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Introduccién

La compleja microbiota simbidtica del rumen es respon-
sable de la degradacion de la fibra vegetal, una capaci-
dad que los tejidos del animal hospedador han perdido
evolutivamente. Poco se conoce acerca de las caracte-
risticas de fermentacion y las poblaciones bacterianas
del rumen de las cabras Criollas. Los recientes avances
en técnicas de biologia molecular permiten el analisis
de tales bacterias sin la necesidad de cultivarlas, y la
identificacion de esta manera de muchas bacterias
funcionales, no cultivadas, como nuevos objetivos de
investigacion basica y aplicada. // Existe un creciente
interés en comprender los mecanismos a partir de los
cuales las taxas bacterianas muestran respuestas uni-
formes frente a diferentes estimulos ambientales. Las
técnicas de PCR-DGGE y gPCR fueron asociadas en
una aproximacién en dos pasos, para determinar tanto
la abundancia como la diversidad de las comunidades
bacterias que habitan el rumen de cabras Criollas, ali-
mentadas con dos dietas diferentes: heno de alfalfa y
maiz (HA/M) y forrajeras nativas (FN).

Metodologia

Las muestras de contenido ruminal fueron obtenidas de
cabras fistuladas alimentadas durante 21 dias con una
dieta de heno de alfalfa y maiz, en proporcion 70:30
(HA/M). Luego la alimentacion fue abruptamente mo-
dificada por una dieta cuyos principales ingredientes
fueron las especies forrajeras nativas Atriplex lampa y
Prosopis flexuosa (dieta FN), la que se mantuvo por
otros 21 dias. // Los contenidos ruminales fueron mues-
treados a los 2, 10 y 21 dias después del comienzo de
cada dieta. Las muestras recolectadas fueron con-
servadas utilizando un reactivo estabilizador de ADN
(RNAlater), que permitid la extraccion de ADN de bue-
na calidad mediante el kit de Qiagen QlAamp® DNA
Stool. // Las bacterias totales y aquellas pertenecientes
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a los Phylum Firmicutes, Actinobacteria, Bacteroide-tes
y y-Proteobacteria fueron cuantificadas mediante PCR
en tiempo real (g-PCR), utilizando “primers” que
reconocen el gen ARNr16S. La region V3 del gen AR-
Nrl6S presente en el ADN total aislado del rumen fue
amplicada por PCR. Los amplicones resultantes fueron
separados en geles que permitian aplicar electrofore-sis
gradiente desnaturalizante (DGGE). // Para determinar
el patrén de bandeo en términos de diversidad
estructural, de cada gel fueron recortadas las bandas
distinguibles y fueron analizadas de dos maneras dife-
rentes. Por un lado, fueron calculadas las similaridades
de todas las muestras obtenidas para luego realizar un
andlisis grupal de los valores de similaridades de las
matrices empleadas. Por otro lado, se calculo el indice
H de diversidad a partir del patron de bandeo obtenido
en los geles DGGE.

Resultados

Los primeros datos obtenidos han demostrado que las
cabras alimentadas con la dieta FN mostraron una ma-
yor diversidad bacteriana ruminal que las cabras que
recibieron la dieta HA/M. En todos los casos, las taxas
bacterianas evidenciadas fueron clasificadas como
desconocidas. Sin embargo, se identificé al phylum Fir-
micutes como el principal taxdn presente en las mues-
tras ruminales. No se observaron diferencias significa-
tivas entre las concentraciones de bacterias ruminales
totales, Firmicutes, Bacteroidetes o y-Proteobacteria.
Sin embargo, la proporcién de Actinobacteria fue signi-
ficativamente superior (p < 0,05) en las cabras alimen-
tadas con la dieta FN que en aquellas que recibieron la
dieta HA/M.
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Conclusién

Los resultados preliminares obtenidos del analisis
de las muestras ruminales mediante PCR-DGGE y
g-PCR sugieren que la comunidad bacteriana del ru-
men puede ser modificada sustancialmente por los
cambios de alimentacion.
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