
1 

EL MICROBIOMA RUMINAL EN BOVINOS: EFECTOS POR CAMBIOS EN LA DIETA Y SU 

RELACIÓN CON LA PRODUCTIVIDAD 

 

THE RUMINAL MICROBIOME IN BOVINE: EFFECTS OF CHANGES IN DIET AND ITS 

RELATIONSHIP WITH PRODUCTIVITY 

  

Juan Steban Rico1 

1Universidad de Cundinamarca, Facultad de Ciencias Agropecuarias, Cundinamarca, Sede 

Fusagasugá, Programa de Zootecnia, Fusagasugá, Cundinamarca, Colombia 

 

* Autor de correspondencia 

Juan Steban Rico Arias, Universidad de Cundinamarca, Facultad de Ciencias Agropecuarias, 

Cundinamarca, Sede Fusagasugá, Programa de Zootecnia  

  



2 

Resumen 

 

Los bovinos producen proteína de origen animal que juega un papel fundamental en la seguridad 

alimentaria mundial. Este proceso es mediado por el rumen, una cámara de fermentación 

anaeróbica habitada por un microbioma ruminal complejo, compuesto por bacterias, arqueas, 

hongos, y protozoos, que se encargan de transformar los carbohidratos estructurales y no 

estructurales presentes en la dieta en ácidos grasos volátiles (AGV), que son la principal fuente 

de energía que el bovino utiliza para cubrir sus necesidades. Sin embargo, los cambios bruscos 

en la dieta pueden alterar la comunidad microbiana ruminal, la digestibilidad y los parámetros 

productivos, generando serios problemas económicos en los sistemas de producción bovina. Por 

este motivo, la presente revisión describe la diversidad y la ecología del microbioma ruminal en 

el bovino; su funcionalidad cuando se produce un cambio en la dieta y cómo se pueden ver 

alterados varios de los parámetros productivos, como la producción de leche, la ganancia de 

peso y la eficiencia alimenticia. La comprensión de estos procesos debe ser importante desde el 

punto de vista del manejo del microbioma ruminal para mejorar la producción de carne o leche. 

Además, este tipo de revisión puede aportar información relevante para encontrar estrategias 

alimenticias más eficientes y sostenibles para reducir problemas metabólicos que puedan causar 

alteraciones en la salud y en la productividad del animal. 

 

Palabras clave: Microbioma, Rumen, Bovino, Dietas y Producción  
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Abstract 

 

Cattle produce animal protein that plays a fundamental role in global food security. This process 

is mediated by the rumen, an anaerobic fermentation chamber inhabited by a complex ruminal 

microbiome, composed of bacteria, archaea, fungi, and protozoa, which are responsible for 

transforming the structural and non-structural carbohydrates present in the diet into volatile fatty 

acids (VFA), which are the main source of energy that cattle use to cover their needs. However, 

abrupt changes in diet can alter the ruminal microbial community, digestibility and productive 

parameters and cause serious economic problems in bovine production systems. For this reason, 

this review describes the diversity and ecology of the ruminal microbiome in cattle; its functionality 

when a change in diet occurs and how several productive parameters can be altered, such as 

milk production, weight gain and feed efficiency. Understanding these processes should be 

important from the point of view of ruminal microbiome management to improve meat or milk 

production. In addition, this type of review can provide relevant information to find more efficient 

and sustainable feeding strategies to reduce metabolic problems that can cause alterations in the 

health and productivity of the animal. 

 

Key words: Microbiome, Rumen, Bovine, Diets and Production 
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Introducción 

 

El microbioma ruminal tiene una relación simbiótica con el huésped (Bovino) facilitando la 

fermentación de la fibra, pero este ambiente ruminal se puede ver afectado por las composiciones 

de las dietas suministradas debido a que los rumiantes no producen enzimas capaces de 

degradar los alimentos, es aquí donde los microorganismos del rumen actúan (Palmonari et al., 

