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RESUMEN 

Staphylococcus aureus es un patógeno causante de múltiples afecciones, que en mínimas 

condiciones sanitarias puede causar serios daños en una comunidad, debido a esto se 

consideró evaluar la presencia de genes que codifican para exotoxinas pirogénicas y su 

asociación con características clínico-epidemiológicas en cepas de S. aureus, aisladas a 

partir de hisopados nasales en una población de niños en edades comprendidas de 0 

meses a 10 años, de la comunidad Warao María López del municipio Benítez del estado 

Sucre. Las cepas estudiadas, forman parte del banco de cepas del Laboratorio de 

Genética Molecular del Instituto de Investigaciones de Biomedicina y Ciencias 

Aplicadas de la Universidad de Oriente (IIBCA-UDO), fueron reactivadas y se confirmó 

su clasificación por pruebas bioquímicas. Para ello, se procedió primeramente a reactivar 

las 21 cepas incluidas en el estudio, utilizando caldo BHI, y seguidamente se les aplicó 

el esquema de identificación bioquímica estándar para la especie, posteriormente se aisló 

el ADN genómico utilizando el kit comercial Witzard Genomic de Promega, 

seguidamente se realizó la PCR en formato multiplex, mediante la cual se detectó el gen 

16S ARNr, específico para S. aureus, y de nueve genes que codifican para las exotoxinas 

SE (SEA, SEB, SEC, SED, SEE, SEF, SEG, SEH, SEI, SEJ) y TSST-1. Los productos de 

amplificación se revelaron mediante una electroforesis en gel de agarosa, para la 

determinación de la prevalencia de los genes evaluados y su asociación con los datos 

clínico-epidemiológicos de los niños se utilizó el programa EPI Info 2014 (versión 7.0) 

y la condición nutricional de cada niño evaluado se comparó a partir de los parámetros 

dictados por la Organización Mundial de la Salud. A partir de la amplificación del gen 

ARNr 16S, se confirmó molecularmente que las 21 cepas estudiadas pertenecen a la 

especie S. aureus, simultáneamente también se constató que las cepas estudiadas no eran 

portadoras de los genes de enterotoxinas SE, ni para la toxina del síndrome de shock 

tóxico (TSST-1), además se evidenció también que el 79% de los niños estudiados 

presentaban desnutrición. A pesar de las condiciones en las que la población estudiada 

vive, este resultado puede atribuirse posiblemente al aislamiento geográfico, el tipo de 

alimentación, y/o a la conducta social e individual de relacionarse poco con los 

individuos foráneos a su comunidad. 

 

Palabras clave: Staphylococcus aureus, exotoxina, Warao, niños. 
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INTRODUCCIÓN 

El género Staphylococcus se caracteriza por estar formado por cocos Gram 

positivos de 0,5 µm de diámetro, inmóviles, aerobios y anaerobios facultativos, 

agrupados de forma irregular en racimos (Lowy, 2003). Los cocos se asociaron por 

primera vez a enfermedades humanas, cuando fueron observados por el médico 

Alexander Ogstonen en 1880, en materiales purulentos provenientes de abscesos 

humanos. Este género contiene al menos 30 especies, siendo de gran importancia clínica 

Staphylococcus aureus, S. epidermidis y S. saprophyticus (Zendejas et al., 2014). 

S. aureus o estafilococo dorado soporta condiciones ambientales variables, crece 

a temperaturas desde 6 a 46°C, con el óptimo en 30-37°C, además prolifera en un rango 

de pH que oscila entre 4,0 a 9,8, siendo el pH 7 el óptimo para su desarrollo. También 

puede resistir a la desecación y congelación (Fueyo, 2005). 

Se considera que la especie S. aureus es la más virulenta del género, con una 

amplia distribución a nivel mundial (Velásquez, 2015). Es causante de múltiples 

enfermedades hospitalarias y de la comunidad, como foliculitis e intoxicaciones 

alimentarias, también causa enfermedades de elevada mortalidad, como neumonía, 

endocarditis y síndrome de shock tóxico, entre otras, las cuales pueden ser resistentes al 

tratamiento antimicrobiano (Fosch et al., 2012; Cervantes et al., 2014). 

La resistencia a los antibióticos prolonga la duración de las enfermedades y 

aumenta el riesgo de muerte. En este sentido, la Organización Mundial de la Salud 

(OMS, 2014) reportó, en un comunicado de prensa, que las personas infectadas por 

cepas de S. aureus resistentes a la meticilina tienen una probabilidad mayor a morir que 

las personas infectadas por cepas no resistentes a meticilina. 

 Los seres humanos constituyen el reservorio principal de S. aureus en la 

naturaleza; pudiéndose encontrar simultáneamente, como un microorganismo comensal 

y un potencial patógeno, gracias a sus componentes celulares característicos y la 

producción de múltiples toxinas (Aguadero, 2014).  

El vestíbulo nasal anterior constituye el principal nicho ecológico para S. aureus 

(Figueroa et al., 2002; Chen et al., 2020), sin embargo puede colonizar de igual manera, 
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las axilas, la ingle y el tracto gastrointestinal (Mermel et al., 201l). Los porcentajes de 

portadores de patógenos bacterianos varían de un país a otro, y han sido relacionados 

con antecedentes genéticos y con ciertas condiciones, como por ejemplo el tipo de 

vivienda que habitan, acceso a centros de salud, hábitos de higiene, la etnia, estación del 

año, hacinamiento, familias numerosas, entre otras (García y Fresnadillo, 2003; Veron et 

al., 2012). 

S. aureus posee diferentes factores de virulencia que promueven la colonización 

e invasión, ocasionando daños severos al hospedero; además para evadir sus 

mecanismos de defensa, esta bacteria presenta un gran número de proteínas de superficie 

como componentes en su pared celular, las cuales participan en la patogénesis. Estas 

proteínas son clave en el funcionamiento del metabolismo de la pared celular bacteriana, 

sirviendo también para ligarse a los tejidos del hospedero, facilitando la internalización y 

la evasión del sistema inmune del mismo (Velásquez, 2005; Velasco, 2014). 

De igual modo produce enterotoxinas, caracterizadas por ser moléculas 

termoestables y resistentes a las enzimas digestivas del huésped, responsables de la 

intoxicación y cuadros de enterocolitis. Las enterotoxinas estafilocócicas (SE) son 

producidas por el 30-50% de las cepas de S. aureus; se ha informado de al menos nueve 

tipos antigénicos principales: SEA, SEB, SEC, SED, SEE, SEG, SEH, SEI y SEJ 

(Venegas et al., 2006). Además de producir también la toxina del shock tóxico (TSST-

1), denominada enterotoxina F, que está implicada en la patogenia del síndrome del 

shock tóxico (Gencay et al., 2010). 

