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La Calidad del Aguay Contaminacién fecal.

La calidad del agua es una preocupacion para numerosos
grupos de interés y ha sido objeto de observacion durante
muchas décadas, en particular desde la promulgacion de
la Ley de Agua Limpia de 1972. Sin embargo, mas de 30
anos después de que se puso en practica esta ley solo una
fraccion importante de los rios, lagos y estuarios de Estados
Unidos siguen siendo clasificados por no cumplir con su
categoria de uso debido a los altos niveles de bacterias
fecales (US EPA 2005). Como consecuencia, la protecciéon
contra la contaminacién fecal y de bacterias es uno de los
retos mas importantes y dificiles que enfrentan los cientificos
ambientales, reguladores, y comunidades que tratan de
proteger el suministro de agua ptblica, asi como las aguas
utilizadas para recreacion (contacto primario y secundario).
El monitoreo tradicional de calidad del agua ha ayudado
a mejorar el saneamiento del agua para proteger la salud
publica, pero también dio lugar a pérdidas econémicas
debido a los cierres de areas recreativas de playas, lagos y
rios. Ademas, las soluciones a la contaminacién no siempre
son facilmente evidentes o identificables. La capacidad de
discriminar entre las fuentes de contaminacion fecal es

necesaria para poder hacer una evaluacion mas definida de
los riesgos para la salud humana y para poder hacer aguas
seguras para uso humano.

Las fuentes potenciales de contaminacién fecal que
causan estos trastornos se pueden clasificar en dos grupos:
fuentes puntuales que son facilmente identificables (por
ejemplo, las aguas residuales crudas y tratadas y derrames
de aguas negras combinadas) y las fuentes no puntuales
que estan difusas en el ambiente y pueden ser dificiles de
identificar (por ejemplo, la agricultura, la silvicultura, la
vida silvestre, y la escorrentia urbana) (Okabe et al. 2007).
Comprender el origen de la contaminacion fecal es de
suma importancia en la evaluacion de riesgos para la salud,
asi como la identificacion de las acciones necesarias para
solucionar el problema (Scott et al. 2002). Como resultado,
numerosos métodos se han desarrollado para identificar la
contaminacion fecal, asi como diferenciar entre estas fuentes
de contaminacién. La identificacién precisa de estas fuentes
puede ayudar a facilitar la eliminacion de las enfermedades
microbianas transmitidas por el agua como una amenaza
principal para la salud publica (Simpson, Santo Domingo
y Reasoner 2002) (Figura 1).
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Figura 1. Transmision de agentes patégenos a través del agua.
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Figura 2. Relacion entre los indicadores y patégenos.

Coliformes fecales y Escherichia coli.

Bacterias indicadoras se utilizan para indicar la presencia
/ ausencia o reducir el riesgo potencial asociado con
microorganismos patoégenos (Scott et al. 2002). Los
coliformes fecales son un grupo de bacterias que se
originan en las heces de mamiferos e incluyen los géneros
Escherichia y Klebsiella (Figura 2). Estas bacterias indicadoras
se identifican en el laboratorio con el uso de ciertas pruebas
para evaluar su capacidad para utilizar lactosa como fuente
de alimento. Escherichia coli o E.coli son bacterias coliformes
fecales que se han utilizado extensivamente para indicar
la presencia de patégenos humanos en agua (Parveen et
al. 2001). Un patdgeno se define como un microorganismo
que tiene el potencial de hacer que un individuo sano se
enferme. Métodos como el IDEXX Colilert y Colisure (IDEXX
Laboratories Inc., Westwood, Maine) han sido ampliamente
utilizados por los municipios, agencias reguladoras,
investigadores y voluntarios para evaluar la salud y seguridad
del agua. Estos métodos funcionan mediante la estimacion de
la concentracion o cantidad de E. coli en una muestra de agua
que es capaz de crecer y producir un cambio de color utilizando
medios especificos (Figura 3). E.coli son ampliamente utilizados
como indicadores de contaminacion fecal, debido al hecho
de que los métodos de cultivo y deteccion son relativamente
baratos, se necesita poco entrenamiento para llevar a cabo
las pruebas, y su presencia puede indicar la presencia de
patogenos. Debido a los muchos riesgos de salud que la
presencia de E. coli puede plantear, entidades como la
Agencia de Protecciéon Ambiental (EPA) de los E.U. y el
Departamento Estatal de Calidad Ambiental (DEQ) han
puesto en practica métodos para evaluar y regular el uso
de aguas que contienen E. coli. Niveles reglamentarios
de E. coli se han establecido para determinar si el agua es
adecuada para el contacto parcial o total del cuerpo sobre
la base de un riesgo aceptable para la salud humana. De
acuerdo con el EPA delos E. U., el contacto corporal parcial
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Figura 3. Visualizacién de una muestra de agua contaminada con material
fecal. Células azules fluorescentes indican la presencia de E. coli en el agua.