2024). El rumen comúnmente se conoce como una cámara fermentadora anaeróbica debido a la 

gran variedad de microorganismos que contiene, entre estas bacterias, protozoos, hongos y 

arqueas (Liu et al., 2021). La principal función del rumen es poder proporcionarle nutrientes al 

bovino, gracias a la fermentación que realiza, permitiendo que los alimentos ingeridos por el 

animal sean degradados a partículas más pequeñas y así, como producto obtener ácidos grasos 

volátiles (AGV) (Matthews et al., 2019), los cuales proporcionan energía, ayudan al desarrollo 

ruminal y regulan el pH ruminal (Kitkas et al., 2022). El dióxido de carbono (CO2) e hidrógeno 

(H2) son otros productos, pero de desecho (pérdidas de energía), los cuales son utilizados por 

las arqueas metanogénicas para producir metano (CH4) como producto final (López et al., 2022). 

 

La mayoría de los sistemas de productivos ganaderos de leche y carne quieren tener mejores 

rendimientos productivos, pero se encontró que los bovinos en la etapa de ceba (ganancia de 

peso) y lactancia (litros de leche) en sistemas de estabulación o feedlot no cuentan con un 

periodo de acostumbramiento a los nuevos alimentos suministrados (Ricci et al., 2022). Un 

cambio repentino de forraje a una suplementación alta en concentrado, pueden alterar el 

microbioma ruminal provocando una mayor acumulación de AGV y puede reducir la población de 

microorganismos responsables de la degradación y fermentación de los carbohidratos 

estructurales y no estructurales (Ramos et al., 2021), como resultado los bovinos no aprovechan 

completamente los nutrientes de los alimentos, lo que conlleva a una menor ganancia de peso, 
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producción de leche y eficiencia alimenticia ocasionando pérdidas económicas en la producción 

ganadera (Hendawy et al., 2022).  

En los bovinos, se ha comprobado que los animales alimentados con forraje tienen una mayor 

abundancia de bacterias celulolíticas, como Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus albus y 

Ruminococcus flavefaciens, las cuales influyen en la digestibilidad de la fibra mediante la 

secreción de la celulasa (Gruninger et al., 2019). Durante la fermentación de la fibra se produce 

un mayor nivel de ácido acético, en comparación con el ácido propiónico, y también estas dietas 

aportan una mayor actividad de arqueas metanogénicas como Methanobrevibacter spp 

productoras de CH4 (Macêdo et al., 2022).  A nivel de bienestar animal, las dietas ricas en forrajes 

permiten que el bovino pueda realizar su rumia generando un aumento en la producción de saliva 

y así se pueda mantener un pH ruminal estable para prevenir posibles trastornos metabólicos, 

como la acidosis ruminal subaguda (SARA) (Jiang et al., 2019). En cambio, los animales 

alimentados con concentrado tienen una mayor abundancia de bacterias amilolíticas, como 

Bacteroides amylophilus, Streptococcus bovis, Succinimonas amylolytica y Bacteroides 

ruminicola, productoras de la enzima amilasa, encargadas de degradar el almidón (Hua et al., 

2022). Estas dietas favorecen una fermentación rápida de carbohidratos no estructurales, 

aumentando la producción de ácido propiónico y disminuyendo la de ácido acético (Macêdo et 

al., 2022). Sin embargo, si no se manejan los niveles adecuados de concentrado y adaptación 

de los animales a dietas altas en concentrado, se puede sufrir el riesgo de padecer SARA, un 

trastorno metabólico que provoca un aumento en la población de Streptococcus bovis y 

Lactobacillus spp, bacterias productoras de lactato, que contribuye al descenso del pH ruminal y 

al desequilibrio microbiano (Chen et al., 2021).  

 

La relación entre la dieta y el microbioma ruminal ha sido objeto de diversos estudios, los cuales 

evidencian que ciertas prácticas alimenticias pueden impactar negativamente la población de 

bacterias celulolíticas, fundamentales para la degradación de forrajes. Según Wang (2020), “el 
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descenso del pH ruminal en las dietas altas en concentrado impactó negativamente la 

abundancia relativa del filo Firmicutes, alterando el crecimiento de bacterias celulolíticas como 

