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Resumen

La microbiota ruminal del ganado bovino constituye un ecosistema complejo y dinamico,
cuya estructura y relacion con los fenotipos del hospedador tienen implicaciones criticas para la
seguridad alimentaria y la sostenibilidad ambiental. En este estudio, caracterizamos la microbiota
ruminal de 2.496 bovinos pertenecientes a cinco razas (lecheras, hibridas y productoras de carne),
sistemas de produccion y paises distintos, identificando grupos microbianos coabundantes que
denominamos como Ruminosignatures. Se identificaron doce Ruminosignatures distintas, dos de
las cuales se observaron de forma consistente en todas las poblaciones y estaban dominadas por
los géneros Prevotella y UBA2810. Las Ruminosignatures restantes mostraron patrones
especificos segun la raza y la dieta, y en conjunto explicaron entre el 96 % y el 99 % de la
variacion en la composicion microbiana ruminal.

Las abundancias relativas de varias Ruminosignatures se asociaron con las emisiones de
metano y la eficiencia alimentaria, y estuvieron parcialmente determinadas por la genética del
hospedador, con estimaciones de heredabilidad de entre 0,09 y 0,51. Cabe destacar que la
Ruminosignature dominada por UBA2810 se asocid negativamente con las emisiones de metano
en todos los conjuntos de datos, y positivamente con la eficiencia alimentaria en bovinos
Holstein de Italia y animales cruzados de Irlanda. Asimismo, el sistema de produccion influyd
tanto en la presencia de las Ruminosignatures como en su relacion con los fenotipos del



hospedador, lo que pone de manifiesto la necesidad de enfoques especificos al contexto a la
hora de intervenir sobre el microbioma ruminal.

En conjunto, estos resultados aportan nueva informacion sobre el ensamblaje de las
comunidades microbianas ruminales y sugieren el potencial de las Ruminosignatures como
herramienta para la ganaderia de precision y el desarrollo de estrategias de mejora genética
basadas en el microbioma, orientadas a mejorar la eficiencia alimentaria y reducir la huella
ambiental de la produccion bovina.
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