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RESUMEN

La generacion de dispositivos capaces de secuenciar ADN a partir de muestras de matrices
compuestas de distintos microorganismos ha marcado un hito en la clasificacion
taxonomica de estos. En el ambito de la producciéon animal de rumiantes, el estudio
gendmico del microbioma del rumen (metagendmica) y su relacién con el genotipo de los
hospedadores ha despertado el interés de los investigadores. Esto se debe a las potenciales
oportunidades de seleccionar rumiantes que puedan transmitir a su descendencia
caracteristicas que generen microbiomas mas sostenibles para los propositos de los
sistemas productivos, tales como mejorar la eficiencia alimenticia y productividad mientras
se reducen las emisiones de metano (CHa). El objetivo de esta revision fue exponer una
seleccion de documentacion cientifica relacionada con el analisis del microbioma y su
relevancia como potencial estrategia para la seleccion de rumiantes en los programas de
mejora genética. Se ha concluido que la integracion de tecnologias de analisis
metagendmico en la investigacion del microbioma del rumen ofrece nuevas perspectivas
para la mejora genética en la produccion de rumiantes. Estas tecnologias promueven

sistemas productivos mas eficientes y sostenibles, con menor impacto ambiental.

Palabras clave: Holobiabilidad, eficiencia alimenticia, microorganismos, metagendmica,

sostenibilidad.
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ABSTRACT

Reduction of methane emissions in bovines through metagenomic selection. The
development of devices capable of sequencing DNA from samples composed of various
microorganisms has marked a milestone in their taxonomic classification. In the field of
ruminant animal production, the genomic study of the rumen microbiome (metagenomics)
and its relationship with the host's genotype has attracted researchers' interest. This is due
to the potential opportunities to select ruminants that can pass on traits to their offspring
that create more sustainable microbiomes for productive systems, such as improving feed
efficiency and productivity while simultaneously reducing methane (CH4) emissions. The
objective of this review was to present a selection of scientific literature related to
microbiome analysis and its relevance as a potential strategy for selecting ruminants in
genetic improvement programs. It has been concluded that the integration of
metagenomic analysis technologies in rumen microbiome research offers new perspectives
for genetic improvement in ruminant production. These technologies promote more

efficient and sustainable productive systems with lower environmental impact.

Keywords: Holobiability, feed efficiency, microorganisms, metagenomics, sustainability.

INTRODUCCION

El ganado bovino es una de las especies en las que el microbioma ha sido asociado a rasgos
fenotipicos de interés (Lima et al., 2015), donde individuos con microbiomas cuyos patrones
de abundancias relativas son similares, presentan rendimientos fenotipicos similares para
algunos rasgos (Delgado et al.,, 2018). Se ha propuesto, ademas, que el microbioma es
regulado parcialmente por el componente genético del hospedador (Gonzalez-Recio et al.,
2017; Gonzalez-Recio et al. 2023a), asi como por el genotipo de sus progenitores (Roehe

et al,, 2016).
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En la década de 1980, se identificé una nueva técnica para la clasificacion taxondmica de
microorganismos, que hasta ese momento era realizada por comparacion fenotipica y

morfoldgica de aislados microbianos (Clarridge, 2004).

Este nuevo método mostrd que las relaciones filogenéticas de las bacterias podian ser
determinadas por comparacion de una region conservada del cédigo genético bacteriano.
Lo cual se puede observar en los genes que codifican para el componente de la subunidad
30S de los ribosomas procariontes, denominado ARN ribosomal 16S (16S rRNA), y que
distintos grupos filogenéticos revelaron la presencia de una o mas secuencias especificas
cortas denominadas “oligonucleétidos firma” (Woese et al., 1985). Estos estan presentes en
la mayoria de los miembros de un determinado grupo filogenético y rara vez en otros
grupos. Estas particularidades del analisis de 16S rRNA permitieron identificar cada bacteria

dentro de un determinado grupo (Rodicio y Mendoza, 2004).

El avance tecnoldgico en las técnicas de secuenciacidon masiva y la disminucion de los costos
en dichos procedimientos ha permitido el analisis de todos los genes contenidos dentro de
una muestra ambiental, esto mediante el anélisis metagendmico de secuenciacion del
genoma completo (WGS). En este tipo de analisis, se extrae el ADN de la muestra de interés,
se secuencia y se obtienen lecturas cortas o largas desordenadas. Estas pertenecen a
secciones de los genomas de los microorganismos, que son ensambladas por traslape de
secuencias y comparadas contra una base de datos de secuencias preestablecidas y
vinculadas a una clasificacion filogenética y funcional de los microorganismos y los genes,

respectivamente (Stewart et al., 2019).

