencia y 

propagación de microorganismos, incluyendo aquellos que portan genes de 

resistencia. 

Los resultados de los análisis fisicoquímicos se presentan en la tabla 4. 
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Tabla 4 Resultados de los análisis fisicoquímicos que se han realizado a las muestras de agua.  

Datos Puntos Temperatura 

(°C) 

pH Sólidos totales 

(ppm) 

Conductividad 

eléctrica (μS/cm) 

Salinidad 

(ppm) 

Cloro 

(%) 

Pureza de ADN 

(A260/A280) 

Concentración de 

ADN (ug/mL) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Primer 

muestreo  

 

 

IP  

24 6.58 56.2 80.7 38.8 0% 1.87 36.4 

24.2 6.6 56.1 80.4 38.5 0% 1.87 36.4 

23.5 6.57 56.3 80.3 38.5 0% 1.87 36.4 

 

 

SP  

21 6.57 56.3 79.5 38.1 0% 1.87 31.7 

22.5 6.57 56.2 80.1 38.6 0% 1.87 31.7 

21.5 6.56 56.2 80.4 38.3 0% 1.87 31.7 

 

 

PV  

24.7 6.58 56.2 80.1 38.5 0% 1.94 28.6 

24.2 6.57 56.5 79.9 38.5 0% 1.94 28.6 

24.6 6.57 56.3 79.8 38.5 0% 1.94 28.6 

 

 

CC  

26.4 6.61 56 79.9 38.7 0% 1.88 24.3 

25.8 6.58 56.3 80 38.6 0% 1.88 24.3 

26 6.6 56.4 80.1 38.6 0% 1.88 24.3 

 

 

UV  

25.1 6.6 56.5 80.5 38.8 0% 1.85 25.7 

24.9 6.58 56.1 80.3 38.5 0% 1.85 25.7 

25 6.57 56.5 80.4 38.7 0% 1.85 25.7 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Segundo 

muestreo 

 

 

IP  

23.6 6.59 56.2 80.2 38.5 0% 1.85 37.5 

23.1 6.56 56.2 79.9 38.8 0% 1.85 37.5 

23.8 6.56 56.1 79.8 38.2 0% 1.85 37.5 

 

 

SP  

23.5 6.57 56.3 79.6 38.5 0% 1.85 34.6 

23.4 6.56 56 80.1 38.4 0% 1.85 34.6 

23.6 6.56 56.2 79.6 38.6 0% 1.85 34.6 

 

 

PV  

24.2 6.58 56.2 79.8 38.5 0% 1.92 29.8 

24.8 6.56 56.2 79.9 38.5 0% 1.92 29.8 

24 6.58 56.1 80.2 38.9 0% 1.92 29.8 

 

 

CC  

25.1 6.6 56.3 80 38.4 0% 1.88 21.9 

25.3 6.59 56.1 80 38.6 0% 1.88 21.9 

24.8 6.58 55.9 79.9 38.5 0% 1.88 21.9 



 

36 
 

 

 

UV  

24.8 6.56 56.4 79.8 38.6 0% 1.81 22.5 

24.6 6.57 56.1 80.1 38.4 0% 1.81 22.5 

24.6 6.59 56.2 80.4 38.8 0% 1.81 22.5 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tercer 

muestreo  

 

 

IP  

23.5 6.59 56.3 79.7 38.4 0% 1.87 34.6 

23 6.57 56.1 80.2 38.7 0% 1.87 34.6 

22.4 6.59 56 80.5 38.4 0% 1.87 34.6 

 

 

SP  

23.1 6.58 56 79.9 38.7 0% 1.94 31.2 

21.9 6.59 56.2 80.6 38.7 0% 1.94 31.2 

22.4 6.6 56 79.9 38.6 0% 1.94 31.2 

 

 

PV  

23 6.59 56.1 80.1 38.7 0% 1.92 31 

22.8 6.6 56.3 79.9 38.6 0% 1.92 31 

23.4 6.59 56.1 79.5 38.8 0% 1.92 31 

 

 

CC  

23.5 6.58 56.4 80.2 38.5 0% 1.88 28.4 

23.4 6.6 56.2 80.1 38.6 0% 1.88 28.4 

23.5 6.6 56.5 79.9 38.5 0% 1.88 28.4 

 

 

UV  

25 6.56 56.5 80.5 38.7 0% 1.86 23.7 

24.8 6.58 56.4 80.6 38.9 0% 1.86 23.7 

24.6 6.59 56.3 80.1 38.2 0% 1.86 23.7 

 

Elaboración propia 
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5.3.Parámetros cualitativos  

En la Reacción en Cadena Polimerasa se determinó los parámetros cualitativos 

de la expresión de banda, de tal forma que todas las muestras que han se han 

iluminado las bandas teniendo un efecto positivo, se utilizará el signo (+), en 

cambio en las bandas en donde no se ha percibido la activación de las bandas 

se colocará el signo (-). 