Los dos tipos antes mencionadas de toxinas (enterotoxinas y TSST-1) actúan 

como superantígenos, lo que significa que pueden ser determinantes importantes de 

efectos sistémicos como fiebre, hipotensión, lesiones en piel, shock, fallo multiorgánico 

y muerte (Pérez, 2015). 

Se estima que para S. aureus el índice de portación nasal en los adultos es de 

alrededor del 20-30%, donde cerca del 30% de la población puede ser portador 

permanente, el 50% portador intermitente y el 20% no es colonizado. Esto dado tanto 

por factores estacionales, como epidemiológicos locales. Algunas poblaciones pueden 

tener una tasa de colonización mayor como lo es el personal de salud, los pacientes en 
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hemodiálisis, diabéticos, entre otros. Y es posible que un mismo hospedador tenga más 

de una cepa (Velasco et al., 2013). 

La edad y la raza son factores epidemiológicos que juegan un papel principal en 

la colonización; la población infantil tiene alta tendencia a estar colonizada por S. 

aureus, sobre todo de niños pequeños (Anwar et al., 2004; Gorwitz et al., 2008; Hamdan 

et al., 2010), quienes lo adquieren generalmente en sus primeros días de vida (Maayan et 

al., 2017; Tsai et al., 2017), relacionándose también esto por la presencia de infecciones 

virales, comúnmente presentándose en la mucosa nasofaríngea (Fritz et al., 2008). 

En Venezuela, el Ministerio del Poder Popular para la Salud (MPPS), reporta, en 

el anuario de mortalidad, que para el año 2014 un 0,02% de las muertes fueron 

provocadas por septicemias producidas por Staphylococcus (MPPS, 2018). 

En nuestro país existen varias comunidades  indígenas, una de ellas es la etnia 

Warao, que se caracteriza por ser una cultura de pescadores y recolectores, quienes 

desde hace unos 70 años se han convertidos en horticultores, cuyas comunidades 

palafíticas y sus actividades de subsistencia se ubican tradicionalmente en las zonas de 

riberas fluvio-marítimas y humedales (pantanos, manglares, bosque inundable deltaico) 

(García, 2000).  

Según el censo realizado por el Instituto Nacional de Estadística (INE) en el año 

2011 a las poblaciones indígenas venezolanas, el pueblo Warao contaba con 48 771 

individuos (Amodio et al., 2006). Esta etnia se encuentra habitando desde hace siglos en 

los caños del estado Delta Amacuro y sus adyacencias, así como en algunas partes de los 

estados Monagas, Sucre y Bolívar. 

Los Warao han producido un complejo sistema de creencias fuertemente 

relacionadas con el agua del río y el ambiente deltaico. Fundamentalmente, están 

convencidos de la existencia de dos fuerzas espirituales (Hebú), relacionadas con el 

viento y el agua, que pueden ser benignas o malignas, y que son controladas por varias 

figuras chamánicas. Debido a que las enfermedades son producidas en gran parte por los 

Hebú, son estos chamanes, según la especialidad de cada uno, quienes asumen la 

función curativa (Amodio et al., 2006).  

Actualmente, las afecciones más frecuentes en la salud de esta población, son la 
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tuberculosis, síndromes diarreicos, infecciones parasitarias, infecciones de la piel y 

diferentes cuadros virales. Estas enfermedades son curadas generalmente con su 

medicina tradicional por el Wisiratu, aunque los Warao reconocen el valor de la 

medicina occidental, a la que tienen acceso a través de operativos de salud y de escasos 

centros asistenciales que funcionan en algunas de sus comunidades (Amodio et al., 

2006). 

En Venezuela, las investigaciones dirigidas a la determinación de posibles 

agentes bacterianos productores de infecciones a nivel nacional, se han realizado 

generalmente en poblaciones escolares, trabajadores del área de salud, guarderías, entre 

otros (Guzmán y Lozada, 2007; Castellano et al., 2009; Sandrea et al., 2012), han sido 

muy pocos los dirigidos a las comunidades indígenas venezolanas, sobre todo en el 

pueblo Warao; el cual representa el segundo grupo indígena más numeroso del país 

(INE, 2011). 

Entre las investigaciones relacionadas a patógenos bacterianos en comunidades 

Warao resalta la de Rivera et al. (2007), quiénes estudiaron el transporte de patógenos 

bacterianos y demostraron, en un análisis de etiquetado final del fragmento de 

restricción, que circulaban 65 genotipos diferentes en la población Warao estudiada, con 

125 (80%) de los aislamientos pertenecientes a 27 grupos genéticos diferentes, 

sugiriendo que para ese tiempo existía un alto grado de diseminación horizontal de cepas 

neumocócicas en y entre las comunidades estudiadas. 

Adicionalmente, en una población de niños Warao de la comunidad María 

López, Antón et al. (2011), detectaron bacterias a nivel nasofaríngeo, y la bacteria 

patógena aislada del tracto respiratorio superior con mayor frecuencia fue Streptococcus 

pneumoniae, en el grupo de 0 a 5 años de edad. Verhagen et al. (2017), estudiaron la 

relación significativa del transporte de patógenos nasofaríngeos y el retraso del 

crecimiento en niños Waraos. Las tasas de transporte de S. pneumoniae, S. aureus, 

Haemophilus influenzae y Moraxella catarrhalis fueron 51, 7, 1 y 13%, 

respectivamente, además demostraron que el aumento de la prevalencia del transporte de 

S. pneumoniae en niños menores de 5 años se asocia independientemente con un mal 

estado nutricional crónico. 
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S. aureus es un potencial patógeno y, sumado a las condiciones ambientales y 

socio-culturales en las que se vive la población estudiada, se consideró de gran 

importancia el estudio de las cepas de S. aureus que portaban la población de niños del 

pueblo Warao, porque la presencia de este tipo de cepas productoras de exotoxinas 

representan una amenaza a la salud pública, pudiendo desencadenar brotes de 

infecciones a futuro, diseminándose con facilidad, logrando afectar letalmente a estas 

poblaciones. Por tal motivo, se planteó evaluar la presencia de genes que codifican para 

exotoxinas pirogénicas y su asociación con características clínico-epidemiológicas en 

cepas de S. aureus, aisladas de niños pertenecientes a la comunidad Warao María López 

del estado Sucre. 
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METODOLOGÍA 

Ubicación geográfica de la población estudiada 

La comunidad se encuentra ubicada las adyacencias del pueblo de Guariquén en 

el municipio Benítez, al sureste del estado sucre (Figura 1). 

