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1 Introduccion

La Organizacion para la Alimentacion y la Agricultura (FAO) de la ONU ha previsto
que la demanda mundial de carne y proteina lactea se duplicara para el 2050 debido al
continuo crecimiento poblacional y el aumento de los ingresos per capita. A medida que
aumentan los ingresos disponibles en los paises en desarrollo, la gente elige incluir mas
alimentos ricos en proteina de origen animal en su dieta. Esta creciente demanda de proteina
animal requerird un consiguiente incremento en el suministro de los granos de cereales y
fuentes de proteina de origen vegetal para los animales para uso en los sistemas de produccion
ganadera. Desafortunadamente, este rapido aumento de la demanda mundial para la
alimentacion animal coincide con una reasignacion de los recursos de tierras de cultivo para

apoyar la produccion de bioenergia a partir de granos de cereales.

Para México, las unidades de produccion agropecuarias y forestales constituyen el
principal uso del suelo del pais, cubriendo una superficie de 112.3 millones de hectareas, lo
que representa el 57.3% del territorio nacional, segun informacion del Octavo Censo
Agricola, Ganadero y Forestal (INEGI, 2007). Por otro lado, de acuerdo con los datos del
Servicio de Informacion y Estadistica Agroalimentaria y Pesquera de la SAGARPA, México
posee una gran diversidad de Recursos Genéticos Pecuarios, contando con un total de 45
razas de ganado bovino, de las cuales, 26 son europeas (Bos taurus), 7 cebuinas (Bos indicus)

y 12 compuestas, es decir, producto de cruzamientos entre razas europeas Yy cebuinas.

El estado de Nuevo Ledn, cuenta con una superficie ganadera que asciende a poco mas
de 5.5 millones de hectareas, el 86% de la superficie estatal, de las cuales el 90% son de
agostadero y el 10% restante de praderas. El inventario ganadero en el estado asciende a
386,474 cabezas (Corporacion para el Desarrollo Agropecuario de Nuevo Leon, 2008). En
México, existe una gran variabilidad genotipica y fenotipica de los bovinos de abasto, las
diferencias en cobertura grasa, color, musculatura, entre otros, deberian hacer que el valor de
los animales sea diferente segun el mercado en el que se expone (INIFAP 2013). Hoy en dia,

Nuevo Ledn ocupa el lugar 20 en la produccion nacional de ganado bovino.



Diversas razas de ganado bovino se han adaptado a las condiciones climaticas de
Nuevo Leon, incluyendo Beefmaster, Charolais, Simmental, Simbrah, Brangus Rojo, Santa
Gertrudis, Italianas (Chianina y Romagnola), Long Horn, Limousin, Suizo Europeo,
Charbray, Braford, entre otras. El estado de Nuevo Led6n ha sido reconocido
internacionalmente por la calidad en la carne de su ganado. Adicionalmente, en Nuevo Leon
el consumo de carne per capita es de 35 kg al afio (Asociacion de Engordadores de Ganado
Bovino del Noreste, 2021), de los més altos en el pais, mismo que también se compara
favorablemente con el promedio nacional de 15.1 kg (Servicio de Informacion

Agroalimentaria y Pesquera, 2020).

La tesis esta estructurada de la siguiente manera. Una revision de literatura global, la
cual aborda las diferentes tematicas relacionadas a los diversos aspectos de los experimentos
realizados, cuatro capitulos que documentan las investigaciones realizadas y una conclusion
general. El capitulo 1 considera la correlacion entre el consumo residual de alimento y las
diferencias esperadas de la progenie en ganado Simmental y Simbrah. El capitulo 2 trata
sobre el desempefio productivo de toretes de raza Charolais con alto y bajo consumo de
alimento residual. El capitulo 3 aborda el tema del efecto del nivel de proteina en el
desempefio productivo y consumo residual de alimento de toretes Simmental consumiendo
dietas isoenergéticas, y finalmente. El capitulo 4 esta enfocado en el perfil de microbiomay
produccion de acidos grasos volatiles en el rumen de ganado Beefmaster con bajo y alto

consumo residual de alimento.



2 Revision de literatura

2.1 Desempeiio animal

El concepto del consumo residual de alimento (RFI, residual feed intake), una medida
comun para medir la eficiencia de utilizacion de un alimento en el ganado, independiente de
su peso corporal o su nivel de produccién, fue propuesta hace mas de 50 afios por Koch et al.
(1963). El RFI se define como la diferencia entre el consumo actual de materia seca (CMS)
de un animal y el CMS requerido para el mantenimiento y el crecimiento estimados a traves
de una ecuacion de regresion que considera el peso corporal metabdlico y la ganancia diaria
de peso (GDP) (Koch et al., 1963). La principal ventaja de identificar los animales méas
eficientes (ej., con menos RFI) tiene el proposito de reducir el CMS del ganado en los
sistemas de produccion vaca-becerro, sin comprometer el crecimiento, debido a que los
costos relacionados con la alimentacion representan el mayor gasto de la produccion de carne
(Seabury et al., 2017).

La reduccion en el costo del kg incrementado minimizaria los costos de alimentacion,
lo que resultaria en la maximizacion de las utilidades de la industria carnica. En un estudio
en Australia, una variacion de aproximadamente el 20% en el RFI en ganado de carne, se
pudo explicar por las diferencias en las funciones relacionadas con el rumen, tales como
digestion microbiana y metabolismo epitelial (Herd et al., 2004). Hay evidencia que indica
que los toros y vaquillas productoras de carne mas eficientes tienen mayor digestibilidad de
la materia seca (MS), materia organica (MO), fibra en detergente neutro (FDN), proteina y
nutrientes digestibles totales (McDonnell et al., 2016; Bonilha et al., 2017), subrayando la
vital participacion de los microbios ruminales y del tejido epitelial como conductores vitales
de la divergencia en el RFI. Consecuentemente, investigacion adicional debe realizarse para
evaluar los microbios ruminales y el tejido epitelial del ganado con bajo y alto RFI, lo cual
permitiria identificar los mecanismos fisiologicos potenciales para mejorar la absorcion de
nutrientes del ganado con mejor eficiencia alimenticia. La asociacion entre los cambios en el

perfil de las bacterias ruminales y el RFI divergente ha sido sugerido previamente.



Por ejemplo, en comparacion con los menos eficientes, los toros Brahman mas
eficientes tienen mayor abundancia de Bacteroides, pero menos Prevotella (McCann et al.,
2014). En un estudio reciente, Liang et al. (2017) reportaron que los corderos mas eficientes
tenian menos Butyrivibrio fibrisolvens y Escherichia coli. La asociacion entre la eficiencia
alimenticia del ganado de carne y cambios en la transcripcion génica del epitelio ruminal se
ha presentado recientemente. Kong et al. (2016) reportaron que, en comparacion con los
menos eficientes, los novillos de engorda més eficientes tenian una mayor expresion de genes
relacionados con la absorcion de AGV (dynamin-2, DNM2; tubulin beta-5, TUBBS5; tubulin
alpha-4a, TUBA4A). Una mayor expresion de genes relacionados con el crecimiento y la
proliferacion celular tales como el transportador soluto (substancia disoluta), familia 26,
miembro 3 (SLC26A3), caveolina 1 (CAV1), NAD(P)H quinona dehidrogenasa 1 (NQO1),
y regulador de proteina G, sefializacién 5 (RGS5), fueron detectados en novillos clasificados
como de alta ganancia de peso y bajo consumo de alimento, en comparacién con los novillos
menos eficientes (Kern et al., 2016). La mayoria de los estudios disponibles con respecto al
RFI en ganado de carne estan limitados a machos o hembras, por lo que la asociacion entre

el RFI y el sexo amerita mas investigacion.

Se ha hipotetizado que la evaluacion holistica de la relacion entre el RFI y la funcion
ruminal, incluyendo las respuestas de las bacterias y el epitelio ruminal, en ambos, novillos
y vaquillas, pudiera proveer conocimiento con respecto a los mecanismos biol6gicos con
respecto a la variacion de la divergencia del RFI entre sexos. Tal informacion ayudaria a
descubrir biomarcadores para identificar a los animales mas eficientes. En este sentido, en el
presente trabajo se abordo el tema de eficiencia durante 70 dias en novillos y vaquillas Red
Angus. Bacterias ruminales que tienen un rol clave en la digestion de celulosa (Fibrobacter
succinogenes, Eubacterium ruminantium) (Kozakai et al., 2007; Wu et al., 2017),
desdoblamiento de la hemicelulosa (Prevotella bryantii) (Matsui et al., 2000), degradacion
de la xilosa (Butyrivibrio proteoclasticus) (Moon et al.,, 2008), consumo de almidon
(Succinimonas amylolytica, Streptococcus bovis, Succinovibrio dextrinosolvens) (Khafipour
et al.,, 2009), utilizacion de lactato (Megasphaera elsdenii, Selenomonas ruminantium)
(Hungate, 1966; Chowdhury et al., 2015), y biohidrogencion ruminal (Anaerovibrio
lipolytica) (Zhu et al., 2017), han sido cuantificadas en la fraccion solida del rumen.

Adicionalmente, la abundancia de genes del epitelio ruminal que tienen roles clave en la



absorcion de AGV (Stumpff, 2018), metabolismo (Minuti et al., 2015; Kern et al., 2017),
ketogenesis (O'Shea et al., 2016; Xiang et al., 2016), y respuesta inmune-inflamatoria
(McCannetal., 2016), que puedan estar afectados por los cambios en el consumo de alimento

entre grupos de RFI, han sido medidos al sacrificio.

Los valores del mejoramiento genético para el consumo de alimento y la eficiencia
alimenticia en ganado de carne son generalmente derivados de dietas altamente concentradas
(HC) y bajo condiciones de manejo estabuladas. En las regiones templadas del noroeste de
Europa, la mayoria del consumo de alimento en el ganado de carne durante su periodo de
vida proviene de pasto de praderas y pastura ensilada. En este sentido, Lahart et al. (2020)
evaluaron la repetitividad del consumo de alimento y eficiencia alimenticia durante tres
periodos sucesivos de dietas, comprendiendo silo de pasto méas concentrado (S+C), pasto de
pradera (GRZ) y una dieta altamente concentrada (HC) en 97 bovinos de carne. EI consumo
de materia seca (DMI), la razon DMI/kg Peso Vivo (BW) y la razon Ganancia: Consumo (G:
F) fueron evaluadas. Se observé una correlacién significativa para DMI entre los periodos
S+C y GRZ, asi como también entre los periodos S+C y HC, en cambio, no se encontrd
asociacion para DMI entre los periodos GRZ y HC. Se detectd una correlacion significativa
para la razon DMI/kg BW entre los periodos S+C y GRZ y entre los periodos S+C y HC. Se
detect6 una correlacion significativa para el RFI entre los periodos S+C y GRZ, asi como
también entre los periodos S+C y HC, en cambio, no se detectd relacion para el RFI entre los
periodos GRZ y HC. La razén G:F no se correlacion6 entre los periodos de prueba. Los
resultados del presente trabajo muestran que la evaluacion de los animales tanto para
consumo de alimento como eficiencia alimenticia en condiciones estabuladas con dietas HC
no reflejan su desempefio fenotipico cuando consumen dietas a base de forraje ensilado o

pasto de praderas.

En la actualidad existen diversos programas de seleccion de ganado que utilizan
herramientas matematicas que permiten predecir el desempefio futuro, sustentado en el
analisis de informacion productiva de los animales y sus parientes (ascendientes,
descendientes, medios hermanos y primos), con la finalidad de obtener mayor cantidad de

informacidn para hacer que la prediccion sea mas precisa.



La genética moderna esta encaminada al desarrollo de nuevas herramientas que
permitan hacer predicciones mas exactas, como el desarrollo de la genética molecular, que
identifica el ADN vy la presencia de marcadores moleculares que intervienen en algunas
caracteristicas particulares como el marmoleo, la eficiencia en pastoreo, habilidad

reproductiva, entre otras.

El modelo que comdnmente se utiliza es el de predicciones genéticas del crecimiento,
que incluye los pesos al nacer, al destete, al afio y a los 18 meses, logrando obtener animales
de mayor tamafio, que demandan mayor cantidad de nutrientes, alejandose de la eficiencia
reproductiva. Dentro de las herramientas usadas para la seleccion de animales eficientes

destacan:

1. Evaluacion morfoestructural: se observa apariencia externa que es una evaluacion

subjetiva y las medidas de la estructura corporal.

2. Genética cualitativa: evalla las caracteristicas estructurales de la piel como el pelo,

color y presencia de cuernos.

3. Genética cuantitativa: usa modelos estadisticos del desempefio productivo, donde se

calcula los DEP (diferencia esperada progenie) de crecimiento.

4. Genética molecular: es utilizada para la seleccién asistida con marcadores
moleculares de algunas caracteristicas como el desempefio del animal, temperamento,
habilidad reproductiva, eficiencia reproductiva, eficiencia de consumo de alimento y

marmoleo.

Todas estas herramientas son usadas con el fin de mejorar la seleccion animal. Los
métodos de clasificacion lineal son una descripcion de las variables fenotipicas de mayor
interés en la adaptacion del ganado, y que tienen mayor relevancia en el comportamiento

animal, como son los aplomos, la fortaleza, la longitud corporal y la estatura (Bueno, 2013).

En la actualidad, se han realizado trabajos con terneros que han permitido mejorar el
peso al destete, mediante la aplicacion de estrategias de manejo reproductivo de la vaca,
indirectamente del manejo alimenticio de la cria. Este tipo de estrategias pueden generar



respuestas positivas en los terneros debido a un mejor peso al destete, disminucion de la edad
de la vaquilla para entrar a la vida productiva, y la edad al sacrificio de los novillos o toretes
(Prieto et al., 2013).

De igual manera, otro de los factores que esta estrechamente vinculado con el
desempefio productivo es el clima, que a pesar de que los animales ya estan adaptados a las
condiciones medioambientales en las que viven, en ocasiones el clima cambiante les produce
estrés. La forma en cdmo estos le hacen frente al problema, es mediante cambios en su
fisiologia y su comportamiento, lo cual implica cambios en los requerimientos nutricionales,
siendo el agua y la energia los més afectados; estos cambios que realiza el animal provocan
una reduccion en su desempefio productivo. Como parte de la estrategia de adaptacion del
animal, se ha observado que el consumo diario de MS y el consumo diario de agua (CDA)
son directamente afectados, ya que ambos se relacionan al balance térmico del ganado e

impactan la regulacién de la temperatura corporal.

Se ha comprobado que los animales que se crian en corrales de engorda aumentan su
consumo de agua en verano y disminuye el consumo de materia seca. Si un animal se
encuentra en su zona de termo-neutralidad (zona de confort), la energia de la dieta es utilizada
para mantenimiento, crecimiento, produccién de carne o leche, y actividad fisica. De igual
manera, el clima afecta indirectamente al ganado reduciendo la cantidad y calidad de los
forrajes y otros alimentos que se producen. Durante periodos de condiciones climéticas
adversas, se han reportado variaciones en el consumo de alimento, reducciones en las

ganancias de peso y en ocasiones muerte del ganado (Arias et al., 2008).

2.1.1 Ganancia diaria de peso

La ganancia diaria de peso (GDP) es la variable que representa el crecimiento o
aumento de peso del ganado. Fisiologicamente, el aumento de peso consiste en la
acumulacién principalmente proteina, grasa y agua en el masculo (Di Marco, 2007). Es
importante que la racion diaria se ofrezca en cantidad adecuada y que satisfaga los
requerimientos de nutrientes para el crecimiento, mantenimiento y ganancia de peso. Cada
uno de estos procesos requiere energia, proteina, minerales, vitaminas y agua en cantidades

adecuadas para cada etapa de produccion. El éxito y buen funcionamiento de un sistema



intensivo de engorda de bovino depende de un buen programa de alimentacion, por esto es
importante balancear una dieta que satisfaga los requerimientos nutricionales del ganado en

crecimiento y para engorda.

2.1.2 Consumo de materia seca

Los alimentos contienen una fraccion seca y otra fraccion humeda. ElI consumo de
alimento por rumiantes debe expresarse en base seca. El consumo de MS puede variar de 1.8
a 3.5% del peso vivo, dependiendo de la edad, la densidad energética de la dieta, entre otros
factores. Para formular adecuadamente una dieta, es importante conocer el contenido de MS
de los ingredientes alimenticios. Los forrajes (henos, esquimos agricolas y ensilajes) varian
en su contenido de humedad, por lo que es importante medirla frecuentemente para formular

con mas precision.

Uno de los factores importantes que pueden afectar el consumo de materia seca es el
factor climético. Durante el verano, con altas temperaturas ambientales, el consumo de
materia seca (CMS) se puede reducir considerablemente, especialmente con raciones
altamente densidad energética, observandose una relacién inversa entre temperatura
ambiental y el consumo voluntario de alimento. La reduccion del CMS durante las épocas de
mucho calor se debe a que hay un mayor incremento cal6rico generado por el metabolismo
microbiano y animal, por lo que el animal tiene que eliminar ese exceso de calor mediante el

jadeo.

El clima afecta al ganado directa e indirectamente, ya que modifica la calidad y/o
cantidad de alimentos disponibles, los requerimientos de agua y energia, la cantidad de
energia consumida y el uso de esta. Los animales hacen frente a las condiciones adversas del
clima mediante la modificacion de mecanismos fisioldgicos y de comportamiento para
mantener su temperatura corporal dentro de un rango normal. Como consecuencia, es posible
observar alteraciones en el consumo de alimento (materia seca), comportamiento y
productividad. Estos cambios se acentUan bajo condiciones extremas de frio o calor,
implicando drasticas reducciones den los indices productivos, tales como tasa de ganancia de

peso y produccidn diaria de leche (Arias et al., 2008).



2.1.3 Eficiencia alimenticia

Debido a que dos tercios del costo de produccion del ganado bovino esta directamente
relacionado con el costo de los alimentos, las estrategias que mejoren la eficiencia de
utilizacion del alimento podran incrementar la viabilidad econdémica de las operaciones

ganaderas.

Las técnicas tradicionales utilizadas para medir la eficiencia alimenticia (EA), como la
relacién ganancia y el consumo de alimento, tienen una utilidad limitada en los programas
para mejorar el mérito genético para la eficiencia alimenticia de ganado bovino, ya que estan

fuertemente influenciadas por los patrones de crecimiento y la madurez.



2.2 Consumo de alimento residual

La medida de eficiencia energética de mayor uso en ganado bovino es el RFI, fue
propuesto por Koch et al. (1963), quienes sugirieron que el consumo de alimento podia ser
ajustado de acuerdo con variables como ganancia diaria de peso o cualquier caracteristica de

interés que demande gasto energetico.

Una medida alternativa de la eficiencia alimenticia es el RFI, que es la diferencia entre
el consumo de alimento actual de un animal con lo que se cree que sera el consumo de
alimento basado en el crecimiento y su peso corporal, sobre un periodo especifico en que se
ponen a prueba, siendo relativamente facil de medir con la tecnologia adecuada (Koch et al.,
1963; Archer et al., 1999). Este rasgo es moderadamente heredable y genéticamente
independiente del crecimiento y tamafio corporal (Crews, 2006), con un rango que va desde
0.28 a 0.58 (Koch et al., 1963; Crews et al., 2003), lo que lo convierte en un rasgo que es
facil de transmitir a la progenie, y que al poder seleccionar ganado con un RFI bajo, el
productor podréa reducir el consumo de alimento de un hato en un 10-15%, manteniendo el
mismo nivel de produccion. Esto permite a los ganaderos hacer un rapido progreso en la
genética, optimizando los recursos. Para esto se han hecho estudios en diferentes poblaciones
y razas de ganado bovino sometidas a pruebas de RFI, que demuestran que la seleccion de
animales con un RFI eficiente tienden a tener 5% menos grasa subcutanea y que su progenie
es mas eficiente, por lo que estos beneficios pueden ser transmitidos a las siguientes
generaciones (Archer y Bergh, 2000; Herd y Bishop, 2000; Basarab et al., 2003).

