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RESUMEN

La producción intensiva de cerdos es un sistema para criar grandes cantidades de 
animales en instalaciones cerradas y controladas para maximizar el rendimiento y re-
ducir los costos. Sin embargo, este enfoque ha sido criticado debido a preocupaciones 
sobre el bienestar animal, la sostenibilidad ambiental y el uso excesivo de antibióti-
cos. Considerando la relevancia de este último punto, la presente revisión tuvo como 
objetivo evaluar la evidencia disponible sobre la presencia de genes de resistencia a 
compuestos antimicrobianos en cultivos de hortalizas destinadas al consumo humano, 
que fueron previamente fertilizadas con enmiendas de cerdo. Para ello, se analizó una 
selección de artículos científicos obtenidos de la base de datos “Web of Science”, los 
cuales proporcionaron información sobre quince especies vegetales examinadas y la 
presencia de genes de resistencia a antibióticos (GRA). Estos genes se clasificaron según 
la familia de antibióticos a los que presentan resistencia y el mecanismo de resistencia 
involucrado. Los análisis revelaron que las hortalizas Brassica rapa subsp. chinensis y 
Allium tuberosum exhibieron una mayor abundancia de genes de resistencia relacionados 
con diversas familias de antibióticos, identificándose un total de siete. En específico, 
los genes se asociaron principalmente con los grupos de las tetraciclinas, sulfonami-
das, cloranfenicoles, aminoglucósidos y betalactámicos. En cuanto a los mecanismos 

REVISIÓN / REVIEW

https://doi.org/10.20937/RICA.55128
mailto:leopavez@gmail.com


N. Correa-Cabrera et al.212

de resistencia identificados prevaleció el de expulsión por bombas de efluido. Estos 
resultados sugieren que el consumo de hortalizas fertilizadas con enmiendas de cerdo 
tiene el potencial de convertirse en una vía para la propagación de genes de resistencia 
a compuestos antimicrobianos, con el consiguiente riesgo potencial para la salud de 
los consumidores. En consecuencia, es crucial implementar medidas adecuadas de 
manejo y tratamiento de las enmiendas utilizadas en la agricultura, junto con regular 
el uso excesivo de antibióticos en la industria animal.

Key words: Resitome, vegetable contamination, pig manure, antimicrobial resistance.

ABSTRACT

Intensive pig production is a farming system aimed at raising large numbers of ani-
mals in enclosed and controlled facilities to maximize performance and reduce costs. 
However, this approach has been criticized due to concerns about animal welfare, 
environmental sustainability, and overuse of antibiotics. Considering the relevance 
of the latter, this bibliographic review aimed to evaluate the available evidence on 
antimicrobial resistance genes in vegetables intended for human consumption, which 
were previously fertilized with organic amendments from pig manure. For this pur-
pose, a selection of scientific articles obtained from the “Web of Science”; website 
was analyzed, which provided information on fifteen vegetables, and the presence 
of antibiotic resistance genes. These genes were classified according to the family of 
antibiotics to which they present resistance to, and the resistance mechanism involved. 
The analyses revealed that the vegetables Brassica rapa subsp. chinensis and Allium 
tuberosum showed a higher abundance of resistance genes related to various families of 
antibiotics, identifying a total of seven. In particular, the genes were mainly associated 
with the groups of tetracyclines, sulfonamides, chloramphenicols, aminoglycosides, 
and beta-lactams. Regarding the identified resistance mechanisms, the expulsion by 
efflux bombs were the most prevalent. These results suggest that the consumption of 
vegetables fertilized with organic amendments from pig manure could become a route 
for the propagation of antimicrobial resistance genes, representing a potential risk to 
consumer health. Consequently, it is crucial to implement adequate management and 
treatment measures for organic amendments used in agriculture, along with regulating 
the overuse of antibiotics in the animal industry.