Ruminococcus flavefaciens y Ruminococcus albus” (p. 14), lo que repercutiría en la salud y 

productividad del animal. De manera similar, Chen (2021) afirmo que “los animales alimentados 

con un nivel de inclusión del 65% de concentrado, presentaron un descenso en el pH ruminal, lo 

que afecto la abundancia relativa del género Prevotella” (p. 8), uno de los más predominantes a 

nivel ruminal y reconocido por su papel en la degradación de proteínas y carbohidratos (Chen et 

al., 2021). Sin embargo, aún existen vacíos significativos en la comprensión de cómo la dieta 

afecta la composición y la función ecológica del microbioma ruminal en los sistemas productivos 

ganaderos. Esto resalta la necesidad de realizar más estudios que aborden la complejidad de 

estas interacciones microbianas.  

 

En este contexto, la presente revisión tiene como finalidad analizar la importancia del microbioma 

ruminal de los bovinos y su variación ante la dieta y su impacto en los parámetros productivos de 

los sistemas de ganadería de carne y de leche. Se realizará un análisis de la diversidad y de la 

funcionalidad ecológica del microbioma ruminal de bovinos, resaltando el crucial papel de los 

microorganismos en la digestión de los nutrientes y en la salud del animal. Aprovechando las 

evidencias investigadas, se evaluarán los efectos de las dietas, de forraje y concentrado, sobre 

la composición y la funcionalidad del microbioma ruminal y finalmente, se analizarán cómo las 

variaciones en la identidad y en la función del microbioma ruminal impactan los parámetros 

productivos como son la producción de leche, la ganancia de peso y la eficiencia en la conversión 

alimenticia, evidenciando así que un adecuado microbioma ruminal favorece la productividad de 

los sistemas de ganadería. De esta manera, los hallazgos de la presente revisión ofrecerán 

materiales prácticos para implementar estrategias alimenticias que sean capaces de modular el 

microbioma ruminal de manera efectiva, obteniendo una buena salud digestiva y una mejor 

eficiencia en la conversión de nutrientes. Además, un manejo adecuado de la dieta, ajustado a 
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las necesidades productivas y respetando el equilibrio microbiano, no solo puede prevenir 

trastornos metabólicos, sino también garantizara una mejor relación costo-beneficio, 

contribuyendo a la sostenibilidad de la producción ganadera y minimizando su impacto ambiental. 

 

1. Importancia del Microbioma Ruminal en Bovinos  

 

La razón de por qué se estudia el microbioma ruminal radica en el impacto que tiene en la salud 

metabólica del bovino y en la necesidad de optimizar la producción de proteína de origen animal, 

tanto de carne como de leche, productos esenciales para garantizar la soberanía alimentaria. 

Estas proteínas no solo contribuyen a satisfacer las necesidades nutricionales de la población, 

sino que también son clave para el desarrollo de sistemas ganaderos más sostenibles y 

productivos (Myer et al., 2019). Comprender y manejar el microbioma ruminal permite desarrollar 

estrategias que mejoren la eficiencia en la conversión de los nutrientes dietéticos en productos 

animales de alta calidad, reduciendo los costos de producción y el impacto ambiental, 

promoviendo sistemas ganaderos más sostenibles y resilientes (Ahmed y Kumar, 2022). En este 

contexto, las bacterias, protozoos, hongos y arqueas que habitan en el rumen son los 

responsables de descomponer y fermentar los nutrientes de los alimentos para que puedan ser 

absorbidos y utilizados por el animal (Liu et al., 2021). Factores como el tipo de dieta, 

especialmente los cambios en el contenido de fibra y concentrado, tienen un impacto directo 

sobre la composición y función del microbioma ruminal, afectando parámetros productivos 

importantes, como la eficiencia alimentaria, la ganancia de peso y la producción de leche 

(Kibegwa et al., 2023). Estos cambios en el microbioma pueden afectar la producción de AGV 

(encargados se suministrar energía y regular el pH ruminal del bovino), con efectos significativos 

en el rendimiento productivo y el bienestar del animal (Palmonari et al., 2024). También, se puede 

ver afectada la producción de amoníaco (NH3), un metabolito esencial para la síntesis te proteína 

microbiana (Carvalho et al., 2020) y la síntesis de vitaminas del complejo B y vitamina K cruciales 
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en el metabolismo energético del animal (Liu et al., 2021). Además, el desequilibrio del 

microbioma ruminal puede provocar a trastornos metabólicos, como el SARA, caracterizado por 

una disminución del pH ruminal (entre 5,2 a 5,8), lo que afectaría la abundancia relativa de 

bacterias celulíticas y hemicelulolíticas capaces de degradar la fibra (Sabes, 2020). 

