AIDA (2021), XIX Jornadas sobre Produccion Animal, 199

EFECTO DE TRATAMIENTOS ALTERNATIVOS EN LAS ESPONJAS DE
SINCRONIZACION SOBRE LA MICROBIOTA VAGINAL DE OVEJAS DE RAZA ASSAF
Y SU IMPACTO EN LA TASA DE PRENEZ POR INSEMINACION ARTIFICIAL
Reinoso-Pelaez, E.L., Gonzalez-Recio, O., Gonzéalez, C., Saura, M., Lépez-Garcia, A.,
Saborio-Montero, A., Serrano, M.

INIA, 28040 Madrid; edgar.reinoso@inia.es

INTRODUCCION

Uno de los problemas mas importantes de los programas de mejora genética en el ganado ovino de leche
es la baja fertilidad obtenida por inseminacion artificial (1A), 30 a 50% segun la raza, a pesar del
importante avance de las técnicas de inseminacion y preparacién de las dosis seminales. Estudios
previos de nuestro grupo (Serrano et al,, 2020) demostraron que la abundancia diferencial de algunos
géneros microbianos del tracto vaginal de las ovejas son responsables de la variabilidad de la tasa de
prefiez por IA. Este trabajo tiene como objeto estudiar el efecto del uso de probidticos y antibiéticos sobre
la composicién de la microbiota del tracto vaginal en ovino y su posible asociacion con el resultado de la
IA, utilizando técnicas metagendmicas.

MATERIAL Y METODOS

En 4 lotes de 13 ovejas/lote de un rebano de raza Assaf, se probaron tratamientos alternativos en las
esponjas de sincronizacion: (a) control (esponja sin aditivo), (b) antibiético (Framycetina), (c) probiético
(Lactobacillus rhamnosus), (d) excipiente del probidtico (Maltodextrina). Se tomaron muestras de exudado
vaginal con hisopos antes de poner la esponja y el dia de la inseminacién. El ADN bacteriano se extrajo
utilizando el Real Microbiome Vaginal DNA kit (Real Laboratory). La secuenciacion del metagenoma se
realizé mediante tecnologia de nanoporos (MinlON, Oxford Nanopore). El tratamiento informatico de las
secuencias microbianas se llevd a cabo con el software SqueezeMeta para asignar la taxonomia
(Tamames y Puente-Sanchez, 2019; Zhou et al., 2010). Para determinar las diferencias de microbiota
entre tratamientos se realiz6 un andlisis de componentes principales (PCA) y un analisis de varianza
(PERMANOVA) con los datos transformados (CLR). Para una exploracién preliminar de taxones
asociados al tratamiento de la esponja, se llevé a cabo un analisis de abundancia relativa (AR) mediante
el software DEseq2 (Love et al., 2014).

RESULTADOS Y DISCUSION

La clasificacion taxonémica del metagenoma vaginal identifico 906 géneros, 425 familias, 230 érdenes,
125 clases y 69 phylum. Los analisis de los datos composicionales sugieren la existencia de diferencias
en la microbiota vaginal por efecto de la esponja de sincronizacién (p < 1e-04). La proporcion de la
varianza explicada por los PCAs 1 a 5 a nivel de filo fue de 9,2%, 6,7%, 5,7%, 5,2% y 4,6%,
respectivamente. No se observaron diferencias significativas en la composicion de la microbiota vaginal
entre ovejas prenadas y no prefiadas utilizando las muestras recogidas tras retirar la esponja. El andlisis
AR mostrd una asociacién significativa en la proporcién de algunos taxones antes y después de poner las
esponjas (|log2Fold-Change| = 1,5; FDR 10%). Los phyla Actinobacteria y Firmicutes fueron menos
abundante antes de poner la esponja y los phyla Fusobacteria y Proteobacteria menos abundantes tras la
retirada de la misma. No obstante, no se observé un patrén claro que asocie la fertilidad por IA a las
diferencias en microbiota debidas al tipo de tratamiento administrado en la esponja de sincronizacién.

CONCLUSION
Los resultados obtenidos parecen indicar que los tratamientos administrados en las esponjas modifican
en distinto grado la composicion de la microbiota vaginal de las ovejas, aunque el patrén asociado a cada
uno de ellos en particular es difuso. No se ha detectado asociacién entre la tasa de prefiez por IA y la
composicién de la microbiota vaginal. No obstante, es necesario confirmar estos resultados con otro tipo
de aproximaciones, asi como explorar con més detalle el filtrado y normalizacién de los datos.
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