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INTRODUCCIÓN  
En la Universidad Miguel Hernández de Elche se ha llevado con éxito un experimento de selección 
divergente por variabilidad ambiental del tamaño de camada en conejo (Blasco et al., 2017). La línea 
homogénea para el tamaño de camada ha mostrado una menor sensibilidad al estrés y a las 
enfermedades que la línea heterogénea (Argente et al., 2019; Beloumi et al., 2020). La microbiota 
intestinal tiene un importante papel en el desarrollo del sistema inmunológico y la activación del eje 
hipotálamo-pituitario-adrenal (HPA) del hospedador (Kraimi et al., 2019). En este trabajo se aborda el 
estudio metagenómico de la microbiota cecal de ambas líneas mediante el uso de shotgun sequencing, 
con el objetivo de detectar genes microbianos que nos permitan discriminar entre las dos líneas 
seleccionadas divergentemente para la variabilidad ambiental del tamaño de camada. 
 

MATERIAL Y MÉTODOS 
Se recogieron muestras de contenido cecal a las 22 semanas de edad en 34 hembras de la línea 
heterogénea y en 36 hembras de la línea homogénea de la 13ª generación del experimento de selección 
divergente (ver más detalles del experimento en Blasco et al., 2017). Las muestras fueron secuenciadas 
con Illumina NextSeq. La longitud media de las lecturas pareadas fue de 2 x 150 pb. Las lecturas se 
alinearon a la base de datos KEGG (http://www.kegg.jp) y se identificar 3046 genes microbianos (KEGG). 
El filtrado de variables según su prevalencia entre muestras se realizó con el paquete PIME del programa 
R. Posteriormente, se imputaron los ceros con la función cmultRepl del paquete zCompositions de R y se 
aplicó la normalización con la ratio promedio del logaritmo centrado (wCLR) debido a la naturaleza 
composicional de los datos. Finalmente, se realizó un análisis discriminante basado en proyecciones 
sobre estructuras latentes (PLS-DA) con un vector de clasificación de línea como variable dependiente y 
los 3046 genes microbianos como variables independientes. Se seleccionaron las variables con un VIP 
(importancia de la variable en la proyección)>0.95, y se volvió a repetir el análisis. 
 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
El análisis PLS-DA, utilizando una prevalencia del 50%, identificó 1572 genes microbianos, de los cuales 
448 tenían una VIP > 0.95. Los resultados del PLS-DA mostraron que la proyección de los datos sobre 
las cuatro primeras variables latentes tuvo un coeficiente de ajuste elevado (R² = 0.85) y un coeficiente de 
validación cruzada (Q²) de 0.52.  
 

CONCLUSIÓN 
En este trabajo, se han identificado genes microbianos que podrían ayudar a discriminar las líneas 
divergentes, lo que indicaría que la selección por variabilidad ambiental del tamaño de camada modifica 
el microbioma del huésped. 
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