Existe variabilidad entre abundancias relativas de microorganismos de un mismo sitio
muestreado en diferentes hospedadores; por ejemplo, las abundancias relativas de
microorganismos del rumen en distintos bovinos de una misma raza (Saborio-Montero et
al., 2021a). Estas abundancias relativas han sido asociadas a rasgos de interés, tales como
la eficiencia alimenticia (Delgado et al., 2018) y emisiones de CH4 (Saborio-Montero et al.,

2022).

La mejora de la eficiencia alimenticia en produccion animal consiste en reducir la relacion

de alimento consumido por unidad de producto generado. Esta es una meta bien
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establecida en los programas de varias especies productivas y un rasgo que ha potenciado
sustancialmente en las Ultimas décadas. Sin embargo, la tendencia en el perfeccionamiento

de este rasgo ha sido lenta en rumiantes (Hurley et al., 2018).

Contrariamente, a pesar de que las emisiones de CH4 entérico de los rumiantes son un
tema relevante en relacion con el cambio climatico, actualmente son pocos los paises que
las incluyen como un caracter dentro de las metas en los programas de mejoramiento
genético de bovinos lecheros. Solamente Espafia ha realizado a la fecha evaluaciones
genéticas en base a mediciones directas en ganado vacuno (Lopez-Paredes et al., 2020).

Sin embargo, es probable que debido a que este gas de efecto invernadero tiene un
potencial de calentamiento global 25 veces mayor al del diéxido de carbono y es el
compuesto liberado por los rumiantes que mas contribuye en esta problematica (de Haas
et al., 2017), en un futuro pueda ser considerado dentro de los programas de mejora de
muchos paises para mitigar dichas emisiones de una manera sistematizada, constante y

sostenible.

Existen metodologias desarrolladas para predecir fenotipos de rasgos complejos a partir
del microbioma del hospedador. Por ejemplo, Ross et al. (2013) relacionaron la produccién

entérica de gases de efecto invernadero con perfiles del microbioma en ganado lechero.

Otros estudios han asociado la ingesta residual (RFI) con las emisiones de CH4 en rumiantes,
ya que los animales seleccionados para baja ingesta residual (alta eficiencia alimenticia)
tienden a reducir las emisiones de CH4 en bovinos (Fitzsimons et al., 2013). Esto sugiere que
algunas estrategias de seleccidon genética orientadas a mejorar la eficiencia alimenticia
podrian ser efectivas para disminuir simultdaneamente las emisiones de CH4 (Negussie et al.,

2017).

Algunos autores afirman que si el microbioma es consistente entre poblaciones de ganado
bovino, diferente entre animales y, a su vez, heredable, esto podria representar una
oportunidad para utilizar seleccion genética para escoger reproductores rumiantes con

microbiomas deseables (Tapio et al., 2017).

El objetivo de esta revision es describir aspectos asociados al analisis del microbioma del
rumen bovino como una metodologia potencial para la selecciéon de rumiantes que sean

bajos emisores de CH4 dentro de programas de mejora genética animal.
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MATERIALES Y METODOS

Para realizar esta revision bibliografica, se hizo una busqueda de enero a diciembre de
2023. Se contemplaron capitulos de libros, articulos cientificos, memorias de seminarios,
memorias de congresos y tesis de 1972 a 2023. Ademas, se utilizaron palabras claves como
microbioma, holobiabilidad, eficiencia alimenticia, microorganismos, metagendémica y

sostenibilidad.

Una vez finalizada la busqueda, se seleccionaron 63 publicaciones para la revision. El
criterio de seleccion de las publicaciones fue la inclusion en las mismas de informacién

relevante en relacion con el tema de investigacion.

Esta revision de literatura forma parte de la generacién de productos dentro de las
actividades de investigacion denominadas “Desarrollo del observatorio de cambio climatico
de la Escuela de Zootecnia” e “Investigacion en metagendmica con un enfoque en mejora
genética animal para la sostenibilidad de sistemas productivos de rumiantes” inscritas en la
Vicerrectoria de Investigacion de la Universidad de Costa Rica bajo los numeros 739-C2748

(2022-2025) y 739-C2724 (2022-2024), respectivamente.