Los resultados obtenidos de la determinación de los genes que portan 

resistencia de los siguientes antibióticos marA, ermC, AMPC, qEmarA y QEP 

se muestran en la tabla 5. 

Tabla 5. Resultados de los genes de resistencia a los antibióticos en cada punto 

muestreado. 

Muestreo Ubicación Genes de Resistencia 

marA ermC AMPC QEP qEmarA 

IP Ingreso al pozo + + + + + 

SP Salida al pozo + + + + + 

PV Primera vivienda + + + + + 

CC Casa comunal + + + + + 

UV Última vivienda + + + + + 

Elaboración propia 

5.4.Análisis estadístico  

Se puede utilizar los datos fisicoquímicos para elaborar las pruebas estadísticas 

como la obtención del mínimo valor, primer cuartil, mediana, media, tercer cuartil, 

máximo valor obtenido y la moda. 

De tal forma que en la tabla 6 se presentan los resúmenes estadísticos. 

Tabla 6. Resúmenes estadísticos de la caracterización fisicoquímica del agua de 

consumo humano de la comunidad awajún de Tsuntsuntsa.  

  Temperatura pH Sólidos 

Totales 

Conductividad 

Eléctrica 

Salinidad Pureza de 

ADN 

Concentración 

de ADN 

Mínimo 21.00 6.560 55.90 79.50 38.10 1.810 21.90 

Primer 

cuartil 

23.40 6.570 56.10 79.90 38.50 1.850 24.30 

Mediana 24.00 6.580 56.20 80.10 38.60 1.870 29.80 

Media 23.90 6.581 56.22 80.08 38.56 1.879 29.46 

Tercer 

cuartil 

24.80 6.590 56.30 80.30 38.70 1.920 34.60 

Máximo 26.40 6.610 56.50 80.70 38.90 1.940 37.50 

Moda 23.50 6.580 56.20 79.90 38.50 1.870 34.60 

Elaboración propia 
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5.5.Gráficos de los resultados fisicoquímicos.  

5.5.1. Caracterización Fisicoquímica del Agua en Puntos Seleccionados 

 Se realizó los gráficos de violín con el fin de visualizar de mejor 

manera los datos que se han obtenido en los muestreos de los 

diferentes puntos.  

 

 

 

 

 

 

Cada gráfico es un diagrama de violín que muestra la distribución de una 

variable (pH, Conductividad, Salinidad, Sólidos Totales, Temperatura) en 

diferentes puntos de muestreo (IP, SP, PV, CC, UV). La forma del violín 

representa la densidad de probabilidad de los datos, con las partes más anchas 

indicando una mayor concentración de valores. La sección verde dentro de 

cada violín generalmente indica el rango intercuartílico, que abarca el 50% 

central de los datos. 
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A. pH: 

o Este gráfico muestra la distribución del pH en los cinco puntos de muestreo. 

o Los valores de pH para IP, SP, PV y UV se encuentran en un rango muy similar, 

alrededor de 6.55 a 6.60, lo que sugiere una ligera acidez o neutralidad 

cercana. Las distribuciones son relativamente simétricas. 

o El punto de muestreo CC muestra una distribución más amplia y un rango de 

pH ligeramente más alto, abarcando desde aproximadamente 6.575 hasta 

6.625, con una mayor concentración de datos hacia los valores más altos en 

comparación con los otros puntos. Esto podría indicar una ligera variación en 

la acidez/alcalinidad en este punto. 

B. Conductividad: 

o Este gráfico ilustra la distribución de la conductividad eléctrica. 

o IP y SP presentan distribuciones de conductividad relativamente altas, con la 

mayoría de los valores alrededor de 79.75 a 80.75. 

o PV y CC muestran conductividades más bajas, con distribuciones más 

compactas alrededor de 79.5 a 80.0. 

o UV se destaca con la conductividad más alta, con un rango que va 

aproximadamente de 79.75 a 81.0, lo que sugiere una mayor concentración de 

iones disueltos en este punto. 

