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RESUMEN  

El gecko doméstico es un reptil que habita ambientes interiores ocupados por seres humanos y 
se distribuye ampliamente por las regiones tropicales y subtropicales del mundo. Hay una 
preocupación por un posible riesgo zoonótico que surge debido a que los geckos se desplazan 
fácilmente por paredes y techos, y sus heces suelen depositarse en entornos domésticos. Se 
sospecha que estos excrementos albergan bacterias patógenas para los seres humanos. En este 
estudio, se caracterizaron las comunidades bacterianas presentes en las heces de geckos mediante 
la secuenciación de amplicones del gen 16S del rRNA. Las comunidades mostraron una riqueza 
relativamente baja, con solo 25 taxa núcleo. Estos taxa, que también se encontraron entre los más 
abundantes en todas las comunidades, han sido descritos como comensales que habitan en el 
intestino de otros animales y seres humanos y son anaeróbicos. Es importante destacar que ninguno 
de los taxa dominantes pertenece a géneros que se asocian habitualmente con los principales 
patógenos humanos. 

PALABRAS CLAVE:  

Comunidad microbiana, Ecología microbiana, Gen 16S rRNA, Lagartijas caseras, Microbiota de 

reptiles, Microbiota fecal, Secuenciación de amplicones, Reptil sinantrópico, Riesgo microbiológico. 

 

ABSTRACT  

The house gecko is a reptile that inhabits indoor environments occupied by humans and is widely 
distributed across tropical and subtropical regions worldwide. Concerns regarding zoonotic risk arise 
because geckos readily move across walls and ceilings, and their feces are often deposited in 
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domestic environments. These droppings are suspected of harboring bacteria pathogenic to humans. 
In this study, bacterial communities in gecko feces were characterized using 16S rRNA gene 
amplicon sequencing. The communities displayed relatively low OTUs richness, with only 25 core 
taxa. These taxa, which were also among the most abundant across all communities, have been 
reported as commensals inhabiting the gut of other animals and humans and are anaerobic. 
Importantly, none of the dominant taxa belonged to genera commonly associated with major human 
pathogens. 

KEY WORDS: 

16S rRNA gene, Amplicon sequencing, Domestic lizards, Fecal microbiota, Microbial community, 
Microbial ecology, Microbiological risk, Reptile microbiota, Synanthropic reptile. 

Introducción 

El gecko doméstico (Hemidactylus frenatus Schegel, 1836) es un reptil perteneciente a la familia 
Gekkonidae (Figura 1A). Se encuentra ampliamente distribuido en las regiones tropicales y 
subtropicales de todo el mundo (Uetz et al., 2025) habitando comúnmente ambientes interiores 
ocupados por humanos, como viviendas, oficinas, escuelas y comercios. En la Península de Yucatán 
(Figura 1B), constituye una especie particularmente familiar, no solo por su frecuente presencia en 
entornos domésticos, sino también por su notable capacidad para trepar y desplazarse sobre 
paredes y techos (Schultz et al., 2023). Recientemente, ha despertado interés científico debido a su 
capacidad para regenerar la cola tras la autotomía como mecanismo de defensa frente a la 
depredación (Nagumantri et al., 2021), lo que lo convierte en un organismo modelo prometedor para 
investigaciones sobre regeneración de extremidades. 

La opinión pública respecto a la presencia de geckos en el interior de las viviendas se encuentra 
dividida. Por un lado, estos reptiles son ampliamente apreciados por alimentarse de insectos y 
arácnidos, por lo que se consideran beneficiosos para el control de poblaciones de artrópodos 
domésticos. Por otro lado, se han planteado preocupaciones en torno a su potencial riesgo 
microbiano, ya que los geckos se desplazan libremente sobre superficies verticales y techos, por lo 
que pueden defecar prácticamente sobre cualquier superficie, incluidas cocinas, dormitorios, pisos y 
mobiliario. En consecuencia, sus heces suelen encontrarse dispersas en distintos espacios del 
hogar. Estas excretas no solo pueden contener bacterias que forman parte de la microbiota intestinal 
del gecko, sino que también podrían actuar como sustratos para la proliferación de otros taxones 
bacterianos, así como para la acumulación de polvo y partículas que albergan una microbiota 
potencialmente distinta y aún no caracterizada. 