RESULTADOS Y DISCUSION
Definiciones

El término “microbioma” fue mencionado por primera vez en humanos por Joshua
Lederberg en 2001 (Lederberg y McCray, 2001) para describir la “comunidad ecol6gica de
microorganismos comensales, simbioticos y patogénicos que comparten nuestro espacio
corporal”. Sin embargo, otros autores (Ursell et al., 2013) consideran la microbioma como
el catalogo de microbios y sus genes. Una definicion mas amplia de este término es “todo
el material genético dentro de la microbiota (coleccion de microorganismos en un nicho

especifico)” (Berg et al., 2020).

Nutricion Animal Tropical 18 (2): 1-23 ISSN: 2215-3527/ 2024




Nutricién Animal Tropical

El término “metagenoma” se utilizd por primera vez en el articulo cientifico de Handelsman
et al. (1998) para describir la manera de analizar genes secuenciados obtenidos de una
muestra ambiental, como si se tratara del genoma de un Unico individuo. Posteriormente,
ha sido definida como el analisis genético directo de genomas contenidos dentro de una
muestra ambiental (Thomas et al, 2012) y de comunidades microbianas en muestras
ambientales sin necesidad previa de cultivar cultivos clonales (Oulas et al., 2015) y como el

estudio del material genético general de un microbioma (Malmuthuge y Guan, 2016).

Microbiota ruminal

Los tres superreinos taxondmicos (bacterias, eucariotas y arqueas) estan presentes en el
rumen (Lopez-Garcia et al., 2022). La microbiota ruminal es esencial para la sobrevivencia
de los rumiantes, debido a que algunas de sus funciones primordiales incluyen la
fermentacion de la fibra, la produccion de acidos grasos volatiles y la homeostasis del pH

ruminal (Gonzalez-Recio et al.,, 2023b).

Los rumiantes presentan variabilidad en su microbiota, principalmente mediada por el tipo
de alimentacion recibida. Sin embargo, existe evidencia relativa a asociaciones entre
microbiotas de rumiantes en funcion a su relacion de parentesco, indistintamente de la
alimentacion recibida (Roehe et al., 2016). Estas diferencias pueden ser vinculadas a su

constitucion genética.

Esta variabilidad de la microbiota y su asociacion con la estructura genética del animal
brinda una oportunidad de seleccion de reproductores. Esto se debe aplicar para
desarrollar animales en las proximas generaciones que posean microbiotas moduladas a

criterio de los programas de mejora genética (Gonzalez-Recio et al.,, 2023a).

Existen estudios que respaldan que el uso de parametros genéticos que incluyan el
componente genético, el componente microbial y sus interacciones (holobiability u
holobiabilidad) pueden explicar mejor la varianza de fenotipos de interés que aquellos
parametros que incluyen Unicamente el componente genético (heritability o heredabilidaa).
Tal es el caso de las emisiones de CHa (Saborio-Montero et al., 2021a) y de la eficiencia

alimenticia (Boggio et al., 2023).
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Muestreo del contenido ruminal

Bovinos fistulados

La primera fistula registrada en rumiantes data de finales del siglo XIX (Willes, 1972). Estas
han sido utilizadas como medio para conocer la fisiologia del rumen, su composicion

microbiana y los procesos fermentativos que ocurren para degradar la fibra.

En bovinos fistulados, el muestreo del contenido ruminal consiste en inmovilizar
parcialmente al animal y extraer directamente la muestra a través de la abertura de la canula

que conduce hacia el interior del rumen del animal (Elizondo-Salazar y Monge-Rojas, 2020).

El contenido solido puede extraerse y, al exprimirlo mediante presion sobre un recipiente,
se obtiene el contenido liquido del rumen. Dicho recipiente debera ser tapado para reducir
la exposicion de los microorganismos al ambiente. La fraccion liquida obtenida se filtray se
congela en vapor de nitrégeno liquido mientras es trasladada al laboratorio y es
almacenada a -80 °C hasta ser analizada (Saborio-Montero et al., 2021b). El microbioma del
rumen esta compuesto por una comunidad de microorganismos anaerébicos, susceptibles
a la presencia de oxigeno (Chaucheyras-Durand y Ossa, 2014). Por lo tanto, la extraccion y

filtrado del contenido ruminal debe ser tan rapido como sea posible.

