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INTRODUCCION

Una de las consecuencias del calentamiento global es el estrés térmico, que altera la fisiologia de los
animales reduciendo la eficiencia reproductiva. Los cerdos ibéricos se han adaptado durante siglos a
las duras condiciones ambientales del suroeste de la peninsula Ibérica, especialmente en verano,
cuando las temperaturas minimas pueden sobrepasar los 20°C durante dias. A pesar de esta
adaptacién, hemos observado efectos negativos del aumento de la temperatura sobre caracteres de
prolificidad como el indice de parto o el peso de camada. En este trabajo se ha realizado un analisis
de integracién de datos de microRNAs circulantes y metaboloma de plasma sanguineo, y microbioma
vaginal de cerdas reproductoras, tomados en dos épocas, con estrés térmico (HS) y sin estrés
térmico (NHS), con el objeto de identificar sefiales multiGmicas altamente correlacionadas que
permitan discriminar entre las dos y encontrar biomarcadores asociados a HS.

MATERIAL Y METODOS

Se recogieron muestras de sangre y exudado vaginal de un total de 24 cerdas en celo en dos estros
consecutivos, junio-julio (HS) y noviembre (NHS) con una temperatura media de 23.84°C y 9.84°C
durante el muestreo, respectivamente. En las muestras de sangre, se separd el plasma mediante
centrifugacion y se caracterizé el perfil de microARNs circulantes mediante secuenciacion total de
ARNSs pequefios en 18 muestras (9 por grupo) y el metaboloma de 24 muestras (12 por grupo). El
exudado vaginal se emple6 para caracterizar su microbioma mediante secuenciacion del gen 16S
rRNA en 42 cerdas (21 por grupo). Los datos de las tres Omicas se integraron utilizando el
procedimiento Data Integration Analysis for Biomarker Discovery using Latent cOmponents (DIABLO)
del paquete mixOmics en R (Singh et al.,, 2019). Se llevé a cabo un analisis supervisado con la
funcion block.plsda, utilizando los dos primeros componentes principales y un disefio en el que se
dieron pesos de 0.1 a las correlaciones entre set de datos para maximizar la capacidad discriminante
del analisis.

RESULTADOS Y DISCUSION

Una vez puesto el modelo a punto y seleccionadas una serie de variables que maximizasen la
capacidad discriminadora del modelo, las correlaciones resultantes entre el primer componente de los
tres grupos de datos fueron altas (0.85 microRNAs-microbioma; 0.88 microRNAs-metaboloma; 0.84
microbioma-metaboloma), discriminando mejor entre los dos grupos (HS y NHS) los datos de
microRNAs y metaboloma. El analisis mostré correlaciones superiores a 0.7 entre 14 microRNAs, 11
variantes de secuencia de amplicon (ASVs) y 13 metabolitos. Los dos microRNAs que mas varianza
explican dentro del componente 1 son ssc-mir-769 y ssc-mir-296, mas expresados en época
termoneutral; ssc-mir-769 mostré su correlacion mas alta (0.83) con un ASV del género
Streptococcus, también mas abundante en época termoneutra y con un metabolito que no pudo ser
anotado. Por otro lado, ssc-mir-296 mostré su correlacién mas elevada con un ASV del género
Desemzia (0.83), mas abundante en época termoneutra.

CONCLUSION
Los resultados muestran al menos cuatro candidatos para ser biomarcadores potencialmente
relacionados con HS, utiles para identificar o prevenir situaciones ambientales adversas.
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