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RESUMEN 

Los centros penitenciarios del Estado de México albergan a mujeres con hijas e hijos de hasta 3 años, pero las                

instalaciones suelen ser inadecuadas para esta población vulnerable. Esta población suele carecer de productos             

básicos de higiene y reciben alimentación precaria, factores que en entornos cerrados y hacinados aumentan el riesgo 

de enfermedades. La cavidad bucal, importante para la salud humana, alberga una microbiota que influye en el               

desarrollo endocrino, nutricional e inmunológico. Este estudio tuvo como objetivo explorar la microbiota bacteriana 

oral de 19 mujeres en prisión y sus hijos e hijas, así como de cinco mujeres embarazadas en cinco Centros                    

Penitenciarios. Se obtuvieron hisopados bucales, de los cuales se aislaron 42 cepas, incluyendo bacterias y levaduras. 

Ocho cepas bacterianas representativas se sometieron a secuenciación del gen 16S rRNA, identificándose ocho            

especies bacterianas clave. Este estudio pionero ofrece información relevante sobre la microbiota oral en un contexto 

de crianza en prisión, señalando la necesidad de estudios metagenómicos futuros.  

PALABRAS CLAVE: Crianza del niño, prisión, bacteriología, infancia. 

 

ABSTRACT 

The penitentiary centers in the State of Mexico house women with children up to 3 years old, but these facilities              

often lack adequate conditions for this vulnerable population. Reports indicate that these individuals lack access to 

basic hygiene products and receive inadequate nutrition, factors that increase the risk of disease in closed, crowded 

environments. The oral cavity, essential for human health, hosts microbiota that influences endocrine, nutritional, 

and immune development. This study aimed to explore the oral bacterial microbiota of 19 incarcerated mothers and 

their children, as well as five pregnant women in five penitentiary centers. Oral swab samples were collected, and 42 

strains were isolated, including bacteria and yeasts. Eight representative bacterial strains underwent 16S rRNA gene 

sequencing, identifying eight key bacterial species. This pioneering study provides relevant data on the oral                   

microbiota in the context of prison-based child-rearing, underscoring the need for future studies using metagenomic 

methods. 
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 Introducción 

En México y en la mayor parte del mundo, de acuerdo con las reglas de Bangkok (United Nations General                

Assembly, 2010), las niñas y niños tienen el derecho de permanecer con sus madres en prisión, atendiendo el interés 

superior de la niñez (van den Bergh et al., 2011; Van Hout and Mhlanga-Gunda, 2019). Estas mismas reglas               

internacionales establecen que estos niños y niñas jamás deben ser tratados como presos y deberán disponer de        

servicios de salud y atenciones médicas permanentes en toda su estadía en el centro penitenciario. También se         

buscará que el entorno en el que se desarrollen sea el mismo que el de las niñas y niños que no viven en prisión.            

A pesar de estas consideraciones, este grupo poblacional es particularmente vulnerable y poco investigado, y sus 

circunstancias relacionadas con la privación de la libertad rara vez son estudiadas. 

En el 2023 en México, 317 mujeres vivían con sus hijas e hijos menores de tres años en diversos Centros                    

Penitenciarios y de Reinserción Social (CPRS). A nivel nacional, se registraron 325 menores de edad viviendo en 

estos centros, 170 niñas y 155 niños, de los cuales 24 residen en CPRS del Estado de México (INEGI, 2023b, 

2023a). Desde su fundación, los centros penitenciarios se han construido y administrado para hacer frente a las           

necesidades de la mayoría masculina (van den Bergh et al., 2011). En 2022, se informó que solo el 45% de los 

CPRS contaban con áreas maternas especializadas y solo el 23% disponía de alojamientos adecuados para las             

mujeres y sus hijas e hijos (INEGI, 2023a).  

En general, la población privada de su libertad suele tener un bajo nivel educativo, proceden de grupos socioeconó-

micamente desfavorecidos y tienen estilos de vida poco saludables y adicciones que contribuyen a una mala salud y 

los ponen en riesgo de contraer enfermedades(van den Bergh et al., 2011). Aunado a ello, las mujeres en prisión   

generalmente experimentan problemas de salud específicos de su sexo, relacionados con la menstruación, el                

embarazo, el parto, el desarrollo de ciertas formas de cáncer y de algunas enfermedades orales (Ackermann, 2014; 

Alves et al., 2023), así como problemas relacionados con el cuidado de sus hijas e hijos dentro y fuera de la prisión 

(Ackermann, 2014).  

