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INTRODUCCION

La produccion de metano en el rumen representa la principal via metabdlica de recuperacion
de factores de reducciéon para permitir el consumo de electrones generados durante la
hidrélisis de carbohidratos (Morgavi et al., 2010). Esta estrategia metabdlica permite al
rumiante la degradacién de fuentes de energia en condiciones de anaerobiosis, sin
embargo, acarrea dos aspectos negativos. Por un lado, la produccién de metano representa
una pérdida energética de entre el 2 y el 10 % de la energia bruta de la dieta; y por otro,
contribuye de manera significativa a la emision de gases con efecto invernadero (15 % del
total de emisiones antropogénica). En la Ultima década se ha llevado a cabo un ingente
esfuerzo en la comunidad cientifica para encontrar vias de reducciéon de la produccion de
metano empleando diversas estrategias nutricionales. Sin embargo, los resultados han sido
generalmente desalentadores y algunas veces contradictorios. Parte de la falta de respuesta
se debe al desconocimiento que aun tenemos de la comunidad microbiana implicada en la
sintesis de metano y en concreto del dominio Arquea. Este trabajo trata de describir algunos
de los aspectos novedosos que se han descrito recientemente en cuanto al grupo de las
arqueas del rumen y su relacion con estrategias de reduccion de la produccion de metano.

LA COMUNIDAD DE ARQUEAS EN EL RUMEN

Las arqueas fueron clasificados por primera vez como un super-reino separado de las
bacterias en1977 a partir de arboles filogenéticos basados en las secuencias de genes de
ARN ribosémico (ARNr). Estos dos grupos fueron originalmente denominados Eubacteria y
Archaebacteria, quedando finalmente denominados como Bacteria y Archaea. Dentro del
dominio Arquea, es el grupo de las euriarqueotas (filo Euryarcheota) las que se encuentran
en el rumen. Estas se dividen, segin Kim et al. (2011), en 4 clases principales:
Methanobacteria (70.3% del total de secuencias analizadas), Methanomicrobia (16.4%),
Thermoplasmata, (7.4%) y Methanopyri (0.03%). Dentro de estas 4 clases, 12 géneros son
los méas representativos, destacando  Methanobrevibacter, = Methanosphaera,
Methanobacterium, Methanomicrobium y Methanosarcina. Aunque, se acepta que estos
géneros son los mas representativos, algunos trabajos recientes que emplean técnicas
secuenciacion masiva (TSM), apuntan a que no en todos los casos los grupos mayoritarios
han sido identificados y cultivados (Lee et al., 2012). En cualquier caso, el interés cientifico
no esta tanto en qué grupos forman parte del ecosistema, sino en qué medida contribuyen a
la produccién de metano y cémo responden a distintas estrategias nutricionales. Sin
embargo, antes de describir la actividad de los distintos grupos, es importante resaltar como
se establece la comunidad de arqueas en el rumen del animal.

En el rumen en desarrollo del animal pre-rumiante se puede encontrar bacterias celuloliticas
y arqueas metanogénicas desde los primeros dias de vida, que alcanzan abundancias muy
similares a las de animales adultos en dos, tres semanas de vida. En estas primeras etapas,
sin embargo, son las bacterias acetogénicas las que representan el grupo que mas
contribuye a la utilizacién de H,. Se ha observado que a medida que el consumo de alimento
solido se incrementa, la comunidad de acetogénicas es gradualmente reemplazada por
arqueas metanogénicas (Gagen et al., 2012). En este sentido, parece existir una transicién
en la abundancia relativa de los grupos mayoritarios de arqueas antes y después del
destete, como muestran los resultados de piro-secuenciacién que se presentan en la Figura
1 (Abecia et al., resultados no publicados). Esta evolucion puede asociarse a los cambios
que ocurren en la presion parcial de H, en el ecosistema, que va favoreciendo la actividad
de ciertos grupos de arqueas en detrimento de otros y de bacterias acetogénicas. Trabajos
recientes, apuntan a que existe una relacion entre la comunidad de arqueas del rumen en el
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animal pre-rumiante y en el adulto (Gagen y col.,, 2012) y que los acontecimientos
relacionados con la colonizacion de arqueas del rumen que ocurren en estas primeras
etapas de la vida del animal parecen tener una incidencia importante en la actividad del
rumen en el animal adulto, lo que permitiria desarrollar estrategias de intervenciéon como se
describe en Abecia et al. (2013).
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Figura 1. Abundancia relativa de los grupos mayoritarios de arqueas del rumen en cabras
de distintas edades (Abecia et al., resultados no publicados).

