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RESUMEN

Dada la naturaleza digestiva de los rumiantes, estos animales han evolucionado para obtener nutrientes a partir de
substratos lignoceluloliticos, particularmente butirato, propionato y acetato, los cuales son los productos de degradacion
del tejido vegetal por accion del consorcio microbiano que habita en el rumen. Esta microbiota constituida por bacterias,
argueas, hongos y protozoarios se desarrolla en un ambiente andxico y aunque benéfica para el animal, produce una
de las mayores cantidades de metano de la actividad pecuaria. Diversos estudios y tratamientos se han enfocado en
abatir la generacion de metano ruminal; sin embargo, a la fecha no hay un método viable establecido que disminuya
el impacto que genera la actividad ganadera en el cambio climatico. El desconocimiento de la comunidad microbiana
del rumen, dada su dificultad para aislarlos y cultivarlos in vitro, es una de las causas de lo anterior. Actualmente las
herramientas gendmicas permiten estudiar los consorcios microbianos en ambientes complejos sin la necesidad de
aislar a los microorganismos. La aplicacion de la metagenomica ha permitido una vasta descripcion de la estructura del
microbioma ruminal, asi como los factores intrinsecos y extrinsecos que la modifican. No obstante, no basta determinar
las taxas microbianas del rumen para comprender su funcion y actividad fisiologica; para ello sera necesario el uso de las
otras herramientas genomicas que permitan obtener una vision holistica de la microbiota ruminal y con ello establecer

estrategias que permitan abatir la generacion de gases efecto invernadero.

Palabras clave: Cambio climatico, gases de efecto invernadero, genomica, rumiantes.

ABSTRACT
Given the digestive nature of ruminants, these animals have evolved to obtain nutrients from lignocellulosic substrates,
particularly butyrate, propionate and acetate as byproducts from the degradation of plant tissues due to the action

of the ruminal microbial consortia. This microbiome is composed by bacteria, archaea, fungi and protozoa which
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thrive in an anoxic habitat and, although beneficial to the ruminant,
produce the highest amounts of methane derived from livestock
production activities. Several studies and treatments have focused in
diminishing ruminal methane emissions; however, as of today there is
not a viable method established that reduces the impact of livestock
on climate change. This in part due to the lack of knowledge of the
ruminal microbiome given the difficulty to isolate and grow these
organisms in vitro conditions. Today, genomic tools allow the study of
microbial consortia without the need to isolate the microorganisms.
The use of metagenomics has described the ruminal microbiome
structure, as well as the intrinsic and external factors that modify it.
However, to understand the physiological function and activity of the
microbial taxas, it will be necessary to employ other genomic tools
in order to attain a holistic view of the ruminal microbiota and with
that, to establish strategies that allow decreasing the generation of

greenhouse gases.

Keywords: Climate change, greenhouse effect gases, genomics,

ruminants.

INTRODUCCION

organo pregastrico de los rumiantes, es un
E l rU m e n ; ecosistema en el cual distintos microorganis-
mos incluyendo bacterias, arqueas, hongos y protozoarios, establecieron una
simbiosis que permite la degradacion de forrajes bajo condiciones anaero-
bicas. Estos microorganismos juegan un papel primordial en la salud y nutri-
cion de rumiantes, asi como también en la produccion de gases de efecto
invernadero (GEI), principalmente dioxido de carbono (CO») y metano (CHy).
El microambiente en el rumen es anaerobico, tiene una velocidad de paso de
los alimentos relativamente rapida y disponibilidad de CO» e hidrogeno (H»)
derivados de la fermentacion de los forrajes. Lo anterior favorece el estable-
cimiento de una comunidad de arqueas, la mayoria metanogénicas, distinta a
la de otros ambientes anoxicos. Estas arqueas son hidrogenotroficas a pesar
de las elevadas concentraciones de acetato en el rumen, o cual favorece-
ria al grupo de arqueas acetoclasticas (Patra et al., 2017). Los metandogenos
ruminales, aprovechan el Hy y CO, producidos por otros miembros de la
microbiota ruminal, generando como subproducto el CH4. Otros substratos
empleados por los microorganismos metandgenos ruminales son el acido
formico y la metil-amina, los cuales también son producidos por el consorcio
microbiano del rumen. El nicho ecologico que ocupan las arqueas metano-
genicas en relacion con el resto de la microbiota ruminal es la transferencia
de Hy, evitando la acumulacion de éste y por lo tanto de la inhibicion de la
fermentacion ruminal (Brul y Stumm, 1994: Vogels et al., 1980). La mayoria
de los metanogenos habitan de manera libre en el liguido ruminal o forman
parte de biopeliculas en las particulas de alimento, mientras que un menor
porcentaje desarrolla una simbiosis ya sea del tipo ectosimbiotica o endosim-
biotica (Valle et al., 2015).