INTRODUCCIÓN

Para cumplir con la creciente demanda mun-
dial de carne de cerdo, es necesario un sistema de 
crianza de los animales en instalaciones intensivas, 
cerradas y controladas. Este tipo de procesos ha sido 
cuestionado debido a consideraciones éticas sobre 
el bienestar animal, la sostenibilidad ambiental y 
el uso excesivo de antibióticos (Kanis et al. 2003). 
Respecto a este último punto, si bien los antimicro-
bianos son esenciales para combatir enfermedades 
infecciosas, su uso indiscriminado en la producción 
intensiva animal es motivo de creciente preocupación 
(Ngangom et al. 2019). El problema radica en la baja 
absorción de los antibióticos en el intestino animal. 
Se estima que alrededor del 10 al 90 % son liberados 
a través de la orina y las heces en una forma estable 

(Zaffar 2017) creando nuevas formas de resistencia 
antimicrobiana, tales como bacterias resistentes a 
los antibióticos (BRA) y los genes de resistencia a 
los antibióticos (Zalewska et al. 2021). Los antibió-
ticos utilizados más frecuentemente incluyen a las 
tetraciclinas, penicilinas y macrólidos (Zhao et al. 
2010). Las tetraciclinas son antibióticos que impiden 
la producción de proteínas en las bacterias al unirse 
a la subunidad 30S del ribosoma, impidiendo la sín-
tesis proteica. Las penicilinas, en contraste, afectan 
la formación de la pared celular al bloquear enzimas 
esenciales de esta, lo que conduce a la lisis y muerte 
bacteriana. Los macrólidos actúan de manera similar 
a las tetraciclinas, bloqueando la síntesis proteica al 
unirse a la subunidad 50S del ribosoma, frenando el 
crecimiento y la reproducción bacteriana (Uddin et 
al. 2021). 
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Existen dos formas principales de resistencia a los 
antimicrobianos (RAM): la resistencia natural que 
puede ser innata o mediada por genes, y la resistencia 
adquirida, originada por la adquisición de material 
genético o mutaciones en el ADN bacteriano (Kavia-
ni Rad et al. 2022). Los mecanismos de la RAM se 
pueden categorizar en cuatro tipos: limitación de la 
captación del fármaco; modificación del blanco del 
fármaco; inactivación del fármaco y flujo del fármaco 
(Kapoor et al. 2017).

Debido a diferencias estructurales, las bacterias 
Gram negativas pueden emplear los cuatro mecanis-
mos de resistencia, mientras que las Gram positivas 
tienden a usar menos la limitación de captación del 
fármaco y el flujo del mismo a causa de la ausencia de 
lipopolisacáridos en su membrana externa (Culyba et 
al. 2015). Así, la aplicación frecuente de antibióticos 
utilizados en la industria porcina, causa una presión 
de selección en las bacterias de la microbiota de los 
cerdos, favoreciendo la adquisición de GRA. A su vez, 
son estas mismas nuevas bacterias resistentes las que 
facilitan la dispersión y el aumento de la resistencia 
a través de la transferencia horizontal de genes, pro-
ceso en el cual elementos genéticos móviles (EGM) 
transfieren genes entre bacterias resistentes a bacterias 
que no lo son (Sultan et al. 2018). Como parte de los 
antimicrobianos ingeridos por los animales no se 
metabolizan, se terminan concentrando en las heces 
(Álvarez et al. 2010). De esta forma, el estiércol ani-
mal y sus productos se han convertido en importantes 
reservorios de genes de resistencia debido al uso 
excesivo de antibióticos en la industria animal (Zhu 
et al. 2013). En otro orden, estas heces son conside-
radas un subproducto de la actividad agropecuaria y 
su reutilización contribuye además al uso eficiente del 
carbono, nitrógeno, fósforo, azufre y otros nutrientes. 
Las enmiendas aportan nutrientes esenciales a los 
suelos agrícolas (Hizel and Salazar 2016), aumentan 
la fertilidad del suelo, mejoran la productividad de los 
cultivos y reducen la contaminación ambiental. Son 
enmiendas efectivas que favorecen la producción de 
hortalizas que además son utilizadas para mejorar la 
calidad del suelo y proporcionar nutrientes para el 
crecimiento vegetal a un costo relativamente bajo. Sin 
embargo, después de la aplicación de abonos animales 
ricos en GRA, se ha observado que el nivel de bacterias 
con resistencia a los antibióticos aumenta en el suelo y, 
por lo tanto, su uso presenta riesgos para la salud hu-
mana, ya que las plantas podrían incorporarlos (Chen 
et al. 2019), transformándose en una vía de disemina-
ción de GRA a través del consumo, en especial para 
el caso de hortalizas que son ingeridas crudas (Chen 
et al. 2019). Así, los GRA constituyen contaminantes 

