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INTRODUCCION

La utilizacién de subproductos agroindustriales en alimentacion animal ha crecido en los ultimos
afos, pero la informacién existente acerca de su efecto en el microbioma ruminal es escasa. El objetivo
de este trabajo fue determinar el efecto de substituir parcialmente algunos ingredientes convencionales
de un concentrado por una mezcla de DDGS (granos secos de destileria con solubles) de maiz, pulpa
de naranja (PN) y orujo de aceituna extractado (OAE) en el microbioma ruminal de ovejas.

MATERIAL Y METODOS

Las dos dietas experimentales consistieron en heno de alfalfa y concentrado en proporcién 50:50. El
concentrado CON contenia 63 % de cerealesy 22,5 % de harinas proteicas, y en el concentrado con
subproductos (SUB) el 44 % de los ingredientes se sustituyeron por DDGS (18 %), PN (18 %) y OAE
(8 %). Las dietas se administraron a 4 ovejas fistuladas en el rumen en un disefio cruzado con dos pe-
riodos de 45 dias cada uno (30 dias de adaptacién y 15 dias de muestreo). Se determiné la degradabi-
lidad in situ de los dos concentrados en los dos periodos experimentales y se muestreé el contenido
ruminal a las 0, 3y 6 h tras la ingestiéon para analizar el pH y la concentracion de NH,-N y acidos
grasos volatiles (AGV) segun lo descrito por Marcos et al. (2019) y determinar la composicion del mi-
crobioma ruminal seguin lo descrito por Lopez-Garcia et al. (2021). Se calcularon la Alpha-diversidad
(Chao1, Shannon y Simpson), la Beta-diversidad a partir de un analisis de componentes principales
(PCA) y un PERMANOVA con los datos CLR (log-ratio centrados) transformados, y las correlaciones de
los diferentes parametros con los componentes principales. Se calculé la abundancia diferencial entre
los animales cuando recibian las dos dietas mediante un modelo mixto, dénde el periodo, el tiempo
de muestreo y la dieta se consideraron efectos fijos y la oveja fue un efecto aleatorio.

RESULTADOS Y DISCUSION

No se observaron diferencias (P>0,05) entre dietas en el andlisis de Alpha-diversidad. En el analisis de
Beta-diversidad, el primer y el segundo componente explicaron el 9,7y 7,3 % de la varianza total, res-
pectivamente, y tampoco se observaron diferencias (P>0,05) entre dietas, pero si entre tiempos de
muestreo (P<0,05). El pH y la proporcién molar de acetato estuvieron positivamente correlacionados
con los dos componentes principales. Por otro lado, la producciéon de AGV y la proporcion molar de pro-
pionato estuvieron negativamente correlacionados con los dos componentes. No se observaron dife-
rencias (P>0,05) en la degradabilidad in situ de la materia seca entre concentrados (72,1y 73,7 % para
CON y SUB, respectivamente), pero la degradabilidad de los concentrados fue mayor (P<0,05) cuando
los animales recibian la dieta SUB. La abundancia de algunas bacterias de la familia Actinomycetaceae,
Sporomusaceae y Rhizobiales varié en funcion del tiempo de muestreo. Entre dietas solo se observo
que una especie sin clasificar del género Succinimonas era mas abundante en los animales alimentados
con la dieta SUB. Esto podria deberse a las diferentes proporciones de almidén y pectinas entre dietas,
ya que el género Succinimonas pertenece a la familia Succinivibrionaceae que tiene un rol importante
en la degradacién del almidén y las pectinas a succinato y propionato (Santos y Thompson, 2014).

CONCLUSION

Estos resultados sugieren que se podria reemplazar hasta un 44 % de los ingredientes de un concen-
trado comercial por una mezcla de DDGS, PN y OAE sin afectar al microbioma ruminal.
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