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RESUMEN

La microbiota intestinal desempefia un papel fundamental en la salud de los caninos, tiene funciones dentro de
sistemas varios tales como el digestivo, la sintesis de vitaminas, la modulacién inmunoldgica, la proteccién contra
patdgenos, etc. La revision sistematica presente tuvo como objetivo el analisis de la composicién y diversidad
microbiana en perros sin alteraciones clinicas aparentes, asi como identificar los principales factores en los que
influyen estas colonias dentro del equilibrio intestinal y sistémico. Se llevd a cabo una investigacion descriptiva

basada en literatura cientifica reciente, en un enfoque cualitativo y sustentado en estudios relacionados al tema.

Los resultados mostraron que los filos bacterianos predominantes en perros sin aparentes novedades clinicas fueron
Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria y Proteobacteria, cada uno con funciones especificas relacionadas con la
fermentacion de fibras, la produccidn de acidos grasos de cadena corta y la modulacion del sistema inmune.

Asimismo, se identificd la presencia de arqueas, hongos, virus y protozoos como parte del ecosistema intestinal.
Factores como la edad, la dieta, la genética, el ambiente y el estilo de vida se asociaron estrechamente con la

diversidad y estabilidad de la microbiota.

La revisién concluyé que establecer una composicién microbiana de referencia permite detectar desequilibrios
(disbiosis) de forma mas precisa y aplicar estrategias preventivas o terapéuticas eficaces. Esta informacion resulta
esencial para el desarrollo de enfoques individualizados en la medicina veterinaria preventiva y para el bienestar

integral de los animales de compafiia.
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COMPOSITION OF THE INTESTINAL MICROBIOTA IN CLINICALLY HEALTHY DOGS: A

REVIEW OF SCIENTIFIC LITERATURE

ABSTRACT

The gut microbiota plays a fundamental role in canine health, with functions across various systems such as
digestion, vitamin synthesis, immune modulation, protection against pathogens, and more. The present systematic
review aimed to analyze the composition and microbial diversity in dogs without apparent clinical alterations, as
well as to identify the main factors influencing these colonies within intestinal and systemic balance. A descriptive
investigation was carried out based on recent scientific literature, using a qualitative approach supported by studies

related to the topic.

The results showed that the predominant bacterial phyla in dogs with no apparent clinical issues were Firmicutes,
Bacteroidetes, Actinobacteria, and Proteobacteria, each with specific roles related to fiber fermentation, short-chain
fatty acid production, and immune system modulation. Additionally, the presence of archaea, fungi, viruses, and
protozoa was identified as part of the intestinal ecosystem. Factors such as age, diet, genetics, environment, and

lifestyle were closely associated with the diversity and stability of the microbiota.

The review concluded that establishing a reference microbial composition allows for more accurate detection of
imbalances (dysbiosis) and the implementation of effective preventive or therapeutic strategies. This information
is essential for the development of individualized approaches in preventive veterinary medicine and for the overall
well-being of companion animals.
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HIGHLIGHTS

* Firmicutes and Bacteroidetes are the dominant phyla in healthy dogs' gut microbiota.

« Factors such as diet, age, and lifestyle significantly influence microbial diversity.

» ldentifying a reference microbiota aids in detecting dysbiosis and guiding treatments.

1. INTRODUCCION

La microbiota intestinal canina constituye un ecosistema complejo y dindmico compuesto por bacterias, arqueas,
virus y hongos gue interactian de manera constante con el hospedador, desempefiando un papel fundamental en el
mantenimiento de la salud gastrointestinal y sistémica. En perros clinicamente sanos, este conjunto microbiano
participa activamente en procesos esenciales como la digestién y fermentacion de nutrientes, la sintesis de
metabolitos bioactivos, la modulacion del sistema inmunoldgico y la proteccion frente a microorganismos
patdgenos, contribuyendo de forma decisiva a la homeostasis intestinal (Pilla & Suchodolski, 2019; Rowland et al.,
2017).