(CCP) significa el uso recreativo de las aguas superficiales
que pueden causar que el cuerpo humano entre en contacto
directo con el agua, pero por lo general no hasta el punto de
inmersién completa. El uso es tal que la ingestion del agua
no es probable y érganos mas sensibles del cuerpo, como
los ojos, las orejas o la nariz, no estara expuesto al contacto
directo con el agua. Contacto corporal completo (CCC)
significa el uso de las aguas superficiales para nadar u otra
actividad recreativa que hace que el cuerpo humano entre
en contacto directo con el agua hasta el punto de inmersiéon
completa. El uso es tal que la ingestion de agua es probable
y organos del cuerpo sensibles, tales como los ojos, los
oidos o la nariz, puede estar expuesto a contacto directo
con el agua. Numerosos estudios epidemioldgicos se han
llevado a cabo en todo el mundo para evaluar la asociacion
entre la calidad de las aguas recreativas y los resultados
adversos de salud, incluyendo sintomas gastrointestinales
(GI), infecciones oculares, irritaciones de la piel, oido, nariz
y garganta, infecciones y enfermedades respiratorias, y han
indicado que las tasas de algunos resultados adversos de
salud son mas altos en nadadores en comparacién con los
no nadadores (Soller et al. 2010). Las concentraciones de E.
colino puede exceder 575 unidades formadoras de colonias
(UEC) por 100 ml para el contacto corporal parcial (CCP),
mientras que el contacto corporal completo (CCC) no puede
exceder de 235 UFC por 100 ml a efectos de regulacién y
protecciéon de la salud humana. Este valor normativo de
CCC equivale al riesgo aceptable de aproximadamente 8
casos de enfermedad gastrointestinal (diarrea) por 1.000
nadadores por afio (US EPA 2009).

Aunque la presencia de E. coli en el agua indica la
presencia de contaminacion fecal y patégenos potenciales,
se ha establecido que la mayoria de los animales de sangre
caliente pueden liberar bacterias coliformes fecales y E.
coli a un cuerpo de agua (Buchan, Alber y Hodson 2001).
En consecuencia, la presencia de E. coli en el agua no es
exclusiva de fuentes de contaminacion humanas. Bacterias



coliformes fecales se encuentran en las heces humanas y
animales, por lo tanto, pueden presentar una herramienta
Unica para las fuentes de contaminacion o de seguimiento.
El seguimiento y control de la fuente de contaminacion es
critica para la identificacién de problemas y remediacion
(Fong, Griffin y Lipp 2005). El método mas utilizado para
medir la contaminacion fecal es determinar la cantidad
de bacterias coliformes fecales viables mediante el cultivo
de ellos. Sin embargo, los métodos basados en la cultura
no identifican la fuente de contaminacion fecal (Field y
Bernhard 2000).

¢ Qué es el Seguimiento de Origen
Microbiano?

Meétodos de seguimiento de fuente microbiana (SFM)
estan destinados a discriminar entre fuentes humanas y
no humanas de contaminacion fecal, y algunos métodos
estan disefados para diferenciar entre contaminacion
fecal procedentes de especies animales individuales
(Griffith, Weisberg y McGee 2003). SEM es un drea activa de
investigacion con el potencial de proporcionar informacion
importante para gestionar eficazmente los recursos
hidraulicos (Stoeckel et al. 2004).

