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INTRODUCCIÓN

Los datos del microbioma son de alta dimensionalidad, dispersos y composicionales (Gloor et al., 2017),
y su análisis requiere métodos analíticos capaces de abordar esta complejidad. Este estudio compara los
métodos Random Forest (RF), Partial Least Square Discriminant Aanlysis (PLS-DA) y Bayes-C en la clasifi-
cación de dos líneas genéticas de conejo a partir de su microbiota intestinal. El objetivo es evaluar el
rendimiento predictivo de estos tres métodos y su relevancia biológica en la identificación de taxones
microbianos determinantes para la clasificación de dos líneas maternas con diferente longevidad.

MATERIAL Y MÉTODOS

El análisis microbiano se hizo a partir de muestras de heces blandas de 102 conejas nulíparas de dos
líneas maternas (A y LP), 51 muestras por línea. La línea LP, fue fundada utilizando criterios de longe-
vidad y productividad, mientras que la línea A es una línea materna comercial estándar (Sánchez et
al., 2008). Se compararon tres modelos para predecir la línea genética a partir del microbioma: Bayes-
C, regresión bayesiana que asume que solo algunos taxones influyen en la clasificación; Random
Forest, que construye árboles de decisión; y PLS-DA, que maximiza la covarianza entre la microbiota
y la línea genética. Se siguió el procedimiento propuesto por Topçuoǧlu et al. (2020) para la clasificación
basada en el microbioma. Además, la selección de variables se realizó de manera iterativa, priorizando
los taxones microbianos más relevantes en cada modelo.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

El método PLS-DA mostró la mayor precisión predictiva y menor variabilidad (AUC = 0,95 ± 0,03), se-
guido de Bayes-C (AUC = 0,92 ± 0,05) y Random Forest (AUC = 0,87 ± 0,06). El método PLS-DA se -
leccionó más variables (86), mientras que BayesC identificó 24 unidades taxonómicas y Random Forest
10, aunque con un solapamiento de taxones alto entre los modelos, destacando taxones compartidos
como Eubacteriaceae y Lachnospiraceae. El método PLS-DA optimizó la precisión y Random Forest
priorizó taxones biológicamente relevantes.

CONCLUSIÓN

Los métodos PLS-DA y Bayes-C lograron mayor precisión predictiva al capturar más características, mien-
tras que Random Forest seleccionó menos taxones, pero con mayor relevancia biológica. El método
PLS-DA ofreció una visión amplia de diferencias de microbioma entre líneas, mientras que Random
Forest identificó taxones clave, siendo más eficiente para la selección dirigida de variables.
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