En condiciones fisiologicas, la microbiota intestinal canina se caracteriza por el predominio de los filos Firmicutes,
Bacteroidetes, Fusobacteria, Actinobacteria y Proteobacteria, los cuales conforman un nucleo microbiano
relativamente estable y funcional. Sin embargo, esta composicion no es estéatica, sino que se encuentra influenciada
por diversos factores intrinsecos y extrinsecos, entre los que destacan la edad, la dieta, la genética, el ambiente, el
estilo de vida y el uso de antibidticos (Deng & Swanson, 2014; Suchodolski, 2021). Las variaciones dentro de estos
parametros pueden generar cambios fisiol6gicos normales o, en casos de alteraciones significativas, desencadenar
estados de disbiosis asociados a trastornos gastrointestinales y sistémicos.

La disbiosis intestinal ha sido reconocida como un factor clave en el desarrollo de diversas patologias digestivas en
perros, y su identificacion temprana depende en gran medida del conocimiento previo de la composicién

microbiana caracteristica de animales clinicamente sanos. En este contexto, establecer perfiles de referencia de la



microbiota intestinal resulta esencial para interpretar adecuadamente los cambios observados en situaciones
patol6gicas y para orientar estrategias preventivas y terapéuticas basadas en la modulacion del ecosistema intestinal
(Mondo et al., 2019).

A pesar del creciente interés cientifico en el estudio de la microbiota intestinal canina, la informacién disponible se
encuentra dispersa y presenta variaciones metodologicas que dificultan su integracion y aplicacion clinica. Por ello,
la presente revision sistematica de literatura cientifica tiene como objetivo analizar y sintetizar la evidencia
disponible sobre la composicion y diversidad de la microbiota intestinal en perros clinicamente sanos, asi como
identificar los principales factores que influyen en su equilibrio. De esta manera, se busca aportar un marco de
referencia actualizado que contribuya al fortalecimiento de la medicina veterinaria preventivay al bienestar integral

de los animales de compafiia

2. METODOLOGIA

2.1. TIPO DE ESTUDIO

Se realizd una revision sistematica de la literatura cientifica, siguiendo los lineamientos establecidos por la
declaracién PRISMA (Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta Analyses), con el fin de
garantizar la transparencia, reproducibilidad y rigor metodoldgico del proceso de seleccion y andlisis de la

informacion.



2.2.FUENTES DE INFORMACION

Tabla 1
L . . "Healthy dogs "Intestinal microbiota
Bases de datos Canine gut microbiota microbiome” AND dogs AND 165 rRNA"
PLOS ONE 24.800 9.430 3.120
Frontiers in Veterinary
) 1.358 412 186

Science
Veterinary Clinical

2.945 1.126 524
Pathology
World Journal of

3.210 1.487 603
Gastroenterology
Open Veterinary Journal 2.104 936 418

Elaboracion propia
Resultados obtenidos mediante busqueda directa en cada base de datos utilizando las palabras clave indicadas. Los
valores corresponden al nimero total de resultados arrojados por cada plataforma al momento de la consulta (2025).
La busqueda sistematica evidencid una mayor cantidad de resultados para el término general “Canine gut
microbiota”, especialmente en PLOS ONE, lo que refleja el creciente interés cientifico en el estudio de la
microbioma canino. Al aplicar términos mas especificos como “Intestinal microbiota AND dogs AND 16S rRNA”,
el nimero de publicaciones disminuyé considerablemente, permitiendo una seleccion mas rigurosa de estudios con
metodologia molecular basada en secuenciacidn genética. Este filtrado facilité la identificacion de investigaciones

con mayor solidez metodoldgica para su inclusion en la revision.