Estudios previos han intentado caracterizar la microbiota presente en las heces y el tracto 
intestinal de los geckos. Algunos de ellos han identificado taxones bacterianos con potencial 
patogenicidad para los seres humanos, entre los que se incluyen Klebsiella pneumoniae, Salmonella 
indica, Enterobacter gergoviae (Singh et al., 2013), Salmonella Virchow y Salmonella Weltevreden 
(Callaway et al., 2011). Sin embargo, todos los estudios publicados hasta la fecha se han basado en 
métodos dependientes de cultivo, los cuales son conocidos por introducir sesgos considerables, 
dado que la mayoría de los taxones bacterianos no pueden cultivarse mediante medios 
convencionales. Por consiguiente, existe una clara necesidad de desarrollar estudios que empleen 
técnicas de vanguardia independientes de cultivo, con el fin de caracterizar con mayor precisión la 
composición y diversidad de las comunidades bacterianas presentes en las heces de geckos. 

El objetivo del presente estudio fue caracterizar las comunidades bacterianas presentes en las 
heces de Hemidactylus frenatus recolectadas en ambientes domésticos de la Península de Yucatán, 
mediante secuenciación de amplicones del gen ARNr 16S. Se planteó la hipótesis de que las 
muestras fecales incluirían un conjunto central de OTUs compartidas entre la mayoría de los 
individuos (probablemente derivadas de la microbiota intestinal de los geckos), junto con una fracción 
altamente variable asociada a aportes ambientales. Adicionalmente, se anticipó que algunas de las 
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OTUs compartidas pertenecerían a taxones relacionados con patógenos humanos, tal como ha sido 
reportado previamente en estudios de heces de geckos basados en métodos de cultivo. 

Material y Métodos 

Colecta de heces de gecko 
La colecta de muestras se llevó a cabo entre septiembre y octubre de 2023. En total, se 

analizaron nueve excretas de Hemidactylus frenatus, cada una recolectada en una vivienda distinta 
de Mérida, Yucatán, México (20°58'31.3'' N, 89°37’38.18'' O). El clima de esta región se clasifica 
como “cálido subhúmedo con lluvias en verano (Aw0)” de acuerdo con el sistema de Köppen, 
modificado por García (1973). 

Algunas muestras fueron encontradas adheridas a paredes, mientras que otras se localizaron 
sobre mobiliario, ropa o el suelo. Todas las muestras fueron recolectadas utilizando materiales 
esterilizados, así como guantes y mascarillas, con el fin de minimizar el riesgo de contaminación. 
Con ayuda de palillos esterilizados, las excretas fueron transferidas a tubos Eppendorf y 
transportadas en hielo al laboratorio, donde se almacenaron en refrigeración durante un periodo no 
mayor a tres días antes de su procesamiento. Los depósitos blancos de ácido úrico típicamente 
adheridos a las heces fueron retirados antes de la recolección. Previo al procesamiento, cada 
muestra fue examinada bajo un estereomicroscopio para confirmar su morfología característica. 

 
Extracción de ADN y secuenciación 
El ADN metagenómico fue extraído de cada muestra individual mediante el método CTAB (Doyle 

& Doyle, 1987). La integridad del ADN se evaluó mediante electroforesis en gel de agarosa al 0.8 %, 
mientras que su concentración y pureza se determinaron utilizando un espectrofotómetro UV-Vis 
NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific, Wilmington, DE, EE. UU.). Posteriormente, el ADN 
purificado fue enviado al laboratorio Research and Testing Laboratory (RTL-Genomics) para la 
secuenciación de amplicones mediante la plataforma MiSeq paired-end 2×300 (Illumina). La 
amplificación se llevó a cabo utilizando el par de cebadores 515F (GTGCCAGCMGCCGCGGTAA) y 
806R (GGACTACHVGGGGGTWTCTAAT), dirigidos a la región variable V4 del gen ARNr 16S. 

