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Resumen 
  

La baja tasa de fertilidad por inseminación artificial (IA) en el ganado ovino representa 
un importante reto para los programas de mejora genética de esta especie. Aunque se han 
descrito causas morfológicas y fisiológicas asociadas, el conocimiento de otros factores 
potencialmente involucrados, como el efecto de la microbiota vaginal, es todavía muy escaso. 
 En este trabajo se ha caracterizado el microbioma del tracto reproductivo de ovejas de 
cuatro razas españolas, genéticamente diferenciadas y sujetas a distintos sistemas de 
producción. El objetivo consistió en evaluar diferencias en la diversidad y abundancia de la 
microbiota entre las distintas razas, con el fin de establecer un core microbiota específico de 
raza que pueda estar potencialmente relacionado con la tasa de fertilidad por IA. 

Se disponía de muestras de exudado vaginal de 96 ovejas (24 por raza) pertenecientes a 
las razas Assaf, Latxa, Manchega, y Rasa Aragonesa. La secuenciación del metagenoma 
completo se realizó utilizando la técnica de Nanoporos (MinION). Tras realizar el base-calling 
(Guppy 4.2.2, https://nanoporetech.com/community), se realizó un primer filtrado para eliminar 
contaminación con secuencias del hospedador (BBMap, https://bio.tools/bbmap). Las 
secuencias retenidas se analizaron con SqueezeMeta 1.1.0 (Tamames and Puente-Sánchez, 
2019) y posteriormente se aplicaron filtros para eliminar secuencias no clasificadas y aquellos 
taxones con una abundancia relativa < 0,1%. La diversidad y abundancia de la microbiota se 
evaluaron a través de las estimas de alfa (Observada, Chao1, Shannon e InvSimpson) y beta 
(PERMANOVA, PCA y análisis de abundancia diferencial) diversidad, implementándose una 
normalización CLR previa en el caso de la diversidad beta.  

Los resultados revelaron una diversidad alfa significativamente mayor en la raza 
Manchega que en las demás razas, seguida de la Rasa Aragonesa. Los PCA evidenciaron una 
mayor diferenciación de la raza Manchega con respecto a las demás. Los análisis de abundancia 
diferencial mostraron diferencias significativas entre las cuatro razas. Así, Assaf presentó una 
mayor abundancia de los filos Chloroflexi y Gemmatimonadetes, mientras que en Laxta, los 
filos más abundantes con respecto a las demás razas fueron Fusobacteria, Tenericutes, y 



Proteobacteria. Esta fue también la raza con mayor abundancia del género Lactobacillus, 
previamente descrito en humanos por su efecto probiótico debido a su capacidad acidificante 
(Bernabeu et al., 2019). Los filos más abundantes en Manchega fueron Firmicutes, 
Bacteroidetes, Proteobacteria, y Fusobacteria, destacando por una mayor abundancia de los 
géneros Fusobacterium, Sneathia, Mycoplasma, y Streptobacillus, previamente asociados a 
problemas de preñez en un trabajo previo de nuestro grupo (Serrano et al., 2020). La raza Rasa 
Aragonesa presentó mayor abundancia de los filos Fibrobacteres, Euryarchaeota, y Candidatus 
Melainabacteria al comparar con las otras tres razas, con niveles de Bifidobacterium, Dietzia, y 
Corynebacterium, diferencialmente más abundantes. Estos géneros  se han relacionado 
previamente en rumiantes con un efecto probiótico (Yilmaz et al., 2011).  

Estos resultados preliminares sientan las bases para determinar la influencia de la 
genética de la raza, así como del sistema de manejo en la composición de la microbiota vaginal 
y su potencial efecto sobre la tasa de fertilidad por IA. 
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