Los animales que consumen menos alimento de lo esperado en funcion de su
crecimiento y mantenimiento tienen un valor negativo de RFI, lo que los clasifica como
eficientes, mientras que animales con poca ganancia y un alto consumo de alimento, tienen
un valor positivo de RFI, y se clasifican como ineficientes (Moore et al., 2009). El objetivo

es encontrar toros con un RFI negativo.

Aunque el conocimiento de los mecanismos bioldgicos que controlan el RFI ain no se
entienden por completo (Herd y Arthur, 2009; Moore et al., 2009), las concentraciones
sistémicas de las principales hormonas metabdlicas asociadas al consumo de alimento, el

crecimiento, la acumulacion de grasa, la reparticion de nutrientes y la utilizacién de



nutrientes, han sido examinadas con el fin de identificar los posibles marcadores fisiologicos

de eficiencia alimenticia (Wood et al., 2004).

El sistema GrowSafe es el Unico sistema de registro de consumo de alimento que
permite la adquisicion continua de datos. Los aretes de identificacion del animal se lee cada
segundo cuando un animal se alimenta en el comedero; los mecanismos de carga y otros
sensores se muestrean continuamente. Este sistema integrado garantiza que todas las
actividades se asignen correctamente a los animales individuales. El software audita y calcula
continuamente los errores que pueden provenir de la lluvia, la nieve, el viento excesivo y la
pérdida de transpondedores. No existe la posibilidad de que un usuario cambie 0 modifique
los datos recopilados sin procesar. El registro continuo de datos permite un anélisis de
comportamiento avanzado. La lectura de los aretes GrowSafe y la precision de los datos se
acercan al 100 % debido al muestreo multiple y al extenso diagndstico del sistema. El sistema
realiza un seguimiento y se informa a si mismo cuando no esta funcionando, para establecer

las tolerancias (Maritime Beef Test Station, 2017).

GrowSafe Systems® es una tecnologia que permite a los productores de ganado, el
poder analizar la eficiencia alimenticia individual del ganado, donde se pueden identificar
los animales que consumen menos alimento y se desarrollan mas rapido. Este sistema
funciona mediante el uso de comederos en corrales y un sistema de identificacion electrénica,
donde el ganado es puesto a prueba para su evaluacion. Cada vez que un animal pone su
cabeza cerca del area del comedero el sistema se activa y registra la cantidad de alimento que
este consume, asi como el tiempo que estuvo presente en el comedero. Esta informacion se

transmite en tiempo real a un equipo que recopila los datos.

Otros rasgos de la composicion corporal se han incorporado en el calculo de RFI para
forzar la independencia de las correlaciones, tales como la medicion de la grasa dorsal, el
area del lomo, el porcentaje de grasa intramuscular (por medio de ultrasonido), la conversién
alimenticia (kg de materia seca/kg de peso incrementado), la ganancia diaria de peso, el
consumo de materia seca (kg/d), la eficiencia parcial del crecimiento y la duracion de la
alimentacion (Basarab et al., 2003; Crews, 2006).



El producir ganado mas eficiente también ayuda a la viabilidad ambiental, ya que una
mejora en la eficiencia alimenticia reduce el consumo, que a la vez causa una menor
produccion de estiércol, lo cual disminuye las emisiones de metano (Nkrumah et al., 2007;
Hegarty et al., 2007).
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Figura 1. Consumo de materia seca actual y esperada en la alimentacién de novillos.
2.2.1 Relacion entre tamafio corporal y tasa de crecimiento

El crecimiento es una caracteristica de desarrollo de los animales que se refleja en un
aumento de tamafio fisico del organismo. El desarrollo somético o crecimiento corporal es
un proceso altamente complejo que requiere de dos premisas fundamentales: carga genética
(ADN) y alimentacién, en donde la primera aporta la informacion de la especie y aquella
heredada al individuo de los padres, mientras la segunda aporta los nutrientes requeridos para
el desarrollo 6ptimo (Alvarez, 2004).

Los animales en su proceso de crecimiento ganan altura rapidamente en las primeras
etapas de su vida, y a medida que aumenta la edad, el desarrollo y el crecimiento se hacen
mas lentos, hasta que finalmente se detienen (Bavera, 2005). El crecimiento de las razas de
bovinos especializados para carne en ambientes templados esta caracterizado por una curva
tipo sigmoidal de tres fases: un crecimiento inicial lento, una fase de aceleracion pronunciada

y un periodo de desaceleracion hasta alcanzar su peso adulto (Aberle, et al., 2001).
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Figura 2. Curva de crecimiento sigmoidea.

La tasa de maduracion de los diferentes 6rganos se puede relacionar con el peso del
animal. Esto implica que, en condiciones nutricionales y ambientales ideales, se puede
estimar el desarrollo de todos los componentes corporales y el peso maduro a partir de la

medicion de un solo componente corporal.

La altura a la cadera (frame score) es una medida tedrica para clasificar en forma
aproximada a los animales por tamafio, cuando los mismos crecen sin restricciones
nutricionales, porque en dichas condiciones hay una relacion directa entre alzada, edad y
peso. Es una medida util para describir el tamafio o estructura corporal de los bovinos y brinda
una idea aproximada de los patrones de crecimiento, deposicion, grasa, y peso adulto que
tendré un animal. La intensidad de crecimiento se pone de manifiesto por el aumento de peso

en la unidad de tiempo (gramos o kilogramos de ganancia de peso diario, semanal y mensual).

En algunos casos, la correcta alimentacion de los animales en sus distintas etapas de
crecimiento no es posible, debido a diversas restricciones nutricionales, las cuales daran
como resultado bajas en el crecimiento. Factores que influyen en el crecimiento incluyen: (1)
tamario corporal o frame score; (2) precocidad; (3) peso al nacimiento; (4) peso al destete;

(5) sexo; (6) alimentacidn; (7) ambiente; (8) sanidad; (9) manejo; y (10) estrés.



2.2.2 Relacion entre RF1 y la calidad de la composicion de la canal

El costo de la alimentacion representa entre el 60 y 70% del costo total de la engorda,

por lo cual se buscan distintas estrategias para disminuir dichos costos y aumentar la utilidad.

El indice de conversion alimenticia (ICA) es una medida que relaciona la cantidad de
alimento empleado por cada unidad de producto obtenido. Este es un indicador bioldgico que
permite valorar la factibilidad econémica de la produccién, teniendo en cuenta que el costo

del alimento suele ser el principal costo productivo.
Algunas variables que se consideran para la evaluacion de la canal son:

1. Raza: esta ejerce una influencia determinante en la composicion, rendimiento y
calidad de las canales. Las razas con maduracién tardia producen canales con 50%
menos grasa y mas tiernas que las de maduracion temprana. La carne de ganado
Angus tiene mejores caracteristicas sensoriales que la del ganado Charolais cuando
los animales se mantienen a bajos pesos corporales. Sin embargo, en razas
compuestas, en las que se incrementa en la mitad o mas el porcentaje de genética
Brahman, la fuerza de corte aumenta, la suavidad medida por el panel sensorial se

reduce, y disminuye el porcentaje de grasa en el muasculo.

2. Sexo: los machos enteros, los machos castrados y las hembras difieren en su velocidad
de crecimiento, ganancia de peso, composicion, textura y grado de marmoleo de la
carne. La carne de machos enteros finalizados a dos afios de edad es mas dura que la

de las hembras o la de los machos castrados de la misma edad.

3. Grasa: la grasa es un factor que siempre se considera cuando se elabora un sistema de
evaluacion de canales. Los depositos de grasa mas facilmente medibles son la grasa

subcutanea y la grasa visceral.

4. Muscularidad: nos aportan gran valor para la prediccion de la cantidad de carne que

se obtiene de una canal.

5. Marmoleo: se relaciona con la cantidad de grasa intramuscular y con la jugosidad de

la carne. Su abundancia es un indicador de calidad de la carne para determinados



mercados, aunque se debe tomar en cuenta que un aumento en el marmoleo implica

una baja en el porcentaje de carne magra.
6. Colory textura de la carne.

Al igual que los avances en genética, también existen avances en la tecnologia utilizada
en equipo de ultrasonido. El ultrasonido se utiliza para obtener datos de la composicién
corporal del ganado, siendo una herramienta util para obtener informacién valiosa de la canal
de un animal vivo. La tecnologia de ultrasonido utiliza ondas sonoras para crear imagenes de
la composicion corporal. Los rasgos de la composicion corporal que pueden ser medidos
incluyen el area del ojo lomo, la grasa dorsal y el porcentaje de grasa intramuscular. Cada
uno de estos rasgos es al menos moderadamente heredable y es significativo en la
determinacion de la calidad de la carne roja y el rendimiento individual de los animales. Los
resultados permiten recopilar datos de la composicion corporal del ganado de sistema de

produccidn vaca-becerro, que son potencialmente Gtiles para el mejoramiento genético.

Debido a que la comercializacion depende de la calidad de la carne, las caracteristicas
sensoriales como la suavidad y el marmoleo pueden ser medidas mediante marcadores
genéticos, y las caracteristicas de la canal pueden ser valoradas mediante el uso del
ultrasonido, midiendo el area del ojo lomo, la grasa dorsal y el porcentaje de grasa
intramuscular. Con esta informacion se podra saber que animales del hato son mas
productivos para el desarrollo de programas de mejoramiento genético. EI mejoramiento
genético a través de la seleccion ha sido una parte importante en la contribucidn para avances

en la productividad ganadera alcanzada en estos tiempos (Dekkers y Hospital, 2002).

La eficiencia alimenticia es un rasgo econémico y de importancia ambiental en la
produccion de carne, que puede ser medida en términos de consumo de alimento residual
(RFI). El ganado seleccionado con bajo RFI (alimentacion eficiente) tiene niveles de
produccién similar, pero con un menor consumo de alimento, mientras que también emiten
menos metano. La medicion del RFI es dificil y costosa, ademas no se ha adoptado
ampliamente en los sistemas de produccion de bovinos de carne. Sin embargo, el desarrollo
de biomarcadores de DNA para RFI pueden facilitar su adopcion en programas de

mejoramiento asistido por la genémica. El ganado se ha reclasificado en términos de RFI a



través de dietas y la edad, asi como también, el RFI también varia segun la raza. (Higgins et
al., 2019).

Aunque las propiedades fisicoquimicas de la carne son rasgos de interés econémico en
la produccion bovina, las correlaciones entre eficiencia alimenticia y caracteristicas de la
canal han sido bajas. Aun cuando la sintesis de proteinas en el contexto de RFI se asocia al
fenotipo, diversos estudios encontraron diferencias significativas en caracteristicas de

importancia econémica como terneza y grasa de cobertura e intramuscular.

2.2.3 Composicion corporal y la ganancia

La condicion corporal del ganado bovino se puede clasificar mediante un sistema de
puntuacion que considera la apreciacion visual y palpacién manual de su nivel de reservas
corporales, existiendo una alta correlacion entre la clasificacion de condicion corporal y el
porcentaje de grasa corporal del bovino. La condicién corporal y los cambios en la condicion
corporal son el mejor indicador de las reservas nutricionales de un bovino; son un mejor
indicador que el peso vivo o cambios en el peso vivo, asi mismo es mejor que el indicador

que las medidas de relacidn peso-altura o las medidas de grasa subcutanea.

La ganancia o pérdida de condicion corporal implican cambios en el contenido de agua,
proteina y grasa del cuerpo. El conocimiento de la composicién quimica del animal nos
permite evaluar ciclos productivos en términos de eficiencia en la utilizacion de nutrientes,
determinar los requerimientos tanto de energia como de proteina, y es el punto de partida
para reconocer los componentes quimicos y anatomicos de la res (Mac Loughlin, 2009).
Desde el punto de vista quimico, el animal se divide en una fraccion grasa (FG) y fraccion
libre de grasa (FLG) (Reid et al., 1955). La FG esta compuesta por la totalidad de la grasa

quimica del animal, y la FLG por agua, proteina y cenizas (Mac Loughlin, 2009).

En un estudio, donde se evalu6 100 toros Charolais para determinar si el metabolismo
de las proteinas y la composicion corporal son determinantes del RFI en dos dietas
contrastadas a base de ensilado. Se identificaron 32 animales con RFI més divergente (8 de
bajo RFI y 8 con alto RFI por cada dieta). Se determiné el rendimiento de los animales en
todos los animales, mientras que el balance de nitrégeno (NUE; retencion de N/ingesta de

N), el metabolismo de las proteinas y la composicion corporal solo se midieron en el ganado



RFI mas divergente. Independientemente de la dieta los animales con RFI eficientes,
tendieron a mejorar su NUE cuando se calculd la retencion de nitrégeno (N). Los individuos
con RFI eficiente presentaron un porcentaje mayor de rendimiento y deposicion muscular de

la canal, independientemente de la dieta (Guarnido et al., 2022).



2.2.4 Relacion entre el consumo de alimento y el RFI

En bovinos productores de carne en crecimiento, el RFI esta asociado con diferencias
en produccion de calor, produccion de metano y composicion de la ganancia del peso
corporal (acumulacion de grasa). EI consumo de alimento esta asociado de forma positiva
con la productividad y la talla corporal del animal, de tal manera que la seleccion para
incrementar el crecimiento también puede aumentar los requerimientos de energia y el
apetito, resultando en una mejora minima en la eficiencia de utilizacién de los alimentos. Por
el contrario, la seleccion para menor consumo de alimento reducira el mérito genético para

crecimiento, resultando en efectos negativos sobre la productividad (Garcia, 2014).

Un enfoque alternativo para medir la eficiencia alimenticia involucra la separacion de
los requerimientos de energia para mantenimiento y produccion. Para ello se utilizan métodos
estadisticos que permiten calcular el consumo esperado de alimento en base al peso y
productividad del animal, definiendo el RFI como la diferencia entre el consumo de alimento
real y el esperado. De esta manera, los animales eficientes son aquellos que consumen menor
cantidad de alimento al esperado para un peso y tasa de crecimiento determinada; y viceversa,
los animales ineficientes son aquellos que consumen mayor cantidad de alimento al esperado.
El RFI ha mostrado ser moderadamente heredable y genéticamente independiente del peso

corporal y el nivel de produccion.

La digestibilidad puede ser afectada por el nivel de consumo y su relacién con la tasa
de paso del alimento por el tracto digestivo, y también por factores relacionados con la dieta
y el ambiente que alteran el consumo, los que pueden afectar en el consumo de energia
digestible (Mendoza et al., 2008). La seleccién por bajo consumo residual resulta en menores

consumos de MS sin sacrificar el crecimiento.

2.25 Genéticay el RFI

En la literatura se pueden encontrar muchos estudios en los que se evalua la eficiencia
de utilizacion alimenticia de diferentes razas de bovinos productores de carne. La regulacién
del consumo de alimento y la eficiencia en la utilizacion de los alimentos por animales
involucran una serie de procesos complejos y rutas metabdlicas que estan influenciadas por

la genética del animal, asi como también por numerosos factores ambientales y de manejo.



Aunque existe considerable variacion genética en la eficiencia alimenticia del ganado,
el costo de medicion del consumo de alimento y la falta de un rasgo apropiado para ser usado
en programas de seleccion genética, ha limitado el progreso genético en este rubro. El uso de
rasgos tradicionales como la conversion alimenticia (CA; relacion A: G) para medir la
eficiencia, tienen poca utilidad en programas de mejora disefiados para incrementar el meérito
genético para eficiencia alimenticia, ya que estos estdn fuertemente influenciados por
patrones de crecimiento y madurez. Recientemente, el uso del RFI como un rasgo alternativo
de eficiencia alimenticia ha recibido considerable atencion. Debido a que el RFI es
independiente del crecimiento y peso a la madurez, este es un rasgo mas conveniente para su
inclusion en los indices de seleccion para mejorar el mérito genético para eficiencia

alimenticia en bovinos carne (Garcia, 2014).

Las razas europeas de ganado especializadas en carne tienen un alto desarrollo
muscular, pelvis mas amplia, altura media y un nivel bajo a medio de engrosamiento
(Piedrafita, 2010).

Existen estudios en diferentes partes del mundo relacionados con la seleccion y
mejoramiento genético de caracteristicas productivas en ganado bovino. En Francia, Renand
et al. (1996) determinaron la correlacion genética de evaluaciones con sementales usando
toros que fueron posteriormente probados y estudiada su progenie, encontrando que al
seleccionar por crecimiento y RFI, se observé un aumento significativo en la capacidad del

crecimiento del musculo en la progenie en respuesta a la seleccion de la raza Charolais.

La mayoria de los programas de mejoramiento genético en Estados Unidos para el
ganado productor de carne han hecho énfasis en la seleccion por peso corporal, fertilidad y
caracteristicas de la canal para mejorar el desempefio productivo y reproductivo. Sin
embargo, también es necesario considerar alternativas para reducir el consumo de alimento
con el propdsito de mejorar la eficiencia de la produccion y utilidades del sistema de
produccion (Herd et al., 2004). La eficiencia alimenticia y el consumo son rasgos de
importancia econdmica para los productores de ganado de carne, ya que la alimentacion es

el costo variable mas grande (Arthur et al., 2004).



El conocimiento cientifico del area pecuaria se ha incrementado rapidamente despues
de descubrirse la estructura del ADN, lo que ha permitido el rapido desarrollo de las
herramientas moleculares, donde cientificos han comenzado a identificar regiones en las
secuencias del cromosoma del ADN que influyen en los rasgos productivos (Van
Eenennaam, 2010), y con estos se han identificado las variaciones presentes en un animal
que son benéficas o dafiinas para la salud y productividad. Las pruebas de ADN nos permiten
ver el material genético de cada animal y poder ver su informacion a través de marcadores
genéticos que son regiones especificas del ADN donde se encuentran variaciones asociadas
positiva 0 negativamente con un rasgo de interés, pudiendo determinar si un animal es
portador de variaciones favorables o no (Sifuentes y Parra, 2011). Los marcadores genéticos
relacionados con la suavidad de la carne son la calpastatina CAST-T1, la calpaina CAPN-1
316 y la calpaina CAPN-1 4751; los asociados con el marmoleo son la tiroglobulina TG5 y
la leptina, mientras que los asociados con el crecimiento y eficiencia son la hormona de

crecimiento, la insulina IGF-2, el cromosoma bovino 5 (BTA 5) y los neuropéptidos.

Velasco et al, 2013, establecen que los marcadores genéticos en el ganado de carne
tienen béasicamente tres aplicaciones: identificacion y parentesco animal, deteccién de
caracteristicas heredables y asistencia a la seleccion genética. Segun el manual para la
Seleccién de Ganado de Carne (BIF, 2010), en Estados Unidos existen comparfiias como
Igenity, Pfizer Animal Genetics y MMI Genomics que proveen servicio de genotipificacion
para el ganado vacuno. Actualmente pruebas de este tipo ya se han realizado en diferentes
hatos de ganado de registro en México, que han permitido contar con informacion molecular
y las caracteristicas usadas para la seleccion en animales portadores de genes relacionados
con el rasgo productivo de interés, identificando a los prospectos a sementales que
genéticamente resulten superiores y las hembras sobresalientes para usarlas como donadoras
y reemplazos. Estas pruebas ayudaran a tener un ahorro considerable en el tiempo y dinero

invertido, y poder promocionar mejores animales en el mercado nacional e internacional.

El poder distinguir los animales con un consumo de alimento residual bajo (LRFI) de
los animales con un consumo de alimento residual alto (HRFI) a una edad temprana con una
muestra de sangre, podria beneficiar a los criadores de carne en términos de optimizacion de

la produccion o seleccion de animales para sacrificar o criar (Foroutan et al., 2020).