emergentes tanto para el ambiente como para la salud 
humana (Engemann et al. 2008). Por otro lado, algunas 
investigaciones sugieren que, durante el proceso de 
descomposición y degradación de las enmiendas, es 
posible que las bacterias resistentes a los antibióticos 
pierdan su capacidad de sobrevivir en el suelo (Chee-
Sanford et al. 2009). Además, la persistencia real de 
éstas en el suelo podría depender de diversos factores 
ambientales, tales como la temperatura, la humedad y 
la presencia de otros microorganismos competidores 
(Jamieson et al. 2002).

A la luz de estos antecedentes, el objetivo de esta 
revisión bibliográfica fue establecer si existe una 
correlación positiva entre el uso de enmiendas de 
cerdo y la presencia de GRA en cultivos de hortalizas 
destinadas al consumo humano. Para ello realizamos 
una extensa revisión de los artículos que reportan el 
uso de enmiendas, presencia de GRA y cultivo de 
especies vegetales. La cuantificación de la abundan-
cia relativa (presencia) de GRA en quince cultivos, 
permitió evidenciar que el uso de enmiendas de cerdo 
constituye una ruta funcional para la propagación de 
mecanismos de resistencia antimicrobiana hacia las 
plantas y enfatiza, una vez más, la necesidad de poner 
atención en mecanismos efectivos de control y uso 
regulado de los antibióticos en la producción animal.

MATERIALES Y MÉTODOS

Estrategia de búsqueda
Se realizó una revisión sistemática de artículos 

científicos publicados hasta el 18 de mayo de 2021, 
utilizando como bases de datos los sitios web Web of 
Science (WoS), Pubmed y Scopus, en donde se busca-
ron los términos: pig manure, vegetables, antimicrobial 
resistance genes, compost, horizontal gene transfer y 
animal manure, y también su traducción al español con 
el operador booleano “AND” en combinaciones de tres 
términos entre los años 2000 al 2021. Los artículos se-
leccionados fueron tabulados utilizando la herramienta 
Excel de Microsoft Office (Cuadro I).

Criterios de inclusión
Se incluyeron las publicaciones donde se descri-

ben y cuantifican genes de resistencia a antimicro-
bianos presentes en cultivos de hortalizas fertilizadas 
con enmiendas de cerdo. 

Criterios de exclusión
Se utilizó como criterio de exclusión la ausencia 

de genes de resistencia a antibióticos en cultivos de 
hortalizas en los estudios.
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RESULTADOS

Al utilizar el término booleano “AND” para cada 
combinación de dos términos de palabras clave, ob-
tuvimos la cantidad de 8461 artículos, el cuadro I 
resume el número de artículos identificados para cada 
combinación de términos. Así, es posible observar 
que los términos “Compost” AND “Hortalizas” 
(“Vegetables”) detectaron la mayor cantidad de pu-
blicaciones, en este caso 1713 artículos (Cuadro I) 

y por otro lado, la combinatoria de “Transferencia 
horizontal de genes” (Horizontal gene transfer) más 
“Compost” arrojó la menor cantidad de artículos (27) 
como se observa en el cuadro I.

Para hacer más específica la búsqueda, se agregó 
una tercera palabra clave, generando una combina-
ción de tres términos usando el operador booleano 
“AND”, los artículos identificados están resumidos en 
el cuadro II, donde se muestra la cantidad de artículos 
encontrados para cada combinación de palabras clave. 