 
Bioinformática y análisis de datos 
Los análisis de las secuencias se realizaron utilizando R 4.2.2 (R Core Team, 2023). Las 

secuencias paired-end crudas fueron importadas en DADA2 1.18 (Callahan et al., 2016) para llevar 
a cabo los procesos de denoising, ensamblaje y eliminación de quimeras. Las lecturas con más de 
dos errores esperados (maxEE = c(2,2)) fueron descartadas. Los extremos de baja calidad fueron 
recortados con el fin de mantener una puntuación mínima de Phred ≥20 (truncLen = c(250, 150)). 
Posteriormente, las secuencias fueron ensambladas utilizando un solapamiento mínimo de 50 pb y 
agrupadas para la inferencia de ASVs mediante la función dada (pool = TRUE), con el propósito de 
lograr una detección más sensible de variantes. 

La clasificación taxonómica se realizó utilizando el clasificador bayesiano ingenuo de RDP 
implementado en DADA2, empleando como referencia la base de datos SILVA v138.1 (Quast et al., 
2012) (assignTaxonomy [minBoot = 50]). Se eliminaron las secuencias correspondientes a 
cloroplastos y mitocondrias, conservándose únicamente aquellas clasificadas como bacterianas. Las 
muestras fueron posteriormente rarefactadas a 7,326 lecturas, correspondiente al menor número de 
lecturas obtenido entre las muestras. 

Las secuencias fueron agrupadas en unidades taxonómicas operativas (OTUs) utilizando un 
umbral de disimilitud del 3 % para realizar los análisis subsecuentes. Las métricas de diversidad alfa 
(número observado de taxones, Chao1, equidad de Pielou y diversidad de Shannon) fueron 
calculadas utilizando el paquete VEGAN (Oksanen et al., 2013). La diversidad filogenética de Faith 
fue estimada mediante el paquete Picante (Kembel et al., 2010). La diversidad beta se evaluó a 
través de un análisis de agrupamiento jerárquico basado en disimilitudes de Bray–Curtis y enlace 
completo, implementado mediante el paquete VEGAN. 
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Números de accesión 
Las secuencias y los datos generados en este proyecto fueron depositados en el “Sequence 

Read Archive” (SRA) de la base de datos del “National Center for Biotechnology Information” (NCBI) 
bajo el identificador BioProject: PRJNA1311044. 

Resultados y Discusión 

Aspecto general de las heces de gecko 
El examen microscópico reveló la presencia de restos de insectos y arañas en todas las excretas 

de gecko analizadas, lo que confirmó tanto su apariencia característica como la naturaleza 
predominantemente basada en artrópodos de la dieta de estos reptiles (Figura 1C). No se observaron 
rasgos distintivos que sugirieran diferencias sustanciales entre las muestras. Cabe destacar que 
todas las muestras presentaron una consistencia altamente friable, lo que indica un bajo contenido 
de humedad. 

 
Análisis general de las secuencias de amplicones 16S y métricas de diversidad 
La secuenciación de amplicones 16S mediante la plataforma MiSeq generó un total de 90,779 

secuencias de alta calidad (después del filtrado y ensamblaje). La elevada similitud entre el número 
observado y estimado de OTUs (Tabla 1) indica que la profundidad de secuenciación fue suficiente 
para capturar la gran mayoría de los taxones bacterianos presentes, lo que sugiere que el número 
de secuencias analizadas fue representativo de las comunidades bacterianas presentes en las heces 
de gecko. 

Los valores de riqueza oscilaron entre 47 y 90 OTUs por muestra, con excepción de la muestra 
Poop 6 (Tabla 1). Estos valores son relativamente bajos y contrastan, por ejemplo, con la riqueza 
observada en heces humanas, las cuales suelen contener aproximadamente entre 500 y 800 OTUs 
(Vandeputte et al., 2016). Estos resultados sugieren que las heces de gecko albergan un número 
comparativamente reducido de OTUs bacterianas, probablemente debido a su bajo contenido de 
humedad. 

 
Tabla 1. Métricas de diversidad alfa de las comunidades bacterianas presentes en heces 

de gecko doméstico. El número observado de OTUs, la riqueza, la equidad, la diversidad y la 
filodiversidad fueron analizadas con un umbral de disimilitud del 3% para cada muestra. 

