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Introducción 
La familia Lachnospiraceae pertenece al filo Firmicutes, orden 

Clostridiales; es considerada uno de los principales habitantes 

del intestino de mamíferos, especialmente en humanos1. Algunos 

de los géneros bacterianos asociados a esta familia son 

considerados marcadores de salud intestinal, como Blautia y 

Roseburia2; por su capacidad de producir ácidos grasos de 

cadena corta (AGCC); también se han relacionado con el 

desarrollo de enfermedades metabólicas e inflamatorias, como la 

Obesidad y la Enfermedad de Chron3,4. Debido a la importancia 

de esta familia bacteriana, la identificación correcta de sus 

géneros es imprescindible. Por lo anterior, el objetivo del 

presente trabajo fue evaluar el desempeño de diferentes bases de 

datos para clasificar correctamente a los diferentes géneros de la 

familia Lachnospiraceae. 

 

Metodología 
Se utilizó la base de datos List of Prokaryotic Names with 

Standing in Nomenclature (LPSN)5 para obtener secuencias de 

referencia del gen 16S rRNA (~1500 pb) pertenecientes a 57 

géneros de la familia Lachnospiraceae. Las secuencias fueron 

comparadas y agrupadas utilizando un valor de corte de 97% de 

identidad mediante el programa CD-HIT6, para reducir el 

número de secuencias. Las 107 secuencias representativas 

obtenidas se sometieron a un proceso de clasificación utilizando 

cuatro bases de datos a través del programa SINA de SILVA7 

con un mínimo de identidad de 0.97 y un rechazo de secuencias 

con identidad menor al 70%. Las cuatro bases de datos 

seleccionadas para evaluar su desempeño en la clasificación 

fueron: Genome Taxonomy Database (GTDB)8, “The All-

Species Living Tree" Project (LTP)9, Ribosomal Database 

Project (RDP)10 y SILVA11.  

 

Resultados y discusión 
Se observaron importantes diferencias en la clasificación de 

secuencias de la familia Lachnospiraceae. Las cuatro bases de 

datos utilizadas difirieron en la clasificación de secuencias a 

nivel de orden, donde una alta proporción (100%) de secuencias 

fueron “no clasificadas”; asimismo, únicamente tres géneros 

coincidieron a nivel de familia. GTDB reportó el mayor número 

de secuencias no clasificadas con un 84.74%, siguiendo RDP 

(62.71%), LTP (50.84%) y SILVA (45.76%). La base de datos 

LTP clasificó correctamente el 82.75% de las secuencias de 

referencia, seguido de SILVA (71.87%), GTDB (77.7%) y RDP 

(65.21%). 

 

La base de datos con menor cantidad de conflictos taxonómicos 

a nivel de género fue LTP con un 17.24%. Asimismo, los errores 

observados en la clasificación denotan la falta de actualización 

en estas bases, ya que se identificaron géneros que han sido 

reclasificados, tal es el caso de Eubacterium12, que su especie -

rectalis- fue catalogada como Agathobacter rectalis; además, 

secuencias anotadas como Clostridium13, fueron reasignadas a 

otros géneros como Enterocloster, Lacrimispora o 

Anaerocolumna. SILVA clasificó géneros no validados como 

Lachnoclostridium14 en secuencias de referencia pertenecientes 

a géneros Enterocloster, Mediterraneibacter y Merdimonas. 

 

Conclusiones 
Para el análisis de la familia Lachnospiraceae, las mejores bases 

de datos para su clasificación son LTP y SILVA. La constante 

reclasificación de géneros obliga a los investigadores que 

trabajan en estudios del microbioma, a actualizarse 

constantemente siguiendo los marcos de referencia determinados 

por el International Journal of Systematic and Evolutionary 

Microbiology (IJSEM) y verificando el nivel de actualización de 

las diferentes bases de datos. 
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