CUADRO I.	 NÚMERO DE ARTÍCULOS ENCONTRADOS EN LAS BASES DE DATOS UTILIZANDO DOS TÉRMINOS CLAVE 
Y EL OPERADOR BOOLEANO “AND”, LOS TÉRMINOS BUSCADOS FUERON LOS SIGUIENTES: ESTIÉRCOL 
DE CERDO (PIG MANURE), HORTALIZAS (VEGETABLES), GENES DE RESISTENCIA A ANTIMICROBIANOS 
(ANTIMICROBIAL RESISTANCE GENES), COMPOST, TRANSFERENCIA HORIZONTAL DE GENES 
(HORIZONTAL GENE TRANSFER) Y ESTIÉRCOL ANIMAL (ANIMAL MANURE).

Pig
Manure

Vegetables Antimicrobial
Resistance Genes

Compost Horizontal Gene 
Transfer

Horizontal Gene 
Transfer

Pig Manure 271 95 1322 29 1495
Vegetables 246 1713 48 341
Antimicrobial Resistance Genes 61 1341 215
Compost 27 1210
Horizontal Gene Transfer 47
Animal Manure

CUADRO II.	 NÚMERO DE ARTÍCULOS ENCONTRADOS EN LAS BASES DE DATOS UTILIZANDO 
TRES TÉRMINOS CLAVE Y EL OPERADOR BOOLEANO “AND”, LOS TÉRMINOS 
BUSCADOS FUERON LOS SIGUIENTES: ESTIÉRCOL DE CERCO (PIG MANURE), 
HORTALIZAS (VEGETABLES), GENES DE RESISTENCIA A ANTIMICROBIANOS 
(ANTIMICROBIAL RESISTANCE GENES), COMPOST, TRANSFERENCIA 
HORIZONTAL DE GENES (HORIZONTAL GENE TRANSFER) Y ESTIÉRCOL ANIMAL 
(ANIMAL MANURE).

Términos claves utilizados con el operador booleano ‘AND’ Núm. de artículos

Pig manure AND Vegetables AND Antimicrobial resistance genes 5
Pig manure AND Vegetables AND Compost 49
Pig manure AND Vegetables AND Horizontal gene transfer 1
Pig manure AND Vegetables AND Animal manure 41
Pig manure AND Antimicrobial resistance genes AND Compost 4
Pig manure AND Antimicrobial resistance genes AND horizontal gene transfer 11
Pig manure AND Antimicrobial resistance genes AND Animal manure 50
Pig manure AND Compost AND Horizontal gene transfer 3
Pig manure AND Compost AND Animal manure 197
Pig manure AND Horizontal gene transfer AND Animal manure 11
Vegetables AND Antimicrobial resistance genes AND Compost 8
Vegetables AND Antimicrobial resistance genes AND Horizontal gene transfer 12
Vegetables AND Antimicrobial resistance genes AND Animal manure 15
Vegetables AND Compost AND Horizontal gene transfer 3
Vegetables AND Compost AND Animal manure 83
Vegetables AND Horizontal gene transfer AND Animal manure 3
Antimicrobial resistance genes AND Compost AND Horizontal gene transfer 3
Antimicrobial resistance genes AND Compost AND Animal manure 20
Antimicrobial resistance genes AND Horizontal gene transfer AND Animal manure 27



RIESGOS DEL CONSUMO DE HORTALIZAS FERTILIZADAS CON ESTIÉRCOL DE CERDO 215

Se realizó una revisión crítica de los artículos y 
fueron excluidos aquellos que no contenían infor-
mación sobre GRA en hortalizas enmendadas con 
estiércol de cerdo y aquellos artículos de segunda 
fuente (revisiones). Con base en estos filtros (Fig. 1), 
se realizó el análisis sobre la base de seis artículos 
en particular.

Para extraer y sistematizar los datos de los artí-
culos seleccionados, la información se organizó en 
columnas que se muestran en el cuadro III. En él se 
describe el año de publicación de los artículos, au-
tores, identificador de objetos digitales (DOI, por su 
sigla en inglés), el país en donde se realizó el estudio, 
las especies vegetales analizadas, el microorganismo 
patógeno, los genes de resistencias encontrados en 
cada variedad, y por último, la familia de antibióticos 
respecto de los cuales se generan las resistencias.