En un estudio desarrollado con 15 toros jovenes Angus HRFI y 10 LRFI utilizando tres
plataformas metabolomicas (espectrometria de resonancia magnética nuclear (RMN),
cromatografia liquida-espectrometria de masas en tindem (LC-MS/MS) y espectrometria de
masas de plasma acoplado inductivamente (ICP-MS); identificaron biomarcadores séricos
para RFI que podrian potencialmente traducirse a un analisis de sangre de RFI. Un conjunto
de biomarcadores RFI predictivos incluia formiato y leucina (mejor para RMN), y otro
conjunto incluia C4 (butiril-carnitina) y LysoPC (mejor para LC-MS/MS). Estos
biomarcadores séricos tienen alta sensibilidad y especificidad, para distinguir animales HRFI
de LRFI. Estos resultados sugieren que los metabolitos séricos podrian usarse para predecir

y categorizar de manera econdmica los valores de RFI del bovino (Foroutan et al., 2020).
2.2.5.1 Respuesta a la seleccion

La variacion expresada en cada ser vivo es la parte esencial del proceso evolutivo de la
vida. En general, esta variacion se deriva de la interaccién entre los genes de un animal
(genotipo) y el ambiente en que se desarrolla (salud, nutricién, clima, manejo, entre otras),
lo que resulta en el fenotipo del individuo.

La seleccién gendmica surge como una alternativa para mejorar las caracteristicas de
importancia econémica como los aspectos de calidad de la canal, el peso y el porcentaje de
cortes valiosos, entre otros, y consiste en la utilizacion de la informacion de miles de
marcadores moleculares distribuidos en todos los cromosomas (genoma) para la prediccion
del mérito genético animal. Para su implementacion se requiere el establecimiento de
poblaciones de entrenamiento, que retnan registros y mediciones en las caracteristicas
productivas de interés (datos fenotipicos) y la informacién aportada por el genotipo del ADN
de los animales que la integran para miles de marcadores moleculares. A través de estas
poblaciones es posible estimar el efecto de todos los marcadores y generar las ecuaciones de
prediccidn que seran usadas en la estimacion del valor genémico de cada animal para cada

caracteristica, incluso de los que no disponen de registros (Pravia et al. 2014).

Mediante la seleccion del ganado de carne, se ha logrado obtener un importante
progreso genético en las caracteristicas de crecimiento, habilidad materna, e incremento del

tamario adulto promedio, sin embrago, mayores requerimientos de mantenimiento han



resultado de esta seleccion, incrementado los costos de produccidn, reducido la eficiencia en
el uso de los recursos alimenticios, y aumentado el potencial en problemas ambientales
(Trujillo, 2013).

De acuerdo con diversos estudios realizados en Australia, se observo que la progenie
de padres seleccionados por RFI bajo tuvieron al afio de edad, un peso corporal y una
ganancia diaria de peso similares, pero consumieron 11.3% menos alimento y tuvieron una
conversion alimenticia 15.4% mas baja en comparacién con la progenie de padres

seleccionados por un RFI alto (Garcia, 2014).

Investigadores australianos fueron los primeros en examinar las asociaciones entre la
seleccion por RFI y el comportamiento reproductivo en ganado de carne. Se evaluaron los
efectos de la seleccion divergente por RFI sobre la habilidad materna en ganado Angus
durante tres periodos de empadre. Aunque ellos no observaron diferencias en tasas de prefiez
y de partos entre las vacas seleccionadas divergentemente por RFI, se observo una tendencia
para que las vacas con RFI bajo parieran 5 dias después que sus contemporaneas con RFI
alto. Sin embargo, el retraso en la fecha de parto no estuvo asociado con diferencias en peso
al nacimiento o al destete, o bien con el peso destetado por vacas expuestas a un toro. (Arthur
etal., 2005).

En un estudio canadiense, se examind durante 10 empadres la habilidad materna y
comportamiento reproductivo de vacas cruzadas que produjeron progenie divergente en RFI.
El comportamiento reproductivo expresado como tasas de prefiez, partos y destetes, fueron
similares entre vacas que produjeron progenie con fenotipos divergentes en RFI, sin
embargo, las vacas que produjeron progenie eficiente parieron 5 dias después que aquellas
que produjeron progenie ineficiente, aunque el peso al nacimiento y al destete fueron
similares, examinaron durante dos empadres el comportamiento reproductivo de hembras
Angus divergentemente seleccionadas por RFI (Basarab et al., 2007). En coincidencia con
los dos estudios previamente discutidos, las hembras con un RFI bajo tuvieron un retraso de
8 dias en el parto en comparacion con las vacas con RFI alto, aunque la tasa de prefiez y de
parto durante los dos empadres fue similar entre ambos grupos. En estos tres estudios no se

observaron interacciones significativas entre RFI y el inicio del ciclo estral, lo que indica que



la duracion del periodo anéstrico antes del inicio del empadre y el subsecuente periodo entre

partos, fue similar entre hembras seleccionadas divergentemente (Donoghue et al., 2011).



2.2.6 Rasgos fisioldgicos de la variacién en el RFI

Los rumiantes se caracterizan por su capacidad para alimentarse de pastos o forrajes.
Esta caracteristica se basa en la posibilidad de poder degradar carbohidratos estructurales del
forraje como celulosa, hemicelulosa y pectina, muy poco digestibles para las especies no-
rumiantes. La degradacién del alimento se realiza principalmente mediante digestion
fermentativa y no por la accion de enzimas digestivas del animal; los procesos fermentativos
los realizan diferentes tipos de microorganismos a los que el rumiante aloja en sus
diverticulos estomacales. Por esta razon se debe tener en cuenta que, al alimentar a los
rumiantes, primero estamos alimentando a los microorganismos ruminales, y que para su
buen desarrollo tiene que haber un medio ruminal favorable para ello. De esa manera hay

simbiosis entre las bacterias y el animal (Relling y Manttioli, 2003).

Otra de las variantes importantes es el RFI, que hace referencia a la diferencia entre el
consumo esperado, el consumo observado y su tasa de crecimiento, independientemente del
peso maduro y la ganancia diaria de peso; mediante la seleccion de los animales considerando
un RFI bajo, sin comprometer la tasa de crecimiento. Esta es de heredabilidad moderada a
alta con valores que van de 0.30 hasta 0.35. Dentro de los factores que contribuyen a la
variacion bioldgica del consumo residual son: composicion corporal, conductas de
alimentacion, metabolismo tisular, estrés, incremento cal6rico de fermentacion,

digestibilidad y actividad fisica.

2.2.7 Beneficios de la seleccion mediante RFI

Debido a la importancia de la calidad de la canal y la eficiencia de conversion en la
sostenibilidad y competitividad de la cadena de produccion de carne, la implementacion de
seleccién gendmica implica la posibilidad de mejorar genéticamente estas caracteristicas.
Los beneficios incluyen, la reduccién de los costos de produccion como consecuencia de una
mejor eficiencia alimenticia, reduccién en las emisiones de gases de efecto invernadero por
kg de carne producido debido a una mayor eficiencia de produccion en toda la cadena, una
mejor productividad debido a una mayor proporcion de cortes valiosos en las canales y de
otros atributos de la calidad de la carne, mejoras en el acceso de exportacion a mercados de
alto valor, y generacion de una base de informacion cientifica que podra ser utilizada en el

futuro en nuevos emprendimientos de innovacion (Pravia et al., 2014).



Para los criadores de ganado, la evaluacion de las canales es importante para los
programas de seleccion, ya que permite identificar animales superiores en determinadas
caracteristicas. Ademas, permite mostrar las bondades comerciales de determinadas
progenies, que seran el sustento del pie de cria en futuras generaciones. La evaluacion de las
canales es también necesaria en los experimentos para determinar la eficiencia relativa de los
animales durante las fases de crecimiento, y como esta es afectada por la nutricion y otros

factores ambientales (Rubio et al., 2013).

La identificacion y reproduccion del ganado con mérito genético, utilizando un RFI
bajo, mejorara la eficiencia del ciclo productivo y la rentabilidad de los sistemas de
produccion mediante la reduccion de los costos de alimentaciéon, sin afectar el valor de la
canal. Por otro lado, a través de la implementacion de esta seleccion, es posible lograr
importantes reducciones en las excreciones de nitrogeno y fésforo, asi como las emisiones
de gases de efecto invernadero como el metano. Aunque la mayoria de los estudios indican
que el RFI post-destete no esta asociado con las tasas de concepcion y destete, la mayoria de
los investigadores recomiendan determinar si los protocolos actuales favorecen la madurez
tardia de los animales debido al incremento en las demandas de energia relacionadas con el
desarrollo sexual temprano. Finalmente, se requiere mas investigacion para examinar los
efectos de la seleccion por RFI post-destete sobre la eficiencia en el ciclo productivo bajo
condiciones del medio ambiente mas restrictivas (Garcia, 2014).

2.3 Relacion del microbioma con el RFI

El microbioma del rumen son los microorganismos de gran diversidad (bacterias,
arqueas, protozoos y hongos) y complejidad de interacciones. La fermentacion continua que
realizan estos microorganismos hace que los compuestos ingeridos se degraden. Hay tres
microambientes que se encuentran en el rumen que contienen estos microbios; la fase liquida
constituye el 25% de la masa microbiana, la fase sélida constituye el 70% de la masa
microbiana y las células epiteliales del rumen y los protozoos contienen el 5% de la masa
microbiana. Una dieta nutricionalmente equilibrada es importante ya que proporciona un
entorno que maximiza el crecimiento y la actividad de estos microbios (Matthews et al.,
2018).



El rumen se considera un 6rgano que consta de billones de microbios, y su contenido
genético es cientos de veces mayor que el de las células huésped. Estos genes afectan la
utilizacion de nutrientes y la salud del huésped a través de vias metabdlicas especificas. Por
lo tanto, la microbiota ruminal esta altamente asociada con la digestion y el metabolismo del
alimento del huésped. Numerosos investigadores han informado que la eficiencia alimenticia,
la disponibilidad y retencion de nitrogeno, y la produccion de metano en rumiantes, se ven

afectadas por uno o mas grupos de microbiotas ruminales (Liu et al., 2020).

Los microorganismos del rumen son anaerébicos o anaerobicos facultativos, y sus
productos finales son utilizados directamente como energia por el huésped o por otros
microorganismos. El pH del rumen se mantiene relativamente constante, normalmente entre
6y 7, pero puede variar segun la dieta. Dichas variaciones pueden resultar en un cambio en
las poblaciones microbianas y los niveles de acidos grasos volatiles (AGV) producidos por
ellas. Estos acidos grasos como el propidnico y el butirico pueden absorberse a través de la
pared intestinal para servir como fuente de energia para los rumiantes. La gran cantidad de
saliva producida por el rumiante, que tiene un alto contenido de bicarbonato de sodio y
potasio, y urea, facilita la amortiguacion del pH ruminal y lo mantienen relativamente
constante. La saliva pasa al rumen, y posteriormente, se absorbe a través de las paredes del
rumen. El amoniaco producido durante la fermentacion también ayuda a amortiguar el pH

ruminal, y es utilizado para el crecimiento microbiano (Matthews et al., 2018).

En un estudio desarrollado por Zhang et al. (2022), con 96 novillos de carne de tres
diferentes razas (Angus, AN; Charolais, CH; y Compuesto Kinsella, KC) con divergentes
RFI (altos y bajos) fueron estimados por medicion de marcadores de copias genéticas usando
la técnica gRT-PCR. El contenido ruminal de las muestras fue colectado durante el sacrificio
y usadas para la extraccion del material genético (DNA y RNA) y el andlisis posterior. Se
encontraron diferencias significantes entre las copias del marcador genético para abundancia
y poblacion activa de los cuatro grupos microbianos. Los novillos AN mostraron una
abundancia mayor de bacterias y una baja abundancia de protozoarios y hongos, comparado
con los novillos KC. Por otro lado, la poblacién activa de bacterias, arqueas y protozoarios
fueron significativamente menores con respecto a los novillos AN y CH. Lo que demuestra

que la raza de ganado puede afectar la microbiota del rumen tanto a nivel de abundancia


https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/rumen

como de actividad. Ademas, este estudio reveld una poblacion de protozoarios altamente
activa, el cual indica un papel importante en la fermentacion microbiana del rumen bajo dieta

de corral de engorda

2.3.1 Importancia de la microbiota ruminal

El rumen de los rumiantes adultos alberga una microbiota densa y diversa, mientras
que el rumen de los terneros y corderos recién nacidos tiene una microbiota bastante simple.
El rumen se inocula durante la lactancia, la ingestion de la dieta y el contacto con el ambiente,
para que sea colonizado gradualmente por una gran cantidad de diversos microbios que
afectan la funcién de las células epiteliales y el desarrollo del tejido linfoide asociado al
intestino. La microbiota ruminal contiene bacterias (Firmicutes y Bacteroidetes como los dos
filos predominantes), arqueas (Methanobrevibacter smithii y Methanosphaera stadtmanae),
hongos y protozoos, entre las cuales las bacterias son las mas predominantes y diversas (Liu
et al., 2020).

En este estudio, desarrollado por Lopes et al., (2021) donde examinaron las
diferencias en la composicion de la microbiota ruminal (Bacterias, Arqueas y hongos), en el
contenido sélido y liquido del rumen en ganado Nellore (Bos indicus) que muestran fenotipos
altos y bajos de eficiencia alimenticia (RFI negativo y positivo, respectivamente). Ademas,
este estudio determiné si los microbios ruminales especificos contribuyen al fenotipo de
eficiencia alimenticia en novillos Nellore. De un total de 126 novillos, se seleccionaron 27
(12 con RFI negativo y 15 con RFI positivo) con base a un muestreo estratificado para el
periodo de finalizacion. El resultado de este estudio evidencio las diferencias en la microbiota
ruminal de novillos Nellore con alta y baja eficiencia alimenticia comprenden grupos taxones

especificos de las comunidades de bacterias, arqueas y hongos.

2.3.2 Bacterias

Las bacterias son los microbios mas abundantes en el intestino anterior de los
animales rumiantes, con aproximadamente 10%° —10* células/ml y mas de 200 especies. La
composicion de las bacterias que se encuentran en el rumen depende de una serie de factores
que incluyen la preferencia por ciertos sustratos (es decir, la dieta), los requisitos de energia

y la resistencia a ciertos productos metabdlicos finales que pueden ser toxicos para algunas



especies. En un estudio realizado por Hungate (1966), en el que se estudiaron las poblaciones
microbianas del rumen utilizando cultivos, se determind que la composicion bacteriana del
rumen es principalmente Gram negativa cuando los animales se alimentan con dietas ricas
en forraje. Con dietas altas en granos, las bacterias Gram positivo, como los Lactobacillus,
proliferan en el medio ruminal, con el pH disminuyendo después del consumo de

carbohidratos de facil fermentacion (Matthews et al., 2018).

2.3.3 Archaea

En general, las archaea (arqueas) tienen un amplio espectro de metabolismos inusuales
y distintivos, lo que les permite sobrevivir en una variedad de entornos diferentes. Las
archaea del rumen son estrictamente anaerdbicas y son los Unicos microorganismos
conocidos presentes en el rumen capaces de producir metano. Estas archaea se denominan
metandgenos y se encuentran en el rumen en un rango de 10° a 108 células por ml, lo que
representa menos del 4% de la comunidad microbiana. Las arqueas se encuentran en la parte
inferior de la cadena trofica debido a su necesidad de utilizar los productos finales de la
fermentacion como sustratos. EI dominio arqueas se divide en dos reinos diferentes;
Euryarchaeota, que consta de metandgenos y hal6filos extremos, y Crenarchaeota, que consta
de hipertermdfilos y no termdfilos. Los metan6genos que se encuentran en el reino
Euryarchaeota, requieren un potencial redox muy bajo y se encuentran entre los anaerobios

mas estrictos que se conocen (Matthews et al., 2018).

La produccion de metano mantiene bajas las concentraciones de hidrogeno en el rumen,
lo que permite que los metandgenos promuevan el crecimiento de otras especies y permite
una fermentacion mas eficiente. Sin embargo, el metano producido en el rumen es eructado,
lo que lleva a la contaminacidn atmosférica. Los esfuerzos para mitigar las emisiones de
metano del rumen incluyen vacunas (dirigidas a los metandgenos del rumen a través de la
generacion de anticuerpos contra antigenos metanogenos seleccionados que entran a traves
de la saliva, uniéndose a objetivos en los metanogenos), inhibidores de molécula pequefia
(enzimas objetivo-esenciales para el crecimiento de metandgenos), aditivos y enfoques de

reproduccion (Matthews et al., 2018).



También se debe tener en cuenta que la produccion de metano por parte de las arqueas
representa una pérdida de energia de alrededor del 2-12% del consumo bruto de energia, lo
que significa que esta energia ya no esta disponible para el mantenimiento, crecimiento,
prefiez o la lactancia. Consecuentemente, manipular la dieta de los rumiantes para reducir el
numero de metandgenos, ayudaria a reducir el impacto negativo en el medio ambiente y

también mejoraria la eficiencia de la produccion ganadera (Matthews et al., 2018).

2.3.4 Protozoos

Los protozoos ciliados se encuentran en un rango de 10%-10° células/ml en el fluido
ruminal y son responsables del 30 al 40% de la digestion total de la fibra. También son
relativamente activos en la hidrélisis de lipidos y pueden producir hidrégeno a través de sus
hidrosomas. El género Entodinium es el protozoo mas dominante en las dietas ricas en
cereales. Este género degrada rapidamente el almidon, lo engulle y lo convierte en un
polimero de almacenamiento yodofilico. La degradacion ocurre a través de una combinacion
de enzimas desramificadoras, amilasa y glucosidasa. En ultima instancia, la presencia de
protozoos probablemente pueda tener efectos tanto benéficos como negativos en el
microbioma ruminal, ya que los protozoos engullen bacterias y otros microbios y particulas
mas pequefias en el rumen, pero también moléculas més grandes incluyendo proteinas y
carbohidratos. Ellos ingieren activamente la bacteria como fuente de proteina y también
actian como un factor estabilizador para los productos finales de fermentacion (Matthews et
al., 2018).

2.3.5 Amebas

Las amebas pueden representar un importante reservorio de bacterias en el medio
ambiente, pero su papel en el rumen no esté claro. En el ciclo vegetativo (multiplicacion por
fision binaria), la ameba, similar a los protozoos ciliados, sobrevive al ingerir bacterias a
través de la fagocitosis. Si bien se necesita mas investigacion para determinar el papel de la
ameba en el rumen, se sabe que algunas bacterias pueden sobrevivir a la fagocitosis por

protozoos y vivir como endosimbiontes (Matthews et al., 2018).



2.3.6 Hongos

Los hongos del rumen (103-10° zoosporas/ml) son anaerobios y pertenecen a la clase
Neocallimastigomycetes, que consta de 6 generos previamente reconocidos (Anaeromyces,
Caecomyces, Cyllamyces, Neocallimastix, Orpinomyces y Piromyces) con 21 especies
conocidas, y utilizando técnicas moleculares se descubrio dos géneros, Oontomyces y

Buwchfawromyces.

Los hongos anaerobios pueden influir en el resto de la comunidad microbiana ya que
producen Hz durante la degradacién inicial del tejido vegetal, y este H2 puede utilizarse como
combustible para los mecanismos de degradacion de otras comunidades. Los hongos
colonizan las paredes celulares de las plantas y representan aproximadamente del 8 al 12%
de la biomasa microbiana total en el rumen, pero esta cifra varia ampliamente segun la dieta.
Los hongos parecen iniciar el proceso de descomposicion del alimento, lo que indica que los
hongos anaerdbicos pueden ser importantes para la eficiencia en la utilizacion del alimento,
el crecimiento y la produccion animal en los rumiantes alimentados con forrajes (Matthews
etal., 2018).

2.3.7 Bacteriofagos

Los bacteri6fagos son patégenos obligados de bacterias y ocurren en poblaciones
densas de aproximadamente 107-10° particulas por gramo de digesta en el rumen. El alto
numero de bacteri6fagos del rumen sugiere que pueden tener una funcién importante en el
equilibrio del sistema ruminal, pero se sabe poco sobre el efecto del viroma del rumen en el
sistema en el que habita. Sin embargo, se ha demostrado que los virus son un factor impulsor
de la evolucién de muchos sistemas microbianos en diferentes entornos, lo que a menudo

facilita la transferencia horizontal de genes (Matthews et al., 2018).