 

Figura 1. Ubicación geográfica en el estado Sucre de las comunidades Warao. 1: San 

Antonio; 2: María López; 3: Vainillar; 4: Los Barrancos. Fuente: www.a-venezuela.com. 

 

Reactivación de cepas 

Se procesaron 21 cepas de S. aureus, aisladas a partir de hisopados nasales en 19 

niños de 0 a 10 años, pertenecientes a la comunidad Warao María López, del estado 

Sucre, las cuales fueron previamente identificadas bioquímicamente (Hoyos, 2017), 

quien evaluó una población total de 63 niños (35 varones y 28 hembras) que no 

mostraban síntomas aparentes de algún cuadro infeccioso, es decir, eran niños sanos, 

estas cepas formaban parte del banco de cepas del Laboratorio de Genética Molecular 

del Instituto de Investigaciones de Biomedicina y Ciencias Aplicadas de la Universidad 

de Oriente (IIBCA-UDO). Cada cepa contiene una hoja informativa con las 

características clínico-epidemiológicas de los niños incluidos en la investigación (Anexo 

1). 

http://www.a-venezuela.com/
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Las cepas de S. aureus se encontraban almacenadas en viales con agar 

conservación y refrigeradas en una temperatura de 4°C en una nevera. Para su 

reactivación se procedió a tomar una alícuota de cada cepa, se sembraron en caldo 

infusión cerebro corazón (BHI) y se incubó durante 12 horas a una temperatura de 37°C. 

Realizado este paso se procedió a confirmar la pureza e identificación bacteriana. 

 

Diseño experimental 

En el presente estudio clínico-epidemiológico se siguió un diseño experimental 

de corte transversal, porque se midió la prevalencia de una exposición y el resultado en 

una población definida y en un punto específico de tiempo. 

 

Tiempo de estudio 

Para el procesamiento de las muestras, se estableció un período de seis meses, 

comprendidos entre enero y julio de 2019. 

 

Confirmación de la identificación bacteriana 

Para la identificación fenotípica de las cepas, se realizaron sub-cultivos de éstas 

en caldo Infusión Cerebro Corazón (BHI), a partir de los cuales se aplicó el esquema de 

identificación bioquímica estándar para la especie, según Winn et al. (2008). 

 

Producción de la enzima coagulasa 

Se mezclaron 0,5 mL del inóculo de las cepas en estudio, en tubos con 0,5 mL de 

plasma de conejo con el ácido etildiaminotetraacético (EDTA) y se incubaron a 37ºC en 

baño de María, durante 4 horas.  

Para la lectura de la prueba se observaron los tubos, con el fin de verificar la 

formación de coágulo, en un intervalo de cada hora hasta las 4 horas, posteriormente, se 

inspeccionaron a las 24 horas (temperatura ambiente, por debajo de 30°C), en los casos 
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donde no hubo formación de coágulo. Resultado positivo: formación de coágulo, 

resultado negativo: no hubo formación de coágulo. 

 

Fermentación del manitol 

Para el ensayo se utilizó el medio de cultivo Manitol Salado (MercK). Se 

procedió a realizar la siembra de cada una de las cepas aisladas en la superficie de las 

placas de Petri con el medio de cultivo. Se incubaron a 37ºC en aerobiosis por 24 horas, 

y se tomaron como resultado positivo la presencia de las colonias amarillas en un medio 

que se tornó amarillo, por la fermentación del manitol en presencia de cloruro de sodio 

al 7,5%, y como resultado negativo si el medio de tornaba de color rojizo y crecían 

colonias de color rosado. 

 

Producción de la enzima ADNasa 

Se sembraron por estría las cepas en estudio en el agar DNasa BRITANIA, el 

cual es un medio que contiene, entre otros compuestos, ácido desoxirribonucleico 

(ADN). Se incubaron por 24 horas a 35°C, luego se acidificó el medio con unas gotas de 

ácido clorhídrico (HCl) un g.mol
-1

, con lo cual se logró precipitar el ADN, opalesciendo 

el medio alrededor de la colonia; si alrededor de la colonia se formó un halo 

transparente, se consideró positiva la prueba; si por el contrario se observó un halo 

opaco, la prueba se consideró negativa. 

Una vez confirmada la identificación bioquímica de las 21 cepas de S. aureus, se 

procedió a la extracción del ADN de las mismas. 

 

Extracción de ácido desoxirribonucleico 

Se utilizó el kit comercial Witzard Genomic de Promega, cumpliendo con el 

protocolo del fabricante. Para ello se suspendieron de 2 a 3 colonias provenientes de la 

placa de agar manitol salado y se colocaron en 1 000 µL de caldo Luria-Bertani (LB), 

para incubarlas a 37°C durante 12 horas, en aerobiosis. Luego de cumplir con este paso, 

se procedió a centrifugar los tubos a 3 500 g por 5 minutos, y a eliminar el sobrenadante 
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hasta que se obtuvo una solución libre de caldo, y seguidamente se tomó el precipitado 

cuidadosamente con una micropipeta, para colocarlo en un tubo eppendorff de 1,5 mL 

que contenía 600 µL de solución lisante de núcleos, que se mezclaron suavemente por 

inversión de 5 a 6 veces. 

Después de esto, se incubó a 80°C por 5 minutos y dejó que se enfriar a 

temperatura ambiente durante 5 minutos. Posteriormente, se le añadió 200 µL de 

solución precipitante de proteínas, y se mezcló en un vórtex por 20 segundos, e 

inmediatamente se incubó con hielo por 5 minutos. Se centrifugó a 14 000 g por 20 

minutos a una temperatura de 4°C, y pasó a transferirse cuidadosamente el sobrenadante 

a un tubo eppendorff de 1,5 mL limpio que contenía 600 µL de isopropanol, y se mezcló 

la suspensión lentamente.  

Consecutivamente, se centrifugó a 14 000 g por 15 minutos a 4°C. Se decantó el 

isopropanol y se le agregó 600 µL de etanol al 70% a cada tubo y se mezcló suavemente. 

Luego, se centrifugó a 14 000 g por 3 minutos a 4°C y posteriormente se decantó el 

etanol. Se dejó secar a 37°C, sin excederse en el secado. Se rehidrató con 50 µL de agua 

destilada. Finalmente, se guardó en un refrigerador a -20°C hasta su verificación 

mediante una electroforesis. 