La alimentacion de los rumiantes es uno de los factores que influye direc-
tamente en las emisiones de GEl; las dietas a base de forrajes y residuos
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agricolas de baja calidad, comunes
en los paises de regiones tropicales
y subtropicales favorecen la produc-
cion de CO, y CHy (Delgado et al,,
2012). En México, cerca del 40 % de
la carne y 15 % de la leche bovina
se producen en regiones tropicales
(SIAP, 2015), generalmente en sis-
temas de doble propdsito y princi-
palmente bajo pastoreo extensivo
(Orantes-Zebadua et al, 2014). Lo
anterior indica gue los sistemas de
produccion de rumiantes en nues-
tro pais contribuyen de manera sig-
nificativa a las emisiones de gases
de efecto invernadero, por lo que es
necesario promover estrategias que
permitan disminuirlas.

Existen varias alternativas enfocadas
a la reduccion de las emisiones de
GEl provenientes de los rumiantes,
tales como el uso de ionoforos, la
defaunacion, la suplementacion de
forrajes de baja calidad con pro-
teina, carbohidratos fermentables
y/o grasas, el uso de metabolitos
secundarios, probioticos, potencia-
dores de propionato, estimulado-
res de microorganismos acetoge-
nos, el desarrollo de bacteriocinas,
bacteriofagos y vacunas, asi como
la seleccion genética de animales
con baja produccion de CHy4 (Patra,
2012). Sin embargo debido a la toxi-
cidad de estos quimicos en los ani-
males, al alto costo de suplementos
0 a los efectos poco duraderos en
la disminucion de la metanogénesis
ruminal, es critico buscar opciones
viables que disminuyan el impac-
to que los rumiantes ejercen en el
cambio climatico.

Microbiota ruminal

Historicamente la microbiologia del
rumen ha sido estudiada mediante
técnicas de cultivo permitiendo la
descripcion de varias especies de
microorganismos; pero debido a
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que la mayoria de éstos no son cul-
tivables, aun no se ha logrado expli-
car fehacientemente la relacion en-
tre las poblaciones microbianas y su
funcion ecoldgica, con la fisiologia
del ganado vy las respuestas de los
animales a suplementos y/o dietas
particulares (McCann et al,, 2014).
En consecuencia, entender la rela-
cion de la microbiota ruminal y la
modulacion de sus poblaciones por
factores intrinsecos y extrinsecos es
un tema de prioridad mundial para
entender su relacion con la produc-
cion de GEIl en rumiantes (Hender-
son et al., 2015).

La comunidad microbiana del ru-
men posee tanto microorganismaos
generalistas como especialistas y se
considera existe una redundancia
en la comunidad microbiana pues-
to que los cambios observados en
la composicion de las poblaciones
microbianas no forzosamente pro-
voca cambios en los parametros de
fermentacion ruminal como el pH
y los acidos grasos volatiles (AGV)
(Henderson et al.,, 2015).