Todos los artículos relevantes fueron revisados 
y resumidos utilizando una tabla de extracción de 
datos estandarizada en una hoja de cálculo de Excel.

Se identificaron 15 especies vegetales que con-
tienen GRA, a saber: Brassica rapa (BR); Lactuca 
sativa (LS); Allium tuberosum (AT); Brassica napus 
(BN); Brassica oleracea (BO) var. capitata rubra; 
Phaseolus vulgaris (PV); Phaseolus vulgaris L. 
var. vulgaris (PVv); Cucumis melo (CM); Cucumis 
sativus (CS); Solanum lycopersicum (SL); Brassica 
pekinensis (BP); Daucus carota (DC); Solanum lyco-
persicum var. cerasiforme (SLc); Allium fistulosum 
(AF) e Ipomoea aquatica (AI).

Por su parte, los GRA encontrados en las especies 
precedentes se asociaron a las siguientes familias 
de antibióticos: aminoglucósidos, betalactámicos, 
fenicoles, glicopéptidos, quinolonas, sulfonamidas, 
tetraciclinas, colistinas y macrólidos (Fig. 2).

En la figura 2 podemos observar una distribución 
homogénea de las familias de antibióticos en las dife-
rentes especies vegetales. Con todo, las familias con 
mayor presencia son las tetraciclinas, sulfonamidas y 
los betalactámicos. Por otro lado, tanto Brassica rapa 
subsp. chinensis (BR) como Allium tuberosum (AT) 
son las especies con mayor presencia de familias de 
antibióticos, encontrando siete de estos en sus raíces.

A su vez, la mayoría de los cultivos presenta genes 
de más de cinco familias, las cuales están estrecha-
mente relacionadas con los antibióticos utilizados en 
la industria porcina como betalactámicos y cloranfe-
nicoles. Para mejorar la caracterización de los GRA 
detectados en cada especie vegetal, cada uno de éstos 
fue clasificado de acuerdo con los mecanismos de 
resistencia descritos que otorgan a las bacterias. Para 
esto nos basamos en la anotación del gen para el que 
codifican, y esto se ilustra en la figura 3.

En efecto, la expulsión por bombas de efluido es el 
mecanismo de resistencia común presente entre todos 
los genes de resistencia encontrados (Fig. 3). Además, 
el bloqueo de transporte, producción de vías alternas y 
la modificación enzimática son los otros mecanismos 
identificados, siendo este último el que se encuentra 
representado en la mayoría de los cultivos. Cabe des-
tacar que los GRA detectados en Lactuca sativa (LS) 
presentan un único mecanismo de resistencia, mientras 
que en los otros cultivos, se detectaron GRA con cuatro 
o más mecanismos de resistencia. 

DISCUSIÓN

Los cultivos agrícolas son probablemente una ruta 
importante para la diseminación de la denominada 
resistencia a los antibióticos, ya que las plantas son 
capaces de absorber antibióticos y GRA desde el 
suelo que ha recibido enmiendas. El tracto digestivo 