Los métodos SFM suelen dividirse en dos categorias.
La primera categoria es llamada biblioteca- dependiente,
basandose en aislar-por-aislar la identificacion de las
bacterias cultivadas a partir de diversas fuentes fecales y
muestras de agua y compararlas con una “biblioteca” de
cepas bacterianas a partir de fuentes conocidas fecales.
Métodos de biblioteca-dependientes requieren el desarrollo
de las huellas dactilares bioquimicos (fenotipica) o
moleculares (genotipica) para las cepas bacterianas aisladas
de presuntas fuentes fecales (US EPA 2005). Estas huellas
son comparadas en las bibliotecas desarrolladas para la
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Figura 4. Estudiante de doctorado, Berenise Rivera, demuestra una técnica
estéril, mientras analiza muestras de agua para las bacterias fecales.

clasificacion. El uso de bacterias fecales para determinar el
origen animal huésped de contaminacién fecal se basa en
la suposicion de que ciertas cepas de bacterias fecales se
asocian con animales hospederos especificos y que las cepas
de diferentes animales huésped pueden ser diferenciados
en base a marcadores fenotipicos o genotipicos (Layton et
al. 2006). Los métodos de biblioteca-dependientes tienden
a ser mas costosos y requieren mas tiempo y personal con
experiencia para completar el andlisis debido al tiempo
que se necesita para desarrollar una biblioteca (Figura 4).
Ademas, una de las principales desventajas de los métodos
de biblioteca-dependiente es que las bibliotecas tienden a
ser temporal y geograficamente especificas. Mientras que
esto puede ser util para un lugar especifico, por lo general
no son muy aplicables a escalas mas amplias como al nivel
de una cuenca o estatal.

La segunda categoria es llamada biblioteca-independiente,
y se basa en la deteccion de un marcador genético asociado
con un hospedero especifico o sea un gen identificado en
el material molecular aislado de una muestra de agua.
Estos métodos pueden ayudar a identificar las fuentes
de contaminacion basadas en una caracteristica conocida
del huésped especifico (marcador genético) de la bacteria
sin la necesidad de una “biblioteca”. Uno de los enfoques
mas ampliamente utilizados de los métodos biblioteca-
independientes es utilizar una reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR) para amplificar un gen diana que se
encuentra especificamente en una poblacion huésped
(Shanks ef al. 2010). PCR permite a los investigadores
detectar material genético de las bacterias (por ejemplo,
acido desoxirribonucleico [ADN] o acido ribonucleico
[ARN]) aislado de una muestra de agua para una secuencia
diana especifica o en periodo relativamente corto de tiempo
(Figura 5). Estos métodos no dependen del aislamiento de
ADN directamente de la fuente original, aunque algunos de

Figura 5. Extraccion/Concentracion de ADN.
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Tabla 1. Tipos comunes de métodos de seguimiento de fuente microbiana (SFM). Ref: US EPA 2011

Biblioteca-dependiente

Cultivo-dependiente

Bioquimico Molecular
= Resistencia a antibiéticos = Rep-PCR
= Utilizacién de carbono » PFGE
= Ribo tipo

estos métodos a menudo requieren un pre-enriquecimiento
para aumentar la sensibilidad del método (US EPA 2005).

¢ Qué métodos del SFM se estan
utilizando en la actualidad?