2.3.ESTRATEGIA DE BUSQUEDA

Se incluyeron articulos originales y revisiones sistematicas que cumplieran con los siguientes criterios: (1) estudios
realizados en perros clinicamente sanos, (2) analisis de la composicidn, diversidad o funciones de la microbiota
intestinal, (3) uso de metodologias moleculares, principalmente secuenciacion del gen 16S rRNA, y (4)

publicaciones en inglés o espafiol.




Se excluyeron estudios duplicados, investigaciones con informacion metodoldgica insuficiente, trabajos centrados
exclusivamente en perros con patologias gastrointestinales diagnosticadas y estudios que abordaran microbiota de

localizaciones distintas al intestino.

2.4.CRITERIOS DE INCLUSION Y EXCLUSION

2.4.1. Criterios de inclusion:

» Articulos originales con revision por pares.

»  Estudios publicados en inglés o espafiol.

» Investigaciones enfocadas en la microbiota intestinal de perros adultos clinicamente sanos.

» Estudios que abordaran la composicidn, diversidad y funciones de la microbiota intestinal en condiciones

de salud

2.4.2. Criterios de exclusion:

Estudios duplicados.

» Publicaciones sin metodologia claramente descrita.

» Atrticulos sin respaldo cientifico verificable.

» Investigaciones centradas en microbiota de otros sistemas corporales (oral, dérmica, respiratoria, entre

otros)

2.5.PROCESO DE SELECCION DE ESTUDIOS
En la basqueda inicial se identificaron 124 articulos. Tras la eliminacion de duplicados y la revision de titulos y
resimenes, se seleccionaron 47 estudios para lectura a texto completo. Finalmente, 32 articulos cumplieron con los

criterios establecidos y fueron incluidos en la sintesis cualitativa.



La informacion extraida fue organizada y analizada de manera cualitativa, agrupando los hallazgos en categorias
temaéticas relacionadas con la composicidn microbiana, las funciones fisiologicas y los factores que influyen en el
equilibrio de la microbiota intestinal
2.6.EVALUACION DE LA CALIDAD METODOLOGICA Y RIESGO DE SESGO
Para garantizar la calidad de los estudios seleccionados y minimizar el riesgo de sesgo, se tomaron las siguientes
medidas:

» Se consultaron multiples bases de datos para evitar sesgos de publicacion.

» Seincluyeron estudios en dos idiomas (inglés y espafol) para ampliar el alcance.

» Se consideraron criterios metodoldgicos como disefio del estudio, tamafio de muestra y herramientas

utilizadas.

+ Seanalizaron las limitaciones de cada estudio (heterogeneidad, conflictos de interés, etc).

2.7.EXTRACCION Y ANALISIS DE DATOS

» Lainformacion fue organizada y sintetizada en un analisis con lo siguiente:

« Composicién de la microbiota intestinal mayormente en perros.

*  Funciones fisioldgicas de los principales microorganismos identificados.

»  Factores extrinsecos e intrinsecos que afectan el equilibrio microbiano.

» La sintesis sera de tipo cualitativo, agrupando los resultados por temaéticas y destacando patrones o

contradicciones encontrados en la literatura

3. DESARROLLO Y DISCUSION
La microbiota intestinal de los perros constituye un ecosistema complejo y altamente especializado, conformado
por bacterias, arqueas, virus y hongos que interactdan de manera dindmica con el hospedador y con el ambiente

intestinal. Esta interaccion resulta esencial para el mantenimiento de la homeostasis gastrointestinal y para el



bienestar general del animal, al influir directamente en procesos metabdlicos, inmunoldgicos y estructurales del
tracto digestivo (Pilla & Suchodolski, 2019; Rowland et al., 2017).

En condiciones fisioldgicas, la microbiota intestinal canina se caracteriza por el predominio de los filos Firmicutes,
Bacteroidetes, Fusobacteria, Actinobacteria y Proteobacteria. Dentro de estos grupos, Fusobacterium spp.,
Clostridium hiranonis y diversas especies del género Bacteroides han sido consistentemente identificados como
taxones dominantes en perros clinicamente sanos (Deng & Swanson, 2014; Suchodolski, 2021). La presencia
estable de estos microorganismos sugiere la existencia de un ndcleo microbiano funcional que desempefia un papel
clave en la fisiologia digestiva canina.