ACTIVIDADAD METANOGENICA DE ARQUEAS Y RESPUESTA A DISTINTAS
ESTRATEGIAS NUTRICIONALES

En la dltima década se ha constatado que la actividad metanogénica del ecosistema ruminal
no se relaciona directamente con la biomasa total de arqueas, por lo que la cuantificacion de
este grupo no parece aportar informacion relevante (Morgavi et al., 2010). Parece mas
interesante, sin embargo, la medicion de la actividad de ciertas enzimas implicadas en la
reduccién de CO, a CH,4, como la methyl CoM reductasa (mcrA), o los cambios inducidos
sobre los grupos (mayoritarios y minoritarios) de arqueas. Zhou et al. (2010) han mostrado
que la comunidad de arqueas del rumen de terneros con distintas eficiencias de digestion
varian, de manera que Methanosphaera stadtmanae y Methanobrevibacter sp.
predominaban en los animales con eficiencias mas bajas. Esto coincide con resultados
obtenidos recientemente en nuestro grupo en el que en cabras tratadas con
bromoclorometano (BCM) el grupo de Methanomicrobiales desciende drasticamente cuando
se reduce la produccion de metano (Abecia et al., resultados no publicados). Esta distinta
sensibilidad a compuestos antimenagoénicos de distintas especies de arqueas ha sido
también demostrada en cultivos puros en nuestro grupo empleando BCM tal y como se
ilustra en la Figura 2 para M. ruminantiumy M. barkeri.
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Figura 2. Evolucion del crecimiento (ml CH,/ml) de cultivos puros control de
Methanobrevibacter ruminantium y de Methanosarcina barkeri y tratados con BCM (Abecia
et al., resultados no publicados).
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La variacién en la abundancia de grupos de arqueas se relaciona con su capacidad para
crecer a distintos niveles de presién parcial de H, en el rumen. Esto esta ligado a la
presencia y niveles de expresion de algunos de los genes que codifican las enzimas methyl
CoM redutasa (mcr | y IlI) y N5-methyltetrahydromethanopterin (mtr), puesto que varian
sustancialmente entre géneros y especies (Attwood y McSweeny, 2008). Los niveles de
expresion de estos genes pueden ser empleados como biomarcadores de la actividad
metanogenica. En este sentido, recientemente Poulsen et al. (2013) han observado
empleando TSM y metatranscriptomica que los niveles de expresion de las 3 subunidades
de la coenzima mcrA se vieron afectados en vacas lecheras tratadas con aceite de colza,
pero que este descenso no afecté a ninguno de los grupos mayoritarios de arqueas, solo a
las pertenecientes al grupo de Thermoplasmatales, uno de los grupos menos estudiado en
el rumen.

Los estudios llevados a cabo en los Ultimos afos en relacion al ecosistema micorbiano del
rumen y la produccién de metano, inciden en la importancia de combinar datos de expresion
génica y abundancia filogenética y que en algunos casos grupos microbianos minoritarios
considerados como no esenciales pueden jugar un papel mas relevante de lo que
inicialmente se pensaba. La distribucion proporcional de grupos de arqueas con distinta
capacidad para desarrollarse en condiciones de presion parcial de H, variables parece
explicar parte del éxito de algunas estrategias nutricionales que se estan desarrollando en la
actualidad.
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MICROBIAL ASPECTS OF METHANE PRODUCTION IN THE RUMEN
ABSTRACT: this work presents some of the recent findings on the archaeal taxonomy in the
rumen, how the distribution of groups relates to methanogenesis and to what extent this is
linked to the response to different anti-methanogenic strategies. The combination of gene
expression and microbial taxonomy studies appears essential to identify biomarkers or key
microbial groups that relate to low methane emissions.
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