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INTRODUCCION
La eficiencia alimentaria es un caracter heredable con un elevado impacto econémico y de especial
interés para el sector del vacuno de leche. Sin embargo, determinar la ingesta individual de un animal
es costoso y complejo, y dificulta su inclusién en los indices de seleccién. Por otro lado, existen modelos
para predecir la ingesta, pero su fiabilidad es aun limitada. Recientemente, se ha planteado utilizar
datos metagendmicos para predecir la ingesta. El objetivo de este trabajo es evaluar la viabilidad de
utilizar datos metagendmicos para la prediccién de la ingesta en ganado vacuno lechero.

MATERIAL Y METODOS
Se tomaron muestras de contenido ruminal de 32 vacas Holstein (dias en leche: 103-224) mediante
sonda esofagica. A los 42 dias se volvieron a tomar muestras de contenido ruminal, asi como muestras
de saliva de 20 vacas. Se registré la produccion de leche y la ingesta en cada momento de muestreo.
Las vacas recibieron una racién unifeed basada en heno de hierba durante este periodo. Las muestras
se analizaron segun la metodologia descrita por Lopez-Garcia et al. (2021) y se filtraron aquellos filos
con una abundancia relativa (AR) inferior al 0.1%. Se analiz6 la beta-diversidad mediante un PCA con
los datos CLR transformados. Para la seleccion de variables metagenémicas (AR) a incluir en los
modelos de prediccién se tomd una muestra aleatoria de menor tamano, se seleccionaron variables
significativas mediante GLM y se incluyeron todas en un Unico modelo para reducir la dimensionalidad.
Esto se repitio 10,000 veces y aquellos microorganismos que aparecieron en al menos un 1% de las
ocasiones se consideraron candidatos. Finalmente, los candidatos se usaron para predecir la ingesta
de una muestra aleatoria de menor tamafio y se comparo la correlaciéon (r) obtenida entre el valor
predicho y real, con la obtenida mediante un modelo propuesto por el NRC (2001). Esto se realizé 1,000
veces por candidato. Las muestras de contenido ruminal y saliva se analizaron de forma independiente.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se observaron diferencias entre las muestras de contenido ruminal y saliva en el analisis de beta-
diversidad. Los resultados obtenidos sugieren que utilizar la AR de los filos Lentisphaerae,
Kiritimatiellaeota o Plantomycetes en el rumen permitiria predecir la ingesta con mayor precision en
comparacion con el modelo NRC (2001). El mejor modelo obtenido al utilizar muestras de contenido
ruminal incluia la AR de los filos Kiritimatiellaeota y Candidatus Melainabacteria junto con la produccion
de leche. El valor de r obtenido con este modelo fue un 38% mas elevado que el obtenido mediante el
modelo NRC (r = 0.51 vs 0.37, respectivamente). Los filos Lentisphaerae, Kiritimatiellaeota y
Plantomycetes probablemente estén asociados a la degradacion de alimentos fibrosos en el rumen, lo
que podria parcialmente explicar estos resultados. En saliva se observé una elevada correlacion
fenotipica entre la AR del filo Proteobacteria en las muestras de saliva y la ingesta (r = -0.55). En este
caso, el valor de r obtenido al utilizar unicamente la AR de este filo en la saliva fue un 133% mas elevado
que el obtenido mediante el modelo NRC (r = 0.56 vs 0.24, respectivamente). La mayor concentracién
de oxigeno en la boca podria afectar negativamente a la capacidad de adherirse a las superficies
(Lamas et al.,, 2016). A su vez, una mayor ingesta conllevaria un mayor tiempo de rumia, mayor
salivacion y otros factores que podrian incrementar el lavado de estas bacterias y disminuir su AR.

CONCLUSION
Estos resultados preliminares sugieren que la microbiota de la saliva es un proxy candidato para
predecir la ingesta en vacuno lechero, con una precision mayor a los modelos del NRC.

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS
e Lamas, A. et al. 2016. Int. J. Food Microbiol. 238: 63-67. e Lopez-Garcia, A. et al. 2022. GigaScience
11: 1-14 « NRC. Nutrient Requirements of Dairy Cattle. 2001.

Agradecimientos: C.N. Marcos ha recibido una ayuda Margarita Salas (RD 289/2021).



	INTRODUCCIÓN
	La eficiencia alimentaria es un carácter heredable con un elevado impacto económico y de especial interés para el sector del vacuno de leche. Sin embargo, determinar la ingesta individual de un animal es costoso y complejo, y dificulta su inclusión en...
	Se tomaron muestras de contenido ruminal de 32 vacas Holstein (días en leche: 103-224) mediante sonda esofágica. A los 42 días se volvieron a tomar muestras de contenido ruminal, así como muestras de saliva de 20 vacas. Se registró la producción de le...
	REFERENCIAS BIBLIOGRÁFICAS
	( Lamas, A. et al. 2016. Int. J. Food Microbiol. 238: 63-67. ( López-García, A. et al. 2022. GigaScience 11: 1-14 ( NRC. Nutrient Requirements of Dairy Cattle. 2001.