 
Muestra #OTUs Chao 1 ± ds Equidad Shannon Filodiversidad 

Poop 1 63 63 ± 0.16 0.63 2.62 11.3 

Poop 2 58 58 ± 0.25 0.77 3.13 10.0 

Poop 3 90 90 ± 0.08 0.79 3.57 16.8 

Poop 4 75 75.3 ± 0.92 0.69 3.02 11.8 

Poop 5 47 47 ± 0 0.72 2.79 9.2 

Poop 6 26 26 ± 0 0.12 0.41 5.4 

Poop 7 50 50 ± 0 0.72 2.85 8.2 

Poop 8 55 55.5 ± 1.29 0.68 2.74 8.6 

Poop 9 59 59 ± 0.49 0.68 2.80 11.8 

Muestra, identificador de la muestra; #OTUs, número de unidades taxonómicas operativas 
observadas; Chao1, riqueza estimada; ± ds, desviación estándar; Equidad, índice de equidad de 
Pielou; Shannon (H’), índice de diversidad de Shannon; Filodiversidad, índice de diversidad 
filogenética de Faith. 
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Figura 1. Imágenes relacionadas con el análisis de las comunidades bacterianas 
presentes en heces de gecko doméstico. A, fotografía de un gecko doméstico (Hemidactylus 

frenatus); B, mapa mostrando la localización aproximada de Mérida, Yucatán, México; C, fotografía 
de una excreta de gecko (obtenida mediante estereomicroscopía con aumento de 3X); D, 

estructura de las comunidades bacterianas presentes en las heces de gecko analizadas; E, 
dendrograma basado en el índice de disimilitud de Bray–Curtis que ilustra el agrupamiento de las 

comunidades bacterianas entre las excretas analizadas. La estructura comunitaria fue determinada 
a partir de abundancias relativas calculadas con un umbral de disimilitud del 3 % (nivel de especie). 

Únicamente los taxones nucleares fueron etiquetados de forma individual; todas las OTUs 
restantes fueron agrupadas bajo la categoría “Others”. Cuando no fue posible realizar la 

clasificación a nivel de especie, se indicó el nivel taxonómico más bajo resuelto. 
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En cuanto a la equidad, todas las muestras, excepto Poop 6, presentaron valores entre 0.63 y 
0.79, lo que indica que las abundancias relativas de las OTUs fueron ampliamente similares entre 
las comunidades. Los índices de diversidad de Shannon variaron entre 2.62 y 3.57, nuevamente con 
excepción de Poop 6, la cual parece representar una muestra atípica. Con respecto a la diversidad 
filogenética de Faith, en general se observó una asociación positiva entre la riqueza de las muestras 
y la diversidad filogenética, lo que sugiere que las muestras con mayor riqueza no solo contenían un 
mayor número de OTUs, sino que estas pertenecían además a grupos filogenéticamente más 
distantes entre sí. 

 
 
Composición y estructura de las comunidades bacterianas en las heces de gecko 

doméstico 

Nuestros análisis revelaron un total de 221 OTUs bacterianas al considerar conjuntamente las 

nueve muestras (Tabla S1). Sin embargo, únicamente 25 de estas OTUs estuvieron presentes en al 

menos seis muestras fecales. Por lo tanto, estos taxones pueden considerarse como la microbiota 

nuclear de las heces de gecko, en el sentido de que ocurrieron en la gran mayoría de las muestras. 

La identificación de este conjunto central sugiere que ciertas OTUs bacterianas son 

considerablemente más prevalentes en las heces de gecko que otras. 

Otro resultado destacable relacionado con la estructura comunitaria fue que las 25 OTUs 

nucleares no solamente fueron las detectadas con mayor frecuencia en las muestras fecales, sino 

también algunas de las más abundantes. En conjunto, representaron más del 50 % de la abundancia 

total en la mayoría de las comunidades (Figura 1D). Este patrón sugiere que dichos taxones 

probablemente se originan en el intestino de los geckos, donde podrían desempeñar funciones 

relacionadas con la fisiología del hospedero. 