Desde el punto de vista funcional, uno de los aportes mas relevantes de la microbiota intestinal es la capacidad de
fermentar carbohidratos no digeribles por las enzimas del hospedador, tales como fibras dietarias, almidones
resistentes y polisacaridos vegetales. En este proceso, bacterias como Fusobacterium spp. participan activamente
en la degradacion de estos sustratos, liberando monosacaridos y oligosacaridos que actian como fuente energética
tanto para otros miembros de la microbiota como para el epitelio intestinal (Rowland et al., 2017). Esta funcién
resulta especialmente relevante en el colon, donde la fermentacion microbiana representa una fuente clave de

energia metabdlica.

La fermentacidn microbiana de carbohidratos da lugar a la produccién de acidos grasos de cadena corta (AGCC),
principalmente acetato, propionato y butirato. Entre estos, el butirato posee un papel central en la salud intestinal.
Clostridium hiranonis, junto con otros miembros del clister de Clostridium, ha sido identificado como uno de los
principales productores de butirato en la microbiota intestinal canina (Rowland et al., 2017).

El butirato constituye la principal fuente energética para los colonocitos, favoreciendo la renovacion y reparacion
de la mucosa intestinal y contribuyendo al mantenimiento de la integridad de la barrera epitelial. Ademas, este
metabolito participa en la conversion de cidos biliares primarios en secundarios, regulando la disponibilidad de
bilis en el intestino y modulando el crecimiento de microorganismos potencialmente patégenos (Suchodolski,
2021). Estos mecanismos evidencian gque la microbiota intestinal no solo cumple funciones digestivas, sino que

actla como un regulador metabolico del ambiente intestinal.



Desde el punto de vista inmunoldgico, la produccion de butirato también desempefia un rol fundamental en la
modulacién de la respuesta inmune local. Se ha demostrado que este acido graso reduce la expresion de genes
proinflamatorios, favorece la diferenciacion de células T reguladoras y promueve un estado de tolerancia
inmunoldgica en la mucosa intestinal, contribuyendo a la prevencion de procesos inflamatorios crénicos (De Vos
etal., 2022; Rowland et al., 2017).

Dentro de la microbiota intestinal canina, el género Lactobacillus se encuentra presente de manera habitual y
cumple funciones protectoras relevantes. Estas bacterias producen &acido lactico, lo que genera una disminucion del
pH intestinal y crea un ambiente desfavorable para la proliferacion de patégenos. Asimismo, compiten con
microorganismos potencialmente dafiinos por sitios de adhesion en la mucosa intestinal y estimulan la secrecion

de inmunoglobulina A (IgA), fortaleciendo la inmunidad de la mucosa (Jugan et al., 2017; Wynn, 2009;

Grzeskowiak et al., 2015).

De manera complementaria, Bifidobacterium spp. participa en la fermentacion de oligosacaridos y en la produccion
de acetato y lactato, metabolitos que inhiben el crecimiento de patdgenos sensibles a ambientes acidos. Ademas,
estas bacterias promueven la activacion de células dendriticas tolerogénicas y estimulan la produccion de IgA,
reforzando los mecanismos de defensa inmunolégica intestinal (Rowland et al., 2017; Grzeskowiak et al., 2015).
La microbiota intestinal canina experimenta cambios significativos a lo largo del ciclo de vida del animal. Durante
las primeras etapas, la colonizacion intestinal esta dominada principalmente por bacterias del filo Proteobacteria,
especialmente miembros de la familia Enterobacteriaceae. Estas bacterias establecen las condiciones iniciales del
ambiente intestinal y favorecen la sucesion de otros grupos microbianos a medida que el sistema digestivo madura

y la dieta evoluciona (Balouei et al., 2023; An et al., 2025).