Bovinos no fistulados

El muestreo a través del esdfago es una técnica menos invasiva, mas barata y para mayor
cantidad de animales en relacion al muestreo de animales fistulados (Paz et al., 2016).
Consiste en inmovilizar parcialmente al animal (i.e. dentro de un cepo) y levantar la nariz
del animal con un dispositivo mecanico para introducir una sonda, oralmente o por via
naso-esofagica, hasta el interior del rumen que esta conectada a una unidad de bombeo
mecanico con un matraz erlenmeyer (1000 ml); ubicado entre la bomba de succion y la
sonda introducida en el rumen del animal. Finalmente, se activa la bomba de succién hasta
obtener el volumen de contenido ruminal deseado para el analisis, un volumen de 100 ml
se considera suficiente (Saborio-Montero et al., 2021b). La fraccion liquida se manejé tal y

como se describid en la seccidon de bovinos fistulados.
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Extraccion del ADN de muestras de contenido ruminal

Una practica frecuente para extraer el ADN de las muestras de contenido ruminal es utilizar
kits comerciales de aislamiento de ADN de suelo (Paz et al., 2016; Saborio-Montero et al.,
2020). Sin embargo, existen diferentes metodologias para la extraccion de ADN; por
ejemplo, Henderson et al. (2013) evaluaron el efecto de 15 diferentes técnicas de extraccion

de ADN del contenido ruminal de ovejas y vacas sobre la composicion del microbioma.

En general, las técnicas de lisis mecanica (Yu y Morrison, 2004) son preferibles a las técnicas
que utilizan lisis quimica (Yuan et al., 2012), aunque el método a utilizar dependera de los
intereses de los investigadores. Estos deberan evaluar las técnicas de extracciéon en funcion

a las ventajas y desventajas de cada una de ellas (Gonzalez-Recio et al., 2019).

Principales técnicas de analisis del microbioma
Generalidades

La clasificacion taxondmica de organismos mediante técnicas moleculares se fundamenta
en el principio de comparacién (alineamiento) entre lecturas (fragmentos de ADN)
obtenidas de una muestra mediante diferentes metodologias y un patron de referencia
asignado previamente a un organismo conocido y consignado en bases de datos
dedominio publico, tales como GreenGenes o SILVA (Lopez-Garcia et al, 2018). Una
representacion esquematica intuitiva del concepto de alineacién se muestra en la Figura 1,
en la cual se observa que las lecturas traslapadas coinciden con el patrén de referencia, lo
gue permite asignar un nimero de lecturas a un organismo (o microorganismo) especifico.
El niUmero de lecturas asignadas a los distintos microorganismos denota la abundancia

relativa de dichos microorganismos en la muestra.
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Referencia

Lecturas cortas

Lecturas largas

CTGACCGGTAAATGCTATTAGGCTCCTAGCCTAGCCTTAGCCGTTA

CTGACCGG
CGGTAAA
AATGCTATT
TATTAGG
AGGCTCCTA
CTAGCCTAG
AGCCTTAGC
AGCCGTTA

CTGACCGGTAAATGCTATTAGGCTCCTA
AGGCTCCTAGCCTAGCCTTAGCCGTTA

Figura 1. Representacion esquematica de un alineamiento mediante metodologias de

lecturas cortas y largas en relacion con una secuencia de referencia de un

organismo previamente definido en una base de datos.

Fuente: Elaboracién propia.

Amplicones 16S rRNA

Los genes que codifican 16S rRNA son esenciales en procariotas y estan en al menos una

copia del genoma (Wang y Qian, 2009). Su amplia presencia es una de las razones

principales por las que su secuencia ha sido la region mas utilizada para propositos

taxondmicos (Janda y Abbott, 2007). Ademas, existen hasta nueve regiones hipervariables

conocidas en el gen 16S rRNA (Chakravorty et al, 2007), las cuales permiten una

comprensiva clasificacion de la composiciéon del microbioma y, por lo tanto, de la

abundancia relativa de todos los taxones. La identificacidon de microbiota mediante el uso

de metodologia 16S rRNA es a menudo restringida a bacteria y arquea (Janda y Abbott,

2007) y provee una precision relativamente alta a nivel de identificacion de género, pero

baja a nivel de especie (Poretsky et al.,, 2014).