El caso de la muestra Poop6, en la que los taxones nucleares representaron únicamente 

alrededor del 2 % de la comunidad, no siguió el patrón estructural observado en las demás muestras. 

Esta desviación se debió a que esta muestra estuvo dominada por una sola OTU, cuya abundancia 

relativa superó el 93 %. Esto sugiere que, aunque la abundancia absoluta de los taxones centrales 

en la muestra Poop 6 probablemente fue comparable a la observada en las demás muestras, sus 

abundancias relativas fueron considerablemente menores. Esta observación sugiere que las heces 

de gecko pueden albergar ocasionalmente comunidades bacterianas marcadamente distintas, lo que 

pone de manifiesto la necesidad de ser cautelosos al realizar generalizaciones sobre su diversidad 

bacteriana. 

Todos los 25 taxones nucleares identificados pudieron clasificarse hasta nivel de familia, 16 

hasta nivel de género y únicamente 9 hasta nivel de especie (Figura 1D), lo que refleja la ausencia 

de secuencias suficientemente similares en las bases de datos de referencia actuales. Esto sugiere 

que la mayoría de las OTUs bacterianas presentes en las heces de gecko permanecen sin una 

resolución taxonómica adecuada en las bases de datos disponibles, probablemente debido al 

limitado estudio que hasta ahora ha recibido la microbiota intestinal de reptiles. 

Con el fin de determinar el grado de disimilitud entre todas las comunidades fecales, 

considerando todas las OTUs presentes y no únicamente aquellas pertenecientes a su núcleo 

central, se construyó un dendrograma basado en distancias de Bray–Curtis (Figura 1E). El análisis 

mostró que ocho de las nueve comunidades presentaron un índice de disimilitud inferior a 0.6, 

mientras que seis de ellas exhibieron aproximadamente un 0.5 de similitud. Una posible explicación 

de por qué algunas muestras fecales albergan comunidades bacterianas más similares entre sí, 

mientras que otras son más distintas, es que las heces recién excretadas podrían poseer inicialmente 

perfiles microbianos más comparables, los cuales posteriormente divergirían con el tiempo en 

función de las condiciones ambientales específicas y del tiempo transcurrido desde la excreción. No 

obstante, esta interpretación constituye únicamente una hipótesis y requeriría investigaciones 

adicionales para ser evaluada. 
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Tabla 2. Características de los taxones bacterianos nucleares presentes en las heces de 

gecko. 

  
Classification Class Habitat Respiración References 

Lachnospiraceae Clostridia Gut of iguanas, 
tortoises and humans. 

Anaerobic Blair et al., 2025; Dinsmoor et 
al., 2021; Hong et al., 2011 

Bacteroides Bacteroidia Gut of amphibians, 
birds, reptiles, 
mammals and humans. 

Anaerobic Hoffbeck et al., 2025; Zha et 
al., 2025 

Lachnospiraceae 
NK4A136 

Clostridia Gut of dogs, mice, 
piglets and humans.  

Anaerobic Chen et al., 2025a; Cheng et 
al., 2024a; Zhang et al., 
2025a; Zhi et al., 2025 

Tannerellaceae Bacteroidia Gut of mouse, rabbits 
and humans.  

Anaerobic Cheng et al., 2024b; Feng et 
al., 2022; Li et al., 2024 

Bacteroides 
massillensis 

Bacteroidia Gut of cattle, rats and 
humans. 

Anaerobic Chen et al., 2024; Qi et al., 
2022; Ramos et al., 2022 

Odoribacter Bacteroidia Gut of crocodiles, 
lizards and humans. 

Anaerobic Li et al., 2025a; Lin et al., 
2019; Zhang et al., 2018 

Roseburia Clostridia Gut of cattle, dogs, 
humans. 

Anaerobic David et al., 2014; Morelli et 
al., 2022; Zhang et al., 2022 

Lachnoclostridium Clostridia Gut of rats, snakes and 
humans. 

Anaerobic Mckirdy et al., 2025; Peng et 
al., 2024; Qin et al., 2019 

Bacteroides fragilis Bacteroidia Gut of dogs, frogs, 
lizards and humans. 