Búsqueda con 2
palabras clave

N= 8641

Exclusión: artículos
duplicados

N= 78

Exclusión: No
contiene GRA

N= 398

Exclusión: No
analizan hortalizas

N= 149

Búsqueda con 3
palabras clave

N= 631

Artículos
seleccionados

N= 553

Artículos
seleccionados

N= 155

Selección final

N= 6

Fig. 1.	 Diagrama de flujo del proceso de búsqueda y selección de 
artículos. Se realizó una búsqueda con dos y tres términos 
clave en las diferentes bases de datos, posteriormente se 
excluyeron los artículos duplicados, los que no contenían 
genes de resistencia a antibióticos y también aquellos 
que no analizaban hortalizas, finalmente seis artículos 
fueron selecionados para la revisión final.
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Fig. 3.	 Abundancia de los mecanismos de resistencia encontrados en los diferentes genes de resistencia presentes en las hortalizas 
analizadas. Brassica rapa (BR); Lactuca sativa (LS); Allium tuberosum (AT); Brassica napus (BN); Brassica oleracea (BO) 
var. capitata rubra; Phaseolus vulgaris (PV); Phaseolus vulgaris L. var. vulgaris (PVv); Cucumis melo (CM);  Cucumis sativus 
(CS); Solanum lycopersicum (SL); Brassica pekinensis (BP); Daucus carota (DC); Solanum lycopersicum var. cerasiforme 
(SLc); Allium fistulosum (AF) e Ipomoea aquatica (AI).
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Fig. 2.	 Familias de antibióticos representadas por especie vegetal. Se realizó un conteo manual de los GRA detectados para cada especie 
y se clasificaron de acuerdo con la familia de antibióticos que presentan resistencia. Brassica rapa (BR); Lactuca sativa (LS); 
Allium tuberosum (AT); Brassica napus (BN); Brassica oleracea (BO) var. capitata rubra; Phaseolus vulgaris (PV); Phaseolus 
vulgaris L. var. vulgaris (PVv); Cucumis melo (CM); Cucumis sativus (CS); Solanum lycopersicum (SL); Brassica pekinensis 
(BP); Daucus carota (DC); Solanum lycopersicum var. cerasiforme (SLc); Allium fistulosum (AF) e Ipomoea aquatica (AI).
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humano reúne condiciones ideales para favorecer una 
concentración extremadamente alta de microorga-
nismos, en donde uno de los principales factores de 
adaptación radica en la transferencia horizontal de 
genes (Huddleston 2014, Lerner et al. 2017). Con-
siderando que los productos frescos fertilizados con 
estas enmiendas a menudo se consumen crudos, su 
ingesta podría dar lugar a la presencia de bacterias re-
sistentes y suponer una amenaza para la salud humana 
(Chen et al. 2019). También es necesario señalar que 
existen antecedentes de posibles casos de transferen-
cia lateral de genes entre comunidades bacterianas 
y células somáticas humanas y se ha llegado incluso 
a señalar que la integración de genes bacterianos en 
células de ciertos tejidos podría tener un rol en la car-
cinogénesis (Riley et al. 2013, Akimova et al. 2022). 
Por esta razón, no resulta aventurado considerar la 
posibilidad de que, a lo largo de su paso por el tracto 
digestivo, el consumo de hortalizas fertilizadas con 
estiércol pueda estar favoreciendo la incorporación 
de GRA tanto en microorganismos presentes en el 
microbioma como en células humanas no germinales. 

Desde 1998, el foro internacional de la Asamblea 
Mundial de la Salud comenzó un debate sobre pla-
nes de optimización para el uso de antibióticos en 
la producción de carne (da Silva et al. 2020) con el 
objetivo de disminuir las bacterias resistentes a los 
antibióticos y dispersión de los GRA. En el  2022, 
86 países han aprobado planes de acción nacionales 
sobre la resistencia a los compuestos antimicrobia-
nos, lo que representa el 44 % de los 194 países del 
mundo (Willemsen et al. 2022). La legislación de los 
países sudamericanos avanza hacia los objetivos fija-
dos por los organismos multilaterales de la ONU; por 
ejemplo, algunos no permiten el uso de antibióticos 
como promotores del crecimiento. Sin embargo es 
necesario seguir avanzando en aspectos relacionados 
al uso, distribución y eliminación de antibióticos y 
de esta manera acercarse a normas propuestas por 
la Organización Mundial de Sanidad Animal (OIE), la 
Organización Mundial de la Salud (OMS) y la Orga-
nización de las Naciones Unidas para la Agricultura 
y la Alimentación (da Silva et al. 2023).

El análisis realizado en este trabajo demostró que 
los GRA encontrados en las hortalizas cultivadas en 
suelos enmendados con estiércol de cerdo están prin-
cipalmente asociados a grupos de antibióticos tales 
como las tetraciclinas, sulfonamidas, cloranfenicoles, 
aminoglucósidos y betalactámicos. Estos antibióticos 
son de uso frecuente en la industria porcina para 
tratar enfermedades, pero su excesivo uso podría 
promover el desarrollo de bacterias resistentes en el 
ambiente (Culyba et al. 2015). Tomando en cuenta 

que probablemente se seguirá utilizando enmiendas 
de animales en la agricultura, se hace necesario iden-
tificar estrategias para disminuir la concentración de 
GRA en las enmiendas preparadas con estiércoles de 
animales. Por ejemplo, controlar las condiciones del 
compostaje o modificar las técnicas de estabilización 
podrían ser medidas efectivas para evitar el daño 
ambiental y a la salud humana. 