 

Detección de nueve genes que codifican para las exotoxinas SE y TSST-1 por 

reacción en cadena de la polimerasa (PCR) múltiple 

La detección de los genes que codifican para las exotoxinas evaluadas, se efectuó 

por PCR, en formato múltiple. Todas las PCR se realizaron utilizando como base de la 

reacción el producto comercial GoTaq DNA Polymerase (PROMEGA®), que contenía 

buffer 5X Green (1X), MgCl2 25 mM (1,50 mM/µL), 5 U de GoTaq DNA polimerasa. 

Se trabajó con un volumen de reacción final de 20 µL, en el cual la concentración de 

cada dinucleótido es de 200 µmol/L en 10 µmol/L de buffer Tris-HCl, pH 9,0 a 

temperatura ambiente, 400 mol/L de cada oligonucleótido, y se utilizó 1 µL de ADN 

genómico total. Los iniciadores específicos utilizados se presentan en la Tabla 1. Como 

control positivo para todas las reacciones se amplificó ADN de la cepa certificada de S. 
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aureus ATCC (American Type Culture Collection) 25923. Además, todas las muestras 

fueron probadas para la presencia del gen 16S ARNr, por lo que se amplificó un 

fragmento de 228 pares de bases (pb), con el fin de interpretar correctamente los 

resultados de los aislados (Monday y Bohach, 1999; Lovseth et al., 2004).  

Todas las amplificaciones se realizaron en un termociclador de Applied 

Biosystems, modelo Gene Amp. PCR System 9 700. Las condiciones de amplificación 

utilizadas son las siguientes: un paso de incubación inicial a 95°C por 10 minutos, 15 

ciclos (95°C/1 minuto, 68°C/45 segundos y 72°C por 1 minuto), seguidos de 20 ciclos 

(95°C/1 minuto, 64°C/45 segundos y 72°C por 1 minuto) y una extensión final a 72°C 

por 10 minutos.  

 

Electroforesis 

Para visualizar los productos de reacción, éstos fueron sometidos a electroforesis 

en agarosa al 2,5%, con 10 µL de bromuro de etidio/100 mL de agar, y posterior 

iluminación con luz ultravioleta. Las muestras amplificadas se corrieron con un 

marcador de masa molecular de 100 pb (100 pb DNA Ladder, Invitrogen) y el buffer 

10X bluejuiceTM gel loaddin buffer (Invitrogen) para verificar el tamaño de las bandas 

obtenidas. Cada corrida electroforética se fotografió para tener un registro de los 

resultados. 

 

Análisis de datos 

Se utilizó el programa EPI Info 2014, versión 7.0, para el análisis estadístico 

descriptivo de los resultados (la determinación de la prevalencia de los genes evaluados 

y su asociación con los datos clínico-epidemiológicos de los niños). La condición 

nutricional de cada niño evaluado se comparó a partir de los parámetros dictados por la 

Organización Mundial de la Salud (OMS, 2020). 
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Tabla 1. Listado de cebadores usados en la PCR múltiplex para evaluar exotoxinas 

pirogénicas en cepas de Staphylococcus aureus, aisladas de niños pertenecientes a la 

comunidad Warao María López del estado Sucre. 

Cebador Secuencia del cebador (5’-3’) 
Peso del 

amplicón (pb) 
Referencia 

sea forw. GCA GGG AAC AGC TTT AGG C 

521 
Monday y Bohach 

(1999) sea rev. 
GTT CTG TAG AAG TAT GAA ACA 

CG 

seb-sec forw. 
ACA TGT AAT TTT GAT ATT CGC 

ACT G 667 
Lovseth et al. 

(2004) 
seb rev TGC AGG CAT CAT GTC ATA CCA 

sec forw. 
CTT GTA TGT ATG GAG GAA TAA 

CAA 284 
Monday y Bohach 

(1999) 
sec rev. TGC AGG CAT CAT ATC ATA CCA 

sed forw. 
GTG GTG AAA TAG ATA GGA CTG 

C 385 
Monday y Bohach 

(1999) 
sed rev. ATA TGA AGG TGC TCT GTG G 

see forw. 
TAC CAA TTA ACT TGT GGA TAG 

AC 171 
Monday y Bohach 

(1999) 
see rev. CTC TTT GCA CCT TAC CGC 

seg forw. CGT CTC CAC CTG TTG AAG G 
328 

Monday y Bohach 

(1999) seg rev. CCA AGT GAT TGT CTA TTG TCG 

seh forw. CAA CTG CTG ATT TAG CTC AG 
359 

Monday y Bohach 

(1999) seh rev. GTC GAA TGA GTA ATC TCT AGG 

sei forw. 
CAA CTC GAA TTT TCA ACA GGT 

ACC 466 
Lovseth et al. 

(2004) 
sei rev. CAG GCA GTC CAT CTC CTG 

sej forw. 
CAT CAG AAC TGT TGT TCC GCT 

AG 
142 

Monday y Bohach 

(1999) 
sej rev. 

CTG AAT TTT ACC ATC AAA GGT 

AC 

tsst forw. GCT TGC GAC AAC TGC TAC AG 
559 

Lovseth et al. 

(2004) tss trev. TGG ATC CGT CAT TCA TTG TTA T 

16S rRNA forw. GTA GGT GGC AAG CGT TAT CC 
228 

Monday y Bohach 

(1999) 16S rRNA rev. CGC ACA TCA GCG TCA G 

forw., forward; rev., reverse. 
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

La comunidad de María López se encuentra ubicada en las adyacencias del 

pueblo de Guariquén, municipio Benítez, al sureste del estado Sucre. Es una comunidad 

de difícil acceso porque se ubica en una zona alta (cerro), que se caracteriza por estar 

constituida por individuos pertenecientes al pueblo Warao, siendo este un pueblo 

indígena que construye sus asentamientos de manera característica, cerca de una fuente 

de agua, en el caso comunidad evaluada, viven en las cercanías de las orillas de río 

Guariquén, de los caños del estado Sucre (Figura 1). 

 

 

Figura 2. Vista de una vivienda característica a la orilla del río de una familia Warao de 

la comunidad María López del estado Sucre. 

 

Estas viviendas están construidas generalmente con techos de la madera extraída 

de los manglares y hojas de palmeras, sin paredes, con espacios reducidos y carentes de 
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servicios públicos, a excepción de la electricidad (Figuras 2 y 3). Lo común es que estas 

viviendas están habitadas por al menos 10 integrantes familiares; es decir, que a pesar de 

que viven en espacios abiertos, existe una especie de hacinamiento, porque a la hora de 

dormir, todos los integrantes familiares comparten hamaca con al menos 3 ó 4 personas. 

 

 

Figura 3. Vivienda característica de una familia Warao, en la comunidad de María López 

del estado Sucre, acompañada de una casa de bloques al lado (almacén).  