Las condiciones higiénicas en los CPRS suelen ser deficientes, exacerbadas por el hacinamiento, la falta de                     

ventilación y el acceso limitado a servicios básicos (Mhlanga-Gunda et al., 2020). La distribución de suministros de 

higiene personal es casi desconocida. El Censo Nacional del Sistema Penitenciario Federal y Estatal 2023 (INEGI, 

2023a) informó que se realizó la entrega individual de jabón, gel antibacterial, papel higiénico, pasta de dientes,      

cepillos de dientes, shampoo, toallas femeninas, así como toallas, pañales y leche en polvo para lactantes, pero no 

especificó la distribución por sexo ni su alcance para madres y sus hijas e hijos. Esto conduce a una falta de                      

condiciones sanitarias adecuadas y que está asociada con un aumento en la prevalencia de enfermedades infecciosas 

como VIH, hepatitis B y C, y tuberculosis (Garcés Tabares, 2017). En particular, y como parte del objetivo de este 

estudio destacamos que estas condiciones sanitarias también pueden propiciar la proliferación de bacterias orales 

patógenas, afectando la microbiota bacteriana oral y aumentando el riesgo de problemas dentales, enfermedades            

orales y sistémicas.  
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 La salud oral es crucial para el desarrollo y bienestar general de las niñas y niños (Tuganbaev, Yoshida and Honda, 

2022); las infecciones orales no tratadas pueden llevar a complicaciones graves que afectan la salud general, la         

nutrición y la calidad de vida (Gao et al., 2018) . Se ha descrito que fuera de los entornos penitenciarios,                      

la  microbiota oral desempeña un papel crucial en el mantenimiento de la salud bucal y general. Esta comunidad              

microbiana ayuda a prevenir la colonización de patógenos mediante la competencia por nutrientes y la producción 

de sustancias antimicrobianas. Además, participa en procesos como la digestión inicial de alimentos, la modulación 

del sistema inmunológico, y la protección de las superficies mucosas y dentales (Gao et al., 2018). Sin embargo, 

cuando se desequilibra o se torna disbiotica, puede conducir a una serie de problemas de salud, incluyendo                    

enfermedades periodontales, caries, halitosis, y un mayor riesgo de infecciones sistémicas (Hayes et al., 2018;      

Tuominen and Rautava, 2021; Peng et al., 2022; Sun et al., 2023). A largo plazo, una microbiota oral no saludable 

ha sido asociada con enfermedades crónicas, como la diabetes mellitus, enfermedades cardiovasculares, e incluso 

complicaciones en el embarazo (Saadaoui, Singh and Al Khodor, 2021; Hernández-Ruiz et al., 2022;                             

Hou et al., 2022).  

Esta microbiota puede transmitirse de manera vertical y horizontal (Valles-Colomer et al., 2023). La transmisión 

vertical ocurre principalmente de la madre a las hijas e hijos durante el nacimiento y a través de prácticas como la 

lactancia, lo que establece la base inicial de la microbiota oral en el recién nacido (Kaan, Kahharova and Zaura, 

2021). Por otro lado, la transmisión horizontal se refiere al intercambio de microorganismos entre personas a lo            

largo de la vida, a través de interacciones cotidianas como compartir utensilios, besos, o incluso la convivencia en 

un mismo entorno (Mukherjee et al., 2021). Estos mecanismos de transmisión juegan un papel fundamental en la 

composición y diversidad de la microbiota oral a lo largo del tiempo, influyendo en la salud bucal y general de              

las personas.  

Actualmente, no existen estudios que aborden específicamente la composición de la microbiota bacteriana oral en 

niñas y niños que viven con sus madres en centros penitenciarios. La investigación en este contexto es escasa, y la 

mayoría de los estudios sobre microbiota oral se han centrado en poblaciones generales o en entornos no carcelarios. 

Debido a este vacío en la literatura científica se planteó el objetivo de describir la microbiota bacteriana oral                 

cultivable de niñas y niños que viven en un contexto de crianza en prisión en centros penitenciarios del Estado de 

México con un enfoque exploratorio que permita establecer la importancia de realizar estudios subsecuentes basados 

en métodos de análisis metagenómicos.  