Recientemente ha habido un fuerte interés en comprender
mejor los diversos tipos de métodos de SFM disponibles,
asi como cuales métodos son mas ttiles para los objetivos
de identificacion de la fuente y la caracterizacion de
cuencas. De acuerdo con la EPA de los E. U., mientras
que ha habido un progreso significativo en los tltimos 10
anos hacia el desarrollo de métodos; desafortunadamente
variabilidad de las mediciones de rendimiento y métodos
de validacion de los estudios de laboratorio y de campo
ha dado lugar a un cuerpo de literatura que es muy dificil
de interpretar (US EPA 2005). Estudios comparativos han
demostrado que ningtin método es claramente superior a
los otros (US EPA 2005). Por lo tanto, ningtin método ha
surgido como el método preferido para la determinacion
de las fuentes de contaminacion fecal en todos los cuerpos
de agua fecalmente deteriorados. Sin embargo, usando el
método e indicador apropiado, las fuentes de contaminacion
fecal se pueden encontrar y caracterizar en cuanto a origen
animal o humano (Simpson, Santo Domingo y Reasoner
2002). E1 SEM basado en la identificacién de marcadores
moleculares especificos puede proporcionar una imagen
mas completa de los usos del suelo y los riesgos ambientales
para la salud asociados con la carga de contaminacion
fecal en una cuenca de lo que actualmente es posible con
los indicadores y los métodos tradicionales (Jenkins et al.
2009). Los métodos SFM tienen la capacidad de identificar
“quién” estd contribuyendo a la contaminacion, mientras
que los métodos tradicionales basados en cultivos solo te
dicen “si” y “cuando” la contaminacion fecal esta presente.
En la siguiente tabla se describen los métodos SFM existentes
que se estan utilizando actualmente y los objetivos generales
para cada uno (Tabla 1).
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= Bacteriéfago
= Cultivo bacteriano

Biblioteca-independiente

Culture-independent

Bioquimico o Molecular Molecular

= PCR de huésped
bacteriano especificd

= PCR de huésped viral
especificd

= PCR cuantitativo de
huésped especifico

Una reciente revision de literatura ha identificado un
aumento en los métodos de biblioteca-independientes
disponibles para la caracterizacién de las cuencas
hidrograficas. En particular, PCR bacteriana y viral de
huésped especifico, asi como PCR cuantitativa de huésped
especifico parecen haber conducido el reciente desarrollo de
métodos. En teoria, la PCR huésped especifico (biblioteca-
independiente SFM) utiliza secuencias marcadoras
genéticas que no sdlo son especificos para las bacterias
fecales, pero también son especificos de la especie huésped
que producen las heces, lo que permite la discriminaciéon
entre las diferentes fuentes potenciales (Field, Bernhard y
Brodeur 2003). PCR especifico del huésped promete ser
un método eficaz para la caracterizacién de una poblacion
microbiana sin cultivar los organismos en cuestion (Scott et
al. 2002). Ademas, estos métodos son rentables, rapidos, y
potencialmente mas especifico que los métodos de biblioteca-
dependientes. Se espera que estos métodos moleculares
especificos del huésped continuaran desarrollandose con
énfasis en los métodos que utilizan la reacciéon en cadena
de la polimerasa cuantitativa (QPCR), el cual es una técnica
que mide la cantidad de ADN microbiana presente en
la muestra de agua en lugar de simplemente detectar la
presencia o ausencia de ADN microbiano (Santo Domingo
et al. 2007). Al cuantificar la cantidad de ADN microbiano
se pueden hacer comparaciones con respecto a los impactos
relativos de una fuente especifica a una ubicacion especifica
dentro de la cuenca. En particular, una de las bacterias mas
citadas analizadas para la biblioteca independiente de SFM
es Bacteroides.

¢ Qué es Bacteroides?

El género Bacteroides es anaerdbica e incluye bacteria Gram
negativa, no forman esporas, son inmoviles, en forma de
vara y generalmente son aisladas del tracto gastrointestinal
(tracto GI) de los humanos y animales (Smith, Rocha y
Paster 2006). Como miembros de la flora nativa desempefian



una variedad de funciones que contribuyen a la fisiologia
intestinal y funcién normal. Estos incluyen funciones
benéficas como la disolucién de polisacaridos o ciclo
del Nitrogeno (Smith, Rocha y Paster 2006). De acuerdo
con Smith ef al. (2006) Bacteroides generalmente causan
infecciones oportunistas que pueden ocurrir en cualquier
momento y la integridad de la pared de la mucosa del
intestino esta comprometida. Tales condiciones son la cirugia
gastrointestinal, apendicitis perforada o gangrenosa, tilcera
perforada, diverticulitis, trauma y enfermedad inflamatoria
del intestino. Otro aspecto importante de la biologia de
Bacteroides es la falta de capacidad de proliferar en el medio
ambiente, asi como su potencial para sobrevivir en el medio
ambiente a una velocidad directamente proporcional a los
patdégenos de interés. Bacteroides dependen principalmente
de la temperatura y la presencia de depredadores, y se
ha encontrado que pueden sobrevivir hasta seis dias bajo
condiciones de reduccion de oxigeno (Field y Dick 2004)
similar a otros patdgenos.