 

Cabe mencionar que mediante los programas de vivienda ejecutados por 

dependencias gubernamentales venezolanas, a los habitantes de María López se les 

construyeron casas tradicionales (Figura 3), pero esta comunidad no se habituó a vivir en 

ellas, sino que las utilizan como especie de almacén de animales y productos de sus 

siembras, esto se puede asociar con su cultura, lo que los mantiene sumergidos viviendo 

en condiciones antes mencionadas. 
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La comunidad no cuenta con suministro de agua potable, por lo que el agua de 

consumo humano es tomada de las orillas del río Guariquén. Asimismo, tampoco 

cuentan con sistemas de aguas servidas, y sus necesidades fisiológicas son realizadas en 

los alrededores de sus asentamientos, lo que puede resultar en contaminación de agua y 

alimentos, entre otros, y desencadenar graves problemas de salud a los integrantes de 

dicha comunidad.  

 

 

Figura 4. Electroforesis en gel de agarosa (2,5%) de los productos de amplificación por 

PCR múltiple, de los genes que codifican para las exotoxinas (enterotoxinas SED, SEE, 

SEG, SEI y la toxina del síndrome de shock tóxico TSST-1), y del fragmento 16S ARNr 

(228 pb), en cepas de Staphylococcus aureus aisladas de niños pertenecientes a la 

comunidad Warao María López. Del 1 al 10: muestras. MPM: Marcador de Peso Molecular. C-: 

control negativo. C+: control positivo, cepa ATCC 25923. Del 11 al 21: muestras. 

 

La población de niños incluida en el presente estudio está conformada por 19 

niños, a quienes se les aisló S. aureus, de al menos una fosa nasal, a excepción de dos 

niñas, a quienes se les aisló la especie bacteriana en ambas narinas. La PCR aplicada 

permitió confirmar, a nivel molecular, que las 21 cepas aisladas a partir de los niños 

Waraos, pertenecían a la especie S. aureus, dado que en todas hubo amplificación del 

gen 16S ARNr, específico para dicha especie. En la Figura 4 se presentan los resultados 
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de la electroforesis realizada a los productos de amplificación, en la cual se muestra la 

presencia de un fragmento de peso molecular compatible con el amplicón esperado (228 

pb) para el gen ribosomal. 

El ADN ribosomal ARNr 16S, es un polirribonucleótido codificado por el gen 

rrs incluido en la subunidad 30S del ribosoma bacteriano. De distribución universal y 

componente crítico en la función celular, el gen ARNr 16S actúa como un cronómetro 

molecular al presentar un alto grado de conservación, razón por la cual se valida su 

utilización para la identificación bacteriana o la asignación de género y especie (Bou et 

al., 2011). 

En el presente estudio los resultados de la identificación bioquímicas de las cepas 

bacterianas y su identificación génica fueron idénticos, a diferencia de lo expresado 

previamente por Bou et al. (2011), quienes sostienen que los métodos moleculares 

solventan los problemas innatos presentados por los métodos de identificación 

fenotípica, ya que todas las cepas de una misma especie pueden o no mostrar una 

característica específica, implicando en que una misma cepa puede generar diferentes 

resultados en ensayos repetidos. 

La identificación de S. aureus en los hisopados nasales de los niños Warao 

estudiados es consistente con las características epidemiológicas del mismo, dado que 

esta especie bacteriana patógena puede colonizar de manera asintomática las narinas 

anteriores de los humanos y animales, así como causar diferentes grados de infecciones 

en individuos susceptibles (Mehray et al., 2016). En este sentido, Maayan et al. (2017) 

estudiaron una población de niños recién nacidos, y encontraron que el 15,4% de ellos 

(279 población total), adquirieron S. aureus en los primeros días de vida, siendo la nariz 

(56%) y el recto (40%) los lugares más frecuentes en la colonización por esta bacteria; 

concluyendo que el transporte materno fue el principal predictor del transporte neonatal. 

La colonización por S. aureus es catalogada como un factor de riesgo de 

enfermedad masiva, así lo evidencia un estudio centrado en investigar su transmisión 

entre madres y recién nacidos durante el primer año después del parto, en un entorno 

africano, el cual mostró que las tasas de colonización materna e infantil disminuyen 

sincrónicamente durante el primer mes, en un 40% las madres y un 42% los niños, lo 
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que categoriza la colonización materna como un factor de alarma para el transporte de S. 

aureus en lactantes (Schaumburg et al., 2014). Esta condición cobra mayor importancia 

al considerar reportes como el de Wertheim et al. (2005), quienes evidenciaron que los 

portadores nasales de S. aureus podrían estar más predispuestos a sufrir una infección 

por este patógeno, y describen que los determinantes del estado portador se entienden de 

manera incompleta, ya que la erradicación de S. aureus de los portadores nasales no 

previene infecciones futuras. 

En investigaciones sobre patógenos bacterianos de las vías respiratorias, 

realizadas en niños de pueblos indígenas australianos, O’Grady y Chang (2010) 

encontraron que la tasa de infección respiratoria baja en ellos fue tan alta como la de los 

niños en los países en desarrollo; sin embargo la frecuencia de hospitalizaciones de 

lactantes indígenas es el triple que la de los lactantes australianos no indígenas, y tienen 

una tasa de mortalidad 10 veces mayor por afecciones respiratorias (Watson et al., 2006; 

Foote et al., 2015). 

Similarmente, en poblaciones indígenas de los Estados Unidos de América se 

reportó que la tasa de hospitalización, asociada a infección respiratoria inferior, para 

niños indígenas menores de 5 años es 1,6 veces más alta que la tasa general de niños en 

ese país (Singleton et al., 2012). Asimismo, en Venezuela, Verhagen et al. (2012) 

estudiaron una población de 487 niños Warao, donde el 47% presentó una infección 

respiratoria alta de origen bacteriano. 

En cuanto a la frecuencia de colonización de S. aureus en poblaciones indígenas, 

Blanco et al. (2018), examinaron 141 personas del pueblo indígena Toba Qom, en 

Paraguay, y encontraron que 22 de ellas estaban colonizadas por S. aureus, con una 

prevalencia del 15,6%. Abraão (2017) en poblaciones indígenas del sureste y norte de 

Brasil encontraron prevalencia de colonización por S. aureus de 47,6%, totalizando 190 

aislamientos con una prevalencia de portadores nasales 31,8%. Asimismo, en el  

mencionado país, Odorozzi et al. (2018) estudiaron 122 individuos de la población 

indígena de la etnia Xerente de Tocantínia, reportando la presencia de portadores nasales 

asintomáticos de S. aureus, con una prevalencia del 12,3%. Mientras que en Colombia, 

Ricardo et al. (2015), al evaluar 150 niños, obtuvieron que el 20,7% estaba colonizado 
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por S. aureus en sus fosas nasales, siendo este valor uno de los más altos reportados para 

la población infantil de la región Caribe Colombiana. 