Andlisis metagendmico de secuenciaciéon del genoma completo (lecturas cortas)

El analisis metagendmico de secuenciacion del genoma completo (WGS) permite evaluar
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tanto la composicion taxonomica como la diversidad de comunidades microbianas sin la
limitacion de buscar. Ademas, amplifica un gen especifico brindando estimados robustos
(Poretsky et al., 2014) y definiendo precisamente los taxones a nivel de especie (Ranjan et
al., 2017). Asimismo, WGS provee un rapido analisis del microbioma sin el sesgo asociado
al cultivo o variacion relacionada a anormalidades durante la amplificacion de PCR o

seleccion de cebadores (Tapio et al., 2017).

Existe evidencia que respalda las ventajas de WGS comparado con 16S rRNA como mejor
deteccion de especies bacterianas, mayor deteccion de diversidad y mejor prediccion de
genes (Ranjan et al., 2017). Adicionalmente, este método es mas preciso para elucidar las
capacidades funcionales de la comunidad microbiana que la técnica de 16S rRNA, pero

tiene un mayor costo economico.

Anélisis metagendmico con tecnologia de nanoporos (lecturas largas)

A partir del afio 2014, se distribuye el secuenciador portatil con tecnologia de nanoporos.
Este dispositivo tiene una celda de flujo que contiene una membrana inmersa en solucién
salina con un voltaje constante. Esta membrana, a su vez, posee nanoporos proteicos por
los que pasa una corriente iénica de manera constante. Al cargar dicho dispositivo con ARN
o ADN extraido previamente, los diferentes nucleétidos de hebra simple que los conforman

son dirigidos a través de los nanoporos, donde la corriente idnica es interrumpida por estos.

Dado que los nucledtidos tienen tamafios distintos, las disrupciones de corriente pueden
ser asociadas a nucleétidos especificos. De esta manera, es posible asignar la secuencia de
estas particulas de acuerdo con los patrones observados en las disrupciones de corriente

idnica (Giordano et al., 2017).

La tecnologia de nanoporos genera lecturas de segmentos del genoma mas largas en
relacion con tecnologias de secuenciacion previas, lo que permite una asignacion mas
precisa de la taxonomia (Brandt et al., 2020). Ademas, provee informacion taxondmica y
funcional simultdneamente para microorganismos de todos los superreinos (Saborio-
Montero et al.,, 2021b). A diferencia de metodologias previas que deben utilizar métodos

separados (como amplicones 16S rRNA y 18S rRNA para procariotas y eucariotas,
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respectivamente) para abarcar todos los superreinos, la secuenciacion de lecturas largas ha
sido catalogada como el método del afio 2022 por la revista NatureMethods; quienes
fundamentan su escogencia en el avance metodoldgico trascendental y amplia aplicacion

(Editorial, 2023).

Evidencias de control genético del microbioma

Existe evidencia que respalda la hipotesis de que la variacion genética del hospedador tiene

un efecto sobre el microbioma en ganado bovino (Saborio-Montero et al., 2021b).

En experimentos anteriores, Weimer et al. (2010) intercambiaron el contenido ruminal de
vacas lecheras fistuladas de la raza holstein, las cuales restauraron su composicion
bacteriana original después de 65 dias, lo que sugiere que la composicion de la comunidad
bacteriana es hospedero-especifica y que puede ser restablecida por si misma. Welkie et
al. (2010) encontraron que la composicion de la comunidad bacteriana del rumen difirid
entre vacas sometidas a una misma dieta, lo que confiere variabilidad a este rasgo,

presumiblemente atribuibles a las variaciones genéticas entre animales.

King et al. (2011), por su parte, compararon los microbiomas del rumen de vacas holstein y
jersey localizadas en el mismo hato, manejadas bajo la misma dieta y condiciones
ambientales, y encontraron veinte unidades taxonomicas operacionales (OTUs) en comun
entre razas; mientras que 23 y 18 OTUs fueron encontradas exclusivamente en holstein y
jersey, respectivamente. Estos autores concluyen que las oposiciones observadas podrian

deberse a diferencias genéticas de las razas hospedadoras.