C. Salinidad: 

o Este gráfico muestra la distribución de la salinidad. 

o IP, SP y CC tienen distribuciones de salinidad similares, principalmente entre 

38.0 y 39.0. 

o PV y UV muestran valores de salinidad notablemente más altos, con la mayoría 

de los datos por encima de 38.5 y alcanzando cerca de 39.0. Esto indica que 

estos puntos tienen una mayor concentración de sales disueltas. 

D. Sólidos totales: 

o Este gráfico presenta la distribución de los sólidos totales. 

o IP y SP muestran distribuciones de sólidos totales alrededor de 56.0 a 56.25. 

o PV, CC y UV tienen distribuciones de sólidos totales más altas y más dispersas. 

CC, en particular, presenta un rango amplio que va desde aproximadamente 
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55.75 hasta 56.5, con una gran concentración de datos en los valores más 

altos. UV también muestra una distribución con valores altos y un rango 

considerable. Esto sugiere una mayor cantidad de material disuelto o 

suspendido en estos puntos. 

E. Temperatura: 

o Este gráfico ilustra la distribución de la temperatura en grados Celsius. 

o IP y SP muestran temperaturas relativamente bajas, con la mayoría de los 

valores entre 22.0 y 24.0 °C. 

o PV presenta una temperatura ligeramente más alta, con un rango que va de 

22.0 a 25.0 °C. 

o CC y UV se destacan con las temperaturas más altas. CC tiene la distribución 

más amplia, desde aproximadamente 22.5 hasta 27.0 °C, mientras que UV 

muestra una distribución muy compacta y alta, alrededor de 24.5 a 25.0 °C. 

Esto sugiere que CC y UV son los puntos más cálidos. 

En conjunto, estos gráficos revelan variaciones significativas en las 

características fisicoquímicas del agua entre los diferentes puntos de muestreo, 

lo que sugiere que cada ubicación tiene condiciones ambientales únicas o está 

bajo la influencia de distintos factores. 

 

 

 

 

 

 

Se utilizó la correlación de Pierson, la dispersión, la distribución y covarianza 

con el fin de visualizar de mejor manera de los datos fisicoquímicos obtenidos. 
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Gráfico 2. Distribución de los datos fisicoquímicos.  

Elaboración propia 

Las variables que se han evaluado son: Temperatura (°C), pH, Sólidos totales 

(ppm), Conductividad eléctrica (μS/cm) y Salinidad (ppm).  

5.5.2. Diagonal principal (gráfico de densidad) 

Se muestra la distribución univariada de cada parámetro, con las 

curvas suaves que permiten visualizar la frecuencia de los valores 

más comunes.   

5.5.3. Debajo de la Diagonal (gráfico de dispersión bivariado)  

Se presenta nubes de puntos entre cada par de variables, este 

gráfico permite evaluar visualmente si hay relaciones lineales, 

patrones o agrupamientos.  

5.5.4. Encima de la Diagonal (correlación de Pearson) 

Se presenta los valores de correlación lineal (r) entre las variables, 

un valor cercano al 0 indica poca o ninguna correlación, y los 
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valores cercanos a +1 o -1 indican correlación fuerte positiva o 

negativa, respectivamente. 

Se puede observar que la mayor correlación existente es entre la 

conductividad eléctrica y la salinidad (r=0.335), esto puede 

deberse a que la conductividad se ve influenciada por la 

concentración de las sales disueltas en el agua, sin embargo, las 

demás correlaciones son muy bajas. 

Para una mayor visualización de los resultados se ha considerado una matriz 

de correlación de Pearson. 

Gráfico 3. Representación de la correlación de los datos fisicoquímicos.   

 

Elaboración propia 

Las variables que se han evaluado son: Temperatura (°C), pH, Sólidos totales 

(ppm), Conductividad eléctrica (μS/cm) y Salinidad (ppm).  

+1 (Color azul): Correlación positiva 

0 (Color blanco): Sin correlación 

-1 (Color rojo): Correlación negativa 

Las correlaciones entre los parámetros fisicoquímicos evaluados son débiles a 

moderados, lo que indica que los cambios en una variable no influyen 
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fuertemente en otras, la única relación de interés es entre la salinidad y 

conductividad eléctrica, lo cual es técnicamente coherente debido a la 

naturaleza del transporte iónico en el agua. 

