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INTRODUCCION
La mitigacion de las emisiones de metano entérico de los rumiantes es relevante para reducir su impacto
ambiental e incrementar la rentabilidad de los sistemas de produccién a través de la mejora de la
eficiencia alimentaria. El objetivo de este estudio fue analizar datos hologenémicos para proponer
estrategias de analisis del metagenoma y estudiar su potencial aplicacion en la cria selectiva para reducir
las emisiones de metano.

MATERIAL Y METODOS
Se analizaron lecturas largas de secuenciacion por nanoporos del metagenoma del rumen de 437 vacas
Holstein genotipadas con el chip EuroG LD 12K de EuroGenomics Cooperative. La composicionalidad de
la microbiota se controld6 mediante transformacién logaritmica centrada de ratios (CLR) y los datos
transformados se combinaron mediante andlisis de componentes principales (PCA) con el objetivo de
explicar la variabilidad conjunta mediante un nimero reducido de variables. Las coordenadas de los 5
primeros componentes (PCs) se utilizaron como fenotipo dentro de modelos animales bivariados junto
con las emisiones de metano registradas durante el ordefio de cada animal mediante un detector de
metano infrarrojo (The Guardian NG, Edinburgh Sensors, Escocia).

RESULTADOS Y DISCUSION

La clasificacion taxondémica del metagenoma identificé 1240 géneros, 503 familias, 277 6rdenes, 158
clases y 86 filos. Se identificaron conglomerados segun la clasificacién taxonémica a nivel de superreino,
que separaron a los microorganismos eucariotas (en valores positivos del PC1) de las bacterias y
arqueas (en valores negativos del PC1) a todos los niveles taxonémicos. La proporcién de la varianza
explicada por los PCs 1 a 5 a nivel de filo fue 31,0%, 2,7%, 2,7%, 1,8% y 1,8%, respectivamente. La
heredabilidad estimada para las emisiones de metano fue de 0.16 con un intervalo de mayor densidad
posterior (HPD95%) de 0.02 a 0.35 y la del PC1 fue de 0.30 (HPD95%=0.12 a 0.50) a nivel de filo. La
correlacién genética entre las emisiones de metano y el PC1 a nivel de filo fue 0.74 (HPD95%=0.055 a
0.998). Las estimaciones de pardmetros genéticos fueron similares en otros niveles taxonémicos para
PC1 y marginales para PC2 a PC5.

CONCLUSION

Los resultados de este estudio confirman la importancia de los microorganismos eucariotas en la
metanogénesis. La reduccién de la dimensionalidad del metagenoma mediante PCA nos permitié
desarrollar variables sintéticas combinando la totalidad del metagenoma en pocas variables (PCs). Este
abordaje simplifica la complejidad del metagenoma y permite utilizar estas variables como fenotipo. Las
altas heredabilidades estimadas, asi como la correlacion genética positiva con las emisiones de metano
evidencian el potencial de estas variables combinadas como criterios de seleccién en la cria selectiva.
Los resultados de este estudio ofrecen nuevas oportunidades para mitigar las emisiones de metano de
los rumiantes a través de la modulacién de la microbiota mediante programas de mejora genética.
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