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Introduccion y Objetivos

La comunidad bacteriana (microbioma) en heces de vacunos, como aproximacion al microbioma intestinal, tiene un rol
fundamental en el desarrollo del sistema inmune, la digestién de alimentos y la productividad animal (Noel et al., 2019; O’Hara
et al., 2020). Siendo la ganancia diaria de peso (GDP) uno de los atributos mas relevantes en sistemas ganaderos, el
microbioma intestinal en vacunos ha sido pobremente caracterizado en comparaciéon con el microbioma ruminal en su
asociacién con GDP (Noel et al,, 2019). La evidencia del vinculo entre el microbioma intestinal y el crecimiento animal se
deriva principalmente de estudios en monogastricos (Diaz Carrasco et al.,, 2019; Gardiner et al., 2020). Por tal motivo, el
objetivo del presente trabajo fue caracterizar el microbioma en heces de novillos en pastoreo y explorar su asociacién con el
nivel de ganancia diaria de peso (GDP).

Materiales y Métodos

Entre mayo y diciembre de 2019 (215 dias) se manejaron 2 grupos de novillos de 30 y 45 animales sobre distintas pasturas en
la Unidad Experimental de Palo a Pique (INIA Treinta y Tres). En diciembre, se tomaron muestras de heces del recto de 6
novillos por grupo (n = 12), correspondiendo a los 3 animales con menor GDP (mediatd.e.: 556119 y 480110 g/a/d, Gl y
G2, respectivamente) y los 3 animales con mayor GDP (G1: 714125; G2: 685129 g/a/d). Se extrajo ADN genémico de cada
muestra (QIAmp® PowerFecal® DNA kit, QIAGEN) y se envi6 a Macrogen (Seul, Corea del Sur) para la amplificacién y
secuenciacion de la regién V3-V4 del gen 16S ARNr en una plataforma HiSeq 2500 (Illumina, Inc.). Se identificaron variantes
de secuencias del amplicon (ASV, Callahan et al., 20106) las cudles fueron asignadas a grupos taxonémicos bacterianos. Se
determiné el microbioma cerno compuestos por los géneros con > 0,1% abundancia relativa presentes en al menos 50% de las
muestras. La diversidad alfa del microbioma fue caracterizada por los indices Chaol y Shannon. La asociacién entre GDP y
microbioma se analizé a través de la diversidad beta (analisis de componentes principales). Finalmente, se determinaron
diferencias en abundancia relativa de ASV entre grupos de GDP.

Resultados

A partir de 974.702 secuencias del gen 16S ARNT, se identificaron 6.267 ASV clasificados en 17 filos, 27 clases, 41 6rdenes, 65
familias, y 149 géneros de bacteria. La mayorfa de los ASV correspondieron a los filos Firmicutes (50%) y Bacteroidetes (46%). El
microbioma cerno estuvo compuesto por 36 géneros, siendo los 5 mas abundantes Ruminococcaceae UCG-010, Rikenellaceae RCY,
Ruminococcaceae UCG-005, Bacteroides, y Alistipes. Novillos que expresaron mayor GDP incluyeron los géneros Anaerovorax,
Candidatus Saccharimonas, Paeniclostridium, y Parasutterella, los cuales no estuvieron presentes en el microbioma cerno de animales
con menor GDP. No hubo diferencias (P > 0,05) en los indices de diversidad Chaol y Shannon (mediatd.e.: 1349148 y
06,4810,08, respectivamente, Figura 1a). Los microbiomas no se agruparon (P > 0,05) por nivel de GDP segun la diversidad
beta (Figura 1b). Sélo 7 de los 6.267 ASV (0,11%) fueron diferentes (P > 0,05) entre animales de mayor y menor GDP,
correspondiendo a ASV dentro de los géneros Ruminococcaceae UCG-005 y UCG-010, Prevotellaceae UCG-003, Alloprevotella,
Lachnospiraceae NK4A126, y Rikenellaceae RCO.

Discusion

Se encontré una amplia diversidad microbiana en las heces de novillos, dominada por géneros anaerobios con actividad
fibrolitica (Bowen et al., 2018; Dowd et al., 2018). Basado en el analisis de diversidad beta no se encontré una asociaciéon entre
GDP y microbioma en heces de novillos. Myers et al. (2015) sugieren un descenso gradual en la asociacion entre microbioma y
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GDP a medida que avanza la digestién en el tracto gastrointestinal. Sin embargo, el bajo nimero de muestras, diferencias de
GDP entre grupos no suficientemente amplias, y variables relacionadas a GDP no medidas (eficiencia de conversion, nivel de
consumo), también pueden estar explicando la falta de asociacion.
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Figura 1. (a) Comparacién de la diversidad alfa (indices Chaol y Shannon) y (b) diversidad
beta (distancias UniFrac ponderadas) del microbioma en heces de novillos en pastoreo
expresando ganancia diaria de peso (GDP) diferenciales bajo el mismo manejo.

Conclusiones

No se encontrd una asociacién significativa entre el nivel de GDP y la composiciéon del microbioma en heces de novillos
manejados en las mismas condiciones. Sin embargo, son necesarios estudios comprendiendo una mayor cantidad de animales
para continuar explorando la relacién entre el microbioma y el desempefio productivo.
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