5.6.Reglamento de la Calidad del Agua Para Consumo Humano 

Según el Reglamento de la Calidad del Agua Para Consumo Humano en el 

Perú se debe considerar los que esté dentro del límite máximo permisible 

como se muestran en la tabla 7. 

Tabla 7. Límites máximos permisibles de parámetros organolépticos. 

Parámetros Unidad de medida Límite máximo permisible 

pH Valor de pH 6.5 a 8.5 

Sólidos Totales mgL-1 1000 

Conductividad 

eléctrica 

μmho/cm 1500 

Salinidad mg Na L-1 200 

Cloro residual mg Cl/L-1 0.5 

Reglamento de la Calidad del Agua Para Consumo Humano 

5.7.Concentración y pureza de las muestras de ADN. 

Usando la espectrofotometría, se midió la concentración y pureza de las 

muestras de ADN. Para definir los mejores parámetros de este proceso, se 

utilizó un programa de control de calidad de ADN, cuyos resultados se 

resumen en la Tabla 8.  

Tabla 8. Valores indicativos de pureza en ácidos nucleicos (ADN) por 

espectrofotometría: 

 Calidad óptima Calidad aceptable Contaminado 

 

ADN 

260/280 ≥ 1.8 260/280 ≥ 1.6 260/280 < 1.6 

260/230 ≥ 1.8 260/230 ≥ 1.6 260/230 < 1.6 

Programa de control de calidad de muestras de ADN. 

5.8.Discusión de los resultados  

Los parámetros fisicoquímicos están dentro de los límites permisibles de 

acuerdo al reglamento de calidad del agua como se aprecia en la Tabla 7. 

Sin embargo, llama la atención el cloro cuya ausencia es absoluta, debido a 

que no se encontró en ningún punto muestreado, Según Barreiro et al., 

(2012) esto es un problema debido a que el cloro añadido al agua es eficaz 

para reducir la cantidad de microorganismos. Pese a que la comunidad 

cuenta con una planta de tratamiento de agua potable y estás son diseñadas 

para eliminar contaminantes físicos, químicos y biológicos, esta no funciona 

y como menciona Calderón-Franco et al., (2023) el suministrar agua no 
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potable asegura con el tiempo que la concentración de determinantes de 

resistencia a los antibióticos se extiende.  

La ausencia de cloración en el agua de consumo de la comunidad Awajún 

de Tsuntsuntsa podría exacerbar el problema, ya que este proceso es 

efectivo para eliminar muchos microorganismos, incluyendo algunas 

bacterias que contienen genes resistentes a los antibióticos (Seymour et al., 

2020). Sin embargo, la presencia de genes de resistencia en todas las 

muestras sugiere que otros factores, como la contaminación fecal y la 

presencia de reservorios ambientales de bacterias resistentes, podrían estar 

jugando un papel más importante (Yin et al., 2024). 

La identificación del gen marA en todas las muestras de agua analizadas 

revela una situación crítica debido a que este gen, conocido por conferir 

resistencia a múltiples clases de antibióticos, indica que las bacterias 

presentes en el agua de consumo de la comunidad son altamente 

resistentes a los tratamientos convencionales. Esta situación pone en riesgo 

la salud de los habitantes, especialmente de aquellos con sistemas 

inmunológicos debilitados o que padecen enfermedades crónicas (Poole, 

2004). 

El gen ermC, asociado a la resistencia a la eritromicina, un antibiótico de 

amplio espectro, en todas las muestras de agua, tiene importantes 

implicaciones para la salud pública y el encontrarlo en cada muestra desata 

una inminente preocupación debido a que, a partir del trabajo de nos 

menciona que la eritromicina se utiliza comúnmente para tratar diversas 

infecciones, desde infecciones respiratorias hasta infecciones de la piel (Lim 

et al., 2012). La pérdida de eficacia de este antibiótico puede complicar el 

tratamiento de enfermedades comunes y aumentar el riesgo de 

complicaciones. 