Anaerobic Evariste et al., 2023; Portlock 
et al., 2025; Reis et al., 2014; 
Yang et al., 2024 

Alistipes Bacteroidia Gut of turtles, prairie 
dogs and humans. 

Anaerobic Neha 2023; Parker et al., 
2020; Tang et al., 2025 

Bacteroides ovatus Bacteroidia Gut of mice, rats and 
humans  

Anaerobia Li et al., 2023; López-
Santamarina et al., 2025; Nie 
et al., 2024 

Bacteroides 
thetaiotaomicron 

Bacteroidia Gut of chicken, frogs 
and humans  

Anaerobia Amir et al., 2023; Gibb et al.; 
Wu et al., 2025a 

Hungatella Clostridia Gut of chickens, sows 
and humans.  

Anaerobic Kai et al., 2024; Radjabzadeh 
et al., 2022; Shi et al., 2025 

Desulfovibrio 
fairfieldensis 

Deltaproteobacteria Gut of mice, piglets and 
humans. 

Anaerobic Chen et al., 2025b; Zhang et 
al., 2025b; Zhou et al., 2025 

Parabacteroides 
distasonis 

Bacteroidia Gut of mice, calf and 
humans. 

Anaerobic Cortés-Martín et al., 2025; 
Feng et al., 2025; Zhao et al., 
2023 

Selenomonadaceae Negativicutes Gut of chicken, dogs, 
pigs and humans.  

Anaerobic Belloumi et al., 2024; 
Efremova et al., 2024; Kim et 
al., 2019; Talpur et al., 2022 

Rikenella microfusus Bacteroidia Gut of chicken and 
humans. 

Anaerobic Pangga et al., 2025; Zhang et 
al., 2023 

Candidatus 
Stoquefichus 

Bacilli Gut of hens, mouse and 
humans. 

Anaerobic Tremlett et al., 2021; Wu et al., 
2025b; Zhou et al., 2023 

Ruminococcaceae Clostridia Gut of iguanas, lizards, 
turtles and humans. 

Anaerobic Baldo et al., 2023; Hong et al., 
2011; Lan et al., 2025; Luo et 
al., 2023 

Lachnospiraceae 
UCG-004 

Clostridia Gut of hamsters, 
monkeys, cattle and 
humans. 

Anaerobic He et al., 2023; Jardon et al., 
2014; Olías-Molero et al., 
2022; Xi et al., 2023 

Anaerosinus Negativicutes Gut of humans. Anaerobic Lin et al., 2018 
Intestinimonas Clostridia Gut of horses, mouse 

and humans. 
Anaerobic Costa et al., 2021; Driuchina 

et al., 2025; Kläring et al., 
2013 

Peptococcaceae Clostridia Gut of ostriches, mice 
and humans. 

Anaerobic Li et al., 2023; Li et al., 2025b; 
Videvall et al., 2019  

Oscillospiraceae Clostridia Gut of dogs, horses and 
humans 

Anaerobic Rostaher et al., 2022; 
Rouskas et al., 2025; Weinert-
Nelson et al., 2022 

Classification, nivel taxonómico más bajo hasta el cual fue clasificada la OTU; Class, clase 

taxonómica a la que pertenece la OTU; Habitat, ejemplos de hábitats en los que los taxones han 

sido reportados; Respiración, tipo de respiración (aerobia/anaerobia). 
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Características relevantes de los linajes a los que pertenecen las OTUs bacterianas 

centrales presentes en las heces de gecko 

La presencia de un grupo nuclear de 25 OTUs en las heces de gecko sugiere que estos taxones 

podrían tener una importancia particular, lo que justifica revisar sus características más relevantes y 

los hábitats donde han sido reportados. 

Como se muestra en la Tabla 2, todos los taxones centrales identificados en las heces de gecko 

han sido previamente descritos como miembros típicos de la microbiota intestinal o fecal de animales 

y seres humanos, lo que indica que muy probablemente se originan en la propia microbiota intestinal 

de los geckos. 