 

El microbioma ruminal desempeña un papel esencial en la digestión de los principales 

componentes de la dieta de los rumiantes, como el concentrado y la fibra. Las bacterias, arqueas, 

protozoos y hongos trabajan de manera conjunta para descomponer la fibra presente en los 

forrajes, mediante la acción de enzimas como la celulasa y hemicelulasa, liberando AGV, 

esenciales para la producción de energía (Terry et al., 2019). En cambio, las dietas ricas en 

concentrado son fermentadas principalmente por bacterias amilolíticas, que degradan los 

carbohidratos solubles en azúcares simples, produciendo ácido propiónico, un precursor clave 

de la gluconeogénesis (Wang et al., 2023). 

 

La producción de AGV y otros metabolitos esenciales, como CO2 e H2 se producen a través de 

la fermentación microbiana realizada por los microorganismos presentes en el rumen, los cuales 

convierten los carbohidratos estructurales y no estructurales de la dieta en AGV, como acetato, 

propionato y butirato, que representan la principal fuente de energía para el animal (Zhang, et 

al., 2020). El acetato es fundamental para la síntesis de grasa de la leche, un indicador clave de 

la calidad e importancia en la transformación de productos derivados de la leche (Lin et al., 2022). 

El propionato es el precursor más predominante para la gluconeogénesis hepática que aporta 

glucosa al bovino y esta ruta se activa cuando el animal tiene bajos niveles de glucosa o tiene 

una alta demanda energética (lactancia) (Pang et al., 2023). El butirato contribuye al desarrollo y 

maduración de las células epiteliales ruminales y se metaboliza principalmente en el ciclo de 

Krebs para la generar energía (Zhan et al., 2022). Los gases de efecto invernadero (GEI), como 

el CH4, representan un desafío significativo en el calentamiento global, con los bovinos 
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responsables de aproximadamente el 74,2% de las emisiones de CH4 dentro de los rumiantes, 

mientras que cabras y ovejas generan el resto, en total, los rumiantes emiten alrededor de 115 

millones de toneladas de CH4 al año, lo que equivale aproximadamente al 20% de las emisiones 

globales (Campos et al., 2023). Además, la producción de CH4 está estrechamente vinculada 

con la actividad de arqueas metanogénicas, que utilizan CO2 e H2, subproductos de la 

fermentación microbiana, para generar CH4 (López et al., 2022). 

 

1.1. Cómo se Estudian los Microorganismos Ruminales 

 

Las funciones del microbioma ruminal no han sido bien descritas y estudiadas debido a que al 

menos 99% de las bacterias observadas bajo un microscopio no pueden ser cultivadas en 

condiciones in vitro mediante técnicas comunes de laboratorio (Mora, 2019), aun así, hoy en día 

se pueden estudiar mediante la metagenómica y la metatranscriptómica, ambos se manejan con 

la bioinformática para poder comprender mejor la fermentación ruminal que realizan los 

microorganismos (Martínez et al., 2022). La metagenómica es el análisis de los genomas (ADN) 

presente en una muestra ambiental, permitiendo analizar la composición taxonómica, tanto en 

las comunidades microbianas cultivables como las no cultivables, y también comunidades 

microbianas complejas, como la del rumen de los bovinos. Esta técnica avanzada facilita la 

identificación de las especies microbianas presentes en el rumen y proporciona información clave 

sobre sus actividades metabólicas (Ghosh et al., 2019). De esta manera, la metagenómica ayuda 

a entender mejor cómo los microorganismos ruminales contribuyen a los procesos digestivos y 

a la salud general del animal, aportando conocimiento esencial para mejorar la eficiencia 

productiva del bovino (Li et al., 2018). Además de la metagenómica, la metatranscriptómica 