La ampicilina se utiliza comúnmente para tratar infecciones bacterianas, 

como infecciones del tracto urinario y algunas infecciones respiratorias La 

identificación del gen AMPC, responsable de la resistencia a la ampicilina, 

un antibiótico de amplio uso en medicina humana y veterinaria, en todas las 

muestras de agua, tiene importantes implicaciones clínicas (Tariq et al., 

2023). La pérdida de eficacia de este antibiótico limita las opciones 

terapéuticas disponibles para los profesionales de la salud. La exposición a 

largo plazo a agua contaminada con genes de resistencia puede aumentar 
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el riesgo de infecciones resistentes a los antibióticos, lo que dificulta el 

tratamiento y aumenta la mortalidad. (Zhang, Zuo, et al., 2024) 

Según la detección de genes de resistencia en un ambiente aparentemente 

remoto como Tsuntsuntsa sugiere que la contaminación por antibióticos es 

un problema global que trasciende las fronteras geográficas y sociales (H. 

Wang et al., 2024). Este hallazgo es preocupante y subraya la necesidad de 

implementar medidas urgentes para abordar la contaminación por 

antibióticos en esta región.  

Es importante reconocer que este estudio presenta ciertas limitaciones. 

Debido a que no se han identificado las especies bacterianas portadoras de 

los genes de resistencia ni se ha evaluado el potencial de transferencia de 

estos genes entre diferentes bacterias. Además, el estudio se ha centrado 

en una sola comunidad, por lo que los resultados obtenidos pueden no ser 

generalizables a otras regiones del Perú. 
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VI. CONCLUSIONES 

 

El análisis de muestras de agua potable de la comunidad Awajún de 

Tsuntsuntsa mostró que, aunque las propiedades físicas y químicas del 

agua estaban dentro de los estándares de seguridad, se pudo aislar 

material genético en todas las muestras. 

Detección de Resistencia a Antibióticos 

Utilizando la técnica de PCR (Reacción en Cadena de la Polimerasa), se 

confirmaron y caracterizaron genes de resistencia a antibióticos en todas 

las muestras de agua de la comunidad. Este hallazgo, sumado a la falta de 

cloro en el agua, indica un riesgo serio para la salud pública. La presencia 

de estos genes sugiere que la población está expuesta a bacterias que 

podrían no responder a los tratamientos médicos convencionales. 
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VII. RECOMENDACIONES 

 

En base a los resultados de este estudio, se recomiendan las siguientes acciones 

para los gobiernos locales y regionales, así como la Autoridad Nacional del Agua 

a través de la Autoridad Local del Agua, Superintendencia Nacional de Servicios 

y Saneamiento y al Ministerio de Salud: 

• Monitoreo continuo de la calidad del agua: Es fundamental realizar un 

monitoreo regular de la calidad del agua en la comunidad Awajún para evaluar 

la evolución de la contaminación por antibióticos y la eficacia de las medidas 

de mitigación. 

• Promoción de prácticas agrícolas sostenibles: Se deben promover prácticas 

agrícolas que reduzcan el uso de antibióticos y fertilizantes, y que minimicen la 

contaminación de las fuentes de agua. 

• Desinfectar el agua para consumo humano: Es necesario garantizar el acceso 

a agua potable segura a través de la implementación de sistemas de 

tratamiento de agua adecuados. 

• Se han reportado genes de resistencia a antibióticos específicos de E. coli, por 

lo que se recomienda realizar un trabajo e investigaciones posterior a fin de 

realizar el aislamiento de E. coli del agua de consumo humano y realizar una 

caracterización de la resistencia 

• Educación ambiental: Se deben realizar campañas de educación ambiental 

para sensibilizar a la comunidad sobre la importancia de cuidar el agua y reducir 

la contaminación. 

• Investigaciones adicionales: Se requieren estudios adicionales para identificar 

las fuentes específicas de contaminación por antibióticos y evaluar la eficacia 

de diferentes estrategias de intervención. 
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https://centrosuragraria.com/index.php/revista/article/download/279/571/1015
https://repositorio.uladech.edu.pe/bitstream/handle/20.500.13032/5049/FINANCIAMIENTO_RENTABILIDAD_HUANSHA_VILLANUEVA_LEONIDAS_KARINA.pdf?isAllowed=y&sequence=4
http://repositoriouba.sisbi.uba.ar/gsdl/cgi-bin/library.cgi?a=d&c=posgraafa&cl=CL1&d=HWA_789
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estudiante