Dentro de estas técnicas de compostaje se en-
cuentra el vermicompostaje, que utiliza lombrices 
de tierra para estabilizar los residuos. Mediante este 
proceso, las lombrices convierten la materia orgánica 
en un producto estabilizado tanto nutricional como 
bioquímicamente (Aira y Domínguez 2009). El ver-
micompostaje ha sido objeto de estudio para com-
postar las enmiendas de cerdo, ya que los procesos 
intestinales de estas lombrices podrían proporcionar 
una alternativa sostenible para controlar los genes de 
resistencia dada su capacidad para reducir significati-
vamente el número y la abundancia relativa de GRA 
en la vermicomposta. Algunas especies que podrían 
ser utilizadas como biorremediadores son Eisenia an-
drei, Amynthas robustus y Amynthas hupeiensis (Zhu 
et al. 2021). Otra técnica para disminuir la presencia 
de genes de resistencia en los suelos de cultivo es 
incluir biorreactores desnitrificantes de aserrín, que 
si bien se han diseñado para mitigar la escorrentía 
de nitrógeno, se ha demostrado que también pue-
den retener entre 70 a 90 % de algunos antibióticos 
transmitidos por el estiércol (Zhang et al. 2019). 
Además, se requiere mayor estudio para entender el 
efecto de la rizósfera y su potencial como receptor 
de genes de resistencia, así como las apariciones de 
resistencias, vías de transferencia, condiciones de 
atenuación y los mecanismos subyacentes que las 
fomentan (Lima et al. 2020, Oliver et al. 2020). Otros 
investigadores han abordado el uso de aditivos como 
zeolita, superfosfato de calcio y sulfato ferroso, los 
cuales fueron evaluados para analizar sus efectos en 
el compostaje de estiércol de pollo, especialmente 
en la disminución de los GRA y en las comunidades 
bacterianas presentes (Peng et al. 2018). Después 
del proceso de compostaje se han observado reduc-
ciones significativas de los GRA en el estiércol: un 
86.5 % para zeolita, un 68.6 % para superfosfato y 
un 72.2 % para la combinación de zeolita con sulfato 
ferroso, siendo la zeolita un aditivo prometedor, al 
lograr el mayor porcentaje de reducción de GRA, 
además se demostró que impidió la recuperación de 
los GRA en los días posteriores al compostaje (Peng 
et al. 2018). Estos antecedentes sugieren que el uso 
de aditivos adecuados en el compostaje de estiércol 
puede ser una estrategia efectiva para mitigar el 
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riesgo de propagación de la resistencia a los anti-
bióticos y promover una gestión más responsable y 
sostenible de los desechos orgánicos. Adicionalmen-
te, la adición de agentes de carga es común durante 
el compostaje de estiércol animal, ya que ajusta la 
humedad y la proporción de carbono/nitrógeno del 
estiércol a una condición óptima para el compostaje, 
lo que generalmente provoca un rápido aumento 
de la temperatura del compost (Zhang et al. 2019). 
Como la mayoría de los antibióticos son inestables 
en condiciones termofílicas, sobre 60 ºC (Mitchell et 
al. 2015, Zhang et al. 2019), la inclusión de un agente 
de carga durante el proceso de compostaje podría 
ser un método para potenciar la descomposición de 
antibióticos y frenar la propagación de GRA en el 
estiércol. Esta estrategia aprovecha el aumento o re-
tención de temperaturas elevadas, lo cual contribuye 
a la descomposición efectiva de antibióticos y a la 
eliminación de GRA durante el compostaje (Li et al. 
2017). Los agentes de carga pueden ser de distinto 
origen y generalmente son residuos agrícolas debido 
a su bajo costo y la necesidad de reciclaje, como por 
ejemplo paja de arroz, carbón vegetal o barro rojo. 
En el estudio de Zhang et al. (2019) se utilizó aserrín, 
cáscara de arroz y residuos de hongos como agentes 
de carga durante el compostaje de estiércol de cerdo 
evaluando su potencial para mejorar la eliminación 
de antibióticos y GRA en condiciones de tempera-
tura de 30 ºC de manera constante. Los resultados 
indicaron que la adición de todos los agentes de carga 
de abono aumentó la eliminación de antibióticos con 
tasas crecientes de 14.9 % a 33.4 % en el estiércol 
de cerdo. Entre las tres opciones analizadas, el ase-
rrín resultó ser el mejor aditivo para la eliminación 
de antibióticos y el control de la diseminación de 
GRA en estiércol de cerdo, ya que puede promover 
la degradación de antibióticos a través del aumento 
en el número de proteobacterias, como por ejemplo 
Xanthomonadaceae. Una estrategia de manejo inte-
gral de los GRA en el estiércol que involucre tanto 
la digestión anaeróbica como el compostaje aeróbico 
podrían ser eficientes para reducir los residuos de 
antibióticos y los GRA en los productos a base de 
estiércol, antes de su uso en el suelo (Sun et al. 2016, 
Lu y Lu 2019).