2.3.8 Liquido ruminal

Los compartimientos pre-gastricos de los rumiantes son dos estructuras, el complejo
reticulo-rumen y el omaso, el primero funciona como camara de fermentacién, y el segundo
como bomba de succion de liquidos. Ambas camaras estan separadas mediante un esfinter,
el orificio reticulo-omasal. EI contenido ruminal esta formado por la ingesta, el agua, la saliva

y una gran cantidad de bacterias y protozoos que constituyen la microbiota ruminal. La



fermentacion del contenido del rumen es controlada por los rumiantes a través de la seleccion
del forraje, la adicién de un amortiguador de la acidez ruminal (la saliva), y mediante las
contracciones especializadas de los compartimientos pre-gastricos, las denominadas
“contracciones ruminales”. Por otro lado, la rumia es proceso complejo que provoca la
regurgitacion del contenido ruminal, remasticacion e insalivacion, y posteriormente, la
deglucion (Corbera et al., 2004).

La fase liquida del contenido ruminal cuenta con una alta poblacion de
microorganismos, encargada de la digestion de los nutrientes de los alimentos que son
ingeridos por los animales. Aproximadamente un 4% del volumen total corresponde a
volumen microbiano, donde las bacterias constituyen la mitad de la biomasa en el rumen
normal y son responsables de la actividad metabodlica; de igual forma, se encuentran hongos,
que constituyen hasta el 8% de la biomasa intra ruminal y se ubican en la ingesta de lento
movimiento, evitando su rapido lavado y contribuyen a la digestion de forrajes de baja
calidad. Por otra parte, los protozoos son los organismos méas notables en el rumen, forman
gran proporcion de la biomasa, entre un 20-40%, pero su contribucién es menor por la gran

retencion y la menor actividad metabdlica (Rodriguez y Rodriguez, 2011).

El analisis del contenido ruminal permite obtener informacion util que refleja el
funcionamiento de los compartimientos pre-gastricos; la evaluacién de sus caracteristicas es
un procedimiento esencial para conseguir el diagndstico de desérdenes metabdlicos y
enfermedades clinicas que afectan la digestion y el bienestar animal. Para el andlisis de dicho

contenido, se obtiene una muestra de la parte mas fluida (Corbera et al., 2004).



3 Capitulo 1. Relacion entre el consumo residual de alimento, ganancia
de peso y consumo de materia de seca en ganado Simmental y
Simbrah.

3.1 Resumen

Aproximadamente dos tercios del costo de produccion del ganado bovino es
atribuido al costo de la alimentacidn, por lo que las estrategias que mejoren la eficiencia de
utilizacion del alimento podran incrementar la viabilidad econémica de los sistemas de
produccién ganadera. Una medida alternativa de la eficiencia alimenticia es el RFI. EI RFI
pudiera llegar a ser considerado un indicador para la seleccion genética del ganado
Simmental y Simbrah. En este estudio se midieron las ganancias de peso, los consumos de
materia seca (CMS), y el consumo residual de alimento (RFI) de machos y las hembras
usando comederos Grow Safe®. Cuarenta y nueve becerros prospectos a semental y
vaquillas fueron incluidos en la prueba. La ganancia diaria de peso fue mayor en machos
que en hembras. Se observé que no hubo correlacion entre el RFI con el CMS y la GDP. En
ambas razas y sexos, se identificaron individuos con un RFI negativo y positivo. Se
determind que bajo las condiciones en que se llevo a cabo la presente investigacion, no fue
posible determinar si el RFI puede usarse como indicador para la seleccion genética del

ganado Simmental y Simbrah.
3.2 Abstract

Approximately two-thirds of the cost of cattle production is attributed to the cost of
feed, so strategies that improve feed utilization efficiency can increase the economic
viability of livestock production systems. An alternative measure of feed efficiency is RFI.
RFI could be considered an indicator for the genetic selection of Simmental and Simbrah
cattle. In this study, weight gains, dry matter intakes (CMS) and residual feed intake (RFI)
of males and females were measured using Grow Safe® feed bunks. Forty-nine bull calves
and heifers were included in the study. Daily weight gain was greater in males than females.
It was observed that there was no correlation between RFI with CMS or GDP. In both breeds

and sexes, individuals with negative and positive RFI were identified. It was determined



that under the conditions of this study, it was not possible to determine whether RFI can be

used as an indicator for genetic selection of Simmental and Simbrah cattle.
3.3 Justificacion

Diversas asociaciones de criadores de ganado de registro se encuentran en Nuevo
Ledn, entre las que se pueden destacar las asociaciones de Beefmaster, Charolais-Charbray
Simmental-Simbrah, Brangus Rojo, Santa Gertrudis, las italianas (Chianina y Romagnola)
y Long Horn.

Para medir el RFI, cominmente se trae ganado de diferentes hatos a un sitio para
someterse a las mismas condiciones de manejo y alimentacién durante un tiempo
determinado. La utilizacién de este tipo de evaluaciones en conjunto con el uso de los
registros productivos del rancho, las diferencias esperadas de la progenie (DEP) y la
evaluacion visual del ganado han probado ser las herramientas mas importantes para

seleccionar a los futuros prospectos a sementales y hembras de reemplazo.

El RFI es una medida que puede usarse para el desarrollo de un sistema de
mejoramiento genético basado en la seleccion de sementales y hembras que posean
caracteristicas sobresalientes en las variables productivas dentro de cada raza. Los valores
de RFI, en conjunto con los DEP y la evaluacion visual, contribuirdn a mejorar la seleccion

de becerros prospectos a toros sementales y becerras de reemplazo de registro.

3.4 Hipotesis

Los animales de las dos razas y sexos responden de manera diferente en su consumo

de materia seca, ganancia diaria de peso y en el RFI calculado.
3.5 Objetivos

3.5.1 Ohbjetivo general

Evaluar el desempefio productivo y obtener los RFI de becerros prospectos a toros

sementales y becerras de reemplazo de las razas Simmenthal y Simbrah.



3.5.2 Objetivos especificos

1. Determinar el consumo de materia seca, obtener la ganancia diaria de peso y

calcular la conversion alimenticia.

2. Estimar el RFI de becerros prospectos a toros sementales y becerras de reemplazo

ambas razas.
3.6 Materiales y métodos

El presente estudio se llevo a cabo durante los meses de septiembre a noviembre del
2014, en las instalaciones del Centro de Investigacion en Produccion Agropecuaria (CIPA)
de la UANL, el cual se encuentra localizado en el km 145 de la carretera nacional, entre las
ciudades de Monterrey a Ciudad Victoria, en el municipio de Linares, Nuevo Leon, México,

cuyas coordenadas geograficas son 24° 47 latitud norte y 99° 32 longitud oeste.

3.6.1 Animalesy manejo

En este estudio se evaluaron 49 becerros prospectos a sementales (n = 29) y becerras
de reemplazo (n = 20) de las razas Simmental (n = 26) y Simbrah (n = 23). A su arribo, se
realizd un examen visual, individual y en grupo, con el proposito de iniciar el registro de la
informacion. Los pesos individuales se registraron a su llegada, y se midid la altura a la
cadera (AC) y la circunferencia escrotal (CE).

El ganado se desparasitd contra ectoparasitos mediante una inyeccion IM con
doramectina (Dectomax 1%, Pfizer®); dosis que se aplicé considerando el peso vivo de cada
animal. Las vacunas que se aplicaron incluyen proteccion contra IBR, DVD, PI®, BRSV
(Cattle master 4, Pfizer®) y bacterias clostridiales (Ultrabac7 Pfizer®). También se aplico una
inyeccién IM de vitaminas A, D y E. Los animales se distribuyeron en lotes uniformes por

peso Vivo y sexo, quedando dos corrales para machos y uno para hembras.

Un periodo de 20 dias de adaptacion al consumo de grano y de recuperacion de merma
fue considerado antes de iniciar el estudio; el periodo de evaluacion duré 80 dias. La fecha
de inicio de la evaluacion se llevo acabo a las 8:00 horas del dia 10 de septiembre del 2014,

y termind el dia 30 de noviembre del 2014.



3.6.2 Alimentos y manejo

El alimento que se ofrecié a los animales contenia 15.5% de proteina cruda y 1.75
Mcal ENm (Tabla 1). Los ingredientes que se usaron para preparar la racion fueron sorgo de
gano, harina de soya, granos secos de destileria, melaza, heno de zacate, pre-mezcla de
vitaminas y minerales. El alimento y el agua se ofrecieron a libre acceso. La cantidad de
alimento ofrecida fue ajustada semanalmente considerando un 10% sobre el consumo de
materia seca de la semana anterior, con lo que se pretendid tener un consumo ad libitum de

materia seca.

3.6.3 Variables evaluadas

Las variables que se midieron para evaluar a becerros prospectos a sementales y
becerras de reemplazo fueron, consumo de materia seca (CMS), ganancia diaria de peso
(GDP) y consumo residual de alimento (RFI). El ganado se pesé individualmente al inicio y
al final de la prueba para calcular la ganancia diaria promedio de peso. Los consumos de
alimento se registraron diariamente y la conversion alimenticia se calculd considerando el
CMS y la GDP. El RFI se midié usando comederos GrowSafe® ubicados dentro de los

corrales.

El RFI es la diferencia entre el consumo actual de MS y el consumo de MS esperado.
Una vez que el ensayo ha terminado, el consumo diario de alimento se calcula a partir de las
cantidades de alimento ofrecido y rechazado, la ganancia diaria de peso y el peso corporal
promedio obtenido para el periodo de estudio. EI consumo de MS inicial se obtuvo de la
regresion lineal entre el peso corporal y consumo de MS (W) a mitad de la prueba y la
GDP.



Tabla 1 Ingredientes y composicién quimica del alimento utilizado en la evaluacion de hembras y machos de
la raza Simmental y Simbrah.

Ingredientes (g/kg) Concentracion
Sorgo de gano 36.5

Pasta de soya 6.0

Granos secos de destileria 14.0

Melaza 7.0

Heno de pasto Klein 34.0

Mezcla base* 2.5

Composicién quimica (base seca)

Materia seca (%) 87.4
ENm (Mcal/kg) 1.75
ENg (Mcal/kg) 1.10
Proteina cruda (%) 155
PC indegradable (%) 6.5

Fibra detergente acido (%) 20.7
Fibra detergente neutro (%) 29.6

* Mezcla base: contiene Ca, Na, P, S, Mg, Fe, Zn, Cu, Co, Se, I, vitaminas Ay E, urea, aceite mineral, monensica
sodica (1,2000 ppm).



3.6.4 Andlisis estadistico

Los datos de GDP, CMS y RFI se analizaron mediante un analisis de varianza de un
disefio completamente al azar, con un arreglo factorial 2 x 2 (dos razas y dos sexos), siendo
los factores principales raza y sexo, y la interaccion (raza*sexo) (Ott, 1993). La comparacion
de medias fue usando la prueba Tukey con una p < 0.05. EI modelo estadistico empleado en

los andlisis de la varianza para las variables evaluadas fue el siguiente:
Yije =+ A; +Bj + (A*B)j + ey
Donde:

Y, ji=variable respuesta

U=media general
A;=Efecto de la i-ésima raza

Bj=Efecto del j-ésimo sexo
(A * B)ij:Efecto combinado (interaccion) de la i-ésima raza en el j-ésimo sexo

e;jx=Error aleatorio asociado con la respuesta a la i-ésima raza y j-ésimo sexo. Se asumen

que los e;jy estan normalmente distribuidos con media cero y varianza s2. Los errores son

independientes.

Los supuestos de normalidad (pruebas de Kolmogorov-Sminorv y de Shapiro-Wilk)
y homogeneidad de varianzas (contraste de Levene) se verificaron de acuerdo con Steel y
Torrie (1980). El andlisis de correlacion de Pearson se realizé entre la GDP, el CMS y el RFI.
Las medias resultantes de los efectos principales se compararon mediante la prueba de t-
Student (p = 0.05) (Ott, 1993). Los anélisis estadisticos se realizaron utilizando el software
de analisis estadistico SPSS (SPSS para Windows, version 20.0, Chicago, IL, USA).



3.7 Resultados

En la Tabla 2, se presentan los resultados de la estadistica descriptiva para las tres
variables evaluadas (GDP, CMS, RFI). De acuerdo con las pruebas de Kolmogorov-
Smirnov con la correccion de Lilliefors y de Shapiro-Wilk, los datos cumplieron el supuesto
de distribucion normal, asi como también, cumplieron el supuesto de igualdad de varianzas,

de acuerdo con la prueba de Levene.

En la Tabla 4, se presentan resultados del andlisis de la varianza para ganancia diaria
de peso. Unicamente se detectaron diferencias (p < 0.001) entre el sexo, pero no asi para la
raza (p > 0.122) o la interaccidn raza*sexo (p > 0.555). El valor medio para GDP de la raza
Simbrah fue de 1.58 + 0.059 kg/dia y de la raza Simmental de 1.71 + 0.056 kg/dia (Tabla 5;
Figura 2). Con respecto al sexo, se obtuvieron valores de 1.47 + 0.063 kg/dia hembras y de
1.82 + 0.052 kg/dia para machos (Tabla 5 y Figura 3).

En la Tabla 5, se presenta el analisis de la varianza para consumo de materia seca.
Se detect6 una diferencia (p < 0.018) entre las razas, pero no asi para el sexo (p > 0.442) o
la interaccion raza*sexo (p > 0.368). Los valores promedio de CMS para las razas Simbrah
y Simmental fueron de 10.60 + 0.24 kg/dia y 10.41 + 0.23 kg/dia, respectivamente (Tabla 5
y Figura 2). Con relacion al sexo, las hembras obtuvieron un valor de 10.87 £ 0.25 kg/dia y
los machos de 11.41 + 0.23 kg/dia (Tabla 5 y Figura 2).

En relacion con la variable RFI, el analisis de la varianza no detect6 diferencias
entre razas (p > 0.450), sexo (p > 0.548) o la interaccidn raza*sexo (p > 0.819) (Tabla 4).
Los valores promedio de RFI fue de 0.181 + 0.13 para Simbrah y de 0.04 + 0.13 para
Simmental. Las medias de RFI fueron de 0.16 + 0.14 para hembras y de 0.05 + 0.12 para
machos (Tabla 5 y Figura 2).

De acuerdo con los anélisis de correlaciéon de Pearson realizados, la GDP se
correlacioné positiva (r = 0.554; p < 0.01) con el CMS, y el CMS se correlaciond
positivamente (r = 0.488; p < 0.001) con el RFI.



Tabla 2. Estadistica descriptiva para ganancia diaria de peso, consumo de materia seca y consumo residual de alimento (RFI).

Variables

Estadistico GDP (kg/dia) CMS (kg/dia) RFI
N 49 49 49
Media 1.6829 11.0445 0.0965
Error estandar de la media 0.04705 0.16898 0.08900
Mediana 1.7000 11.0600 0.1200
Moda 0.97 9.89 -0.26
Desviacion estandar 0.32933 1.18283 0.62300
Varianza 0.108 1.399 0.388
Rango 1.34 4.49 3.06
Minimo 0.97 8.74 -1.62
Maximo 2.31 13.23 1.44
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Tabla 3. Pruebas de normalidad y de igualdad de varianzas para ganancia diaria de peso, consumo de materia seca y consumo residual de alimento.

Prueba de normalidad

Kolmogorov-Smirnov?

Shapiro-Wilk

Contraste de Levene sobre la igualdad de las
varianzas de error

Variable Estadistico gl Valor p Estadistico gl Valor p Valor F gl* gl? Valor p
GDP 0.066 49 0.200" 0.984 49 0.719 0.668 3 45 0.576
CMS 0.077 49 0.200" 0.974 49 0.360 1.396 3 45 0.256
RFI 0.099 49 0.200" 0.982 49 0.657 0.605 3 45 0.615

aCorreccién de la significacion de Lilliefors.

* Este es un limite inferior de la significacion verdadera.



Tabla 4. Resumen del analisis de varianza de acuerdo con el disefio completamente al azar, con un arreglo factorial 2 x 2, considerando las razas y el

sexo como factores principales y su interaccion (raza X sexo).

Estadistico
Variables Fuente de variacion Cuadrado medio Valor F Valor p CV (%) R?%ajustado
Raza 0.195 2.487 0.122 16.59 0.278
Sexo 1.440 18.402 <0.001
GDP
Raza x sexo 0.028 0.354 0.555
Error 0.078
Raza 7.754 6.000 0.018 10.3 0.076
Sexo 0.776 0.600 0.442
CMS
Raza x sexo 1.067 0.825 0.368
Error 1.292 6.000
Raza 0.235 0.581 0.450 659 0.044
RE| Sexo 0.149 0.367 0.548
Raza x sexo 0.021 0.053 0.819
Error 0.405 0.581
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Tabla 5. Valores de la estadistica descriptiva del CMS, la GDP y el RFI por raza y sexo.

Raza
Simbrah Simmental
Variables Estadistico Hembra Macho Hembra Macho
N 10 13 10 16
Media 1.385 1.783 1.562 1.863
GDP (kg/dia) SD 0.272 0.234 0.305 0.300
Minimo 0.97 1.38 0.97 1.35
Maximo 1.93 2.31 2.07 2.27
N 10 13 10 16
Media 10.321 10.878 11.433 11.388
CMS (kg/dia) SD 1.286 1.315 1.054 0.911
Minimo 8.74 9.26 9.61 9.89
Maximo 12.99 12.88 12.91 13.23
N 10 13 10 16
Media 0.258 0.103 0.074 0.004
RFI SD 0.653 0.788 0.451 0.582
Minimo -0.81 -1.29 -0.65 -1.62
Maximo 1.25 1.44 0.78 0.91
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3.8 Discusién

De acuerdo con los anélisis de correlacion de Pearson realizados en este estudio, la
GDP se correlaciono positiva con CMS (r = 0.554; p < 0.01) y el RFI con CMS (r = 0.488; p
< 0.001). Estos valores de correlacion concuerdan con los obtenidos por Freetly et al. (2020),
que sugieren que estas variables son heredables y genéticamente correlacionados para
becerros y vacas adultas. Welch et al. (2012) evalu6 becerros cruzados (novillos y vaquillas)
para la estimacion del RFI utilizando puertas Calan (American Calan, Norte-madera, NH)
para medir el consumo individual de alimento, observando que el consumo residual de
alimento no se correlacioné (p > 0.05) con la GDP, pero si se correlaciono positivamente (p
< 0.05) con el CMS.

En la Tabla 3, se presentan los efectos de raza y sexo en el RFI, no observandose
diferencias para raza (p = 0.450) o sexo (p = 0.548), o la interaccion raza*sexo (p = 0.819),
por lo que se puede afirmar que estas dos variables no afectan el RFI. Welch et al. (2012)
reportaron que no hubo interacciones (p > 0.05) en ningun grupo entre RFI y el sexo del
animal en la evaluacion de medidas de desempefio como GDP o CMS. En el presente estudio,
los datos indican que ambos, machos y hembras, responden similarmente dentro de los
grupos de RFI bajo y alto, y que incluir a ambos sexos para evaluacién de las medidas de
rendimiento, después del célculo de RFI dentro del grupo contemporéaneo, no tiene efectos
adversos en el analisis. Esto significa que es factible considerar en una prueba, hembras o
machos, de razas Simmental o Simbrah, sin que las variables de raza o sexo pudieran

influenciar en la obtencion de los mejores valores del RFI.