UPAEP: Universidad Popular Autónoma del Estado de Puebla <1%

69 Trabajos del 
estudiante

Universidad Nacional Abierta y a Distancia, UNAD,UNAD <1%

70 Internet

www.earth-science.net <1%

71 Trabajos del 
estudiante

Universidad de Málaga - Tii <1%

72 Internet

fr.slideshare.net <1%

73 Internet

jms.mabjournal.com <1%

74 Internet

www.h2owaternetwerk.nl <1%

75 Publicación

A. Valdés, M. Granda, A. I. Pérez, G. Pina, M. E. Díaz-García. "SISTEMAS AUTOMATI… <1%

76 Publicación

Daniel J. Duarte, Caterina Zillien, Martine Kox, Rik Oldenkamp, Bas van der Zaan, … <1%

77 Internet

aprenderly.com <1%

78 Internet

caelum.ucv.ve <1%

79 Internet

link.springer.com <1%

80 Internet

repositorio.unsaac.edu.pe <1%

81 Internet

repository.libertadores.edu.co <1%
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http://www.earth-science.net/en/article/doi/10.3799/dqkx.2024.082
https://fr.slideshare.net/KatherynPisfilColcha/los-trasgnicos
https://jms.mabjournal.com/index.php/mab/article/download/2520/795/4754
https://www.h2owaternetwerk.nl/vakartikelen/medicijnresten-en-antimicrobiele-resistentie-in-het-watermilieu
https://doi.org/10.1080/11358120209487736
https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2023.167439
https://aprenderly.com/doc/1452870/an%C3%A1lisis-del-comportamiento-del-consumidor-de-alimentos-o...
http://caelum.ucv.ve/ojs/index.php/rev_lh/article/download/15961/144814482583
https://link.springer.com/article/10.1007/s10040-022-02582-6?code=bc947b7c-be85-44ec-878c-e4af6be79b36&error=cookies_not_supported
https://repositorio.unsaac.edu.pe/bitstream/handle/20.500.12918/9821/253T20241549_TC.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://repository.libertadores.edu.co/bitstream/handle/11371/5388/Mera_Jimenez_Chaguedo_2022.pdf?isAllowed=y&sequence=1
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revistas.unilibre.edu.co <1%

83 Publicación

Danyang Shi, Zhongwei Yang, Yijun Wei, Jing Miao et al. "Spatial and temporal an… <1%

84 Internet

journals.openedition.org <1%

85 Internet

oa.upm.es <1%

86 Internet

roderic.uv.es <1%

87 Internet

unibagua.edu.pe <1%

88 Internet

www.elsitioavicola.com <1%

89 Internet

www.isnar.cgiar.org <1%

90 Trabajos del 
estudiante

Vaal University of Technology <1%

91 Internet

allyouneedisbiology.wordpress.com <1%

92 Internet

carrerasuniversitarias.pe <1%

93 Internet

clok.uclan.ac.uk <1%

94 Internet

cristobalarteta1647.wordpress.com <1%

95 Internet

ia902805.us.archive.org <1%
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https://revistas.unilibre.edu.co/index.php/biociencias/article/view/4996
https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2023.164816
https://journals.openedition.org/cybergeo/41592
http://oa.upm.es/39024/1/YAHIA_HAMID_AMIN_ELASRAAG.pdf
https://roderic.uv.es/bitstream/handle/10550/65674/Mar%c3%ada%20Lorenzo_Tesis_DEFINITIVA.pdf?isAllowed=y&sequence=1
http://unibagua.edu.pe/2/presidente-del-comite-de-apoyo-de-recepcion-de-donaciones-pro-construccion-de-aulas-y-laboratorio-de-la-universidad-nacional-intercultural-fabiola-salazar-leguia-de-bagua-formalizo/
http://www.elsitioavicola.com/articles/2298/influencia-del-cloro-aaadido-al-agua-de-bebida-en-el-tracto-gastrointestinal-del-pollo-antes-del-procesamiento
http://www.isnar.cgiar.org/publications/pdf/rr-14.pdf
https://allyouneedisbiology.wordpress.com/category/general/page/21/
https://carrerasuniversitarias.pe/explorar/ingenieria-y-tecnologia-universidad-nacional-intercultural-fabiola-salazar-leguia-de-bagua-z-p-m-5-5189-4836
https://clok.uclan.ac.uk/id/eprint/53552/1/53552%20Olawade%20et%20al.%20VOR.pdf
https://cristobalarteta1647.wordpress.com/2010/01/27/hello-world/
https://ia902805.us.archive.org/13/items/biostor-133359/biostor-133359.pdf


