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Resumen

El estrés tiene efectos negativos en la fisiologia y el bienestar de animales estabulados, afectando
a su salud y al rendimiento productivo. Hasta la fecha, no existe un Gnico biomarcador fisiolégico de
bienestar o de estrés. Ademas, hay pocos estudios sobre el efecto del estrés en la resiliencia de la
microbiota fecal porcina. Este estudio longitudinal pretende evaluar en un modelo porcino el impacto
del estrés prolongado durante el periodo de engorde en el rendimiento productivo, el comportamiento
alimentario y la composicidn de la microbiota fecal.

El estudio se realizé con 60 cerdos Duroc durante el periodo de engorde, distribuidos en corrales
en funcion de su peso y equitativamente seglin su sexo. Los cerdos del grupo control (GC) fueron
alojados en corrales de 1.5m? por animal y no se sometieron a mezclas. Los cerdos del grupo de estrés
(GE) fueron sometidos a dos mezclas sociales y a una reduccion del 50% del espacio (1m?). Durante
este periodo, se registraron el peso, el consumo y parametros relacionados con el comportamiento
alimentario. Se tomaron muestras de heces en tres momentos del engorde (cada dos meses) para la
secuenciacion del gen 16S rRNA. La identificacion de biomarcadores microbianos se realizé con la
libreria de R: Network Module Structure Shift (NetMoss2).

Los animales del GE mostraron una disminucion del 7.09% en el peso y una menor eficiencia
alimentaria. En comparacion con el GC, estos animales exhibieron una menor frecuencia de visitas al
comedero y mayor duracion por comida. En relacion a la microbiota, aunque no se observaron
diferencias significativas en la diversidad-a entre grupos (p>0.05), si se encontraron en la diversidad-f3
(p<0.05), sugiriendo que los cerdos del GC mantienen un ecosistema mas uniforme, posiblemente
debido a una mayor transferencia de microorganismos entre animales (debido a las mezclas), de
conjunto con la variabilidad individual de respuesta al estrés dentro del GE. Observamos patrones de
resiliencia en el ecosistema microbiano, con mayores diferencias entre grupos cuando la toma de
muestras y el contraste se realizaron cercano a la exposicion a las mezclas como factor de estrés. El
analisis diferencial revel6 diferencias entre grupos en 18 géneros bacterianos, destacandose una mayor
abundancia de géneros oportunistas en los cerdos del GE.

El estrés prolongado impacta negativamente el rendimiento productivo, el comportamiento
alimentario y la composicion de la microbiota fecal porcina. Este estudio longitudinal ha permitido
evaluar la resiliencia del ecosistema microbiano y la identificacion de géneros bacterianos con un
potencial uso como biomarcadores no invasivos de estrés durante el periodo de engorde, lo cual podria
beneficiar a la industria porcina al mejorar las practicas de manejo y bienestar animal.
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