En un estudio de Fitzsimons et al. (2013), en el que se evalu6 la relacién del RFI
con la emisién de metano y caracteristicas de la fermentacién ruminal en novillos Simmental,
se observé que novillos con altos valores de RFI tuvieron un mayor consumo en materia seca
gue en aquellos con valores intermedios o bajos de RFI. Ademas, no se detectaron diferencias
entre el peso del animal y actividad ruminal entre novillos con altos o bajos valores de RFI.
Sin embargo, la produccion de metano fue mayor en novillos con altos valores de RFI
comparados con los que mostraron valores bajos de RFI. Los valores del RFI del presente
estudio coinciden con aquellos de Fitzsimons et al. (2013) para la raza Simmental, sugiriendo

que valores bajos del RFI estan asociados a bajos niveles de emision de metano sin afectar la



productividad de los novillos. En otra investigacion (Kelly et al., 2010) con vaquillas de cruza
Limousin x Holstein-Friesen, enfocada a las relaciones entre eficiencia y comportamiento
alimenticio con variables metabdlicas y rasgos morfoldgicos, no se detect6 una correlacion
entre el RFI y la ganancia diaria de peso como fue detectado en el presente estudio.
Resultados similares también fueron reportados por Onan et al. (2016), quienes sugieren que
los valores de RFI son una medida de la eficiencia alimenticia que es independiente de las
estimaciones de produccion animal tales como ganancia diaria de peso y edad. Los valores
de la GDP observados en el presente estudio también estan dentro del rango documentado
por Kelly et al. (2010). No obstante, las cantidades de consumo de MS estan por debajo (6.74
+ 0.99 kg/dia) con respecto a los encontrados (11.04 + 1.18 kg/dia) en el presente estudio.
Las diferencias pueden ser debidas a la duracion del estudio, caracteristicas genéticas o

condiciones ambientales durante la fase experimental.
3.9 Conclusion

El RFI es la mejor herramienta disponible para medir la eficiencia alimenticia
debido a que es independiente del nivel de produccidn; se detectaron individuos en ambas
razas con un RFI negativo. Bajo las condiciones en que se llevd a cabo la presente
investigacion, no es posible recomendar al RFI como indicador de seleccidn genética del
ganado Simmental y Simbrah. Sin embargo, seleccionar hembras en crecimiento con un RFI
negativo podria reducir los costos de alimentacion en ganado de carne en todas las etapas de

su vida.



4 Capitulo 2. Desempefio productivo de toretes de raza Charolais con

alto y bajo consumo residual de alimento.

4.1 Resumen

En este estudio se evaluaron 57 becerros prospectos a semental, de la raza Charolais,
para determinar el desempefio productivo y los valores de RFI para cada animal. Un analisis
de regresion multiple se utilizo para predecir el RFI, considerando las siguientes variables

dependientes: consumo diario de materia seca, peso final y ganancia diaria de peso.
4.2 Abstract

In this study, 57 prospective stallion calves of the Charolais breed were evaluated to
determine the productive performance and RFI values for each animal. A multiple
regression analysis was used to predict the RFI, considering the following dependent
variables: daily dry matter intake, final weight, and daily weight gain.

4.3 Justificacién

En la actualidad se utilizan varias practicas para el mejoramiento genético, entre las
que se encuentran los valores genéticos, los cuales tienen la ventaja de evaluar e identificar
los mejores animales, tanto hembras como machos, a una edad temprana, permitiendo el
mejoramiento de futuras generaciones para caracteristicas de crecimiento. La calidad de la
canal puede ser medida in vivo utilizando la técnica de ultrasonografia; el area del ojo del
lomo, porcentaje de grasa intramuscular (marmoleo) y espesor de grasa dorsal son buenos
indicadores de la calidad de la canal. Es por ello la importancia de desarrollar este tipo de
evaluaciones y conjuntar todas estas herramientas de seleccion disponibles, para poder

identificar en forma mas exacta los ejemplares genéticamente superiores.

4.4 Hipotesis

El comportamiento de las variables de desempefio productivo y caracteristicas de la
canal en becerros prospectos de sementales de la raza Charolais difieren entre individuos con

bajo y alto consumo residual de alimento.



4.5 Objetivos

45.1 Objetivo general

El objetivo principal de este estudio fue evaluar si existe alguna correlacion entre

CMS, RFly las caracteristicas de la canal.

4.5.2 Objetivos especificos

Obtener y analizar el consumo residual de alimento en becerros prospectos a

semental de registro de la raza Charolais y correlacionarlo con:

1. Variables de desempefio: peso inicial (PI), peso final (PF), ganancia diaria de peso
(GDP) y consumo de materia seca (CMS).

2. Medidas tamafio corporal: altura a la cadera (AC) y circunferencia escrotal (CE).

3. Caracteristicas de la canal: medicion de area del ojo del lomo (AOL), grasa

intramuscular (GI), grasa dorsal (GD) y grasa de la cadera (GCA).
4.6 Materiales y métodos

El presente estudio se llevo a cabo en las instalaciones del Centro de Investigacion en
Produccion Agropecuaria (CIPA) de la UANL, el cual se encuentra localizado en el km 145
de la carretera nacional entre las ciudades de Monterrey a Ciudad Victoria, en el municipio
Linares, Nuevo Ledn México, cuyas coordenadas geograficas son 24° 47" latitud norte y 99°

32 longitud oeste, durante los meses de junio a octubre del 2015.

4.6.1 Animalesy manejo

En este estudio se utilizaron 57 becerros prospectos de semental de registro de la raza
Charolais, con un peso promedio inicial de 341 kg y con un peso promedio final de 484 kg,
en una prueba para determinar el desempefio productivo, variables de la canal (peso inicial,
peso final, ganancia diaria de peso, consumo de materia seca, conversion alimenticia, area
ojo del lomo, grasa intramuscular, marmoleo, grasa dorsal, grasa a la cadera e indice de
rendimiento de la canal) y el RFI de cada animal. El &rea del ojo del lomo se mide en pulgadas
(in) cuadradas, y se expresa por cada 100 libras de peso vivo del animal. EI promedio es de

1.1 in? por cada 100 libras de peso vivo.



En este estudio los animales se confinaron en corrales de acuerdo con su tamafio y
peso. Los corrales estaban equipados con el sistema GrowSafe Modelo 6000 (GrowSafe
Systems Ltd., Airdrie, Alberta, Canadd) y los becerros portaban un arete de radio frecuencia
para que el equipo identificara al animal y determinara el nimero de visitas al comedero por
dia, la duracion por evento de alimentacion (segundos), consumo por evento de alimentacion

(gramos) y duracidn de la alimentacién por dia (minutos).

A la llegada de los animales, se les realiz6 un examen visual, individual y en grupo,
con el proposito de iniciar el registro de informacion; se registré el peso individual de llegada
de cada animal y se midio la altura a la cadera, asi como la circunferencia escrotal (CE). Con
relacion al aspecto sanitario, se desparasitaron IM contra ectoparasitos con doramectina
(Dectomax 1%, Pfizer®), dosis que se aplico considerando el peso vivo de cada animal. Las
vacunas que se aplicaron incluyeron proteccion contra IBR, DVD, P13, BRSV (Cattle master
4, Pfizer®) y bacterias clostridiales (Ultrabac7 Pfizer®), y se aplico una inyeccion IM de

vitaminas A, Dy E.

Los animales fueron distribuidos en tres corrales (corral 1, n = 7; dos comederos;
corral 2, n = 26; cuatro comederos; y corral 3, n = 24; cuatro comederos). Cada comedero
tenia una capacidad méaxima para alimentar ocho animales. El estudio tuvo un periodo de
adaptacion de 20 dias, con el prop6sito de adaptar al ganado al consumo de grano y reducir
la variabilidad por el efecto compensatorio que pudiera tener los animales por falta de
alimento y agua durante el transporte, y 82 dias de periodo de evaluacion. La fecha de inicio
de la evaluacion se llevo a cabo a las 8:00 horas del dia 20 de junio del 2015 tomando el peso

inicial de cada animal y el término de evaluacion fue en 29 de septiembre del 2015.

4.6.2 Alimentacién y manejo

Los ingredientes y la composicion quimica de la racion se presentan en la Tabla 6.
El alimento que se ofrecio a los animales contenia 1.75 Mcal Enm y 15.5% de PC. Los
ingredientes que se usaron para preparar la racion fueron sorgo de gano, pasta de soya, granos
secos de destileria, melaza, heno de pasto Klein, y pre-mezcla de vitaminas y minerales. El
alimento y el agua se ofrecieron a libre acceso. La cantidad de alimento ofrecida fue ajustada

semanalmente considerando un 10% adicional del consumo de materia seca de la semana



anterior, con lo que se pretendio tener un consumo ad libitum del alimento, evitando grandes

fluctuaciones del consumo de alimento.

4.6.3 Andlisis estadistico

Los datos de las diferentes variables de desempefio productivo consideradas, asi
como también los datos de las caracteristicas de la canal evaluadas para los 31 y 26
sementales con valores de RFI (tratamientos) negativo y positivo, fueron analizados
mediante el disefio experimental completamente aleatorio. Ademas, se realiz6 un analisis de
regresion lineal para evaluar la relacion del peso final como funcién del peso inicial. Los
procedimientos estadisticos se realizaron mediante el uso del paquete estadistico para las

ciencias sociales (por sus siglas en inglés, SPSS) version estandar 13.0 para Windows (SPSS
Inc., Chicago, IL).



Tabla 6. Ingredientes y composicion quimica del alimento utilizado en la evaluacion de toretes de raza Charolais.

Ingredientes (g/kg) Concentracion
Sorgo de gano 48.0
Pasta de soya 55
Granos secos de destileria 12.0
Melaza 6.0
Heno de zacate 26.0
Mezcla base* 2.50

Composicion quimica (base seca)

Materia seca (%) 87.4
ENm (Mcal/kg) 1.75
ENg (Mcal/kg) 1.10
Proteina cruda (%) 15.5
PC indegradable (%) 6.5

Fibra detergente &cido (%) 20.67
Fibra detergente neutro (%) 29.6

* Mezcla base: contiene Ca, Na, P, S, Mg, Fe, Zn, Cu, Co, Se, |, vitaminas A y E, urea, aceite mineral, monensica sodica (1,2000 ppm).



4.7 Resultados

La informacion registrada durante los 81 dias de la prueba permitid calcular el RFI
de cada animal. La diferencia entre valores negativos y positivos del RFI fue significativo
(p <0.001). De los 57 animales evaluados, 31 animales tuvieron RFI negativo (RFI = -0.421)
y 26 animales tuvieron un RFI positivo (RFI = + 0.439).

Se realizd una evaluacion del efecto del RFI de los animales sobre las variables de
desempefio productivo y las caracteristicas de la canal. Para ello se compararon los dos
grupos de RFI, uno negativo (tratamiento 1; n = 31 animales) y otro positivo (tratamiento 2;
n = 26 animales) en las variables de desempefio productivo (PIl, PF, GDP, CMS y CA). Los
resultados del andlisis de varianza (ANOVA); estas comparaciones de tratamientos se
presentan en la Tabla 7.

El peso de los animales al inicio de la prueba fue similar (p = 0.919) para los grupos
con valores de RFI negativos (341.1 £+ 10.6 kg) y positivos (342.7 + 11.6 kg). Al finalizar la
prueba, el peso promedio fue similar (p = 0.879) para RFI negativo (485.5 £ 12.2 kg) y RFI
positivo (483.0 = 11.2 kg).

Los becerros con valores de RFI negativos tuvieron una GDP (1.75 £ 0.04 kg/dia)
similar (p = 0.682) al de los becerros con RFI positivo (1.79 + 0.05 kg/dia). EI consumo de
MS de los becerros con RFI negativo (8.81 + 0.18 kg/dia) fue menor (p = 0.001) al de los
becerros con RFI positivo (9.75 + 0.19 kg/dia). La conversion alimenticia fue mejor (p =
0.004) para los becerros de RFI negativo (5.07 + 0.10) que para los becerros con RFI positivo
(5.54 £0.11). La EA fue mejor (p = 0.003) para becerros con valores de RFI negativo (0.200
+ 0.004) que para becerros con RFI positivo (0.183 = 0.004).

En la Tabla 8 se presentan los resultados del analisis de varianza (ANOVA) del efecto
de los valores negativos y positivos del RFI sobre las caracteristicas de la canal. En el
presente trabajo, el area del ojo del lomo (AOL) de los animales con valores de RFI negativos
(11.98 +0.28 in?) fue similar (p = 0.243) a la de animales con valores positivos de RFI (12.47
+0.31in?).
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El porcentaje de grasa intramuscular es el porcentaje de grasa entreverada en las fibras
del masculo Longisimus dorsi. El porcentaje de grasa intramuscular de los animales con RFI
negativo (2.12 + 0.09%) fue similar (p = 0.712) al de los animales con RFI positivo (2.18 +
0.10%). ElI marmoleo de los animales valores de RFI negativos (3.89 + 0.06%), fue similar
(p = 0.736) al de los animales con valores de RFI positivos (3.92 + 0.06%). La cobertura de
grasa dorsal (medida en pulgadas; in) es un indicador del porcentaje de rendimiento en una
canal. Los animales con valores de RFI negativo tuvieron cobertura de grasa dorsal (0.096 +
0.005 in) similar (p = 0.219) a la de los animales con valores de RFI positivo (0.106 + 0.006).
La grasa de la cadera esta constituida de tejido adiposo que se desarrolla en los bovinos desde
edad temprana hasta la edad madura. La cobertura de grasa de la cadera, medida en pulgadas,
fue similar (p = 0.180) para los bovinos del grupo de RFI negativo (0.096 + 0.009 in), y los
del grupo de RFI positivo (0.115 £ 0.010 in).

El indice de rendimiento de la canal fue estadisticamente similar (p = 0.349) entre
ambos grupos de animales con valores contrastantes de RFI. Los animales del grupo con
valores de RFI negativo tuvieron un indice de rendimiento de la canal (128.4 + 20.7), y los
del grupo de valores de RFI positivos tuvieron un indice de rendimiento de la canal de (99.5
+ 22.6). De acuerdo con el analisis de regresion lineal de la relacion entre el peso final como
funcién del peso inicial, se observo una relacion lineal entre ambas variables en la cual el
peso inicial explica cerca del 90% del peso final en el rango de los pesos considerados (Figura
4).



Tabla 7. Valores promedio (z error estandar de la media) del peso inicial (P1), peso final (PF), ganancia diaria por periodo (GDP), consumo diario de materia
seca (CMS), conversién y eficiencia alimenticia de prospectos a sementales Charolais con RFI negativo (RFI = -0.421) y RFI positivo (RFI = +0.439) en
prueba experimental de 81 dias. EI resumen del analisis de la varianza (ANOVA) en términos del cuadrado medio del error (CME), valor F y valor p son
denotados. Valores p < 0.05 son presentados en negritas.

Variable RFI negativo RFI positivo CME Valor F Valor p
N 31 26
RFI (kg) -0.421 £ 0.051 +0.439 + 0.056 0.081 129.89 <0.001
Peso inicial (PI, kg) 341.1+10.6 342.7+115 3478.6 0.010 0.919
Peso final (PF, kg) 483.0+11.2 485.6 £ 12.2 3892.1 0.023 0.879
Ganancia diaria de peso (GDP, kg/dia) 1.75+0.04 1.79 £ 0.05 0.055 0.169 0.682
Consumo de materia seca (CMS, kg/dia) 8.81+£0.18 9.75+0.19 0.987 12.54 0.001
Conversion alimenticia 5.07£0.10 554 +0.11 0.334 9.08 0.004
Eficiencia alimenticia 0.200 £ 0.004 0.183 £ 0.004 <0.001 9.64 0.003
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Tabla 8. Valores promedio ( error estandar de la media) de algunas caracteristicas de la canal de prospectos a sementales Charolais con RFI negativo (RFI

= -0.421) y RFI positivo (RFI = +0.439) en prueba experimental de 81 dias. EI resumen del analisis de la varianza (ANOVA) en términos del cuadrado

medio del error (CME), valor F y valor p son denotados. Los datos RFI, Pl y PF se incluyen a manera de referencia.

Caracteristica de la canal RFI negativo RFI positivo CME Valor F Valor p
N 31 26
RFI (kg) -0.421 £ 0.051 +0.439 + 0.056 0.081 129.89 <0.001
Peso inicial (PI, kg) 341.1+10.6 3427+ 115 3478.6 0.010 0.919
Peso final (PF, kg) 483.0+11.2 485.6 + 12.2 3892.1 0.023 0.879
Area del ojo del lomo (AOL; in?) 11.98 £ 0.28 1247 +£0.31 2.49 1.39 0.243
Grasa intramuscular (%) 2.12 +0.09 2.18+0.10 0.281 0.138 0.712
Marmoleo 3.89+0.06 3.92+0.06 0.098 0.114 0.736
Grasa dorsal (in) 0.096 + 0.005 0.106 + 0.006 0.001 1.544 0.219
Grasa de la cadera (in) 0.096 = 0.009 0.115+0.010 0.003 1.846 0.180
indice de rendimiento de la canal 128.4 + 20.7 99.5+22.6 13313.8 0.891 0.349
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Figura 4. Relacion entre el peso final como funcion del peso inicial en 57 toretes Charolais. Se incluye la
ecuacion de regresion y el coeficiente de determinacion (R?).

4.8 Discusion

Con base a los resultados obtenidos acerca del RFI, se encontr6 que 31 animales tuvieron
RFI negativo (promedio fue RFI = -0.421) y 26 animales con RFI positivo (promedio fue
RFI =+ 0.439; p <0.05), mostrando los mismos resultados las variables: consumo de materia
seca (kg/dia), conversion alimenticia y eficiencia alimenticia. En este sentido, Onan et al.
(2016), realizaron un estudio acerca del consumo de alimento residual en 40 toros de raza

Angus, mostrando valores significativos en dicha variable.

El porcentaje de grasa intramuscular de los animales con RFI negativo (2.12 + 0.095%)
fue similar (p = 0.712) al de los animales con RFI positivo (2.18 + 0.104%). Los animales
con valores de RFI negativo tuvieron cobertura de grasa dorsal (0.096 + 0.052 in) similar (p
= 0.219) a la de los animales con valores de RFI positivo (0.106 £ 0.006). Por otro lado,
Fitzsimons et al. (2013), analizaron 22 hembras de la raza Simmental, donde realizaron una
comparacion del valor bajo y alto de RFI con relacion al porcentaje de grasa intramuscular,
en la cual no presenta diferencias (p > 0.05) entre novillas.

ElI CMS de los animales con RFI negativo (8.81 + 0.178 kg/dia) fue menor (p = <0.001)

al de los animales con RFI positivo (9.75 + 0.195 kg/dia). De esta manera, Fitzsimons et al.
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(2013), mostraron valores de consumo de materia seca entre alto, medio y bajo en hembras

de la raza Simmental en rangos que van desde -0.66 a 1.32 kg/dia (p < 0.05).

El peso de los animales al inicio de la evaluacién fue similar (p > 0.05) para los grupos
con valores de RFI negativos y positivos. Al finalizar la evaluacion, los animales del grupo
con RFI negativo tuvieron un peso similar (p > 0.05) al de los animales con RFI positivo. En
este sentido, Fitzsimons et al. (2013), encontraron que los valores de alto, medio y bajo de
RFI, no mostraron diferencias significativas en peso inicial y peso final (p > 0.05) de las

hembras de la raza Simmental.
4.9 Conclusion

La evaluacion de eficiencia alimenticia para la seleccion sementales de reemplazo,
mediante la determinacion del RFI, ha demostrado ser una herramienta Util para seleccionar
ejemplares cuyas caracteristicas de produccidn son superiores a las de sus contemporaneos.
Son de suma importancia las caracteristicas econdmicas de mediana a alta heredabilidad;

por lo que, al seleccionar estas, se tendra un mejoramiento genético en su ganaderia.

El consumo de alimento residual es considerado una medida de la eficiencia
alimenticia, debido a que es independiente de la tasa de ganancia y el tamafio corporal
maduro. Por lo que la utilizacion de tecnologias de alimentacion, permiten una medicion

mas facil de RFI y un progreso eficiente y rentable en la alimentacion del ganado.

De acuerdo con los resultados obtenidos en la presente investigacion, se demostrd
qgue los animales con valores de RFI positivos y negativos, no intervienen en las

caracteristicas mencionadas de la calidad de la canal.



5 Capitulo 3. Efecto del nivel de proteina en el desempefio productivo y
consumo residual de alimento de toretes Simmental consumiendo

dietas isoenergéticas.

