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Introduccidn. El hologenoma contempla que hay una
simbiosis y co-evolucion entre el hospedero y su
microbiota. Esta interaccion ayuda a la adaptacion del
hospedero gracias a las funciones que aporta la
microbiota(1). En crustaceos como el camarén el
manejo adecuado de la microbiota es esencial para
una produccién sostenible y de calidad(2,3). Sin
embargo, la informacién sobre la relacion entre la
genética del hospedero y la microbiota es escasa.

Por ello, en este trabajo analizamos la microbiota del
hepatopancreas y el intestino asociada a dos lineas
genéticas de L. vannamei en condiciones reales de
cultivo.

Metodologia. Se caracteriz6 la region V3-V4 del gen
ribosomal 16S en el hepatopancreas y el intestino de
dos lineas genéticas de L. vannamei criados en tres
estanques de produccion (Fig. 1). Este disefio

experimental permitié determinar el impacto de la
genética descartando la influencia del estanque.
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Fig. 1. Distribucién de los estanques y las lineas genéticas de L.
vannamei.

Resultados. Los analisis de varianza (Anosim y
Permanova) mostraron que el érgano era la variable
con mayor impacto (p=0.001) en la diversidad de la
microbiota (Fig. 2). Por otro lado, la microbiota del
hepatopancreas mostré enriquecimiento en funciones
de metabolismo de acidos grasos, energia y cuerpos
cetdbnicos, mientras que el intestino mostrd
metabolismo de aminoacidos, almidén y sacarosa. Al
comparar las lineas genéticas, observamos que esta
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explica un 30% (r=0.30, p<0.05) de las diferencias en
la microbiota del hepatopancreas, mientras que en el
intestino el efecto no fue significativo. Notablemente,
Gen1 mostré6 mayor diversidad y amplitud de nicho
(Fig. 2) sugiriendo que la microbiota de Gen1
aprovecha mejor los recursos disponibles. Ademas, la
microbiota de Gen1 mostr6 mayor abundancia de
bacterias con potencial probidtico, lo que puede
asociarse a un mejor estado de salud.
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Fig. 2. A. Andlisis de beta diversidad de la microbiota en las
muestras etiquetadas por 6rgano. B. Indice de diversidad de
Shannon y C. Amplitud de nicho en la microbiota de Gen1 y Gen2.

Conclusiones. i) El érgano tuvo el impacto mas
significativo en la composiciéon de la microbiota. ii) La
microbiota realiza actividades que complementan la
funcién de cada organo. iii) La genética tiene una
mayor influencia en la microbiota del hepatopancreas.
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