permite estudiar la diversidad de genes activos en una comunidad microbiana, ofreciendo una 

visión detallada de cómo funciona el microbioma ruminal en su totalidad brindando información 

sobre los genes que se están transcribiendo, dentro del consorcio microbiano a partir de los 
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ARNm que se están expresando (Martínez et al., 2022). Este enfoque permite identificar a qué 

están respondiendo los microorganismos, que material están degradando y qué metabolitos se 

podrían estar produciendo a nivel ruminal. Además, esta ciencia compara los transcriptomas para 

entender cómo responden las comunidades microbianas a diferentes cambios en su entorno, 

estas observaciones documentan con precisión las transcripciones activas en condiciones 

específicas, lo que resulta crucial para comprender las funciones metabólicas del microbioma 

ruminal y optimizar su manejo en sistemas ganaderos sostenibles (Tyagi y Katara, 2024). 

 

Con relación a lo expuesto anteriormente, las estrategias moleculares como la metagenómica y 

la metatranscriptómica permiten identificar los taxones presentes en el microbioma ruminal, 

determinar sus abundancias relativas y analizar su actividad dentro de la comunidad microbiana. 

Con esta información, es posible reconstruir modelos ecológicos que revelan las interacciones 

entre las especies microbianas, identificando cuáles son más predominantes y cuál es su papel 

funcional en el ecosistema ruminal. A continuación, se abordarán los taxones microbianos más 

comunes en bovinos de carne y leche, junto con sus funciones ecológicas dentro del microbioma 

ruminal. 

 

1.2. Taxones más Comunes en los Bovinos de Carne y Leche 

 

La comunidad microbiana del rumen bovino representa uno de los ecosistemas más diversos y 

abundantes en el reino animal, aun así, sus funciones ecológicas apenas están siendo 

esclarecidas, debido a que es un sistema complejo. Este ecosistema está compuesto por una 

amplia variedad de microorganismos, incluyendo Bacterias (1010 - 1011 microorganismos/ml), 

Arqueas (108 - 109 microorganismos/ml), Hongos (103 – 104 microorganismos/ml) y Protozoos 

(105 - 106 microorganismos/ml) (Newbold y Ramos, 2020). 
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A continuación, tras la revisión se logró construir la Tabla 1, la cual detalla los microorganismos 

más representativos del microbioma ruminal, clasificados por familia, género y, en algunos casos, 

por especies, de algunas razas bovinas de leche y carne reportados a la fecha. Esta tabla 

organiza los cuatro grupos principales que componen el microbioma ruminal bovino en diversas 

razas de carne y leche, con el objetivo de identificar los taxones más reportados y, 

posteriormente, analizar su función dentro del rumen. Con la construcción de la tabla se logró 

evidenciar que los microorganismos ruminales son estudiados principalmente a nivel de Género, 

en los experimentos realizados en las producciones ganaderas de carne y leche. Lo anterior se 

debe a que la profundidad de la secuenciación de próxima generación (NGS) no permite una 

aproximación a nivel de especie y además, aún faltan muchos microorganismos nuevos por 

caracterizar, que pueden identificarse hasta su género taxonómico, puesto que no existe en la 

actualidad mayor información (Cortés et al., 2020). 

 

Dentro de las bacterias más relevantes, a nivel de Familia se reportaron los grupos 

Prevotellaceae, Lachnospiraceae, Ruminococcaceae y Fibrobacteracea (Li y Guan, 2017; Huang 

et al., 2020; Pinnell et al., 2022), en cuanto a sus Géneros, en la Figura 1, se destacan Prevotella, 

Butyrivibrio, Ruminococcus y Fibrobacter, mientras que en sus especies más frecuentes se 

encuentran Prevotella ruminicola, Prevotella bryantii, Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus 

albus, Ruminococcus flavefaciens y Butyrivibrio fibrisolvens (Palmonari et al., 2024).  