Debido a la abundancia de esta bacteria en las heces
humanas y de animales, la bacteria ha permitido para el
analisis dirigido a los genes huésped presentes en el genoma
Bacteroides. Layton et al. (2006) expresa que las bacterias
que pertenecen al género Bacteroides se han sugerido como
indicador fecal alternativo a E. coli o bacterias coliformes
fecales ya que constituyen una porcion significativa de la
poblacion de bacterias fecales, tienen poco potencial para
el crecimiento en el medio ambiente, y tienen alto grado
de especificidad de huésped que probablemente refleja las
diferencias en los sistemas digestivos de origen animal de
acogida.

Numerosos métodos han sido disefiados para secuencias
diana especificas de diagnostico de Bacteroides dentro del
gen 16S ARNTr (que es vital para la sintesis de proteinas y
por lo tanto presente en todas las bacterias) presentes en las
heces de diferentes animales. Katherine Field y colegas, en
particular, han realizado una amplia investigacion sobre el
uso de Bacteroides 16S ARNr PCR ensayos basados en SFM.
Field and Bernard (2004) desarrollaron 16S ARNr genes
responsables de Bacteroides para detectar la contaminaciéon
fecal y distinguir entre recursos humanos y rumiantes (por
ejemplo, ganado bovino, caprino, ovino, venados, y otros)
por PCR. El desarrollo de métodos SFM especificos a los
marcadores moleculares dentro del gen diana permitira
diferenciar entre Bacteroides asociados con humanos y
rumiantes, por lo tanto, ayudando con la identificacién
de la posible fuente de contaminaciéon. Como Scott et al.
(2002) menciona, este enfoque ofrece la ventaja de evitar
la necesidad de una etapa de cultivo, lo que permite una
identificaciéon mas rdpida del organismo.

Mientras que se ha avanzado en la identificacion de
marcadores genéticos que son utiles para el SFM, pocos
son los estudios que han evaluado como estos marcadores
moleculares utilizados como dianas de SFM varian en
el tiempo y en el espacio después de la contaminacidon
fecal de las aguas superficiales (Bower et al. 2005). Hay

varios estudios que han utilizado métodos de SFM, en
particular analisis de huesped asociado basados en PCR
dirigidos a marcadores genéticos de Bacteroides para
investigar las fuentes y los niveles de contaminacion fecal
en aguas recreativas y cuencas hidrograficas. En un estudio
realizado por Gourmelon et al. (2007), tres estuarios fueron
comparados por PCR utilizando marcadores especificos de
Bacteroides humano en combinacion con diana especifica de
humanos y animales. PCR resulto ser un indicador confiable
dela contaminacion fecal. Bacteroides se observo en el 95% de
las muestras fecales en todas las plantas de tratamiento de
aguas residuales y el estiércol de cerdo liquido. Otro estudio
dirigido a Bacteroides, Shanks et al. (2010), compararon siete
analisis de PCR y qPCR dirigidos a genes de Bacteroides que
fueron relacionados con heces rumiantes o bovinas. PCR
demostro niveles de prevalencia que variaron de 54% a
85% de todos los extractos de ADN de 247 muestras fecales
bovinas individuales y especificidad (que preciso el analisis
de PCR detectd muestras fecales bovinas conocidos) vario de
76% a 100% para los analisis estudiados. Un estudio previo
por Griffith, Weisberg y McGee (2003), utilizando muestras
ciegas demostré que métodos de fuente especificos para
Bacteroides, SFM identificd fuentes fecales correctamente
cuando las fuentes compuestas con tan poco como 1% del
total de la contaminacién fecal en las muestras. Aunque
existe una gran cantidad de conocimiento en la literatura,
todavia hay muchos estudios de SFM en curso dirigidas al
gen 16S ARNr de Bacteroides para mejorar la deteccion y
caracterizacion de cuencas.

