
ACTIVIDADES REALIZADAS 

 
RESULTADOS OBTENIDOS 

En la tabla1, se detallan los códigos ID, de las 11 muestras de 
Vibrio cholerae analizadas, con los datos de calidad de la 
secuenciación (total de lectura, profundidad, contenido en porcentaje 
de GC, total de bases) y los datos de calidad del genoma 
ensamblado realizado por Quast. Los resultados fueron óptimos 
según los estándares de calidad. 
 
Tabla 1. Datos obtenidos después del análisis bioinformático de 
las secuencias de las muestras de Vibrio cholerae.  

 
 
 
 
 
 
 
De las 11 muestras analizadas, 1 muestra (ARIMVC592P-96) resultó 
clasificada como pandémica, linaje 7PET. Las demás fueron 
clasificadas como No-pandémicas, sin embargo, dos de ellas fueron 
cepas toxigénicas, clasificadas como linajes MX-2, que poseen 
factores de virulencia que representan alto riesgo para la población. 
(Imagen 1) 

 

- Entrenamiento en técnicas de secuenciación NGS para análisis de aislados de Vibro cholerae

- Extracción de ADN del 100% aislados de Vibrio cholerae y Preparación de las librerías de cada muestra de 
ADN para su secuenciación en NGS.

- Secuenciación del 100% de las muestras en NGS.

-Análisis bioinformático de los datos de secuenciación de Vibrio cholerae

-Se recopiló información genómica de más de 300 aislados de Vibrio cholerae de diferentes 
regiones para la preparación de una base de datos. 

-Se realizó el análisis filogenético del 100% los aislados y se clasificó los aislados en linajes 
pandémicos o no pandémicos, mediante la comparación de los mismos con la base de datos, 
mediante el empleo de los métodos bioinformáticos aprendidos durante la capacitación. 

-Determinación de factores de virulencia y resistencia

-Establecimiento de un flujo de trabajo para el análisis genómico de 
futuras muestras de V. cholerae en Paraguay.

OBJETIVOS 
 

Objetivos principales 

Caracterizar genotípicamente aislamientos de Vibrio cholerae 
provenientes de brotes de diarrea y muestras de agua de zonas 
aledañas al brote en el Chaco Paraguayo, mediante técnicas de 
secuenciación masiva. 
 

Objetivos específicos 

 

 Secuenciar aislados de Vibrio cholerae provenientes de 

brotes de diarrea y muestras de agua de zonas aledañas 

al brote en el Chaco Paraguayo, mediante técnicas de 

NGS. 

 Caracterizar los aislados de Vibrio cholerae por linajes 

pandémicos o no pandémicos, mediante análisis 

filogenéticos y comparación con la base de datos 

regionales. 

 Generar el flujo de trabajo de análisis genómico para 

conocer los linajes y potencial patogénico del V. cholerae 

provenientes de Paraguay, a través del intercambio de 

conocimiento adquirido en la capacitación del personal en 

la Institución de referencia, como ser el Centro de 

Genómica y Bioinformática del ALNIS-Malbrán 

 Mejorar las estrategias de vigilancia genómica de cepas de 

V. cholerae en Paraguay, mediante entrenamiento del 

profesional del LCSP en el centro de referencia en 

Genómica del Instituto Malbrán. 

 

APORTES DE LA INVESTIGACIÓN 

El principal aporte es contribuir a la generación de nuevos 
conocimientos y fortalecer las existentes en relación al V. cholerae 
circulantes en el país, mediante la incorporación de técnicas 
genómicas utilizadas en el proyecto y fortaleciendo la capacidad de 
los laboratorios locales a través entrenamientos a la Red de 
laboratorios clínicos como ambiente y elaborar estrategias para 
una vigilancia oportuna de manera a detectar precozmente brotes 
de cólera en nuestro país y de esta manera, contribuir 
significativamente a la toma de decisiones en la Salud Pública. 
Además, estos hallazgos mejorarán la lucha contra el cólera al 
centrar los esfuerzos de intervención de salud pública en las cepas 
peligrosas 

 

 

 

 

 

 

       Flujograma de trabajo estandarizado 
 

 

 

La muestra ARIMVC592P-96 resultó clasificada como como sub-
linaje LAT-1, de Serogupo O1 (Imagen 2). 
 

 
Tabla 2. Datos generados del análisis bioinformático, donde 
puede distinguirse algunas características de los aislados no 
pandémicos y pandémico. 

 
 
CONCLUSIÓN 

Mediante la estancia se pudo generar nuevos conocimientos, 
fortaleciendo las existentes en relación al V. cholerae circulantes 
en el país, mediante la incorporación de técnicas genómicas. Esta 
experiencia ayudó a fortalecer la capacidad del Laboratorio de 
referencia nacional en la detección temprana de brotes de cólera, 
permitiendo una vigilancia oportuna y contribuyendo de manera 
significativa a la toma de decisiones en materia de Salud Pública. 
Estos nuevos hallazgos serán clave en la lucha contra el cólera, al 
permitir que los esfuerzos de intervención se enfoquen en las 
cepas más peligrosas. 

VISIÓN Y PLANES FUTUROS 
 Implementar la vigilancia genómica de V. cholerae en el 

LCSP. 

 Instalar dicha capacidad en diferentes puntos del país 

 Realizar nuevo muestreo ambientales en búsqueda de 
V.cholerae toxigénico 
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RESUMEN 
Los brotes de cólera, asociados tanto a cepas de linaje pandémico como no pandémico del Vibrio cholerae, suelen ocurrir de manera esporádica en zonas con dificultades en el saneamiento, en 
comunidades hacinadas que carecen de acceso adecuado a agua potable, alcantarillado o higiene (1). A pesar de que en Paraguay no se han presentado casos de cólera desde el año 2009, 
existe el riesgo latente de reintroducción del cólera epidémico debido al intenso flujo de viajeros, especialmente de aquellos procedentes de países endémicos o con brotes activos en la región, 
dado que el patógeno es capaz de transmitirse de persona a persona (2). Por lo tanto, es de vital importancia reconocer la presencia de clones locales que podrían estar causando casos o brotes, 
definir su rol en el ambiente y su capacidad de diseminación, a fin de estar preparados para identificar rápidamente los casos y establecer medidas de control. Actualmente la falta de conocimiento 
de las características genéticas de Vibrio cholerae, tanto en muestras ambientales como en casos clínicos, así como de la determinación de los linajes circulantes, los factores de virulencia, los 
mecanismos de resistencia acompañantes, así como la relación genética de estos aislamientos, constituyen la principal problemática del tema.  
Por esta razón, es sumamente importante el fortalecimiento contante de las capacidades de los profesionales a cargo de la vigilancia de Vibrio cholerae en nuestro país, mediante el intercambio 
de conocimientos con Instituciones de Referencia en Genómica, como ser el ALNIS-Malbrán. Que ayuden a la implementación de técnicas altamente especializadas de secuenciación genética, 
con el fin de definir el flujo de trabajo de la vigilancia genética de este microorganismo en Instituciones de referencia, como el Laboratorio Central de Salud Pública. De este modo hacer frente a 
esta amenaza de salud pública. 
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