5.1 Resumen

En este estudio se evaluaron 18 toretes de registro de las razas Simmental y Simbrah,
para determinar si el nivel de proteina en la racion (13 o 16%) tiene influencia en el RFI del
ganado. Otras variables que se midieron fueron consumo de materia seca, ganancia diaria de
peso, conversion alimenticia, rendimiento y caracteristicas de la canal, area ojo del lomo,

grasa intramuscular (marmoleo), grasa dorsal y grasa de la cadera.
5.2 Abstract

In this study, 18 registered Simmental and Simbrah bulls were evaluated to
determine if crude protein in the ration (13% or 16%) has an influence on the cattle’s RFI.
Other variables measured were dry matter intake, daily weight gain, feed conversion,
carcass yield, carcass characteristics, ribeye area, intramuscular fat (marbling), and yield of
backfat and hip fat.

5.3 Justificacion

Para lograr mejorar genéticamente al ganado, es importante medir en forma objetiva
aquellas caracteristicas que tienen valor econémico y que responden rapidamente a un
mejoramiento genético. Estas caracteristicas de importancia econdémica son aquellas
relacionadas con la eficiencia productiva y la calidad de la carne producida, tales como
ganancias de peso al destete y post destete, eficiencia en la conversién del alimento,
capacidad reproductiva y calidad de la canal.

La rentabilidad en la industria de la carne depende de la capacidad del productor para
maximizar los beneficios reduciendo los costos en insumos y optimizando la produccién. La
seleccion de ganado alimentado de manera eficiente es una forma en que los productores

pueden aumentar su rentabilidad. ElI consumo de alimento residual es una medida
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moderadamente hereditaria de eficiencia alimentaria que se puede utilizar como una

herramienta de seleccion a fin de aumentar la eficiencia en el ganado bovino.

El proposito de este estudio fue el determinar si la concentracion de proteina cruda en

la racion (menor o mayor al requerimiento), pudiera afectar el RFI del ganado.
5.4 Hipotesis

El comportamiento e interaccion de las variables de desempefio productivo y
caracteristicas de la canal en toretes y hembras de las razas Simmental y Simbrah sometidos

a diferentes dietas de proteina cruda difieren entre si.
5.5 Objetivos

5.5.1 Objetivo general

Evaluar el efecto del nivel de proteina en el desempefio productivo y consumo
residual de alimento de toretes y hembras de las razas Simmental y Simbrah consumiendo
dietas isoenergéticas.

5.5.2 Objetivos especificos

Evaluar el efecto de dos niveles de proteina cruda (13% vs 16%) en la dieta y su
correlacion en el consumo de materia seca, ganancia diaria de peso, consumo de alimento

residual y calidad de la canal machos.
5.6 Materiales y métodos

El presente estudio se llevo a cabo en las instalaciones del Centro de Investigacion
en Produccion Agropecuaria (CIPA) de la UANL, el cual se encuentra localizado en el km
145 de la carretera nacional entre las ciudades de Monterrey a Ciudad Victoria, en el
municipio Linares, Nuevo Ledn Meéxico, cuyas coordenadas geograficas son 24° 47” Latitud
Norte y 99° 32 longitud oeste, durante los meses de junio a septiembre del 2016.



5.6.1 Animalesy manejo

En este estudio se involucrd la evaluacion de 18 toretes de las razas Simmental (11)
y Simbrah (7) que fueron asignados aleatoriamente en dos corales; corral 1, (16% PC) 9
toretes y corral 2, (13% PC) 9 toretes. Las fechas de recepcion de los animales en el CIPA

fueron los dias 6 y 7 de junio del 2016.

Con el proposito de reducir al minimo las posibilidades de contagio de alguna
enfermedad, se solicita se envien solamente animales clinicamente sanos. A su llegada se
realizd un examen visual, individual y en grupo. Con el proposito de iniciar el registro de
informacion, se tomo el peso fisico individual de llegada de cada ejemplar y se medio la
altura a la cadera, asi como la circunferencia escrotal (CE) y docilidad recogiendo los

puntajes de temperamento de acuerdo con BIF 2010.

Con relacién al aspecto sanitario, se desparasitaron IM contra ectoparasitos con
doramectina (Dectomax 1%, Pfizer®), dosis que se aplico considerando el peso vivo de cada
animal. Las vacunas que se aplicaron incluyen proteccion contra IBR, DVD, PI3, BRSV
(Cattle master 4, Pfizer®) y bacterias clostridiales (Ultrabac7 Pfizer®). Asi mismo, se
aplicaran intramuscularmente las vitaminas A, D y E. Los animales se distribuyeron en lotes

uniformes por peso vivo y sexo quedando dos corrales para machos y uno para hembras.

El periodo del estudio consistio en 20 dias para adaptacion a la dieta fue considerado
con el propédsito de adaptar al ganado al consumo de grano y reducir la variabilidad que
imparte el efecto compensatorio que pudiera tener el ganado y 80 dias de periodo de

evaluacion.

5.6.2 Periodo de adaptacion

Este periodo de adaptacion comprende 20 dias, dio inicio dia 8 junio del 2016 y
finalizo el 28 de junio 2016, el periodo de adaptacion se lleva a cabo con el proposito de
uniformizar el lote de toretes 0 hembras, en cuanto a dieta alimenticia, disminuir el efecto

de crecimiento compensatorio y la uniformidad de los animales.



5.6.3 Periodo de evaluacion de eficiencia alimenticia

La fecha de inicio de la evaluacion fue 29 junio 2016 y finalizo el 14 de septiembre
del 2016, tomando los pesos individuales de cada ejemplar, previa dieta por 12 horas sin
agua y comida. De acuerdo con los resultados de la medicidn de pesos, se ajusto la cantidad
de alimento a proporcionar cada dia por corraleta, ajustando la cantidad al 3% del peso vivo
presente.

5.6.4 Alimentacion y manejo

Las raciones alimenticias a proporcionadas fueron sobre la base de una dieta
balanceada que en términos generales contenga el 60 a 70% de NDT (1.77 ENm Mcal / Kg)
y de 16% y 13% de proteina cruda. Los ingredientes que se usaron para preparar la racién
fueron: maiz, pasta de soya, sorgo de grano, granos secos de destileria, melaza, heno de
zacate, pre-mezcla de vitaminas y minerales (Tabla 9) La alimentacion y disponibilidad de
agua serd a libre consumo con vigilancia constante para asegurar consumo total, no faltantes

ni desperdicios.

El alimento y el agua se ofrecen a libre acceso. EI consumo de alimento es ad libitum,

evitando fluctuaciones desmesuradas en el consumo.

En este estudio se evaluaron 18 toretes de registro de la raza de la Simmental y
Simbrah, fueron asignados aleatoriamente en dos corrales de (13% y 16% PC). Para
determinar mediante el uso de analisis de varianza si existe o no alguna relacion entre los dos
niveles de proteina cruda. Ademas de la relacion con las caracteristicas de la canal con los

niveles de proteina antes mencionado.



Tabla 9. Ingredientes y composicién quimica de la dieta de alimento utilizado en el estudio de toretes de raza

Simmental y Simbrah, con 13 y 16% de proteina cruda.

Ingredientes (g/kg)

Concentracion

13% 16%
Sorgo de gano 35.5 27.5
Maiz quebrado 20.0 20.0
Pasta de soya 0 6.0
Granos secos de destileria 12.0 14.0
Melaza 6.0 6.0
Heno de zacate 24.0 24.0
Mezcla base* 25 25
Composicién quimica (base seca)
Materia seca (%) 86.3 86.5
ENm (Mcal/kg) 1.77 1.77
ENg (Mcal/kg) 1.20 1.20
ENI (Mcal/kg) 1.74 1.74
Proteina cruda (%) 13.0 16.0
PC indegradable (%) 5.73 6.90
Fibra detergente acido (%) 22.17 21.92
Fibra detergente neutro (%) 33.10 32.30

* Mezcla base: contiene Ca, Na, P, S, Mg, Fe, Zn, Cu, Co, Se, |, vitaminas Ay E, urea, aceite mineral, monensica

sodica (1,2000 ppm).

5.6.5 Variables a evaluar

La ganancia diaria de peso (GDP) promedio, el consumo de materia seca (CMS) y

la eficiencia alimenticia (ganancia de peso por kg de MS consumido) se determinan durante

el periodo experimental. EI consumo de MS inicial se obtiene de la regresion lineal del CMS

(BW-"®) a la mitad de la prueba y la GDP. El consumo residual de alimento (MS) se

determina usando el procedimiento establecido por Grow Safe. El RFI se calcula como la

diferencia entre el consumo de MS actual y el estimado. Una vez que la prueba ha terminado,

el consumo diario de MS se calcula a partir de las cantidades de alimento ofrecido y
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rechazado, la ganancia diaria de peso y el peso corporal promedio obtenido para el mismo

periodo. Otras variables que se midieron fueron:

e Talla corporal: es un valor basado en la medicion actual de la altura de la cadera.
Esta se determina por ecuaciones matematicas en las que se usan la altura a la
cadera del animal y la edad de este como variables. Es un buen predictor del tamafio

adulto de los animales. La heredabilidad de esta caracteristica es de h? = 0.40.

e Calidad de la canal: medicién con ultrasonido para calidad de la canal para
obtener a través de la medicion in vivo de las siguientes caracteristicas: area del ojo
del lomo (AOL), contenido de grasa intramuscular (GI), marmoleo (MM), espesor
de grasa dorsal (GD), rendimiento, grasa de la cadera (GC). Para lo cual se utilizo
un ecografo (Aloka®) con transductor de 3.5-MHz para calidad de carne, y

almohadilla de acople.

e Circunferencia escrotal: es un buen indicador del potencial reproductivo que
tendra el futuro semental. Ademas, el seleccionar un prospecto a semental por su
tamano testicular tendra un efecto positivo en el comportamiento reproductivo de
las futuras hijas, teniendo una pubertad méas temprana. Esta medida se obtiene a un
afio de edad, y se mide con una cinta métrica la parte mas ancha de la bolsa escrotal.

5.6.6 Analisis estadistico

Los datos de las variables de desempefio productivo y de las caracteristicas de la
calidad de la canal fueron analizados mediante un disefio experimental completamente al
azar, con arreglo factorial 2 x 2, dos razas (Simmental y Simbrah) y dos niveles de proteina
cruda (13% y 16%). El peso inicial se usé como covariable. Para la comparacion de medias
se utilizo la prueba Tukey, considerando un valor de p < 0.05 como significativo, y un valor
0.05y0.10, como una tendencia. Con el propo6sito de encontrar asociacion entre las distintas
variables evaluadas, se realiz6 un analisis de correlacion de Pearson, considerando un nivel
de significancia p < 0.05. Los procedimientos estadisticos se realizaron mediante el uso del

paquete estadistico SPSS version estandar 13.0 para Windows (SPSS, Inc., Chicago, IL).



5.7 Resultados

Al iniciar el experimento, se midié la altura inicial (a la cadera) y la circunferencia
escrotal inicial, variables que fueron similares (p > 0.05) entre tratamientos (Tabla 10). El
peso inicial de los becerros Simmental fue de 358.1 kg para el tratamiento con 13% PC y
351.3 kg para el tratamiento con 16% PC. El peso de los becerros Simbrah fue de 348.5 kg
para en el tratamiento con 13% PC y 356.3 kg para el tratamiento con 16% PC. En la Tabla
10, se presentan las variables de desempefio productivo y consumo de materia seca residual
de los becerros Simmental y Simbrah consumiendo dietas con 13% y 16% de proteina cruda.
El peso final y la GDP se incrementaron (p = 0.006) con un aumento en el nivel de proteina
de 13 a 16% en becerros Simmental, no observandose una respuesta en becerros Simbrah.
En ambas razas de ganado, el CMS tendi6 (p = 0.061) a incrementarse con un aumento de

la proteina en la racion de 13% a 16%.

En la Tabla 11, se presentan algunas caracteristicas de la canal de los becerros
Simmental y Simbrah. De todas las variables evaluadas, solamente se obtuvo una tendencia
(p = 0.061) para AOL. Esta tendencia fue notoria para becerros Simmental consumiendo la

dieta de 16% PC, en comparacién con aquellos consumiendo la racién con 13% PC.

En la Tabla 12, se presentan las correlaciones entre las variables de desempefio y calidad de
la canal. El peso inicial se correlaciono positiva y significativamente con el peso final (r =
0.981; p < 0.001), con el AOL (r = 0.564; p = 0.015), con la altura inicial (r = 0.803; p <
0.001), y con la CEI (r = 0.862; p < 0.001). Similarmente, el peso final se correlaciond
positiva con el CMS (r =0.569; p = 0.014), con el AOL (r = 0.618; p = 0.006), con la altura
inicial (r =0.787; p <0.001) y con el CEI (r =0.833; p < 0.001). La ganancia diaria de peso
se correlaciono positiva con el consumo diario de materia seca (r = 0.643; p = 0.004). De
igual forma, el consumo diario de materia seca se correlaciond positiva y significativamente
con el RFI (r =0.656; p = 0.003). EI IMF se correlaciond positivamente con el marmoleo (r
= 0.915; p <0.001) y negativamente con el AOL (r = -0.681; p = 0.002). EI marmoleo se
correlacion6 negativamente con el AOL (r = -0.569; p = 0.014). Una asociacion y positiva
fue observada entre AOL y RTO (r = 0.637; p = 0.004) asi como también, con la altura
inicial (r = 0.637; p = 0.004) y el CEI (r = 0.488; p = 040). De igual forma, se observo una



correlacion positiva entre la grasa dorsal y la grasa de la cadera (r = 0.720; p = 0.001).
Finalmente, se detectd correlacion positiva entre la altura inicial y la CEIl (r = 0.776; p <
0.001).



Tabla 10. Andlisis estadisticos de las variables de desempefio productivo y caracteristicas de la canal.

Variables Simmental Simbrah Valor P

13% 16% EE 13% 16% EE Raza Proteina R*P
Peso final (kg) 469.9° 489.9? 3.27 498.0° 497.42 4.17 0.006 0.079 0.065
GDP (kg/dia) 1.51b 1.772 0.042 1.882 1.872 0.054 0.006 0.079 0.065
CMS (kg/dia) 8.64 9.71 0.357 9.74 10.97 0.456 0.071 0.061 0.889
RFI (kg) -0.012 0.230 0.290 -0.205 0.423 0.370 0.629 0.188 0.196
Al (m) 1.28 1.28 0.007 1.27 1.27 0.009 0.427 0.660 0.855
CEl (in) 30.5 30.0 0.82 30.2 29.1 1.04 0.718 0.529 0.828

GDP: ganancia diaria de peso; CMS: consumo materia seca; RFI: consumo residual de alimento; Al: altura inicial; CEI: circunferencia

escrotal inicial.
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Tabla 11. Andlisis estadistico para las caracteristicas de la canal.

Variables Simmental Simbrah Valor P

13% 16% EE 13% 16% EE Raza Proteina R*P
Grasa intramuscular 2.71 2.02 0.143 2.23 2.55 0.183 0.914 0.414 0.044
Marmoleo 412 3.81 0.093 4.06 4,18 0.119 0.335 0.509 0.164
Area del ojo del lomo (in) 11.86 13.85 0.311 12.26 12.25 0.398 0.274 0.061 0.060
Grado de rendimiento 2.32 2.36 0.032 2.27 2.30 0.041 0.321 0.485 0.919
Grasa dorsal (in) 0.29 0.13 0.059 0.11 0.14 0.076 0.404 0.528 0.301

Grasa de la cadera (in) 0.26 0.26 0.053 0.09 0.14 0.068 0.141 0.739 0.741




Tabla 12. Coeficientes de correlacion de Pearson (n = 18) entre distintas variables de desempefio productivo y caracteristicas de la canal

de toretes de las razas Simbrah y Simmental estudiados bajo dos dietas de proteina cruda (13% y 16%). Valores por encima y por debajo

de la diagonal representan los coeficientes de correlacion y nivel de significancia (valor p), respectivamente. Valores en negritas denotan

correlacion significativa (p < 0.05).

Variable Pl PF GDP CMS RFI IMF MM AOL RTO GD GC Al CEl
Pl 0.981 0.070 | 0.459 |-0.109 | -0.290 |-0.220 | 0.564 | 0.387 | 0.233 | -0.160 | 0.803 | 0.862
PF <0.001 0.263 | 0.569 |-0.084 |-0.361 |-0.255 | 0.618 | 0.355 | 0.172 |-0.187 | 0.787 | 0.833
GDP 0.781 | 0.291 0.643 | 0.108 | -0.413 |-0.220 | 0.370 |-0.099 |-0.275 |-0.164 | 0.054 | -0.006
CMS 0.055 | 0.014 0.004 0.656 | -0.173 | -0.063 0.444 | 0.092 | -0.079 |-0.233 | 0.218 | 0.197
RFI 0.667 | 0.740 0.668 | 0.003 0.293 0.250 | -0.050 | -0.069 |-0.074 | -0.103 | -0.321 | -0.344
IMF 0.243 | 0.141 0.088 | 0.493 | 0.238 0915 |-0.681 |-0.087 | 0.148 | 0.068 | -0.312 | -0.302
M 0.381 | 0.307 0.381 | 0.802 | 0.316 | <0.001 -0.569 0.028 | -0.168 | -0.200 | -0.314 | -0.303
AOL 0.015 | 0.006 0.130 | 0.065 | 0.843 | 0.002 0.014 0.637 | -0.143 0.026 | 0.637 | 0.488
RTO 0.112 | 0.148 0.697 | 0.717 | 0.785 | 0.731 0.913 | 0.004 -0.106 0.154 | 0.429 | 0.328
GD 0.352 | 0.495 0.270 | 0.754 | 0.769 | 0.557 0.505 | 0.571 0.676 0.720 | 0.296 | 0.434
GC 0.526 | 0.458 0515 | 0351 | 0.684 | 0.790 | 0.426 | 0.917 0.543 | 0.001 0.116 | 0.071
Al <0.001 | <0.001 | 0.831 | 0.385 | 0.194 | 0.207 0.205 | 0.004 | 0.075 | 0.233 | 0.648 0.776
CEl <0.001 |<0.001 | 0.982 | 0.434 | 0.162 | 0.223 0.221 | 0.040 | 0.184 | 0.072 | 0.780 | <0.001

PI (peso inicial), PF (peso final), GDP (ganancia diaria de prueba), CMS (consumo de materia seca), RFI (consumo de alimento residual), GI (grasa intramuscular),
M (marmoleo), AOL (&rea del ojo del lomo), RTO (rendimiento), GD (grasa dorsal), GC (grasa de la cadera), Al (altura Inicial) y CEI (circunferencia escrotal

inicial).
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5.8 Discusion

En lo que respecta a los resultados obtenidos de la correlacion entre los niveles de
proteina cruda de 18 toretes, mediante un andlisis de varianza y covarianza, se obtuvo que
para la variable peso inicial, no se detectaron diferencias significativas (p > 0.05) para los
efectos principales (razay dieta) ni la interaccion raza*dieta. En lo que respecta al peso final
se detectaron diferencias significativas (p < 0.05) y para la covariable del peso inicial. El
estudio realizado por Meyer et al. (2008), en dos grupos de vaquillas de la raza Hereford,
encontraron que no existieron diferencias significativas en la ingesta de alimento entre vacas

con RFI bajas y RFI altas.

La ganancia diaria de peso promedio de acuerdo con el modelo completo, se detectaron
unicamente diferencias significativas (p < 0.05) para las razas, no asi para las dietas, la
interaccion raza*dieta y las covariables altura inicial y circunferencia escrotal inicial. La
ganancia de peso promedio por dia para la raza Simmental y Simbrah fue de 1.64 y 1.87
kg/dia respectivamente. Por otro lado, Fitzsimons et al. (2013), analizaron hembras de la
raza Simmental, los valores encontrados entre el consumo de alimento residual y la ganancia

de peso diario no presentaron diferencias significativas (p > 0.05).

Por otro lado, el consumo de materia seca kg/dia, no presentaron diferencias
significativas (p > 0.05) para efectos principales (razas y dietas), la interaccion raza*dieta y
las covariables altura inicial y circunferencia escrotal inicial. No obstante, la covariable del
peso inicial fue significativa (p < 0.01). De acuerdo con Meyer et al. (2008), demostraron
que las vacas con bajo RFI tenian el consumo de materia seca mas bajo en un 21% que vacas
con altos valores de RFI, los resultados mencionados no presentaron diferencias

significativas (p > 0.05).