Adicionalmente, la digestión anaeróbica ter-
mofílica puede ser muy eficaz para eliminar varios 
genes de resistencia a los antibióticos, lo que debería 
conducir a una disminución sustancial del número de 
bacterias resistentes que se introducen en el ambiente 
(Diehl y LaPara  2010). Otros estudios han demos-
trado que el tiempo de tratamiento y la temperatura 
son factores claves que influyen en la abundancia de 

GRA durante la digestión de residuos orgánicos, por 
lo que se podría proponer un tiempo de compostaje 
de 30 días a temperaturas de 50 ºC con un contenido 
de humedad al 50 % y un pH = 9.0 como factores 
fundamentales para disminuir la concentración de 
los GRA (Peak et al. 2007). Por otro lado, algunos 
estudios indican que la luz es beneficiosa para elimi-
nar GRA (Engemann et al.  2008, Peak et al. 2010) 
existiendo algunos fotosensibilizadores naturales en 
el ambiente, como la materia orgánica disuelta y las 
porfirinas. Cuando éstas absorben la luz, producen 
oxígeno singlete con un fuerte poder de oxidación 
para promover la conversión de los antibióticos, lo 
que favorece la mitigación de los GRA (Lu y Lu 
2019). En efecto, estas estrategias en conjunto y los 
biorreactores mencionados anteriormente, aditivos y 
agentes de cargas, podrían ser una forma de mitigar 
eficazmente la presencia de GRA y antibióticos en el 
estiércol porcino (Lu y Lu 2019). De todas formas, 
es necesario conocer los patrones de resistencia 
antimicrobiana del suelo y localidad antes de elegir 
qué técnica de compostaje utilizar. Las eficiencias 
de eliminación de los GRA en el estiércol varían 
notablemente entre los diferentes abonos animales, 
los diferentes procesos de tratamiento e incluso los 
diferentes sitios. Esto es especialmente evidente en 
casos como el estiércol de gallinas, que puede tener 
10 veces más fluroquinolonas que el estiércol de 
vacas (Zhao et al. 2010, Zhu et al. 2013).

Finalmente, un monitoreo y análisis efectivo 
de las enmiendas puede llevarse a cabo mediante 
pruebas de PCR, que identifican fragmentos de 
genes sin depender de la viabilidad del hospedero 
o la funcionalidad del gen en ese hospedero. Este 
enfoque es beneficioso para investigar la resistencia 
a los antibióticos, ya que se centra en el genotipo, 
susceptible de ser compartido entre bacterias a través 
de la transferencia lateral de genes. Sin embargo, 
esta transferencia puede ser problemática si afecta a 
bacterias patogénicas (Diehl y LaPara 2010). 
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