En Venezuela resalta la investigación de Antón et al. (2011), en una población de 

niños Warao de la comunidad de María López del estado Sucre, quienes reportan que el 

75,5% de los niños evaluados portaban algún patógeno bacteriano a nivel nasofaríngeo, 

siendo el 14,3% de éstos portadores de S. aureus; hallazgos que asociaron a un sistema 

inmunológico poco desarrollado y a la existencia de alteraciones fisiológicas y 

anatómicas en el tracto respiratorio superior, sumándole también las condiciones en las 

que viven los habitantes de este pueblo indígena. 

En el presente estudio se evidencia de la población de niños estudiados eran 53% 

varones y 47% eran hembras (Tabla 2), lo que permite inferir que en dicha población el 

sexo no fue un factor determinante para la colonización nasofaríngea de S. aureus, 

resultado que sustenta lo reportado por  Abraão (2017) y Chen et al. (2020) pero 

discrepa de lo antes mencionado y publicado por Castro et al. (2010), Cataldo et al. 

(2014) y Ricardo et al. (2015), quienes encontraron en sus trabajos que el mayor 

porcentaje de colonización por S. aureus fue en niñas. 

Los resultados presentados en este trabajo, así como las referencias anteriormente 

mencionadas son consistentes con otros trabajos, según los cuales el transporte de S. 

aureus varía entre la ubicación geográfica, la edad, el sexo, la etnia y el nicho corporal 

del individuo, por lo tanto su establecimiento exitoso depende de múltiples factores, 

influyendo los factores estructurales del huésped y el ambiente modificable (Sollid et al., 

2014; Navne et al., 2016). 

 

Tabla 2. Distribución porcentual de los niños y niñas incluidos en el estudio, según el 

sexo, pertenecientes a la comunidad Warao María López, del estado Sucre. 

Sexo N° de pacientes Porcentaje (%) 

Masculino 10 53 

Femenino 9 47 

Total 19 100 

 

La Tabla 3 presenta los datos concernientes a la edad y condición nutricional 
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(talla/peso) de los 19 niños incluidos en este estudio; es importante acotar que, según la 

talla y el peso (OMS, 2020), el 79% de los mismos presentaba estado de desnutrición, 

mientras que el 21% restante se encontró dentro de la norma para su edad. 

En la Tabla 3 se destaca que no hubo un predominio de grupo o edad particular 

en los 19 niños positivos para la colonización nasal por S. aureus, siendo por tanto de 

distribución homogénea en el grupo de estudio.  Los Resultados concuerdan con  lo 

reportado por Abraão (2017) quien es su estudio en poblaciones indígenas encontró que 

no hubo predominio colonización de S. aureus en algún grupo etario en particular, sin 

embargo, no dejó de señalar que aunque en su investigación el factor edad mostró un 

resultado marginalmente significativo, se sabe que la colonización por S. aureus se 

presenta con mayor frecuencia en individuos jóvenes. 

De acuerdo con investigaciones realizadas al respecto, no se ha definido si la 

edad podría ser es un factor determinante en la portación de patógenos bacterianos, 

como lo señalan los reportes de Cataldo et al. (2014), quienes en un estudio donde 

incluyeron niños no indígenas de Paraguay, hallaron que el 25,9% de los portadores de 

S. aureus eran menores de 5 años; y de Antón et al. (2011), quienes en la misma 

población Warao donde se desarrolló la presente investigación, hallaron la mayor 

frecuencia de niños colonizados por S. aureus en los mayores de 6 años de edad. Otro 

estudio realizado también en niños Waraos venezolanos por Verhagen et al. (2017), con 

un rango de edad de 0 a 10 años, mostró que la distribución del estado portador de S. 

aureus, según el grupo de edad fue de 11,9% en el grupo de edad de 6-10 años, 7,3% en 

el de 3-5 años y 3,9% en el de 0-2. 

Otro factor evaluado en la presente investigación fue la condición nutricional de 

los niños, encontrándose que un elevado porcentaje niños presentaban estado de 

desnutrición, un factor que favoreció la colonización a nivel nasofaríngeo de S. aureus 

en la población estudiada, según Lagare et al. (2019) y Verhagen et al. (2013) la 

desnutrición es un factor que beneficia la colonización de patógenos bacterianos. 

Verhagen et al. (2017) describen que las altas tasas de transporte de patógenos 

bacterianos a nivel respiratorio se asociaron significativamente con un estado nutricional 

deficiente y sugieren que se realicen estudios longitudinales que determinen si la 
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desnutrición es un factor de riesgo para el transporte, o si el transporte afecta el 

crecimiento, resultados provenientes de una población de niños pequeños pertenecientes 

al pueblo Warao. Además, señalan que la desnutrición crónica puede afectar 

directamente la colonización de patógenos causantes de enfermedades microbianas.  

 

Tabla 3. Edad y condición nutricional de cada uno de los niños incluidos en el estudio, 

pertenecientes a la comunidad Warao María López. 

Identificación Edad Talla (cm) Masa corporal (kg) 

1A 6 Meses 66 9,00 

2B 10 Años 116  20,20 

4A 5 Meses 60  7,40  

6A 4 Años 106  17,4 0 

7B 10 Años 130  28,60 

10A 10 Años 121  28,70  

12B 9 Años 113  21,10  

13A Y B 3 Años 86  12,10  

14A 2 Años 82  11,00  

15A 3 Años 88  14,30  

23A 3 Años 87  11,00  

26A 1 Año 70  7,60  

32A 2 Años 79  10,40  

37B 4 Años 93  13,50  

44B 6 Años 98  15,90  

49A 6 Años 103  15,90  

53A 5 Años 101  15,10  

60A Y B 10 Años 154  44,70  

63A 4 Años 104  16,50  

cm: centímetros; kg: Kilogramos. 

 

Debido a que los niños Warao incluidos en la presente investigación viven en 

comunidades geográficas relativamente aisladas y a menudo en extrema pobreza, están 

sometidos a condiciones ambientales y sanitarias que afectan su estado de salud integral, 

tal como ha sido descrito previamente, ya que la falta de agua potable limpia, alimentos 
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e instalaciones sanitarias hace que estas poblaciones sean vulnerables particularmente a 

la desnutrición y las enfermedades, lo que resulta en altas tasas de prevalencia de 

infecciones de diversos tipos, incluyendo las respiratorias (Hennessy et al., 2008; 

Gracey y King, 2009). 