Un estudio sobre el microbioma ruminal de vacas de las razas holstein y pardo suizo
(Gonzalez-Recio et al.,, 2017) determiné que el 50% de los géneros de bacteria y arquea se
asocio al genotipo del hospedador, lo que respalda la existencia de un control genético

que regula parcialmente la composicion del microbioma.

Otro estudio (Roehe et al., 2016) evalud la influencia genética del hospedador sobre la
produccion microbiana de CHs del rumen 'y la eficiencia de conversién alimenticia mediante

grupos de progenie de machos y encontraron clasificaciones consistentes entre los grupos
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de progenie (general y dentro de dieta) para las emisiones de CH4 y la abundancia relativa
de arqueas. Los grupos asociados a un mismo progenitor presentaron patrones similares
para estos rasgos y diferentes a los de otros grupos con diferentes progenitores.
Especificamente, se encontraron diferencias (p<0,0001) entre el ratio Archaea. Bacteria y
emisiones de metano (g/d) para rumiantes cuyo progenitor macho fue de la raza aberdeen
angus (5,53 y 183,8, respectivamente) en relacion con rumiantes cuyo progenitor macho
fue de la raza limousin (4,41y 164,4, respectivamente), lo que propone un control genético
del hospedador para estos rasgos y sugiere que la abundancia microbiana de arqueas del
rumen podria utilizarse como predictor de emisiones de CHa sin necesidad de medir este

rasgo complejo.

Por su parte, Wallace et al. (2019) encontraron heredabilidades para grupos taxondmicos
del contenido ruminal del orden de 0,2 a 0,6 en vacas holstein y nordicred; valores mayores
a los encontrados por Saborio-Montero et al. (2020) en vacas holstein, los cuales estuvieron

en el ambito de 0,08 a 0,48.

Asociacion entre microbioma, eficiencia alimenticia y emisiones de CH4

Dos rasgos complejos relevantes desde el punto de vista economico y ambiental en ganado
bovino que han sido previamente relacionadas a microbioma son eficiencia alimenticia
(Roehe et al,, 2016) y emisiones de CH4 (Tapio et al.,, 2017; Saborio-Montero et al., 2022).
Ambos caracteres estan relacionados a la eficiencia de la digestion; la cual esta fuertemente
asociada a la rentabilidad del sistema productivo, mientras que las emisiones de CH4 tienen
importancia en el contexto de calentamiento global debido a sus efectos adversos sobre el

ambiente (de Haas et al., 2016).

Una consideracion relevante es que la energia utilizada en la produccién de CH4 entérico
equivale del 2% al 12% de la energia bruta consumida por el rumiante (Johnson y Johnson,
1995). Por lo tanto, una reducciéon de las emisiones de CH4 podria optimizar el uso de la
energia bruta consumida por el rumiante y, por ende, incidir positivamente sobre la

eficiencia alimenticia.
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El CH4 entérico en rumiantes proviene exclusivamente de la metanogénesis que realizan las
arqueas metanogénicas (Pitta et al, 2022). Es razonable hipotetizar que existe una
asociacion directa entre la composicion del microbioma ruminal y las emisiones de CHs
generadas. Andlogamente, el microbioma modula la eficiencia alimenticia (Monteiro et al,,
2022) y asi la produccion de CH.4 esta asociada a la eficiencia alimenticia, con correlaciones
genéticas entre consumo de alimento residual y produccion de metano del orden de 0,76
(Manzanilla-Pech et al.,, 2022). Todo esto orquestado por la asociacion del componente
genético del animal con su microbioma ruminal, las emisiones de CHs y la eficiencia

alimenticia (Lopez-Paredes et al., 2021); asociaciones que se sintetizan en la Figura 2.

Genotipo

Microbioma

Metano

Eficiencia Alimenticia

Figura 2. Hipotesis de asociacion causal entre genotipo del animal, microbioma ruminal,
emisiones de CH, y eficiencia alimenticia. La direccion de las flechas y la ubicacion
de las variables de arriba hacia abajo simbolizan la posible relacion causal y el orden
jerarquico de asociacion, respectivamente.

Fuente: Elaboracion propia.

Nutricion Animal Tropical 18 (2): 1-23 ISSN: 2215-3527/ 2024
13




Nutricién Animal Tropical

El consumo de alimento residual (RFI) es un rasgo correlacionado con las emisiones de CH4
y se estima como la diferencia entre el consumo de energia neta y los requerimientos de
energia neta para mantenimiento, tomando en cuenta el peso corporal y la produccion de
leche corregida por grasa y proteina. Ambos rasgos son heredables con valores estimados

de 0,40y 0,35, respectivamente (de Haas et al., 2011).