96 Internet

mafiadoc.com <1%

97 Internet

repositorio.unap.edu.pe <1%

98 Internet

repositorio.unu.edu.pe <1%

99 Internet

rmf.smf.org.mx <1%

100 Internet

tesis.ipn.mx <1%

101 Internet

tesis.usat.edu.pe <1%

102 Internet

unam.edu.pe <1%

103 Internet

www.aldaseca.com <1%

104 Internet

www.colvet.es <1%

105 Publicación

CLB TECNO LOGICA S.A.C. "PAMA de la Planta de Tejeduría y Tintorería-IGA001228… <1%

106 Trabajos del 
estudiante

UNIBA <1%

107 Trabajos del 
estudiante

Universidad San Ignacio de Loyola <1%

108 Internet

duict.upch.edu.pe <1%

109 Internet

proyecto-justicia.org <1%

Página 10 de 73 - Descripción general de integridad Identificador de la entrega trn:oid:::1:3327515397

Página 10 de 73 - Descripción general de integridad Identificador de la entrega trn:oid:::1:3327515397

https://mafiadoc.com/table-of-contents_597bf6c21723ddb08ee60118.html
http://repositorio.unap.edu.pe/bitstream/handle/UNAP/3999/Coila_Apaza_Gioneth_Karin.pdf?isAllowed=y&sequence=1
http://repositorio.unu.edu.pe/bitstream/handle/UNU/3845/000003406T.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://rmf.smf.org.mx/historicoRMF/Vol3122013/Integrado/VOLUMEN3122013.pdf
https://tesis.ipn.mx/bitstream/handle/123456789/25835/DETERMINACI%C3%93N%20DEL%20PERFIL%20DE%20VIRULENCIA%20Y%20SUSCEPTIBILIDAD%20ANTIMICROBIANA%20EN%20CEPAS%20DE%20Escherichia%20coli.pdf?isAllowed=y&sequence=1
http://tesis.usat.edu.pe/xmlui/handle/20.500.12423/7/browse?type=subject&value=Ayabaca+%28Piura%2C+Per%C3%BA%29
https://unam.edu.pe/download/resolucion-de-c-o-n-0267-2022-unam/?filename=PLAN-DE-ESTUDIO-2022.pdf&ind=1651545113183&refresh=64cccc2e653b01691143214&wpdmdl=54177
http://www.aldaseca.com/textos/aguas.htm
http://www.colvet.es/Burgos/aborto.htm
https://duict.upch.edu.pe/revision-tesis/index.php/EPG/article/download/598/81/
https://proyecto-justicia.org/wp-content/uploads/2020/12/derecho-humano-al-agua.pdf


110 Internet

redagua.org <1%

111 Internet

repositorio.unajma.edu.pe <1%

112 Internet

repositorio.unc.edu.pe <1%

113 Internet

repositorio.uncp.edu.pe <1%

114 Internet

seer.ufrgs.br <1%

115 Internet

thescienceoftomorrow.blogspot.com <1%

116 Internet

unipaz.edu.co <1%

117 Internet

wol.iza.org <1%

118 Internet

www.ceresis.org <1%

119 Internet

www.citethisforme.com <1%

120 Internet

www.munizlaw.com <1%

121 Internet

www.timetoast.com <1%

122 Publicación

Jonathan Salerno, Karen Bailey, Andrea E. Gaughan, Forrest R. Stevens et al. "Wild… <1%

123 Internet

bdigital.unal.edu.co <1%
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http://redagua.org/advf/documentos/545cbd31e7941.pdf
https://repositorio.unajma.edu.pe/bitstream/handle/20.500.14168/615/Michael_Tesis_Bachiller_2020.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://repositorio.unc.edu.pe/bitstream/handle/20.500.14074/4288/TESIS%20BANDA%20ZELADA%20YHORDANIA%20KATHERINE.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://repositorio.uncp.edu.pe/bitstream/handle/20.500.12894/6231/T010_N%c2%b073057951_T.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://seer.ufrgs.br/rbrasbioci/article/view/114574
http://thescienceoftomorrow.blogspot.com/2009/03/el-pez-robot-analizara-la-contaminacion.html
https://unipaz.edu.co/revistas/revcitecsa/article/download/374/306/1315
https://wol.iza.org/articles/firm-size-and-business-cycles/lang/es
http://www.ceresis.org/cursos/pvaldivia/curso/posts/20.html
https://www.citethisforme.com/topic-ideas/biology/Bibliograf%C3%ADa-124879731
https://www.munizlaw.com/assets/pdf/BROCHURE_2019.pdf
https://www.timetoast.com/timelines/estudio-de-impacto-ambiental-943cfc76-09d2-4baa-84dd-0367d8d021ad
https://doi.org/10.1111/cobi.13480
http://bdigital.unal.edu.co/64552/7/DiegoA.PradaCardozo.2018.pdf