Aunque SFM de Bacteroides ha sido util para la
caracterizacion de la contaminacidn, todavia es una ciencia
emergente e investigaciones se estan realizando actualmente
para validar métodos publicados y comprender mejor la
eficacia de las tecnologias disponibles. Extensas pruebas
de campo estd en curso para determinar la eficacia de
analisis publicados y la distribucién geografica de presuntos
marcadores especificos de humanos (McLain et al. 2009).
Varios estudios recientes han revelado las pruebas de heces
de los animales domésticos, ganado, aves y mamiferos
silvestres, asi como peces y otras especies acudticas para
la amplificacién cruzada con analisis humanos y los
marcadores moleculares que previamente se pensaba ser
especifico ha humano (McLain et al. 2009). Por lo tanto,
es fundamental que los métodos basados en SFM sean
evaluados cuenca por cuenca para finalmente comprender
la utilidad de los métodos para la caracterizacion de la
contaminacion exacta.

SFM Apoya Caracterizacion de
Cuencas e identificacion de fuentes

en Arizona.

El Departamento de Calidad Ambiental de Arizona
(ADEQ) fue establecido por la Legislatura Estatal de Arizona
en 1986. El objetivo de ADEQ es proteger y mejorar la salud
publica, el bienestar y el medio ambiente en Arizona. Hoy
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Figura 6. Voluntarios del equipo de monitoreo de calidad del agua rciben
entrenamiento organizado por personal de Extension Cooperativa de la UA.
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Figura 7.Voluntario de monitoreo de calidad del agua en el Rio Santa Cruz,
Arizona.

Figura 8. Muestras de agua ambientales colectadas en el campo.
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en dia, ADEQ administra una variedad de programas para
crear conciencia de los problemas del agua que actualmente
enfrenta Arizona. Ademas, ADEQ utiliza programas para
mejorar el bienestar y la salud de los habitantes de Arizona a
través de asegurar que los recursos de agua cumplan con los
estandares regulatorios. Este agencia regulatoria mantiene
una lista nombrada 303d de los lugares que no cumplen
con los estandares regulatorios de agua limpia en todo el
estado de Arizona (ADEQ 2010). Secciéon 303d requiere
cargas totales maximas diarias (TMDL) se establezcan
para las aguas afectadas por los estados, territorios y tribus
autorizadas con la supervision de la EPA de E. U. (Simpson,
Santo Domingo y Reasoner 2002). Un TMDL se define
como la cantidad maxima de un contaminante en el cuerpo
de agua que puede recibir y aun cumplir con los limites
regulados para ese contaminante. A partir de 2008, ADEQ
listé 17 cuencas deterioradas en todo el estado de Arizona en
la lista 303d debido a la presencia de E. coli en niveles mas
altos que las criterios establecidos (US EPA 2008). Se anticipa
que el nimero de cuencas deterioradas se incrementara en
el ano 2013. ADEQ trabaja diligentemente para traer esas
cuencas deterioradas a estandar.

Recientemente, un método utilizado por la seccién de
ADEQ encargada de la ejecucion TMDL ha involucrado un
seguimiento intensivo de calidad del agua por voluntarios
capacitados, junto con el uso de métodos innovadores
de SFM. Este enfoque tiene como objetivo entender y
describir las lineas de accion necesarias para restablecer
aguas afectadas y para proteger y mantener las aguas no
afectadas en todo el Estado de Arizona. Como parte de
este enfoque, los grupos interesados en cuencas locales
y la agencia estatal han comenzado a colaborar con las
instituciones de investigacion, la Universidad de Arizona 'y
la Universidad del Norte de Arizona, para utilizar técnicas
de SFM para identificar las fuentes de bacterias fecales
y la contaminacién microbiana dentro de las cuencas
hidrograficas deterioradas. El objetivo de este enfoque
es identificar y caracterizar apropiadamente las fuentes
de contaminantes que causan el deterioro. En las cuencas
donde las fuentes no se conocen ni se entienden, las técnicas
de SEM pueden ayudar a identificar y eliminar las fuentes
potenciales de bacterias fecales.