Metodología  

Se realizó un estudio descriptivo, transversal, en el que se incluyeron madres (n=19) y sus hijas o hijos con crianza 

en prisión (n=19), así como mujeres embarazadas (n=5). En primer lugar, se les invitó a participar en el estudio, se 

les explicó el objetivo de este y los procedimientos a realizar, posteriormente, las mujeres que estuvieron de acuerdo 

con participar firmaron el debido consentimiento informado, así como el respectivo asentimiento informado para 

autorizar la participación de sus hijas o hijos. Posteriormente se aplicó un cuestionario para obtener datos sobre el 

entorno penitenciario, sus hábitos de higiene oral y el de las niñas y los niños bajo su crianza en prisión y los               

hábitos nutricionales.  
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 Obtención de las muestras 

Se recolectaron muestras de hisopados orales en cinco CPRS del Estado de México. Las muestras fueron obtenidas 

entre noviembre del 2023 y enero del 2024. Para la obtención de las muestras se siguieron principios bioéticos, por 

lo que los procedimientos no fueron invasivos y se optó por instruir a las madres para realizar la auto toma de               

muestras, así como para que ellas mismas tomaran la muestra de su hija o hijo. Las indicaciones dadas consistieron 

en enseñarles como tomar el hisopo, el tiempo que debían tardar en tomar la muestra y el orden en el que se tomaría, 

abarcando toda la cavidad oral (dientes, lengua, carrillos y paladar). Posteriormente bajo la supervisión de las               

investigadoras responsables se verificó la adecuada toma de la muestra.  

Procesamiento de las muestras 

Los hisopos fueron contenidos en solución salina. Una vez en el laboratorio de microbiología y en condiciones de 

asepsia y esterilidad, se obtuvieron mediante bisturí las fibras del hisopo, se suspendieron en la solución salina              

de origen y se llevaron a vórtex por 30 segundos. A partir de la solución obtenida se inocularon 100 µL en cajas con 

agar infusión cerebro corazón (BHI) (BD BIOXON, 214700), que fueron posteriormente incubadas a 37°C por 24 a 

48 h, hasta verificar el crecimiento microbiológico. A partir de los crecimientos masivos se seleccionaron colonias 

representativas, se aislaron y purificaron. Una vez obtenidas cepas puras, se caracterizaron macroscópicamente           

mediante la descripción de las colonias y microscópicamente mediante la visualización de la morfología, agrupación 

y respuesta al Gram.  

Extracción de ADN genómico, PCR y Electroforesis 

A partir de las cepas caracterizadas fenotípicamente como bacterias, se recolectó biomasa y se realizó extracción de 

DNA genómico mediante choque térmico. Para este procedimiento se suspendieron dos colonias aisladas y puras en 

50 µL de agua mili Q estéril y se incubaron en termociclador a 96°C por 10 minutos. A partir del ADN obtenido se 

amplificó el gen 16S rRNA mediante PCR utilizando Taq DNA Polimerasa (Meridian Bioscience, BIO-21135) y los 

primers universales 1492R y 8F. Para visualizar los productos de amplificación, se realizó una electroforesis en gel 

de agarosa al 1%.  

Secuenciación del gen 16S rRNA e identificación de especies bacterianas 

Los productos de PCR fueron enviados a Macrogen Korea para la secuenciación genética. Posteriormente, la               

limpieza de las secuencias se realizó con el programa bioinformático Chromas pro versión 2.1.10.1, el ensamblaje 

de las secuencias se realizó por medio del software BioEdit (versión 7.2) y la identificación se realizó por                    

comparación con secuencias contenidas en la base de datos Basic Local Alignment Search Tool (BLAST). 

Análisis estadístico  

Para analizar la distribución de las especies bacterianas predominantes entre los diferentes grupos poblacionales y 

por CPRS, se empleó una prueba de diferencia de proporciones utilizando el estadístico chi-cuadrado. Los valores 

de p resultantes se interpretaron con un nivel de significancia del 0.05 para determinar la relevancia estadística de las 

diferencias en la distribución de las especies bacterianas. 
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 Resultados 

Las 19 mujeres invitadas al estudio y que firmaron el consentimiento informado proporcionaron la muestra para su 

análisis, así como las 19 niñas y niños que viven respectivamente con sus madres en prisión. Así mismo, las 5            

mujeres embarazadas en los CPRS proporcionaron su muestra, por lo que se contó con 43 muestras para su análisis.  

