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El fluido seminal contiene una diversidad de . T b ’ oNA e
microorganismos, incluyendo bacterias, virus, . _' %i:&
arqueas, viroides y hongos, que estéan relacionados . "T i‘:“

con la calidad del semen. Estudios han demostrado
que estos microbios pueden influir en Ia
espermatogénesis y en la infertilidad. Sin embargo,
los resultados son aun inconclusos y no se ha
determinado con precision la composicion
microbiana central del semen ni la funcionalidad de
estos microorganismos. Ademas, el conocimiento
sobre las interacciones entre el huésped y los
microbios es limitado.
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RESULTADOS Y DISCUSION
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MATERIAL Y METODOS
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Limma Data Normalization - 1 MetagenomeSeq Relative abundance -
Threshold filtering - 2 Taxonomic classification -
PCoA, Gierarchical - 3 Microorganisms differentialy expressed -
DEGs -4 Functional annotation -
Enrichment: GO, KEGG - 5
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ID Source Term ID Term Name padj (query_1)
1 GO:BP GO0:0007286 spermatid development 0.01755
EPSBLY 4 173457. el 2 GO:BP G0:0032502 developmental process 0.02062
) i = : ve = UNCOIBI 3 GO:BP G0:0032501 multicelullar organismal process 0.03536
= LEFTY2 /Almz gy TR 28 TR 4 GO:BP G0:0022414 reproductive process 0.04114
;ﬁ_ Lo e A 9 i ICZ 435623 threshold 5 GO:BP  G0:0048232 male gamete generation 0.04908
E : DEf’ 6 GO:CC G0:0031588 nucleotide-activated protein kinase complex 0.003749
g "7 60:CC GO:0071944 cell periphery 0.01543
8 GO:BP GO:0000003 reproduction 0.0469
9 REAC REAC:R-HSA-1187000 fertilization 0.0007231
10 REAC  REAC:R-HSA-2534343 interaction with cumulus cells and the zona pellucida 0.03331
11 TF TF:M11296 factor: jdp2;motif: NRTGAYGTGAYN 0.04494
12 HPA HPA:0570752 testis;elongated or late spermatids [2Medium] 0.00266
13 HPA HPA:0570753 testis;elongated or late spermatids [2High] 0.000007455
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Metabolismo compartido
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CONCLUSIONES

El microbioma presente en el semen puede afectar a la
funcion espermatica.

La abundancia de diferentes microorganismos (Acinetobacter
baumannii) estan relacionados con la calidad espermatica y la
fertilidad masculina.

Se han identificado rutas alteradas en la produccién de
energia y motilidad espermatica, influenciadas tanto por el
microbioma como por las células del huésped.

Posiblemente las rutas metabdlicas asociadas al microbioma

‘\h

seminal estén relacionadas e interaccionen’ con el
metabolismo del huésped.
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