Sin embargo, es importante enfatizar que los taxones bacterianos detectados en las heces de 

gecko no son necesariamente idénticos a los encontrados en otros animales o en humanos. Existe 

evidencia creciente que respalda la teoría de la coevolución entre los hospederos y su microbiota 

intestinal (por ejemplo, Groussin et al. (2020)), lo que sugiere que, aunque las bacterias fecales de 

los geckos puedan pertenecer a los mismos linajes filogenéticos e incluso, en algunos casos, a los 

mismos taxones, podrían diferir a nivel de cepa. No obstante, lo que sí resulta claro es que todos los 

taxones identificados pertenecen a linajes comúnmente asociados con la microbiota intestinal de 

vertebrados. 

También resulta destacable que todos los taxones que conforman la microbiota nuclear sean 

anaerobios, lo que sugiere que son incapaces de proliferar una vez que las heces han sido 

excretadas. En consecuencia, es probable que su abundancia disminuya progresivamente con el 

tiempo, aunque a distintas velocidades. 

Con respecto a la microbiota no central, el hallazgo más relevante fue que ninguna de las OTUs 

identificadas perteneció a los géneros Enterobacter, Klebsiella o Salmonella (Tabla S1). Esta 

observación pone de manifiesto, por un lado, el valor del uso de métodos independientes de cultivo, 

ya que las técnicas basadas en cultivo pueden favorecer el sobrecrecimiento de taxones 

escasamente representados en la comunidad, al tiempo que no permiten el crecimiento de otros más 

abundantes (Nocker et al., 2007). Por otro lado, estos resultados indican que las OTUs 

pertenecientes a dichos géneros no se encuentran típicamente presentes en las heces de gecko. 

Otro resultado positivo fue la ausencia total, en todas las muestras analizadas, de los géneros 

Campylobacter, Shigella, Vibrio y Yersinia, los cuales incluyen conocidos patógenos humanos. Sin 

embargo, cabe señalar que algunos géneros que incluyen especies potencialmente patógenas, 

concretamente Clostridium, Escherichia y Helicobacter (Bao & Wu, 2024), fueron detectados en un 

número reducido de muestras dentro de los taxones no nucleares. Es importante enfatizar que la 

presencia de estos géneros no implica necesariamente patogenicidad, dado que incluyen tanto 

especies patógenas como no patógenas. Se requieren estudios adicionales para esclarecer esta 

distinción con mayor detalle. No obstante, el perfil microbiano general observado en las heces de 

gecko bajo las condiciones ambientales evaluadas sugiere un bajo riesgo potencial de transmisión 

de los principales patógenos bacterianos a los seres humanos. 
 

Conclusiones 

La riqueza taxonómica fue relativamente baja en todas las muestras analizadas, un patrón que 
podría estar relacionado con el bajo contenido de humedad de las heces de gecko. Veinticinco 
taxones bacterianos estuvieron presentes en la mayoría de las muestras y constituyeron la 
microbiota nuclear. Estos taxones no solo fueron los detectados con mayor frecuencia, sino también 
algunos de los más abundantes, lo que sugiere que muy probablemente se originan en el intestino 
de los geckos. 

La mayoría de los taxones no pudieron resolverse a nivel de especie utilizando las bases de 
datos de referencia actuales, lo que probablemente refleja el limitado conocimiento existente sobre 
la microbiota intestinal de reptiles más que la presencia de especies verdaderamente novedosas. 
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El análisis de diversidad beta mostró que algunas muestras fueron más similares entre sí que 
otras, lo que podría reflejar diferencias en la exposición ambiental y en el tiempo transcurrido desde 
la defecación. 

Todos los taxones centrales pertenecieron a linajes comúnmente asociados con la microbiota 
intestinal de vertebrados y fueron predominantemente anaerobios, lo que sugiere que podrían no 
persistir durante largos periodos una vez que las heces son depositadas en el ambiente. 

Ninguno de los taxones dominantes perteneció a géneros comúnmente asociados con 
importantes patógenos humanos, aunque algunos taxones no nucleares incluyeron géneros que 
contienen especies potencialmente patógenas. Por lo tanto, aunque los resultados sugieren un bajo 
riesgo potencial bajo las condiciones analizadas, se requieren estudios adicionales con un mayor 
tamaño de muestra y una resolución taxonómica más alta. 
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