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INTRODUCCIÓN

El microbioma seminal desempeña un papel crucial en la fisiología reproductiva, aunque su impacto en
la calidad espermática bovina aún no está esclarecido. Estudios recientes han identificado comunidades
microbianas específicas en el semen de toros que podrían influir en la viabilidad espermática y la fertilidad
(Yáñez-Ortiz et al., 2022). Sin embargo, la relación entre microbiota y fertilidad varía según la raza y el
sistema productivo, lo que subraya la necesidad de ampliar la investigación en diferentes poblaciones
bovinas (Pilatzki et al., 2021). Este estudio tiene como objetivo caracterizar las comunidades bacterianas
predominantes en el semen de toros de raza charolesa y evaluar su posible asociación con la calidad se-
minal, contribuyendo así al conocimiento sobre el papel del microbioma en la fertilidad bovina.

MATERIAL Y MÉTODOS

Para llevar a cabo este trabajo se contó con 18 toros de raza charolesa (Bos taurus), con edades com-
prendidas entre los 4 y los 8 años y criados bajo idénticos sistemas de manejo extensivo, dentro del
territorio de Castilla y León. Se tomó una muestra por animal, mediante electroeyaculación, durante
el periodo otoñal. La calidad seminal se evaluó utilizando el sistema CASA, Sperm Class Analyzer®

(SCA v.3.2.0), Microptic S.L., Barcelona, España, seleccionando el porcentaje de motilidad progresiva
como parámetro principal. Según este valor, los animales se dividieron en dos grupos en función de
la mediana (35,28%): 9 aptos (por encima) y 9 no aptos (por debajo). La extracción de ADN se realizó
empleando el kit DNeasy PowerFood Microbial Kit (Qiagen, Germany). La secuenciación se desarrolló
conforme a la “Biblioteca de secuenciación metagenómica 16S. Guía de preparación”, según los pro-
tocolos de Iluminia. Para llevar a cabo el análisis bioinformático se utilizó el paquete DADA2 incorpo-
rado en el software QIIME2. Se aplicó la prueba de Shapiro-Wilk y posteriormente el test de Kruskal-
Wallis utilizando el software RStudio, considerando diferencias significativas si p<0,05.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Las especies más abundantes independientemente del grupo fueron en orden decreciente Porphyro-
monas sp., Histophilus somni, Bacteroidales bacterium, Porphyromonas somerae y Corynebacterium
cystitidis, mientras que los géneros predominantes fueron Porphyromonas, Streptobacillus y Helcococcus.
Se identificaron diferencias significativas (p<0,05) entre grupos: Erysipelotrichaceae bacterium y Pep-
tostreptococcus fueron más abundantes en toros aptos, mientras que Campylobacter sputorum y
Sphingomonas predominaron en toros no aptos. Estos hallazgos sugieren que ciertas bacterias podrían
influir en la calidad espermática lo que coincide con estudios previos. Por ejemplo, C. sputorum se ha
asociado con metritis en vacas (Abay et al., 2024), lo que respalda su posible impacto negativo en la
fertilidad. Por el contrario, Sphingomonas se ha relacionado positivamente con la calidad seminal en
otras especies (Yáñez-Ortiz et al., 2022), aunque su mayor presencia en toros no aptos en este estudio
indica que su papel podría variar entre especies. Estos resultados subrayan la complejidad de las inter-
acciones entre el microbioma seminal y la fertilidad, destacando la necesidad de estudios adicionales.

CONCLUSIÓN

El microbioma seminal de toros charoleses presenta comunidades bacterianas específicas, cuya pre-
dominancia podría relacionarse con la aptitud reproductiva del animal. Si bien, para poder verificar
estas diferencias será necesario realizar nuevos estudios contando con un mayor tamaño muestral.
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