Entorno penitenciario, hábitos de higiene oral y hábitos nutricionales. 

Respecto a los resultados obtenidos a través del análisis del cuestionario aplicado se encontró que, en las áreas            

materno-infantiles de los entornos penitenciarios evaluados, las condiciones generales, como ventilación, acceso a 

baños y agua potable, son adecuadas y similares en todos los CPRS.  En cuanto a la higiene oral, la frecuencia de 

cepillado entre las mujeres varía, con una mayoría en el CPRS 2 y el CPRS 3 cepillándose tres veces al día, mientras 

que en otros CPRS la práctica es menos consistente. Para las niñas y los niños, la frecuencia de higiene oral es           

irregular. Estos datos pueden observarse en la Tabla 1.  

Análisis microbiológico 

Se obtuvieron 42 cepas aisladas y puras. De estas, 8 se describieron morfológicamente como levaduras de acuerdo 

con sus características macro y microscópicas. Las 34 cepas restantes se describieron como bacterias. A partir de 

ellas se formaron 8 grupos morfológicos encontrando cinco grupos conformados por cocos Gram positivos, pero con 

crecimiento macroscópico distinto, un grupo de cocos Gram negativos, un grupo de bacilos Gram negativos y un 

grupo de bacilos Gram positivos.  

Identificación bacteriana  

A partir de los ocho grupos descritos se tomó una cepa representativa para su secuenciación, por lo tanto, 8 cepas 

fueron enviadas al servicio de secuenciación. Después del análisis bioinformático se identificaron 8 especies             

distintas. Las especies bacterianas identificadas se describen en la Tabla 2.  

 

Distribución de las especies bacterianas por grupo poblacional y por CPRS 

Una vez identificadas las especies bacterianas predominantes, se analizó su distribución por grupo poblacional y por 

CPRS. Se observó que Staphylococcus epidermidis fue más prevalente en mujeres embarazadas (40%), mientras que 

en madres (25%) y en niñas y niños (20%), su presencia fue casi la mitad. Por otro lado, Streptococcus sanguinis se 

encontró con mayor frecuencia en las madres (25%), seguido de las mujeres embarazadas (20%) y de las niñas y 

niños (10%). Exiguobacterium aurantiacum se detectó en casi el 50% de las mujeres embarazadas (48%), pero en 

menos del 10% de las madres y de las niñas y niños.  

Esta diferencia fue estadísticamente significativa al aplicar la prueba de diferencia de proporciones mediante             

chi-cuadrado (p = 0.04). En cuanto a Raoultella ornithinolytica, se encontró en el 40% de las madres, seguido de un 

20% en las mujeres embarazadas y un 15% en las niñas y niños, con una diferencia también significativa (p = 0.05). 

Las especies Streptococcus salivarius, S. koreensis, y S. cristatus se distribuyeron de manera similar en los tres           

grupos, con porcentajes inferiores al 30%. Finalmente, Neisseria perflava mostró mayor prevalencia en las                  

madres (30%). 
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 En cuanto a la distribución bacteriana por CPRS, se observó que en el CPRS 1 todas las especies se encontraron en 

aproximadamente el 20% de la población, sin que ninguna especie predominara sobre las demás. En el CPRS 2, no 

se detectó la presencia de Staphylococcus epidermidis, siendo Raoultella ornithinolytica la especie más destacada, 

con una prevalencia superior al 40% (43%), esta diferencia fue estadísticamente significativa (p = 0.03). En el CPRS 

3, todas las especies se distribuyeron de manera uniforme, con presencia en alrededor del 30% de la población. En el 

CPRS 4, se observó una alta proporción de S. epidermidis, presente en casi el 60% de las muestras (58%), mientras 

que el resto de las especies se distribuyeron uniformemente, con una prevalencia inferior al 50%. Finalmente, en             

el CPRS 5, se encontró una alta presencia de Exiguobacterium aurantiacum, que estuvo presente en casi el 60% de 

la población (58%), en contraste con su menor presencia en los demás CPRS, donde se detectó en menos del 30%  

de la población, esta diferencia fue estadísticamente significativa (p = 0.02). 