A pesar de que la dieta tiene un efec-
to en la composicion de las pobla-
ciones microbianas del rumen, se
ha descrito un “core” o nucleo mi-
crobiano constituido por el phylum
Firmicutes, destacando dentro de
éste los géneros Ruminococcus y
Butyrivibrio, y el phylum Bacteroi-
des, particularmente Prevotella. Se
considera que la microbiota ruminal
es altamente resistente a cambios
y es especifica del huésped. Los 30
grupos bacterianos mas abundan-
tes encontrados en un estudio glo-
bal fueron Prevotella, Butyrivibrio,
Ruminococcus, asi como grupos
de las familias Lachnospiraceae,
Ruminococcaceae,  Bacteroidales
y Clostridiales (Henderson et al.,
2015), los cuales representan hasta

el 67 % del total de bacterias. Por otra parte, la mayoria de las arqueas resi-
dentes en el rumen son metanogenas, siendo las especies preponderantes
Methanobrevibacter gottschalkii, M. ruminantium, asi como Methanosphaera
sp. y dos grupos de Methanomassiliicoccaceae; los cuales en su conjunto
conforman el 89 % de las arqueas metanogénicas. El 11 % restante de las
arqueas pueden crecer con grupos derivado de metanol o metil-aminas. Las
arqueas metanogénicas que habitan en el rumen pueden estar 0 no aso-
ciadas a otros organismos como hongos o protozoarios (Belanche et al,,
2014). El género Methanobrevibacter representa alrededor del 65 % de los
metanodgenos ruminales, y se encuentra tanto en forma libre como asocia-
do a protozoarios del rumen (hasta en un 32 % de la poblacion de arqueas
metanogenas), lo que supone una probable asociacion selectiva con los pro-
tozoarios ruminales (Patra et al., 2017). Esto ultimo resulta importante puesto
que al contrario de las bacterias y arqueas, las poblaciones de protozoarios
varian ampliamente entre animales, mostrando una alta especificidad entre
huésped-hospedero.

De entre todas las poblaciones microbianas que varian dependiendo de la
dieta y el hospedero, las bacterias son el grupo responsable de determinar
la variabilidad y composicion microbiana del rumen, lo cual es reflejo de la
versatilidad metabodlica de este grupo microbiano en comparacion con las
arqueas y los protozoarios. A pesar de que la actividad bacteriana produce
los substratos para el desarrollo de las arqueas metanogeénicas al proveer de
hidrogeno y grupos metilo, no existe una correlacion entre la presencia de
los grupos bacterianos y de las arqueas mas abundantes; sin embargo, si se
observa una correlacion positiva entre la presencia de grupos de bacterias
y argueas menos abundantes (Henderson et al,, 2015). Tampoco hay una
fuerte correlacion entre los protozoarios con los grupos mas abundantes de
bacterias y de arqueas metandgenas (Henderson et al., 2015). Todo lo ante-
rior sugiere que existe una competencia por nichos ecologicos, derivando en
una flexibilidad entre las poblaciones microbianas productoras y consumido-
ras de hidrogeno.

La gendmica como herramienta en el entendimiento de las emisiones
entéricas de CHy4

El advenimiento de las ciencias genomicas y su creciente aplicacion ha per-
mitido el estudio global de un sistema biologico. La gendmica se define como
el estudio de la secuencia de DNA y de las propiedades de los genomas. Por
tanto elucidar el genoma de un organismo (gendomica) o el de una poblacion
(metagenomica) permite conocer el potencial genético de los mismos. Las
otras ciencias dmicas son la transcriptomica, la protéomica y la metabolo-
mica; su aplicacion en conjunto resulta en la biologia de sistemas del inglés
"Systems Biology” (Figura 1). Al permitir el estudio de una microbiota comple-
ja y la cual es mayoritariamente incultivable en condiciones de laboratorio,
la gendmica favorece un mejor conocimiento del consorcio microbiano del
rumen. La secuenciacion masiva de dicha microbiota (metagendmica) per-
mite la construccion de un catalogo de genes (un microbioma ruminal) y
mediante éste conocer el potencial genético y sus funciones. Lo anterior es
una herramienta invaluable para el desarrollo de estrategias que mejoren la
eficiencia de la digestion de los alimentos y la reduccion de la produccion de
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BIOLOGIA DE SISTEMAS (“SYSTEMS BIOLOGY”)
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Figural Las Ciencias Genomicasy su Aplicacion. En cada columna se indica una de las cuatro ciencias genomicas, las macro-
moléculas de estudio, las tecnologias empleadas y el potencial de los resultados de su aplicacion. En el caso de la gendomica y
la transcriptémica, se indican las diferencias de un estudio dirigido al gen ribosomal (rRNA 16S y/o 18S) o uno global.