En la etapa adulta, la microbiota alcanza una mayor estabilidad, caracterizada por una mayor abundancia de
bacterias fermentadoras como Fusobacterium y Bacteroidetes. En contraste, durante la vejez se observa una
disminucidn global de la diversidad bacteriana y una pérdida progresiva de bacterias productoras de butirato, como

Clostridium hiranonis. Esta reduccion compromete el aporte energético a los colonocitos, la integridad de la barrera



intestinal y la regulacién antiinflamatoria del sistema inmune local, favoreciendo un entorno proinflamatorio
asociado a la aparicién de alteraciones gastrointestinales en perros geriatricos (Kubinyi & Bel Rhali, 2020). El
entorno, el manejo y la convivencia influyen de manera significativa en la composicion de la microbiota intestinal.
Diferencias entre perros criados en ambientes domésticos e institucionales, asi como entre distintas razas, sugieren
que factores ambientales y genéticos contribuyen a la configuracion del ecosistema intestinal (Hernandez et al.,
2022; Hu et al., 2024).

Diversos estudios basados en secuenciacion del gen 16S rRNA han permitido caracterizar cuantitativamente la
microbiota intestinal de perros clinicamente sanos, reportando patrones relativamente consistentes en la abundancia

relativa de los principales filos bacterianos.

En perros adultos sanos, Firmicutes representa aproximadamente entre 35% y 55% de la abundancia relativa total,
seguido por Bacteroidetes, con valores que oscilan entre 20% y 35%, mientras que Fusobacteria puede representar
entre 10% y 25% de la microbioma fecal. En menor proporcion se encuentran Proteobacteria (2-10%) y

Actinobacteria (1-5%) (Hooda et al., 2012; Alessandri et al., 2019; Pilla & Suchodolski, 2021).

En andlisis de metagendmica profunda, Alessandri et al. (2019) reportaron que el ndcleo microbiano canino incluye
consistentemente géneros como Fusobacterium, Bacteroides, Clostridium y Prevotella, con variaciones

intraindividuales inferiores al 15% en perros adultos mantenidos bajo dieta estable.

En términos de diversidad alfa, los indices de Shannon en perros clinicamente sanos suelen encontrarse en rangos
de 3.5 a 5.5, dependiendo de la dieta y el entorno (Vilson et al., 2018; You & Kim, 2021). La riqueza bacteriana
estimada mediante el indice Chaol puede oscilar entre 300 y 800 OTUs, evidenciando una microbiota altamente
diversa en condiciones fisiologicas (Honneffer et al., 2014).
Durante el periodo neonatal, se ha observado una predominancia inicial de Proteobacteria (>40%), particularmente
Enterobacteriaceae, con una transicion progresiva hacia un predominio de Firmicutes y Bacteroidetes al alcanzar

la adultez (Garrigues et al., 2022; Balouei et al., 2023).



En perros geriatricos, diversos estudios reportan una reduccion significativa en la diversidad alfa (disminucion
promedio del 15-25%) junto con una menor abundancia de bacterias productoras de butirato como Clostridium
hiranonis (Kubinyi et al., 2020; Masuoka et al., 2016).

Suchodolski et al. (2009) demostraron que la administracion de tilosina durante 14 dias produjo una reduccién
significativa en la diversidad bacteriana (disminucion del indice de Shannon en aproximadamente 30%) y una

reduccién marcada de Fusobacteria y Clostridiales, con aumento relativo de Proteobacteria.

En estudios posteriores, se observd que la recuperacion completa de la composicién basal puede tardar entre 4 y 8
semanas, aunque algunos taxones no retornan a niveles previos (Schmitz & Suchodolski, 2016).

Perros con sobrepeso muestran diferencias significativas en la proporcion Firmicutes/Bacteroidetes, con
incrementos relativos de Firmicutes hasta en un 10-15% comparado con perros normopeso (Chun et al., 2020;

Morelli et al., 2022).

