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INTRODUCCION

La exposicion prolongada a agentes estresantes es un factor de riesgo para la salud, ya que su impacto
en el eje intestino-cerebro se asocia a diversos trastornos. Los avances en tecnologias 6micas, como la
metagendmica y la metabolémica, han permitido progresar en la investigacién de estos efectos. Aun-
que se han establecido vinculos entre el estrés, la composicion microbiana y los metabolitos plasmaticos,
son escasos los estudios que integran los datos del microbioma y el metaboloma fecales. Este estudio
tiene como objetivo analizar la influencia del estrés social prolongado en las interacciones entre el
microbioma intestinal y sus productos metabdlicos en cerdos.

MATERIAL Y METODOS

Se generdé el perfil del microbioma de 60 cerdos Duroc de 2 meses de edad asignados durante el pe-
riodo de engorde a los grupos estrés (n=30) y control (n=30). El perfil taxondmico se generé con Sylph
(Shaw y Yu, 2024), el ensamblado de genomas (MAGs) con nf-core/mag 3.3.0 (Krakau et al., 2022) y la
anotacion funcional con DRAM (Shaffer et al., 2020). La prediccion de perfiles metabdlicos se realizd
utilizando mNODE (Wang et al., 2023), enfocandose en 11 metabolitos previamente reportados como
discriminantes entre los grupos experimentales (Rio-Lépez et al., 2024). Para ello, se utilizaron cuatro
tablas de abundancia microbiana a diferentes niveles: (1) género, (2) especie, (3) MAGs, y (4) genes
microbianos. La metodologia mNODE propone la métrica “susceptibilidad” para inferir interacciones
entre el microbioma y los metabolitos. Esta susceptibilidad se cuantifica como = (/, donde es la desvia-
cién en la predicciéon de la concentracion del metabolito y es la perturbacion en la abundancia de la
especie microbiana. Un valor negativo indica que una mayor abundancia microbiana reduce la con-
centracion del metabolito, lo que sugiere su consumo. En cambio, un valor positivo sugiere que el
metabolito pueda ser producido por la especie microbiana.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se observé que la precision de las predicciones de los metabolitos variaba segin el compuesto. El 2-ace-
tamidofenol y el acido elaidico, mas abundantes en el grupo control, mostraron predicciones particu-
larmente confiables en los cuatro perfiles analizados. Se detectaron, ademas, diferencias en funcién de
las tablas de abundancia utilizadas. Las predicciones basadas en la abundancia de géneros bacterianos
mostraron una correlacion promedio de 0,69, mientras que a nivel de especie fue de 0,47. El rendimiento
predictivo basado en MAGs fue de 0,43, y el de un conjunto de 64 genes microbianos de 0,51. La inte-
gracion de este conjunto de genes incrementé la capacidad predictiva de la serotonina (r=0,73). Este
enfoque también mejord la precision del analisis discriminante, del 79,72% al 91,06%. Los valores de
susceptibilidad revelaron, a todos los niveles, patrones divergentes entre los metabolitos mas abundantes
en el grupo control (serotonina y 2-acetamidofenol) y xantosina (indicadora de estrés), sugiriendo una
relacién inversa en las interacciones microbioma-metabolismo de estos compuestos.

CONCLUSION

El estrés social prolongado en los cerdos conlleva cambios en la composicién del metagenoma vy el
metaboloma fecales, reflejando potenciales biomarcadores de bienestar. Estos hallazgos subrayan el
potencial de los enfoques multi-6micos para identificar biomarcadores y una mejor comprensién de
las interacciones entre el microbioma y sus productos metabélicos en el contexto del estrés social.
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