metano entérico, cumpliendo asi el desafio de la soste-
nibilidad y mitigacion del cambio climatico.

A la fecha, la mayoria de los estudios gendmicos del ru-
men se han enfocado en la identificacion y cuantifica-
cion de grupos de microorganismos mediante el RNA
ribosomal (rRNA) 16S y 18S (McCann et al., 2014; Ross,
2012), lo cual ha permitido obtener un panorama del
microbioma ruminal y comparar su diversidad y rique-
za, asi como el efecto de aditivos o variaciones de la
microbiota dependiendo de la raza y region geografica
(McCann et al.,, 2014; Henderson et al,, 2015; Zhou et
al, 2009). El esfuerzo internacional del Global Rumen
Census concluyd que el microbioma ruminal posee un
nucleo microbiano presente independientemente de la
raza, genetica y distribucion geografica de los animales
siendo la dieta el factor mas preponderante en las mo-
dificaciones de las poblaciones microbianas (Henderson
etal, 2015).

Con respecto a la emision de CHy4, mediante analisis
metagendmicos se caracterizaron las comunidades de
arqueas metanogénicas en el rumen del bufalo, identi-
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ficando los genes involucrados en la sintesis de metano
y de la ruta acetoclastica (Singh et al., 2015), que es la
ruta alterna de la metanogénesis (Wallace et al., 2017).
Mediante el uso de bromoclorometano, un inhibidor en-
zimatico de la metanogénesis, se concluyo que la con-
tribucion de la ruta acetoclastica fue minima (Denman
et al., 2015), y se asocio la disminucion de la metano-
geénesis en cabras al incremento en las poblaciones de
Prevotella y Selenomonas spp. y la sintesis de propionato
derivada de éstos.

La comparacion individual de bovinos con alta y baja
produccion de metano mostrd que en los primeros hay
una mayor abundancia de secuencias que codifican para
enzimas involucradas directa o indirectamente en la sin-
tesis de metano; mientras que, en los animales con me-
nor produccion de CHy, la poblacion de Succinovibrio-
naceae es mas elevada y esta asociada a una disminu-
cion en la produccion de acetato e hidrogeno (Wallace
et al,, 2015). Roehe et al. (2016) identificaron en cruzas
de animales un total de 3,970 genes de los cuales 20
estaban asociados a emisiones de metano (entre ellos
mcrA 'y fmdB) y 49 a eficiencia alimenticia y estos repre-
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sentaron el 81 % y 86 % de las va-
riaciones en la produccion de este
gas y eficiencia alimenticia respecti-
vamente. Estos resultados sugieren
que las variaciones en la eficiencia
alimenticia y la produccion de CHy
estan relacionadas con la genética
de los animales, y por tanto con la
existencia de un control ejercido
por el hospedero hacia su microbio-
ta ruminal.