Hasta la fecha, mas de 181 muestras de agua de
superficie han sido colectadas por voluntarios entrenados
por profesores, personal y estudiantes de la Universidad
de Arizona Extension Cooperativa en tres cuencas
actualmente calificadas como deterioradas por bacteria
de E. coli por ADEQ (Figuras 6, 7 and 8). Investigaciones
en la Universidad de Arizona esta en marcha para evaluar
los métodos MST actualmente publicados que produzcan
datos fiables a partir de estas cuencas para el desarrollo
e implementacion del TMDL. Los métodos de SFM
fueron elegidos especificamente dentro de estas regiones
seleccionadas en el estado debido a la(s) fuente(s) de lo
previsto de las bacterias no visiblemente evidentes en
estas cuencas. Mas especificamente, los métodos fueron
seleccionados para diferenciar entre las fuentes humanas
y bovinas de Bacteroides presente en muestras de agua



Tabla 2. Términos de uso general (ref. US EPA 2011)

Términos de uso general:

Métodos Bioquimicos (fenotipicas) se refieren a la capacidad de observar fisicamente una caracteristica de las bacterias aisladas que po-
drian haber sido adquiridos de la exposicion a diferentes especies huésped o el medio ambiente. Ejemplos pueden ser la resistencia a ciertos
antibiéticos o la utilizacién de carbono como fuente de nutrientes.

Métodos de cultivo que dependen en bacterias de las muestras de agua que se cultivan en un laboratorio.
Unidades formadoras de colonias (UFC) se refiere a la unidad de medida o de la concentracion de bacterias cultivadas.

Métodos de cultivo independientes aislan e identifican el ADN directamente a partir de una muestra de agua sin primero tener que cultivar
las bacterias de la muestra.

Fuente fecal se refiere a un huésped humano o animal donde un microbio origina en los residuos fecales de ese huésped. Dependiendo de la
especificidad de un método de SFM, una fuente fecal podria referirse a un grupo general de huéspedes (por ejemplo, todos los seres huma-
nos, todos los animales, o un grupo de animales, tales como los rumiantes), o un huésped especifico animal (por ejemplo, ganado, venados,
perros, etc.)

Métodos de biblioteca dependientes identifican las fuentes de material fecal de las muestras de agua basado en datos de huellas dactilares
fenotipicas o genotipicas de las cepas de bacterias de las fuentes fecales conocidas.

Métodos de biblioteca independientes identifican las fuentes fecales sobre las caracteristicas conocidas de huéspedes especificos de las
bacterias sin necesidad de una biblioteca.

Seguimiento de fuente microbiana (SFM) se refiere a un grupo de métodos destinados a discriminar entre fuentes humanas y no humanas
de la contaminacion fecal. Algunos métodos estan disefiados para diferenciar entre contaminacion fecal originarios de especies de animales

individuales.

Cepa microbiana es una variante genética o subtipo de un microorganismo (por ejemplo, las especies bacterianas).

Métodos moleculares (genotipica) utilizan las variaciones en la composicion genética o el ADN de cada organismo individual o bacterias.

Esto se conoce como “huellas de ADN”.

recogidas por voluntarios. Cada una de las diferentes
cuencas hidrograficas incluidas en este estudio tienen una
diferente caracterizacion del uso del suelo (urbano o rural)
y las entradas potenciales dentro de su area. El uso de
los métodos mencionados anteriormente para identificar
las fuentes de contaminacién fecal facultarda ADEQ para
trabajar con las partes interesadas dentro de la comunidad
para supervisar y solucionar lugares que contribuyen a la
contaminacién con la intencidon de remover aguas afectadas
de la lista en Arizona.
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