Gómes et al. (2018) en su trabajo realizado en el pueblo Guaraní, señalan que la 

disparidad entre la salud de los pueblos indígenas y no indígenas es clara, y lo asocian a 

las condiciones socioeconómicas deficientes, la alta carga de enfermedades infecciosas, 

las limitaciones en la continuidad de sus medios tradicionales de subsistencia, además de 

factores como la dificultad de la familia con respecto a la atención domiciliaria y el 

lenguaje. 

 

 

Figura 5. Electroforesis en gel de agarosa (2,5%) de los productos de amplificación por 

PCR múltiple, de los genes que codifican para las exotoxinas (SEA, SEB, SEC, SEH y 

SEJ), y del fragmento 16S ARNr (228 pb), en cepas de Staphylococcus aureus aisladas 

de niños pertenecientes a la comunidad Warao María López. Del 1 al 10: muestras. MPM: 

Marcador de Peso Molecular. C-: control negativo. C+: control positivo, cepa ATCC 25923. Del 11 al 21: 

muestras. 

 

La técnica de PCR en formato múltiple utilizada en este estudio permitió 

confirmar la presencia de S. aureus en las 21cepas estudiadas, así como la ausencia, en 

dichas cepas, de los genes que codifican para exotoxinas pirogénicas (enterotoxinas: 

SEA, SEB, SEC, SED, SEE, SEF, SEG, SEH, SEI, SEJ) y para la toxina del síndrome 



 

21 

de shock tóxico (Figuras 4 y 5; Tabla 1). 

S. aureus es un microorganismo de frecuencia habitual en los seres humanos que 

puede encontrarse actuando simultáneamente, ya sea como un microorganismo 

comensal o como un potencial patógeno, gracias a su capacidad de producción de 

múltiples toxinas (Aguadero, 2014). 

Las cepas de S. aureus portadoras de genes enterotóxicos (S. aureus 

enterotoxigénicos) son aisladas frecuentemente de alimentos, y es el responsable 

habitual de intoxicaciones alimentarias (Leke et al., 2017). De acuerdo con Figueroa et 

al. (2002), sólo algunas cepas de S. aureus son productoras de exotoxinas causantes de 

intoxicaciones alimentarias, siendo algunas de estas toxinas sintetizadas por la bacteria 

en ciertas fases del crecimiento bacteriano (Márta et al., 2010). Los alimentos más 

propensos a la contaminación por S. aureus enterotoxigénicos son los crudos o algunos 

cocidos de origen animal que requieren de mayor manipulación directa para su 

preparación. Entre estos alimentos se encuentran la leche (Shanehbandi et al., 2014), el 

queso (Acuña, 2015; Pérez, 2015; Kassaye, 2016) y derivados del ganado (Kwon et al., 

2002), fuentes frecuentes de enterotoxinas pirogénicas. Adicionalmente, S. aureus 

enterotoxigénico puede hallarse en aguas, superficies, animales y personas infectadas, 

pudiendo transferirse a personas sanas a través de la ingesta, contacto o manipulación 

y/o mediante prácticas relacionadas con los hábitos higiénicos y culturales de cada 

persona o región particular (Villaseñor et al., 2012; Zendejas et  al., 2014). 

La comunidad Warao María López en estudio vive bajo una serie de condiciones 

precarias (falta de suministro de agua potable, mala disposición de la basura, 

hacinamiento, baja frecuencia de higiene personal y saneamiento ambiental), factores 

que inducen la proliferación de vehículos de infección tales como moscas, roedores, etc., 

considerados como los principales transmisores de patógenos, entonces, la presencia de 

S. aureus enterotoxigénico entre sus habitantes era algo esperado, pero no ocurrió, ya 

que ninguna de las cepas de S. aureus provenientes de los hisopados nasales de los niños 

evaluados, mostró presencia de genes codificantes de exotoxinas pirogénicas. En 

relación a esto, Zendejas et al. (2014) hacen referencia a que S. aureus enterotoxigénico 

es relativamente común en determinados sectores de la población y en algunas regiones 
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geográficas desfavorecidas por la falta de sistemas de salud y de control adecuados de 

infecciones, ocasionadas por la ingesta de alimentos contaminados con microorganismos 

presentes en el aire, la leche, el agua potable, las aguas residuales y los equipos donde 

han sido elaborados los alimentos (Alejo et al., 2011). 

Los datos revelados en la presente investigación  contrastan con lo que expresa 

Abraão (2017) quién aisló S. aureus enterotoxigénico en poblaciones indígenas del 

sureste y del norte en Brasil,  con una prevalencia 9,4; 14,1; 19,9 y 6,5% para los genes 

sea, seb, sec y tsst-1, respectivamente, en un total de 190 muestras. Los resultados 

epidemiológicos le permitió inferir que el factor etnia, está relacionado con prevalencia 

de S. aureus en poblaciones especiales y que, asociado a hábitos y costumbres 

peculiares, precarias condiciones de vivienda, higiene y el saneamiento, pudieron  influir 

en el transporte y la difusión de S. aureus en las poblaciones estudiadas.  

Es posible que la ausencia de genes codificantes de exotoxinas en las muestras de 

S. aureus evaluadas en el presente estudio, se pueda atribuir a factores tales como el 

aislamiento geográfico y el comportamiento social. Con relación al primero, algunos 

autores han referido que la prevalencia del transporte bacteriano puede variar según las 

condiciones geográficas (Chen et al., 2020) en el sentido de que, mientras más alejadas 

estén las poblaciones o comunidades entre sí, menor es la probabilidad de transferencia 

o intercambio de microorganismos patógenos entre ellas. S. aureus como ya se 

mencionó anteriormente es un microorganismo de frecuencia habitual en los humanos 

(Figueroa et al., 2002; Chen et al., 2020); no obstante, algunas cepas portadoras de 

toxinas causantes de diversas afecciones pueden ocasionalmente entrar en una población 

o ser adquiridas por sus habitantes a través del contacto con portadores infectados 

provenientes de zonas urbanas (Rodríguez et al., 2018). En referencia a lo mencionado 

anteriormente, Villaseñor et al. (2012) exponen que la frecuencia de portadores nasales 

de S. aureus tiende a ser más alta en zonas urbanas con respecto a la de las zonas rurales. 

De igual forma, Rasmussen et al. (2011) refirieron que los brotes infecciosos surgen de 

manera alarmante mayormente en las zonas industrializadas. 

