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CARACTERIZACIÓN DEL MICROBIOMA INTESTINAL A LO LARGO DEL TRACTO 
DIGESTIVO EN CERDOS IBÉRICOS

 

INTRODUCCIÓN 

 

shotgun  

MATERIAL Y MÉTODOS
Material animal:

ad libitum

Extracción de ADN y secuenciación del amplicón: 
PowerFecal MoBio

MiSeq Illumina MiSeq Reagent Kit
16S Metagenomic Sequencing Library Preparation Illumina

Composición de la microbiota intestinal: QIIME

forward reverse

Operational Taxonomic Units QIIME
BLAST  

Diversidad y diferencias en la abundancia de la microbiota intestinal:
non-metric multidimensional scaling

vegan

metagenomeSeq
�

Predicción de los metagenomas y diferencias funcionales entre tramos:
KEGG 

Orthologies PICRUSt
DESeq2

metagenomeSeq  
 



RESULTADOS Y DISCUSIÓN
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Figura 1. Evolución del porcentaje sobre el total de cada tramo a lo largo del intestino de los 
10 géneros más abundantes. Los segmentos verticales indican el error estándar.

Figura 2. a) NMDS sobre las distancias de Bray-Curtis para las muestras de los 5 tramos. 
Los puntos indican la cantidad de secuencias. b) y c) Diagramas de cajas sobre el cálculo 
de las diversidades en los 5 tramos intestinales para los 13 animales: b) Diversidad alfa de 
Shannon. c) Diversidad beta de Whittaker mediante distancias de Bray-Curtis.

CHARACTERIZATION OF THE GUT MICROBIOME ALONG THE DIGESTIVE TRACT OF 
IBERIAN PIGS 
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