Entre los factores mas disruptivos se encuentra el uso de antibidticos. El tratamiento con macrdlidos como la tilosina
ha demostrado generar una reduccion significativa de la diversidad bacteriana, con disminucion de bacterias
productoras de butirato y proliferacion de microorganismos oportunistas. Esta disbiosis se asocia clinicamente con
diarrea, heces blandas y procesos inflamatorios intestinales, los cuales pueden persistir incluso después de
suspender el antibiético (Suchodolski et al., 2009; Frank et al., 2007).

La dieta constituye otro modulador clave del equilibrio microbiano. Cambios bruscos en la composicion de
macronutrientes pueden alterar la abundancia relativa de bacterias fermentadoras y afectar la produccion de AGCC.
En contraste, el uso de prebidticos y probi6ticos ha demostrado favorecer la proliferacion de bacterias beneficiosas
como Lactobacillus y Bifidobacterium, contribuyendo a la prevencion y correccion de estados de dishiosis

(Sanderson, 2013).



4. CONCLUSIONES

La presente revision sistematica permitié evidenciar que la microbiota intestinal de los perros clinicamente sanos
constituye un ecosistema complejo, dindmico y altamente especializado, cuya correcta composicion resulta
fundamental para el mantenimiento de la salud gastrointestinal y sistémica. Los estudios analizados coinciden en
gue, en condiciones fisioldgicas, la microbiota intestinal canina se caracteriza por el predominio de los filos
Firmicutes, Bacteroidetes y Fusobacteria, acompafiados por Actinobacteria y Proteobacteria en menor proporcion,

conformando un nlcleo microbiano relativamente estable y funcional.

La alta representacion de bacterias productoras de &cidos grasos de cadena corta, especialmente butirato, resalta la
importancia metabdlica de la microbiota intestinal en perros sanos. Estos metabolitos desempefian un papel esencial
en la integridad de la mucosa intestinal, el mantenimiento de la barrera epitelial y la regulacion de la respuesta
inmunoldgica local, contribuyendo a la prevencion de procesos inflamatorios y al adecuado funcionamiento del
tracto gastrointestinal. En este sentido, la microbiota intestinal no debe considerarse Unicamente como un conjunto

de microorganismos comensales, sino como un componente activo e indispensable de la fisiologia canina.

Asimismo, la evidencia recopilada demuestra que la composicién y diversidad la microbiota intestinal estan
influenciadas por multiples factores intrinsecos y extrinsecos, entre los que destacan la edad, la dieta, el ambiente
y el uso de antibioticos. Estos factores pueden generar variaciones fisiolégicas dentro de rangos de normalidad o,
en casos de alteraciones méas profundas, desencadenar estados de disbiosis asociados con enfermedades
gastrointestinales. Por ello, el conocimiento de los perfiles microbianos en perros clinicamente sanos resulta
esencial para interpretar adecuadamente los cambios observados en contextos patolégicos.

Desde una perspectiva clinica y preventiva, el establecimiento de un microbiota intestinal de referencia en perros
sanos representa una herramienta de gran valor para la medicina veterinaria. Dicho conocimiento permite mejorar

la deteccion temprana de desequilibrios microbianos, optimizar el uso de estrategias terapéuticas basadas en la



modulacién de la microbiota como dietas funcionales, prebi6ticos y probioticos y favorecer un enfoque preventivo

orientado al bienestar animal.

Finalmente, esta revision pone de manifiesto la necesidad de continuar desarrollando investigaciones con
metodologias estandarizadas y enfoques integrales que permitan profundizar en la comprension de la microbiota
intestinal canina. Estudios longitudinales y multiomicos contribuiran a esclarecer las funciones especificas de los
distintos microorganismos y su interaccién con el hospedador. En conclusion, la microbiota intestinal se consolida
como un eje central en la comprension de la salud canina y como un campo de estudio prioritario para el avance de

la medicina veterinaria basada en evidencia.
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