En estudios ex vivo relacionados
con la eficiencia alimenticia en va-
cas lecheras concluyeron que los
animales mas eficientes y con me-
nor produccion de CH4 se aso-
ciaban a una menor diversidad de
especies microbianas y de genes
(Shabat et al, 2016). Asimismo el
porcentaje de propionato, butirato
e isovalerato era mayor en los ani-
males eficientes, lo anterior con-
cuerda con haber encontrado que
los “contigs” correspondientes a los
genes que codifican la ruta del acri-
lato en Megasphaera elsdenii para
la produccion de propionato eran
mas frecuentes en el ganado efi-
ciente. La ruta de acrilato estabiliza
la fermentacion ruminal al convertir
el lactato en propionato y butirato
(Counotte et al., 1981).

Aungue estos estudios contribuyen
a esclarecer la relacion de la mi-
crobiota ruminal con la produccion
de GEl en rumiantes y el efecto de
tratamientos en la mitigacion de es-
tos gases; los estudios gendmicos y
metagenomicos estan limitados ya
que el estudiar los genomas de las
poblaciones microbianas, podemos
identificar éstas y su abundancia, asi
COMO conocer su potencial gené-
tico; es decir qué genes poseen y
cuales son sus funciones. Sin em-
bargo conocer el papel funcional de
los genes no esclarece su actividad
y funcion en un ambiente o condi-

cion dado y por tanto el posible ni-
cho ecologico de los microorganis-
mos identificados y en consecuen-
Cia su relevancia en el metabolismo
ruminal (McCann et al., 2014). Para
lo anterior es necesario determinar
los genes transcripcionalmente ac-
tivos (meta-transcriptomica).

Al analizar los cambios en la activi-
dad microbiana, la transcriptomica
podria elucidar la relacion entre la
emision de CHy y CO», con el con-
sorcio microbiano puesto que a
la fecha la emision de GEl no esta
vinculada con la cantidad de cier-
tas especies y taxas microbianas o
al cambio de poblaciones de la mi-
crobiota (Wallace et al., 2015). Los
estudios meta-transcriptomicos al
circunscribirse solo a los genes ex-
presados permitiria determinar la
fisiologia e interrelaciones entre los
grupos microbianos. A este respec-
to Qi et al. (2011) empleod la meta-
transcriptomica en poblaciones eu-
cariotas del rumen del buey almiz-
clero identificando genes con ac-
tividad lignocelulitica no descritos
previamente. Recientemente tam-
bién se caracterizd el microbioma
de bovinos con alta y baja conver-
sion alimenticia mediante RNA-Seq
determinando tanto las poblaciones
microbianas activas como genes
asociados al metabolismo de los
carbohidratos (Li y Guan, 2017). Re-
ferente a la produccion de metano,
un estudio meta-transcriptomico
del rumen de ovejas con alta y baja
produccion de CHy, concluyod que
la diferencia de sintesis de este gas
se debia a una mayor tasa de expre-
sion de los genes involucrados en
la formacion de Hy y CO», puesto
que la comunidad microbiana entre
los animales alto y bajo producto-
res de CH4 eran idénticas (Shi et al.,
2014). Aungue aun no puede con-
cluirse que la produccion de CHgy

se deba a los cambios de expresion
genética del consorcio microbiano
(Wallace et al., 2015), estos ensa-
yos demuestran el potencial de la
meta-transcriptomica para estudiar
una poblacion compleja y de dificil
estudio en el laboratorio.

Concerniente al uso de la proteomi-
cay metaboldmica en el estudio de
la microbiota ruminal, éste se ha vis-
to restringido debido a limitaciones
técnicasy de falta de bases de datos;
sin embargo, los resultados parecen
indicar que no existen diferencias
significativas del metaproteoma vy
el metaboloma entre animales con
diferente eficiencia alimenticia o de
produccion de metano. Sin embar-
go conforme se continden los estu-
dios dmicos y se genere mas infor-
macion que nutra las bases de datos
y permita analisis comparativos y
complementarios entre genomica,
transcriptomica, protedmica y me-
tabolomica, sera posible obtener un
panorama completo del microbio-
ma ruminal, comprender sus cam-
bios y por tanto desarrollar estrate-
gias que beneficien al productor y
disminuyan la emision de GEI.
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