En este sentido, para el consumo de alimento residual (RFI), no se observaron
diferencias significativas (p < 0.05) para los efectos principales (raza y dieta), la interaccion
raza*dieta y para las covariables altura inicial, circunferencia escrotal inicial y peso inicial.
Los valores de RFI (kg) promedio para las razas Simmental y Simbrah fue de 0.065 y 0.099
kg. La investigacion realizada por Basarab et al. (2003), con novillos utilizando cinco cepas
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de Beefmaster para determinar las relaciones entre el consumo de alimento residual y la tasa

de crecimiento, mostraron diferencias significativas (p > 0.05).

5.9 Conclusion

Para seleccionar animales més sobresalientes con bajo RFI, la tendencia observada
que animales alimentados con un 16% PC mejoraron GDP en un 83% de los casos. En los
animales con dieta de 13% PC se observo un menor CMS, dando una tendencia de animales
con RFI negativo, siendo maés eficientes estos con relacion a los alimentados con 16% PC.
Se observa una tendencia de 70% de casos con bajo nivel de PC (13%) genera animales con
mas marmoleo. El RFI presento tendencia para servir como una herramienta eficaz para
obtener un alto potencial en el mejoramiento de la eficiencia productiva, sin alterar el

rendimiento.

La falta de interaccién RFI con las dietas 13 y 16% de PC y las razas Simmental y
Simbrah indica que los niveles de proteina en las dietas y las razas no pueden desempefiar un
papel importante en la mejora las caracteristicas de importancia econémica en ganado bovino
eficiente (RFI negativo). Sin embargo, es importante que tengan encuentra que este resultado
no puede ser considerado un indicador significativo en bovinos de carne, antes de un estudio
mas detallado, debido al niumero limitado de toretes y la diversidad de pesos al inicio de la

evaluacion.



6 Capitulo 4. Perfil del microbioma y produccion de acidos grasos
volatiles en el rumen de ganado Beefmaster con bajo y alto consumo

residual de alimento.

6.1 Resumen

Se ha estudiado el rol de la microbiota intestinal en la salud y la produccion del
ganado de carne, pero no esta claro el impacto de las diferentes estrategias de anélisis de los
datos. Se obtuvieron 16 muestras de liquido ruminal de toretes Beefmaster (n = 10) en ambos
extremos de los valores del consumo residual de alimento (RFI) (n =5 con los RFI mas bajos,
n =5 con los RFI més altos) de dos dias consecutivos. Las muestras se procesaron utilizando
dos metodos diferentes de extraccion de ADN. Las regiones V3 'y V4 del gen 16S rRNA se
amplificaron mediante PCR y se secuenciaron con un instrumento MiSeq (lllumina).
Analizamos 1.6 millones de secuencias 16S de las 40 muestras (10 toretes, 2 puntos de
tiempo, 2 métodos de extraccién). La abundancia de la mayoria de los taxones fue
significativamente diferente entre los métodos de extraccion de ADN, pero no entre los
animales de alta eficiencia (BRFI) y los de baja eficiencia (ARFI). Las excepciones incluyen
el género Succiniclasticum (inferior en BRFI, p = 0.0011) y otros. Las medidas de diversidad
y las predicciones funcionales también se vieron afectadas principalmente por los métodos
de extraccién de ADN, pero algunas vias mostraron diferencias significativas entre los
niveles de RFI (p. e]., degradacion de metilglioxal, mayor en BRFI, p = 0.006). Los resultados
sugieren que la abundancia de algunos microbios ruminales estd asociada con la eficiencia
alimenticia y sirven como advertencia para la interpretacion de los resultados obtenidos con

un solo método de extraccion de ADN.



6.2 Abstract

The involvement of the gut microbiota in health and productivity of beef cattle has
been studied, but the impact of different analysis strategies is unclear. Ruminal samples were
obtained from Beefmaster steers (n = 10) at both extremes of RFI (residual feed intake) values
(n = 5 with the lowest RFI, n = 5 with the highest RFI) from two consecutive days. Samples
were processed using two different DNA extraction methods. The V3 and V4 regions of the
16S rRNA gene was amplified using PCR and sequenced with a MiSeq instrument
(IMlumina). We analyzed 1.6 million 16S sequences from all 40 samples (10 steers, 2 time
points, 2 extraction methods). The abundance of most taxa was significantly different
between DNA extraction methods but not between high efficiency (LRFI) and low efficiency
(HRFI) animals. Exceptions include the genus Succiniclasticum (lower in LRFI, p =0.0011),
and others. Diversity measures and functional predictions were also mostly affected by DNA
extraction methods, but some pathways showed significant differences between RFI levels
(e.g. methylglyoxal degradation, higher in LRFI, p = 0.006). The results suggest that the
abundance of some ruminal microbes is associated with feed efficiency and serve as a

warning for the interpretation of results obtained with a single DNA extraction method.
6.3 Justificacion

La microbiota intestinal y la produccién de acidos grasos volatiles se ven afectados
por varios factores, pero los datos que se obtienen de las poblaciones microbianas reticulo-
rumen de los rumiantes y otros animales también dependen de factores metodoldgicos, como
la fuente del material para la extraccion del ADN, los métodos de preservacion de las
muestras, los métodos de extraccion de ADN, las estrategias de andlisis empleadas de los
datos y las consideraciones estadisticas de los datos resultantes. La importancia de las
poblaciones microbianas en el contenido ruminal en los bovinos de carne puede estar
relacionado al consumo residual de alimentos y a los métodos utilizados de extraccion de
ADN.



6.4 Hipotesis

La abundancia de algunos microbios ruminales y la produccién de &cidos grasos
volatiles puede estar asociada con la eficiencia alimenticia y con el consumo residual de

alimento.
6.5 Objetivos

6.5.1 Objetivo general

Investigar las poblaciones microbianas en el liquido ruminal de bovinos de carne con
bajo y alto consumo residual de alimento utilizando dos métodos diferentes de extraccion de
ADN vy la produccion de &cidos grasos volatiles.

6.5.2 Objetivos especificos

1. Obtener liquido ruminal de bovinos de carne con bajo y alto consumo residual de

alimento.

2. Extraer el ADN de la microbiota obtenida del liquido ruminal de los bovinos mediante

dos métodos diferentes.

3. Determinar la relacién entre la poblacion microbiana, el consumo residual de

alimento y la produccion de acidos grasos volatiles.
6.6 Materiales y métodos

6.6.1 Animales de experimentacion

Este estudio se realizé de conformidad con la legislacién mexicana vigente (NOM-
062-Z00-1999) vy revisado por el Comité de Investigacion y Experimentacién Animal
(CARE) de MNA de México (protocolo # 04132021). Un total de 33 machos y 18 hembras
de la raza Beefmaster fueron incluidos en una prueba de eficiencia alimenticia en el Centro
de Investigacion en Produccion Agropecuaria (CIPA, UANL). El periodo de adaptacion tuvo
una duracion de 14 dias y el periodo de evaluacion de 78 dias. Los animales fueron
alimentados individualmente con una dieta que consistia (MS) en 50% maiz molido, 16%

heno de pasto Klein, 10% granos hiumedos de destileria, 8% melaza de cafia y 2.5% mezcla



de vitaminas y minerales. El dia 5 después del final del periodo de evaluacion, obtuvimos los
valores de RFI con el sistema GrowSafe (Wang et al., 2006) y se obtuvieron muestras de
liquido ruminal de 10 toretes en ambos extremos de los valores de RFI (n =5 con los valores
de RFI més bajos, n =5 con el RFI mas alto) de dos dias consecutivos (dia 1 y dia 2) usando
el equipo SELEKT (Nimrod Veterinary Products Ltd). Las muestras ruminales (~30 mL) se
colocaron en un tubo de 50 mL que contenia 10 mL de etanol al 95% (Song et al., 2016) y se
congelaron a -20 °C hasta la extraccion del ADN vy el anélisis de los acidos grasos volatiles.

6.6.2 Extraccién de ADN

La extraccion de ADN se realizo en el Laboratorio Central Regional del Norte
utilizando perlas acopladas con dos kits comerciales: PureLink Genomic DNA Kit
(Invitrogen, Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA, kit A) y Wizard Genomic DNA
Purification kit (PROMEGA, Madison, WI, USA, kit B). Brevemente, las muestras se
descongelaron a temperatura ambiente y se obtuvieron cuatro alicuotas de 1.5 ml (2 para cada
kit) de cada muestra (n = 20, 10 toretes con dos puntos de tiempo). Las muestras se
centrifugaron a 13,000 rpm durante 5 minutos y se descartd el sobrenadante. Los sedimentos
de cada juego de 2 tubos se mezclaron en un tubo que era el material de origen para cada
extraccion de ADN. Se agregaron aproximadamente 100 pL de perlas de silice a los tubos,
se mezclaron en un equipo FastPrep®-24 (Santa Ana, CA, USA) y se realizaron los siguientes
pasos siguiendo las instrucciones incluidas en los manuales de usuario. EI ADN se cuantificd
con un NanoDrop y se visualizé en un gel de agarosa para una evaluacion cualitativa de la
calidad del ADN. Las muestras de ADN fueron enviadas al Laboratorio Nacional de
Gendmica para la Biodiversidad (LANGEBIO, CINVESTAYV, Irapuato, México) para

realizar el PCR y secuenciacion del gen 16S rRNA.

6.6.3 PCR y secuenciacion

La PCR se realizo con los cebadores 341F (5'CCTACGGGNGGCWGCAG-3) y
785R (5-GGACTACHVGGGTATCTAATCC-3'), cubriendo las regiones semiconservadas
V3 y V4 del gen 16S rRNA (aproximadamente 463 nucledtidos, del nucleétido 341 al
nucleotido 804). Los productos de PCR se secuenciaron utilizando un instrumento MiSeq
(Illumina, San 103 Diego, CA, USA) en LANGEBIO.



6.6.4 Bioinformatica

Los resultados se analizaron utilizando QIIME2 v.2021.11 (Bolyen et al., 2019). El
filtrado de calidad se realiz6 con DADAZ2 (Callahan et al., 2016) utilizando 120 nucleétidos
para eliminar las regiones de baja calidad de las secuencias. EI método para eliminar
quimeras en el complemento DADAZ2 fue el consenso (las quimeras se detectan en muestras
individualmente y las secuencias encontradas quimeéricas en una fraccion suficiente de
muestras se eliminan). La tabla de caracteristicas de salida se filtr6 para eliminar las
caracteristicas que aparecian en menos de 4 muestras y con una frecuencia inferior a 20
(Estaki et al., 2020). La tabla filtrada se usd para las asignaciones taxonomicas y no
eliminamos ningun taxén (p. ej., cianobacterias y cloroflexi) a menos que haya problemas

con baja prevalencia. La tabla filtrada también se usé para analisis de diversidad alfa y beta.

6.6.5 Abundancia de taxones microbianos

Historicamente, las proporciones relativas de lecturas de 16S han sido los datos
elegidos para realizar comparaciones de taxones microbianos en estudios de microbiota
intestinal en rumiantes (Wang et al., 2019; Abbas et al., 2020; Yu et al., 2020) y otros
animales (Garcia-Mazcorro et al., 2020). Sin embargo, es bien sabido que la abundancia
relativa puede dar lugar a correlaciones espurias, sefialadas originalmente por Pearson hace
mas de un siglo (Pearson, 1896). Realizamos una serie de experimentos para probar el
rendimiento de la transformacion de relacion logaritmica centrada (clr) (Moossavi et al.,
2019) y aplicamos esta transformacion al nimero sin procesar de secuencias obtenidas de la
tabla filtrada. Las transformaciones se realizaron en cada nivel filogenético por separado.

6.6.6 Prediccion de perfiles funcionales

Utilizamos PICRUSt2 (Douglas et al., 2020) para la prediccion de las funciones del
metagenoma en funcion de los perfiles de secuenciacion del gen marcador 16S. La tabla de
caracteristicas filtradas se utilizd para este analisis. Los recuentos de rutas resultantes se
transformaron con clr antes de la comparacion estadistica entre BRFI y ARFI (n = 20 cada

uno).



6.6.7 Analisis de 4cidos grasos volatiles

Los &cidos grasos volatiles (acético, propiénico y butirico) se midieron utilizando un
cromatografo de gases Varian 3400 (Palo Alto, CA, USA). Brevemente, se centrifugaron
muestras filtradas de liquido ruminal y se mezclaron 5 mL del sobrenadante con 1 mL de
solucion de &cido metafosforico-2EB. La mezcla se mantuvo en frio, se centrifugd y el

sobrenadante se uso para la inyeccion de GLC.

6.6.8 Analisis estadistico

Los pardmetros productivos se compararon mediante la prueba t de Student para
muestras independientes. La abundancia de taxones basada en datos transformados por clr se
analizo con el procedimiento MIXED (PROC MIXED) en SAS University Edition utilizando
los datos transformados por clr de cada taxdén como variable dependiente, y el dia de
muestreo, el método de extraccion de ADN y el RFI como variables independientes, sin
efectos aleatorios. En el caso de tener residuos con distribuciones no normales, se utilizé el
procedimiento no paramétrico de una via (PROC NPAR1IWAY) con el inconveniente de
analizar las variables independientes por separado. Las métricas de diversidad alfa se
analizaron mediante una prueba de Kruskal-Wallis. Los acidos volatiles entre BRFI y ARFI
se compararon mediante una prueba t de Student para muestras independientes.

6.7 Resultados

6.7.1 Muestras

En los toretes, los valores de RFI variaron de -1.56 (el mas bajo) a 4.76 (el mas alto).
No se pudo muestrear un animal del grupo BRFI (la punta del colector de acero no entro en
el es6fago después de varios intentos) y tuvimos que elegir el animal con el siguiente valor
de RFI més cercano. El animal con el valor RFI mas alto (4.76) del grupo ARFI no fue
seleccionado porque el valor estaba mas alla de 3 desviaciones estandar de la media. Otros

parametros productivos se muestran en la Tabla 13.



6.7.2 Resultados de secuenciacion

El procedimiento de secuenciacion se realizd con éxito en las 40 muestras de ADN
(10 toretes, 2 puntos de tiempo, 2 métodos de extraccion de ADN). Un resumen de los

resultados de secuenciacion se muestra en la Tabla 14.

6.7.3 Analisis de variacion

Calculamos la variacion entre los puntos de tiempo, los métodos de extraccion de
ADN vy los grupos RFI, utilizando tanto la abundancia relativa de taxones como los datos
transformados por clr a nivel de filo. Se descubrieron un total de 20 taxones a nivel de filo,
pero para este y otros andlisis eliminamos dos taxones debido a su baja prevalencia (filo OD1
y 1 filo de un reino no asignado). La eliminacion de estos dos taxones nos permitio el analisis
de variacion utilizando datos de 18 taxones a nivel de filo. Con excepcion de Tenericutes,
este analisis mostro que la variacion en la abundancia microbiana siempre fue mayor entre
los métodos de extraccién de ADN en comparacién con la variacion entre los dias de

muestreo y entre animales de alta (BRFI) y baja (ARFI) eficiencia.

6.7.4 Diferencias en la abundancia microbiana entre BRFI y ARFI

A nivel del filo, no hubo diferencia entre los dias de muestreo, pero la mayoria de
los taxones fueron significativamente diferentes entre los métodos de extraccién de ADN (p
< 0.05). Tres taxones mostraron diferencia estadistica (p < 0.05) entre los niveles de RFI
(Chloroflexi, Elusimicrobia y SR1). Es interesante que el método de extraccion de ADN no
afectd la abundancia de todos los taxones (Bacteroidetes, Verrucomicrobia, TM7 y

Tenericutes no mostraron diferencias entre los métodos de extraccion de ADN, Tabla 15).

A nivel de clase, no hubo diferencia entre los dias de muestreo, pero nuevamente, la
mayoria de los taxones fueron significativamente diferentes entre los métodos de extraccion
de ADN. Anaerolineae (filo Chloroflexi), un taxon comin en digestores anaerdbicos (Xia et
al. 2016), Bacilli (Firmicutes) y una clase no asignada de filo SR1 resultaron ser
significativamente diferentes entre los niveles de RFI. Es interesante notar que, de manera
similar al andlisis de phyla, el método de extraccion de ADN no afectd la abundancia de
todos los taxones a nivel de clase. La abundancia de la mayoria de los taxones a nivel de

orden también mostr6 diferencias significativas entre los métodos de extraccién de ADN. Se



encontré que Anaerolineales, Lactobacillales (clase Bacilli), SR1 y RF32 (Proteobacteria)
eran significativamente diferentes entre los niveles de RFI. Fue interesante notar que no hubo
diferencia en Lactobacillales y otros taxones entre los dos métodos de extraccién. El orden
CWO040 (filo TM7, mostrado anteriormente en los contenidos ruminales de vaquillas
lecheras; Golder et al. 2014) volvié a mostrar una tendencia significativa entre los grupos
RFI (p = 0.07).



Tabla 13. Estadisticos descriptivos de parametros productivos para BRFI y ARFI,

Parametro Eficiente (BRFI) Ineficiente (ARFI) Valor p
RFI -1.17 (-0.74, -1.56) 0.89 (0.65, 1.29) <0.0001
GDP 1.57 (1.35, 1.60) 1.62 (1.21, 2.01) 0.79
CMS 8.77 (7.54, 10.02) 10.12 (7.87, 12.83) 0.19
AG? 5.64 (5.31, 6.51) 6.33 (5.62, 8.24) 0.26

1 Se proporciona el promedio (minimo, maximo).
2 Sin ajustar la proporcion de alimento a ganancia (A: G).

Tabla 14. Resultados de secuenciacion para cada kit de extraccion de ADN.

Secuencia de entrada  Secuencia después de

Kit . . No-quimeras
sin procesar filtrar

A 1,501,305 1,491,595 796,559

B 1,578,049 1,547,278 802,904

1 Se procesaron un total de 20 muestras con cada kit de extraccién de ADN, 10 toretes de dos puntos temporales.
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Tabla 15. Resumen de resultados estadisticos (valores p) a nivel de phyllum®.

Phyllum Puntos de tiempo Meétodo extraccion ADN Grupos RFI
Actinobacteria 0.1520 <0.0001 0.1449
Bacteroidetes” 0.7356 0.1503 0.8797
NP (p = NS) NP (p = NS) NP (p = NS)
Chloroflexi 0.4963 0.0020 0.0059
Cyanobacteria 0.6211 0.0002 0.3826
Elusimicrobia 0.5500 <0.0001 0.0157
Euryarchaeota 0.2068 <0.0001 0.2544
Fibrobacteres 0.3888 <0.0001 0.9421
Firmicutes 0.5853 0.0007 0.3500
Lentisphaerae 0.4119 0.0579 0.8404
Planctomycetes 0.2967 <0.0001 0.6573
Proteobacteria 0.1577 0.0008 0.3968
Spirochaetes 0.4740 <0.0001 0.1146
SR1 0.6005 <0.0001 0.0338
Synergistetes 0.8530 0.0369 0.2161
Tenericutes 0.1650 0.7420 0.3420
T™M7 0.7447 0.1730 0.0731
Unassigned filo® 0.8166 0.0012 0.4094
NP (p =NS) NP (p = NS) NP (p = NS)
Verrucomicrobia 0.4860 0.5238 0.6398

1 Con PROC MIXED de SAS University Edition, se utilizaron los datos transformados por clr de cada taxon
190 como variable dependiente, y el dia de muestreo, el método de extraccion de ADN y el RFI, como variables
191 independientes, sin efectos aleatorios.

2 Residuos que no se distribuyen normalmente. Cuatro taxones (Bacteroidetes, 192 Verrucomicrobia, TM7 y
Tenericutes) no mostraron diferencias entre los métodos de extraccion de ADN 193 (resaltados en gris). NP:
analisis no paramétrico, NS: no significativo (p > 0.05).