En una investigación realizada en varios entornos indígenas en Brasil, 

encontraron cepas de S. aureus enterotoxigénicas con una prevalencia del gen que 
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codifica para tsst-1 concentrada entre los pueblos indígenas de las aldeas cercanas al 

estado de São Paul (Abraão, 2017), dando un ejemplo más claro sobre lo mencionado 

anteriormente, en un entorno similar al evaluado en el presente trabajo.  

Aunque el acceso a la comunidad María López es difícil, probablemente sus 

hábitos culturales constituyen una barrera que limita el contacto con personas foráneas a 

la comunidad, y por ende dificulta la transferencia de cepas de S. aureus portadoras de 

los genes de exotoxinas. 

Contrario a lo descrito por Abraão (2017) donde reporta datos innovadores sobre 

la epidemiología de S. aureus entre los indígenas brasileños. Las distintas tasas de 

prevalencia de portadores de S. aureus, así como la diseminación de ciertos genes de 

virulencia en aislados de S. aureus, parecieron mostrar una dinámica peculiar del 

microorganismo entre los indígenas brasileños. 

Otro factor que podría estar influenciando la ausencia de genes enterotoxigénicos 

en las cepas circulantes de la comunidad estudiada, es la falta de interacción personal 

sanitario-comunidad. Chen et al. (2020) destacaron que el personal sanitario es un 

posible foco de transmisión de  S. aureus entre éste y los pacientes que recurren a los 

centros asistenciales. Estos autores reportaron el aislamiento de cepas de S. aureus 

portadoras de los genes que codifican para las enterotoxinas A, B y C, y la toxina del 

síndrome del shock tóxico, en 31 aislados pertenecientes a niños recluidos en la Unidad 

de Cuidados Intensivos (UCI) de un hospital en Taiwan. Los habitantes de la comunidad 

Warao María López, aunque tienen acceso a un centro asistencial, la baja disponibilidad 

de personal médico y la negativa de los pobladores a ser atendidos por ellos, 

probablemente ha contribuido con una menor transferencia de cepas nosocomiales de S. 

aureus entre personas por contacto por directo de persona-persona, dichas cepas, según 

la literatura, generalmente son las que poseen la mayor cantidad de genes de virulencia. 

Con relación a esto, Piechowicz et al. (2011) encontraron la mayor cantidad de cepas 

virulentas y multigénicas en personal sanitario de Polonia, siendo los genes más 

prevalentes tsst con 15,0% y sec con 13,4%. 

Es posible que la fuente alimenticia de la comunidad estudiada pudiera dar 

respuesta a las interrogantes generadas en este estudio con respecto a la ausencia de 
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genes de enterotoxinas en las cepas de S. aureus estudiadas. La población indígena 

Warao de la comunidad María López se sustenta principalmente de raíces, tubérculos, 

verduras y cereales generados a través del cultivo, así como de la ingesta de pescado 

proveniente de la pesca artesanal realizada por ellos; con poca ingesta de alimentos 

derivados del ganado vacuno así como de productos lácteos, que son los alimentos más 

propensos a contaminarse por cepas de S. aureus portadoras de enterotoxinas. En el caso 

de los quesos, algunos factores fisicoquímicos, como la temperatura, pH y atmósfera 

aeróbica de los ambientes de su procesamiento y almacenaje, crean un hábitat idóneo 

para el desarrollo y proliferación óptima de S. aureus, lo que justifica su presencia y 

aislamiento en este tipo de alimento elaborado artesanalmente (Aranda et al., 2017). 

Este reducido consumo de alimentos derivados del ganado vacuno y de productos 

lácteos por parte de la comunidad Warao evaluada, disminuye la posibilidad de que los 

integrantes de dicha comunidad puedan tener cepas de S. aureus portadoras de 

enterotoxinas. La presencia de enterotoxinas en S. aureus está mayormente asociada a 

intoxicaciones alimentarias que a infecciones de la piel y de partes blandas (Rodríguez et 

al., 2015). Con relación a esto, Manfredi et al. (2010) reportaron altos porcentajes (53%) 

de prevalencia de genes de enteroxinas en muestras de origen alimentario. De manera 

similar, Brizzio et al. (2013), al estudiar 12 brotes de intoxicación alimentaria 

estafilocócica, encontraron que el 58% de las cepas eran portadoras de genes toxigénicos 

y Omoe et al. (2002) detectaron que el 77,4% de los aislados de S. aureus eran positivos 

para uno o más genes enterotóxicos. Por otra parte, Rodríguez et al. (2015), en un 

estudio realizado a niños que concurrieron al Hospital Acosta Ñú de Paraguay, 

encontraron que de 50 cepas aisladas de S. aureus provenientes de secreciones nasales, 

solo una de ellas era portadora de un gen de enterotóxina (seh).  

Es posible que la ausencia de genes de exotoxinas en las cepas de S. aureus 

evaluadas pueda deberse al aislamiento geográfico que exhiben los habitantes de la 

población, así como a los hábitos relacionados con la alimentación y a cierta conducta 

ermitaña asociada a una cultura particular que los inclina más hacia al establecimiento 

de relaciones sociales entre su grupo étnico que con los criollos o foráneos. 
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CONCLUSIONES 

Los niños estudiados de la comunidad Warao María López (estado Sucre) 

mostraron ser portadores de cepas de S. aureus, en muestras nasales. 

Las cepas de S. aureus evaluadas no mostraron ser portadoras de genes de 

enterotoxinas (SEA, SEB, SEC, SED, SEE, SEF, SEG, SEH, SEI, SEJ) ni para toxina 

del síndrome del shock tóxico. 

Los infantes de la comunidad Warao viven bajo condiciones precarias y bajos 

controles sanitarios, presentando altas tasas de desnutrición. 

La ausencia de los genes enterotoxigénicos en las cepas de S. aureus aisladas de 

los niños incluidos en el estudio, puede atribuirse posiblemente al aislamiento 

geográfico, a los hábitos alimenticios así como también a las costumbres culturales de la 

comunidad indígena estudiada. 
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RECOMENDACIONES 

Realizar estudios posteriores para tipificar molecularmente las cepas, donde se 

pudiera verificar si las cepas de S. aureus que circulan en dicha comunidad son un 

mismo clon o diferentes clones transportándose entre los integrantes de la comunidad. 

Ser un poco más estricto y exhaustivos en la hora de recolección de información 

a través de las encuestas, para así tener obtener datos más fidedignos y en detalles de las 

realidades de cada una de las familias y de sus integrantes, que pudieran ofrecer más 

respuestas a las interrogantes generadas a partir del presente ensayo. 
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ANEXOS 

Anexo 1. Hoja informativa con las características clínico-epidemiológicas de los niños 

incluidos en la investigación. 
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