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Resumen: 
En el presente estudio se examinó la microbiota intestinal de tres grupos de camarones alimentados con la cepa de Streptomyces sp. RL8 (RL8), una mezcla de Lactobacillus graminis y Streptomyces sp. RL8 y N7 (Lac-Strep) así como una mezcla de Bacillus spp. y Streptomyces sp. RL8 y N7 (Bac-Strep). El análisis se realizó mediante la secuenciación de la región V4-V5 del gen ARNr 16S de los animales tratados y un grupo control, antes y después del reto con Vibrio parahaemolyticus. Los grupos RL8 y Bac-Strep mostraron los índices de diversidad Shannon más elevados, con valores después del reto de 3.94±0.11 y 3.39±0.3 respectivamente, en comparación con el grupo de control de 2.58±0.26. Los phylum más abundantes fueron Proteobacteria, Actinobacteria y Bacteroidetes antes y después de la infección. El análisis de componentes principales y STAMP mostraron que la composición de la microbiota de los grupos RL8 y Bac-Strep después del reto fue más uniforme que en los demás grupos experimentales, y se caracterizó por una estimulación significativa de la población de Bacteriovorax y de varios géneros productores de agentes antimicrobianos, los cuales protegen a los camarones de la infección.
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Abstract:

The intestinal microbiota of juveniles of the White shrimp Litopenaus vannamei, whose feed was enriched with three probiotic formulations: Streptomyces sp. RL8 (RL8); a mix of Lactobacillus graminis and Streptomyces spp. RL8 and N7 (Lac-Strep); and a mix of Bacillus spp. and Streptomyces spp. RL8 and N7 (Bac-Strep), was assessed. The analysis was performed by sequencing the V3 region of the 16S rRNA gene of treated animals and a control group, before and after Vibrio parahaemolyticus challenge. After challenge, the highest Shannon diversity indexes corresponded to RL8 and Bac-Strep (3.94 ± 0.11 and 3.39 ± 0.3, respectively) and the lowest to the control group (2.58±0.26). The most abundant phyla before and after challenge were Proteobacteria, Actinobacteria and Bacteroidetes. The principal component analysis and Statistical Analysis of Metagenomic Profiles (STAMP) showed that the gut microbiota of the groups RL8 and Bac-Strep after challenge was different from the other experimental groups, and was characterized by a higher bacterial diversity as well as a significant stimulation of the Bacteriovorax population and of other antimicrobial producing genera that protected shrimp from infection.
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