Valores de correlaciones positivas (0,44) entre estos dos caracteres han sido reportados en
bovinos de carne (Nkrumah et al., 2006). En esta misma linea, Martinez-Alvaro et al. (2022)
reportan que un perfil de acidos grasos mas saludable puede ser alcanzado indirectamente
a la cria selectiva de rumiantes cuyas abundancias relativas de ciertos microorganismos del
rumen mejoran dicho perfil de acidos grasos y se relacionan con la reduccion de las

emisiones de CHa.

Algunos microorganismos especificos han sido asociados al incremento de las emisiones
de CH.. Existe evidencia que respalda una asociacion positiva entre la abundancia relativa
de microorganismos eucariotas y las emisiones de CH4 (Saborio-Montero et al., 2022);
presumiblemente por la relacién endosimbidtica que presentan las arqueas metanogénicas
con algunos eucariotas que sirven como hospedadores. De igual manera, microorganismos
agrupados en otras clasificaciones taxonémicas han sido relacionados al incremento en las
emisiones de metano. Martinez-Alvaro et al. (2020) reportaron que el 49,8% de la
variabilidad de las emisiones de CH4 se explicaron por un clister de microorganismos que
contenia a Fibrobacter sp.

Oportunidades

Una alternativa para seleccionar animales de manera indirecta es determinar reproductores
segun mérito genético para un caracter que no es de interés directo, pero que posee una
mayor heredabilidad y una alta correlacién genética con un rasgo de interés con menor
heredabilidad (Saborio-Montero et al, 2021b). La heredabilidad de la composicion
microbiana del rumen bovino en relacion con una menor heredabilidad de otros rasgos
complejos de interés podria ofrecer una ventaja en el proceso de seleccion indirecta de

animales reproductores.

Los rasgos complejos correlacionados con el microbioma del rumen, tales como eficiencia
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alimentaria (Delgado et al., 2018) y emisiones de CH4(Saborio-Montero et al., 2020), podrian
ser incluidos en evaluaciones genéticas de rumiantes para obtener animales mas rentables
para el sistema productivo, a la vez que se disminuye su impacto ambiental (Lopez-Paredes

et al., 2021).

Algunos rasgos, como las emisiones de CH4, poseen heredabilidad moderada (0,15-0,20),
mientras que las estimaciones de heredabilidad del microbioma son cercanas a 0,30 y las
correlaciones genéticas entre las emisiones de CH4 y el microbioma son altas (>0,70). Por
lo tanto, el caracter del microbioma podria ser utilizado en las evaluaciones genéticas para
obtener mayor respuesta a las seleccion (Saborio-Montero et al., 2021b). Sin embargo, el
muestreo de contenido ruminal es complejo y algunos autores indican que, para
implementar este tipo de seleccion indirecta, el proceso de muestreo deberia realizarse en
una matriz de analisis que prediga la microbiota ruminal, pero de facil recoleccion a gran
escala; por ejemplo en saliva (Tapio et al., 2016).

Otros autores (Pickering et al., 2015) comentan que la seleccion genética, mediante la
estimacion de valores genéticos aditivos, es potencialmente la manera mas apropiada para

reducir las emisiones de CH4 provenientes de los procesos digestivos de los rumiantes.

CONSIDERACIONES FINALES

Las nuevas herramientas de analisis metagendmico permiten determinar la abundancia
relativa de microorganismos nunca descritos, lo cual es algo sin precedentes, y, por ende,
el uso de estas tecnologias podria generar nueva informacion que permita abordar
problematicas hasta ahora no resueltas. Especificamente en el tema de la asociacion del
microbioma del rumen con las emisiones de CH, y la eficiencia alimenticia en bovinos, la
utilizacion de informacion obtenida mediante analisis metagendmico podria ser una
herramienta que impacte positivamente la mejora genética del bovino. Es asi como se
direccionaria la seleccion de rumiantes hacia individuos eficientes con menor huella de
carbono dentro de los sistemas productivos, lo cual redunda en una ganaderia mas

sostenible en aspectos econdmicos, ambientales y sociales.
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