Discusión  

Diversos estudios sobre la microbiota oral, han identificado que el género que más ha predominado en tejidos          

blandos, lengua y saliva es Streptococcus spp. y bacterias como las del género Actinomyces que se encuentran             

principalmente en cavidades gingivales, supragingivales(Arweiler and Netuschil, 2016). En este estudio se encontró 

que el 50% de las especies identificadas pertenecen al género Streptococcus. El género Neisseria también se ha           

determinado en diversos estudios como parte importante de la microbiota oral de individuos adultos sanos e                   

inclusive en poblaciones aisladas se ha identificado como el género más predominante de las Proteobacterias (Liu, 

Tang and Exley, 2015). En nuestro estudio, de las 8 especies identificadas, una es perteneciente a la especie Neisse-

ria perflava y es importante resaltar que en concordancia con lo dicho anteriormente, aquí también ha sido                     

identificada de una población que se encuentra aislada.  

Las mujeres embarazadas presentaron más del 20% de aislamientos por cada bacteria, siendo la población de la que 

más se aislaron cepas, diversos estudios han demostrado un aumento y proliferación  de bacterias pertenecientes a la 

microbiota oral (Streptococcus, Lactobacillus, Escherichia) así como también de patógenos periodontales  esto        

debido a la estimulación hormonal que hay durante esta etapas y diversos  cambios de alimentación que pueden    

ayudar a este aumento (Saadaoui, Singh and Al Khodor, 2021). Las bacterias más aisladas de nuestro estudio en la  

población de mujeres embarazadas fueron Staphylococcus epidermidis y Raoultella ornithinolytica. La mayor            

prevalencia de Staphylococcus epidermidis en mujeres embarazadas podría sugerir cambios en el entorno                      

microbiano asociados al estado inmunológico o fisiológico durante el embarazo, lo que merece una exploración más 

profunda.  En otro estudio sobre el perfil de microbiota de mujeres embarazadas hasta el tercer trimestre de                    

embarazo se encontró un mayor aumento de bacterias patógenas como Prevotella, Atopobium parvulum (Gómez, 

Acuña and Izquierdo, 2023), no coincidente con lo que reportamos.   

En este estudio el grupo poblacional conformado por madres en prisión mostró una mayor abundancia bacteriana a 

nivel oral. Las bacterias que se aislaron con más frecuencia en las madres fueron R. ornithinolytica, S. epidermidis, y 

S. sanguinis. Diversos estudios demuestran que la microbiota de la madre está estrechamente relacionada con la    

microbiota de sus hijas o hijos, por ejemplo, Streptococcus mutans es una bacteria que se aísla de cavidad oral           

principalmente asociado a caries, se ha determinado que la madre hereda hasta en un 70% esta bacteria a sus hijas e 

hijos (da Silva Bastos et al., 2015).  
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 Otras bacterias que predominaron en esta población fueron E. auratiacum y R. ornithinolytica, la primera se aisló 

por primera vez en 1983 en papas, suele aislarse de una variedad de muestras ambientales, pero rara vez de                      

pacientes. Hay un reporte de esta especie en un paciente con periodontitis(Zijnge et al., 2003), otros reportes la han 

logrado aislar de sangre, pero de pacientes inmunosuprimidos y de pacientes con hábitos de vida pocos saludables

(Pitt et al., 2007), Raoultella ornithinolytica  fue la segunda bacteria más aislada en esta población, se ha reportado 

que se encuentra generalmente en ambientes acuáticos y suelo (Hajjar et al., 2020). Se considera un microorganismo 

emergente en infecciones humanas, con varios informes de infecciones virulentas en pacientes con riesgo comórbido 

(Hajjar et al., 2020). A nivel oral existe el reporte de dos pacientes que utilizaban prótesis dental y que presentaron 

esta bacteria (Derafshi et al., 2017) 

Streptococcus sanguinis, Exiguobacterium auratiacum y Roultella ornithinolytica fueron las únicas bacterias que se 

presentaron en los 5 CPRS en los que se realizó la investigación, y la que menos se presentó fue S. koreensis que 

solo se presentó en 3 CPRS. Como se mencionó anteriormente diversos estudios de microbiota oral aseguran que es 

común encontrar bacterias del género Streptococcus habitando la cavidad oral, por lo que podríamos esperar que en 

los 5 CPRS encontráramos este género;  por el contrario  las otras dos especies más comunes fueron Exiguobacte-

rium auratiacum y Roultella ornithinolytica  de las cuales no se ha reportado su presencia en la microbiota oral y no 

tenemos reporte de estas bacterias en este tipo de entornos. 