A nivel de género, no hubo diferencia entre los dias de muestreo y la abundancia de
la mayoria de los taxones, pero si fue diferente entre los métodos de extraccion de ADN. La
mayoria de los taxones no mostraron diferencias entre BRFI y ARFI. Las excepciones
interesantes incluyen el productor de propionato Succiniclasticum (familia Veillonellaceae
dentro de Firmicutes; tenga en cuenta que la base de datos de taxonomia NCBI cataloga este
taxon dentro del orden Negativicutes) que se detectd en las 40 muestras con un promedio de
3.5% de todos los 16S sesecuencias, y valores menores en animales BRFI con p = 0.0011 y
sin efecto del método de extraccion. Otros taxones que mostraron diferencias entre BRFI y
ARFI incluyen el fermentador de hemicelulosa (Solden et al., 2017) BS11 (Bacteroidetes,
detectado en 36 de 40 muestras con un promedio de 1%, mayor en animales BRFI con p =
0.0021 y con efecto significativo de meétodo de extraccion), SHD-231 (familia
Anaerolinaceae, Chloroflexi, detectado en 32 de 40 muestras con un promedio de 0.07%,
menor en animales BRFI con p = 0.0059 y con efecto significativo del método de extraccion),
RF32 (alfaproteobacteria, detectada en 33 de 40 muestras con un promedio de 0.1 %, mayor
en animales BRFI con p = 0.0069 y con efecto significativo del método de extraccion) y otros
(Figura 5-8). Es interesante notar que las diferencias entre los grupos RFI también se
aplicaron para las abundancias relativas de Succiniclasticum (p = 0.0022, también sin efecto
del método de extraccion) y RF32 (p = 0.0399), pero no para SHD-231 (p = 0.0911) y BS11
(p = 0.1062), aunque los residuos 230 no se distribuyeron normalmente para los tres tltimos,

debido a la presencia de valores atipicos.

Day_28 Day_29 A_lInvitrogen B_Promega
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Figura 5. Diagramas de caja que muestran la abundancia de Succiniclasticum (Firmicutes) segun datos
transformados por clr. Los datos se muestran tanto para el dia del muestreo como para el método de extraccion
de ADN. Hubo una diferencia significativa entre BRFI y ARFI (p = 0.0011), sin efecto del tiempo o de la
extraccion de ADN.
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Figura 6. Gréaficos de cajas que muestran la abundancia de BS11 (Bacteroidetes) segln datos transformados
por clr. Los datos se muestran tanto para el dia del muestreo como para el método de extraccion de ADN. Hubo
una diferencia significativa entre BRFI y ARFI (p = 0.0021) y los métodos de extraccion de ADN (p = 0.0003),
sin efecto del tiempo.
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Figura 7. Diagramas de caja que muestran la abundancia de SHD-231 (familia Anaerolinaceae, Chloroflexi)
basados en datos transformados por clr. Los datos se muestran tanto para el dia del muestreo como para el
método de extraccién de ADN. Hubo una diferencia significativa entre BRFI y ARFI (p = 0.0059) y los métodos
de extraccion de ADN (p = 0.0020), sin efecto del tiempo.
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Figura 8. Diagramas de caja que muestran la abundancia de RF-32 (alfaproteobacteria) segun los datos
transformados por clr. Los datos se muestran tanto para el dia del muestreo como para el método de extraccion
de ADN. Hubo una diferencia significativa entre BRFI y ARFI (p = 0.0069) y los métodos de extraccion de
ADN (p < 0.0001), sin efecto del tiempo.

6.7.5 Diversidad alfa

La diversidad alfa, se refiere a la diversidad dentro de la muestra y se calculo
utilizando cuatro métricas. Las muestras del kit A mostraron un mayor nimero de
caracteristicas (p = 0.0002, Figura 9), uniformidad (p = 0.0005), fe (p = 0.06) y Shannon (p
< 0.0001) en comparacion con los resultados del kit B. Hubo ninguna diferencia significativa
entre BRFI y ARFI en ninguna de las métricas (Tablas 16-17). Tampoco hubo una diferencia

significativa entre los dias de muestreo en ninguna de las métricas (datos no mostrados).
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Figura 9. Diagramas de caja que muestran el nimero de caracteristicas. Los datos se muestran tanto para el dia
del muestreo como para el método de extraccion de ADN. Todas las demas métricas de diversidad alfa fueron

significativamente mas altas usando muestras del kit A sin diferencias significativas entre BRFI y ARFI.



Tabla 16. Parametros de diversidad alfa media del kit A utilizando la tabla filtrada?.

Parametro BRFI ARFI Valor-p 1
Caracteristicas observadas 685 680 0.65
Igualdad 0.79 0.81 0.41
Faith PD 30.3 28.7 0.23
Shannon 7.5 7.6 0.65

!Los valores de p provienen de la prueba de Kruskal-Wallis. Se eligié un minimo de 10.000 secuencias para incluir todas las muestras. La tabla filtrada se refiere a
una tabla en la que se eliminaron las caracteristicas que aparecian en menos de 4 muestras y con una frecuencia inferior a 20.

Tabla 17. Parametros de diversidad alfa media del kit B utilizando la tabla filtrada.

Parametro BRFI ARFI Valor-p 1
Caracteristicas observadas 539 587 0.36
Igualdad 0.77 0.78 0.41
Faith PD 26.9 27.6 0.65
Shannon 6.9 7.2 0.49

! os valores de p provienen de la prueba de Kruskal-Wallis. Se eligié un minimo de 10.000 secuencias para incluir todas las muestras. La tabla filtrada se refiere a
una tabla en la que se eliminaron las caracteristicas que aparecian en menos de 4 muestras y con una frecuencia inferior a 20.
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6.7.6 Diversidad beta

La diversidad beta se refiere a la diversidad entre muestras y se calculé utilizando
cuatro metrics. Usando los datos filtrados, las distancias UniFrac no ponderadas fueron
significativamente diferentes entre los métodos de extraccion de ADN (p = 0.001) y casi
alcanzo significacion para la comparacion de BRFI y ARFI (p = 0.066). Las comparaciones
adicionales entre BRFI y ARFI dentro de cada método no mostraron diferencias (p > 0.1).
Las distancias UniFrac ponderadas también fueron significativamente diferentes entre los
métodos (p = 0.001) y no fueron diferentes entre BRFI y ARFI (p = 0.107). Las
comparaciones adicionales revelaron una diferencia significativa entre BRFI y ARFI usando
muestras del kit A (p = 0.002) pero no del kit B (p = 0.312). Las distancias de Jaccard
mostraron diferencias significativas entre los métodos de extraccion de ADN (p = 0.001) y
los niveles de RFI (p =0.002). Una comparacion adicional mostré que estas diferencias entre
los niveles de RFI se aplicaban tanto al kit A (p = 0.026) como al kit B (p = 0.039). Las
distancias de Bray-Curtis mostraron diferencias significativas entre los métodos de
extraccion de ADN (p = 0.001) y los niveles de RFI (p = 0.002). Una comparacion adicional
mostré que estas diferencias entre los niveles de RFI se aplicaban tanto al kit A (p = 0.023)
como al kit B (p = 0.044).

6.7.7 Predicciones funcionales usando PICRUSt2

Los genes relacionados con la supervia de degradacion del metilglioxal (p = 0.006) y
la biosintesis de poliaminas (p = 0.006) y la biosintesis de dTDP-N-acetiltomosamina (p =
0.009) fueron mas altos en BRFI. Se encontraron otras diferencias significativas para los
genes relacionados con la fermentacion de L-lisina a acetato y butanoato (p < 0.001),
fermentacidn de piruvato a acetona (p = 0.001), via de recuperacion de NAD (p = 0.002),
interconversion de arginina, ornitina y prolina (p = 0.002), degradacién oxidativa de glucosa
(p =0.004) , fermentacion de succinato a butanoato (p = 0.008), biosintesis de 1,4-dihidroxi-
2-naftoato (p = 0.009) y biosintesis de filoquinol (p = 0.009) (todas mas bajas en BRFI).
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6.7.8 Acidos grasos volatiles

La concentracion de acidos grasos volatiles en las muestras de liquido ruminal se
expresé como mM por L, se convirtié a porcentaje y se analizd mediante la prueba t de
Student. No hubo diferencias significativas en ninguno de los acidos grasos volatiles entre
BRFI y ARFI (p > 0.3). Estos resultados no fueron inesperados debido a las conocidas altas
tasas de utilizacion y absorcion.

6.8 Discusion

La eficiencia alimenticia es un rasgo complejo afectado por la dieta y otros factores
ambientales, y estd bajo el control de varios procesos bioldgicos fisiologicos relacionados
con el huésped y el microbiota intestinal. La eficiencia alimenticia en el ganado de carne ha
sido bien estudiada, pero su relacion con el microbiota intestinal esta lejos de entenderse por
completo, tanto desde el punto de vista biolégico como metodoldgico. En este estudio, el
método de extraccién de ADN demostro ser clave para delinear las diferencias en los
microbios ruminales. El efecto de la extraccion de ADN es un fendmeno bien conocido en la
ecologia microbiana intestinal, pero es una preocupacion importante en los estudios del
microbioma ruminal porque incluso grandes estudios de cientos de animales han empleado
un solo método (Li et al., 2019b). Teniendo en cuenta nuestros resultados y otros resultados
sobre el efecto de la extraccion de ADN (Henderson et al., 2013), sugerimos, emplear al
menos dos métodos de extraccion de ADN y combinar el material de ADN resultante para
secuenciar solo una muestra (menos costoso), o secuenciar el material de ADN de ambos
métodos. Otros autores han utilizado solo un método de extraccion de ADN, pero han
sugerido enfoques aln mas complicados, como realizar pequefios ensayos de varias regiones
16S para medir el poder discriminatorio de cada regién (D'Amore et al., 2016). Estas y otras
sugerencias pueden no solo ser inviables para algunos laboratorios, sino que también pueden
resultar inexactas. Por ejemplo, invitamos a nuestros colegas a meditar sobre los criterios
para decidir objetivamente qué método de extraccion de ADN (o region 16S) es mejor que

otros para reflejar verdaderamente las poblaciones microbianas en su entorno natural.

Los taxones que muestran diferencias significativas entre animales con BRFI y ARFI

son importantes para nuestra comprension de la eficiencia alimenticia, pero se debe tener



cuidado en la fuente del material para el analisis porque la fraccion liquida y solida difieren
mucho en sus poblaciones microbianas (Jewell et al., 2015; Li et al., 2020) y ambas son
diferentes de las bacterias adheridas a la pared del rumen (bacterias epimurales). Na y Guan
(2022) revisaron el papel de las interacciones microbio-huésped epitelial del rumen en la
eficiencia de la alimentacion del ganado. Alli, los autores sugieren al menos 3 funciones de
las bacterias epimurales: reciclaje de tejidos, hidrdlisis de urea y captacion de oxigeno. Las
especies de Ruminococcus, Streptococcus, Prevotella y otras bacterias en el liquido ruminal
han mostrado actividad ureolitica in vitro (Jin et al., 2016), pero es un desafio probar este
fendmeno en bacterias epimurales. Ademas, incluso pequefias diferencias en las dietas
pueden promover diferencias o patrones de abundancia en taxones microbianos que podrian
interferir en nuestra comprension de las contribuciones microbianas a la eficiencia
alimenticia. Por ejemplo, Streptococcus en el liquido ruminal se correlacion6 con RFI en 85
toretes Brahama con una dieta baja en proteinas (8.8 % de proteina cruda) pero no en una
dieta alta en proteinas (13.5 % de proteina cruda) (Parra et al., 2022), pero esto no ha sido

investigado en bacterias epimurales.

Succiniclasticum es un taxon interesante que mostr6 una abundancia
significativamente menor en animales BRFI de alta eficiencia, sin efecto de extraccién de
ADN. Se describio por primera vez en 1995 como una pequefia bacteria ruminal en forma de
bastoncillo capaz de convertir el succinato en propionato como Unico mecanismo de
produccién de energia. EI microbio aislado no fermentaba los carbohidratos, no producia
ureasa, ni reducia el nitrato, y dependia del liquido ruminal y del extracto de levadura para
un buen crecimiento (van Gylswyk, 1995). EI mismo autor con otros colegas mas tarde
demostraron que Schwartzia succinivorans era otra bacteria ruminal que utilizaba succinato
como unica fuente de energia y que también dependia del liquido ruminal y del extracto de
levadura (van Gylswyk et al. 1997), pero en este estudio no detectamos diferencias en este
taxdn. Curiosamente, Myer et al. (2015) también mostraron que Succiniclasticum se detectd
con mayor abundancia en toretes de razas mixtas de baja eficiencia, mas especificamente en
animales en el subgrupo ADGLow-ADFIHigh. Succiniclasticum se encontré en mayor
proporcion en la fraccion liquida de toretes de carne con forraje de baja calidad (McCann
2013) y en su mayoria no se detect6 en dietas de forraje, pero fue mayor en la dieta alta en

granos (McCann et al., 2014). Otro estudio mostré que Succiniclasticum era el taxdén mas



abundante (9.4 %, en comparacion con 3.5 % en este estudio) en el liquido ruminal de toros
de engorda sacrificados (Yao et al., 2017), y Petri et al. (2013) demostraron que este y otros
taxones eran particularmente prevalentes durante la acidosis ruminal en la microbiota
epimural del rumen. Un estudio mostro que la restriccion alimenticia se asocio con una gran
reduccion de una especie de Succinivibrionaceae no caracterizada (OTU-S3004), con
diferencias importantes entre la fraccion liquida y solida (McCabe et al. 2015), y Luo et al.
(2017) demostraron que una dieta rica en concentrados (proporcion de forraje a concentrado
= 20:80) maés niacina aumento la abundancia de Succiniclasticum y otros taxones en el liquido
ruminal del ganado Jinjiang fistulado. Dado que las diferentes fracciones del contenido
ruminal difieren mucho en sus poblaciones microbianas (Jewell et al., 2015; Li et al., 2020),
los estudios futuros deberian considerar observar tanto las fracciones sélidas como las
liquidas, asi como la pared del rumen, para comprender mejor la relacion entre la eficiencia

alimenticia y este taxon.

La pregunta de por qué Succiniclasticum es menor en animales altamente eficientes
merece atencion. Este taxon estuvo presente en las 40 muestras y en gran abundancia (3.5 %)
y, por lo tanto, sugiere que es un miembro del microbioma ruminal central (otro estudio
sugirié gque esto puede ser cierto no solo en el ganado, Henderson et al., 2015). Myer et al.
(2015) sugirieron un fendbmeno de competencia por recursos porque varios miembros de otro
productor de propionato (miembro desconocido de la familia VVeillonellaceae) se redujeron
en el mismo subgrupo ADGLow-ADFIHigh. Si bien esta hipdtesis es factible, la justificacion
detras de la creencia de una relacién entre la abundancia de productores de propionato y la
eficiencia alimenticia es discutible. Por ejemplo, también es posible pensar en un ecosistema
ruminal con microbios mas eficientes que requieran menos nimero para producir el mismo
0 mas propionato (en este sentido, ahora se estan aplicando nuevos conceptos interesantes
como la modularidad en la ecologia microbiana ruminal, Liu et al., 2022). También es posible
que el oxaloacetato se use en otras rutas anabdlicas, en lugar de servir para la formacion de
succinato (Ungerfeld, 2020). Por otro lado, el ganado alimentado con pasto tiene
concentraciones de propionato mas bajas en comparacién con el ganado alimentado con
granos (Liu et al., 2022), pero este fendmeno puede relacionarse con la digestibilidad del
alimento, la tasa de paso ruminal y el tiempo de muestreo después de la Gltima comida.

Ademas, se cree que los sdlidos del contenido del rumen son el sustrato "principal” para la



produccién de succinato (Blackburn y Hungate 1962). La produccién de propionato a partir
de succinato también esta relacionada con las concentraciones de Hx que regulan la
termodindmica de la fermentacion ruminal (Janssen, 2010; Ungerfeld, 2020) que, a su vez,
sirven para regular la abundancia microbiana. Finalmente, vale la pena considerar la
observacion original de la dependencia del extracto de levadura (van Gylswyk 1995). El
fermentador de hemicelulosa BS11 (Solden et al., 2017) de Bacteroidetes se detectd en la
mayoria de las muestras con un promedio del 1% y mostré una mayor abundancia en
animales BRFI. Es interesante que este taxdn se encontrd en mayor abundancia en
condiciones en las que se necesitaba una mayor eficiencia (enriquecido en dietas de invierno
en alces de Alaska, Solden etal., 2017). Chloroflexi es otro taxon interesante que se encuentra
comUnmente en plantas de tratamiento donde se alimentan de células bacterianas lisadas y
degradan compuestos organicos complejos (Speirs et al., 2019). También se han encontrado
representantes de este taxdn en la microbiota intestinal humana y animal (Ley et al., 2008;
Campbell et al., 2014), incluido el liquido ruminal de vaquillas lecheras (De Nardi et al.,
2016). En este estudio, el género SHD-231 (familia Anaerolinaceae, Chloroflexi) se vio
afectado tanto por el método de extraccion de ADN como por el nivel de RFI (més bajo en
animales BRFI). Se desconoce la relevancia de este taxén en la ecologia microbiana ruminal

y la eficiencia alimenticia.

Sin medidas de expresion génica, las predicciones sugeridas por PICRUSt
generalmente no son muy informativas, pero algunas caracteristicas pueden merecer
atencion. Los genes relacionados con la supervia de degradacién del metilglioxal fueron mas
altos en BRFI. El metilglioxal es producido por bacterias ruminales en respuesta a bajos
niveles de nitrdgeno en el rumen (Lodge-Ivey et al., 2004). El metilglioxal es un producto
final alternativo altamente toxico de la fermentacidn de la glucosa que producen las bacterias
cuando hay exceso de carbohidratos y limitacion de nitrégeno y puede destruir células e
inhibir la sintesis de proteinas (Russell 1993; Wells y Russell 1996). Se ha sugerido que un
gen involucrado en la degradacion del metilglioxal, la lactoilglutation liasa (glol), es un
biomarcador del microbioma del rumen en animales menos eficientes debido a su mayor
abundancia relativa en un estudio de secuenciacién metagendémica (Lima et al., 2019).

Curiosamente, Petri et al. (2017) mostro que el metabolismo de los carbohidratos basado en



la via del glioxilato aumenta en correlacion con Succiniclasticum, afiadiendo otra valiosa

informacion sobre este microbio.

Las limitaciones de este estudio incluyen el bajo nimero de animales en cada extremo
de los valores RFI, los estudios mas grandes a menudo dan como resultado resultados mas
precisos y utiles para la comunidad cientifica y la industria del ganado de carne. La inclusion
de més razas también puede ser algo a considerar en estudios futuros porque la raza esta
fuertemente asociada con la eficiencia alimenticia (Li et al., 2019a). Ademas, la dieta
utilizada en este estudio no es la dieta utilizada en los corrales de engorda comerciales, y
sigue siendo controversial si los resultados de la eficiencia alimenticia pueden extrapolarse.
Ademas, este y otros estudios han analizado la microbiota del rumen de los machos
Unicamente, y si la microbiota se puede heredar (Li et al., 2019b), entonces la relevancia de
la herencia microbiana es cuestionable porque las crias destinadas a la produccion de engorda
de ganado de carne no tienen contacto con la microbiota del padre, o incluso con sus madres
reales en hembras que han sido inseminadas. Finalmente, la recoleccion de muestras de otros
sitios anatomicos (por ejemplo, el intestino inferior) puede proporcionar una comprension
mas completa de la compleja relacion entre la microbiota intestinal y la eficiencia alimenticia
(Freetly et al., 2020), y otras técnicas moleculares como la PCR cuantitativa en tiempo real

podrian ayudar a confirmar la abundancia relativa y la variacion en los taxones microbianos.

6.9 Conclusion

En conclusion, este trabajo muestra un fuerte efecto del método de extraccién de ADN
en la descripcion de las comunidades microbianas ruminales y la existencia de varios
microbios que podrian estar relacionados con la eficiencia alimenticia segin los célculos de
RFI, como Succiniclasticum y miembros de Bacteroidetes y Chloroflexi. Vale la pena

estudiar las implicaciones de estos hallazgos en el desempefio del ganado de carne.
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