124 Internet

cdnsciencepub.com <1%

125 Internet

consumer.healthday.com <1%

126 Internet

dspace.ucuenca.edu.ec <1%

127 Internet

gredos.usal.es <1%

128 Internet

hardydiagnostics.com <1%

129 Internet

pt.slideshare.net <1%

130 Internet

quarterlyreview.net <1%

131 Internet

repositorio.uca.edu.ni <1%

132 Internet

repositorio.undac.edu.pe <1%

133 Internet

repositorio.unh.edu.pe <1%

134 Internet

revistascientificas.unves.edu.py <1%

135 Internet

vsip.info <1%

136 Internet

www.cenamet.org.ar <1%

137 Internet

www.revistaespacios.com <1%
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https://cdnsciencepub.com/doi/full/10.1139/cjm-2018-0275?rfr_dat=cr_pub++0pubmed&rfr_id=ori%3Arid%3Acrossref.org&url_ver=Z39.88-2003
https://consumer.healthday.com/b-7-12-most-cancer-screenings-make-big-rebound-after-pandemic-decline-2653757154.html
http://dspace.ucuenca.edu.ec/bitstream/123456789/37463/1/Trabajo%20de%20Titulacion.pdf
https://gredos.usal.es/bitstream/handle/10366/166186/Hern%c3%a1ndez%20S%c3%a1nchez%2c%20Alberto.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://hardydiagnostics.com/media/assets/product/documents/QVInfluenzaAB_waived.pdf
https://pt.slideshare.net/gretazaoldyeckbielefeld/requerimientos-nutricionales-en-aves
https://quarterlyreview.net/ojs/index.php/aqssr/article/view/144
http://repositorio.uca.edu.ni/view/creators/Vel=E1squez_Bravo=3AAna_Cristina=3A=3A.html
http://repositorio.undac.edu.pe/bitstream/undac/2868/1/T026_44368358_T.pdf
http://repositorio.unh.edu.pe/bitstream/handle/UNH/1698/TESIS%20LANDEO%20ESPEZA.pdf?isAllowed=y&sequence=1
https://revistascientificas.unves.edu.py/index.php/rcunves/article/download/15/14/44
https://vsip.info/sars-cov-2-30-pdf-free.html
https://www.cenamet.org.ar/congresos/categoria/cam/2001-05/?outlook-ical=1
http://www.revistaespacios.com/a01v22n03/01220322.html
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www.scribd.com <1%

139 Internet

www.toeic.cl <1%

140 Publicación

Deependra Singh, Durgesh Nandini Chauhan, Nagendra Singh Chauhan, Manju R… <1%

141 Publicación

SERV GEOGRAFICOS Y MEDIO AMBIENTE SAC. "ITS del Proyecto Ampliación del Pr… <1%
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dspace.cvasu.ac.bd <1%

143 Internet

www.pinterest.com <1%

144 Publicación

"13th European Congress of Clinical Microbiology and Infectious Diseases", Clinic… <1%

145 Publicación

Mario F. Lozanía-León, Álvaro Santos-Romo, Jorge Hernández-López, Daniel Eduar… <1%

146 Internet

www.preprints.org <1%
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https://www.scribd.com/doc/177808859/Enfermedad-Inflamatoria-Intestinal-Booksmedicos-org
http://www.toeic.cl/faq.asp
https://doi.org/10.1201/9781003326939
http://dspace.cvasu.ac.bd/bitstream/123456789/2597/8/8.REFERENCES.docx
https://www.pinterest.com/debisterodriguez/tesis/
https://doi.org/10.1046/j.1469-0691.9.s1.83.x
https://doi.org/10.24850/j-tyca-17-3-6
https://www.preprints.org/manuscript/202112.0181/v1/download