En cuanto al impacto en la salud por la presencia de estas especies bacterianas, se ha reportado que S. sanguinis se 

relaciona con el desarrollo de caries, endocarditis, bacteriemia, e incluso cáncer colorrectal (Nijjer and Dubrey, 

2010; Chen et al., 2017; Zhu et al., 2018). R. ornithinolytica ha sido relacionada con infecciones oportunistas,              

particularmente en el tracto urinario y respiratorio (Hajjar et al., 2020). Las condiciones de hacinamiento, la mala 

ventilación y el saneamiento inadecuado en los centros penitenciarios podrían facilitar su transmisión y contribuir a 

problemas de salud respiratoria y urinaria. S. epidermidis es conocida por causar infecciones sistémicas en                     

individuos inmunocomprometidos o en condiciones de salud vulnerables y a menudo es resistente a múltiples              

antibióticos, lo que podría complicar su tratamiento en entornos donde el acceso a medicamentos y cuidados              

médicos es limitado (Severn and Horswill, 2023). E. auratiacum se ha reportado en infecciones en ambientes                  

hospitalarios y puede causar enfermedades en personas con sistemas inmunodeficientes (Gusman et al., 2021).               

Es necesario realizar estudios longitudinales que involucren el análisis del desarrollo de estas patologías y su               

relación con las bacterias detectadas en esta población.  

Entre las limitaciones de nuestro estudio, se debe destacar que muchas bacterias que habitan en la cavidad oral            

requieren condiciones específicas para su desarrollo, y esto a menudo implica el uso de medios de cultivo                    

especializados. El uso de únicamente agar BHI podría haber restringido el crecimiento de algunas bacterias comunes 

en la cavidad oral. Por lo tanto, es posible que se pudiera identificar una mayor diversidad de especies bacterianas si 

se emplearan otros métodos de identificación, por ejemplo, los estudios metagenómicos.  

Además, Streptococcus mutans, una bacteria estrechamente asociada con la formación de caries no fue detectada en 

nuestro estudio. Esta ausencia puede deberse a diversas hipótesis, incluyendo la limitada disponibilidad de productos 

cariogénicos en los entornos estudiados, así como a nuestro método de aislamiento, dado que S. mutans suele                

requerir condiciones anaerobias para su crecimiento. Recomendamos realizar estudios adicionales que investiguen la 

presencia de esta bacteria en particular para evaluar el riesgo de desarrollo de caries en esta población vulnerable. 
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 Conclusiones 

Se observó crecimiento de bacterias asociadas a la microbiota oral, como aquellas pertenecientes a los géneros 

Streptococcus, Staphylococcus y Neisseria, que confirman la presencia de microbiota oral considerada normal.             

Sin embargo, hasta este reporte no se habían documentado aislamientos de Exiguobacterium auratiacum y Roultella 

ornithinolytica en la microbiota oral y aún menos, en la microbiota oral de madres, niñas y niños con crianza actual 

en prisión, así como en mujeres embarazadas. La alimentación, las prácticas de higiene y el entorno pueden               

desempeñar un papel crucial en el crecimiento de estos microorganismos. 

En conjunto, aunque algunas de las bacterias encontradas son comensales, otras tienen un potencial considerable 

para volverse patógenas en condiciones adversas o de inmunodeficiencia como las de los centros penitenciarios, 

donde el hacinamiento, la falta de acceso a productos de higiene, la desnutrición y la atención médica deficiente son 

comunes.  

El estudio exploratorio realizado proporciona una valiosa perspectiva sobre la distribución de especies bacterianas 

en diferentes grupos poblacionales dentro del entorno penitenciario. Los hallazgos obtenidos, aunque preliminares, 

sugieren patrones diferenciados en la prevalencia de ciertas especies, lo que subraya la importancia de realizar        

investigaciones más profundas.  

Estos resultados sirven como base para proponer estudios metagenómicos detallados que permitan una                           

caracterización más exhaustiva de la microbiota oral y su relación con factores biológicos y ambientales específicos 

de estos grupos, contribuyendo así a una mejor comprensión de las interacciones microbianas en poblaciones             

vulnerables como la población penitenciaria.  
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