 

Figura 1 

Comparación entre los géneros bacterianos reportados en A - razas de leche (Holstein y Jersey) 

B - razas de carne (Wagyu, Angus, Charolais y Guzerat) (Imagen derivada de la Tabla 1). 
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Nota. En ambas figuras se observa que los géneros Prevotella y Ruminococcus son comunes en 

todos los reportes de consorcios microbianos del rumen. Prevotella se especializa en la 

degradación de proteínas y almidón, mientras que Ruminococcus desempeña un rol clave en la 

descomposición de celulosa y hemicelulosa. La presencia compartida de estas bacterias resalta 

su papel indispensable en la funcionalidad del microbioma ruminal, cumpliendo funciones 

esenciales en el ecosistema microbiano, como se discutirá más adelante. La mayor diversidad 

de géneros reportada en la raza Holstein no necesariamente refleja una mayor complejidad 

ecológica de su microbioma ruminal, sino que puede atribuirse al hecho de que esta raza ha sido 

objeto de un mayor número de estudios. Este tema evidencia la necesidad de ampliar las 

investigaciones hacia otras razas bovinas, ya que es probable que el análisis de sus consorcios 

microbianos revele una mayor diversidad de especies bacterianas. 

 

En el caso de las arqueas a nivel ruminal, cómo se evidenció en la Figura 2, los Géneros más 

comunes son Methanobrevibacter, Methanosphaera, Methanomicrobium, Thermoplasma y 

Methanobacterium, con especies representativas como Methanobrevibacter ruminantium, 

Methanobrevibacter gottschalk y Methanobrevibacter smithii (Huws et al., 2018; Silva et al., 

2024). 

A 

B 
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Figura 2 

Comparación entre los géneros de arqueas reportados en razas de leche y de carne. (Imagen 

derivada de la Tabla 1). 

 

Nota. La figura resalta que el género Methanobrevibacter es el género de arqueas más frecuente 

en las diferentes razas bovinas evidenciadas y es el más abundante en el microbioma ruminal. 

En cambio, los demás géneros se encuentran en una menor abundancia relativa. Este 

conocimiento resulta especialmente relevante para la investigación, al ser un microorganismo 

común en todos los consorcios reportados. Methanobrevibacter se presenta como un objetivo 

ideal para modificar la actividad metanogénica por medio de la biología sintética, ya que se podría 

diseñar un microorganismo capas de reducir de la producción de CH4, generando un menor 

impacto en las emisiones de gases de efecto invernadero (GEI). 
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Entre los hongos a nivel ruminal, la Figura 3, destacara los Géneros más predominantes, como 

Anaeromyces, Caecomyces, Cyllamyces, Neocallimastix, Orpinomyces y Piromyces 

(Cholewińska et al., 2020). 

 

Figura 3 

Comparación entre los géneros de hongos reportados en A - razas de leche (Holstein y Jersey) 

B - razas de carne y leche (Imagen derivada de la Tabla 1). 

 

Nota. En la figura A se puede apreciar que los géneros de hongos más predominantes se 

encuentran en las razas Holstein y Jersey. En la figura B se evidencia que los géneros 

compartidos entre las razas de Wagyu y Holstein (son 8), así como el caso de los dos géneros 

compartidas entre Holstein, Azul Belga y Jersey. Aunque los reportes son pocos para establecer 

algún patrón ecológico entre los consorcios reportados, esta comparación permite identificar qué 

las razas de leche mencionadas (típicas de clima frio), demuestran una mayor diversidad de 

hongos en el rumen, ya que tienen una mayor disponibilidad de forrajes en su dieta. Por otro 

lado, las razas de carne mencionadas (típicas de clima cálido), alimentadas con dietas ricas en 

granos indican una menor diversidad de hongos debido a que las bajas cantidades forraje en la 
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dieta, repercuta el crecimiento de hongos especializados en la degradación de la pared celular 

del forraje. 

 

Finalmente, los protozoos más frecuentes a nivel ruminal, son los Géneros Entodinium 

Dasytricha, Diplodinium, Endiplodinium, Epidinium y Isotricha los cuales se podrán evidenciar en 

la Figura 4 (Zhao et al., 2024). 

 

Figura 4 

Comparación entre los géneros de protozoos reportados en A - razas de leche (Holstein y Jersey) 

B - razas de carne (Wagyu, Angus, Charolais y Azúl Belga) (Imagen derivada de la Tabla 1). 

 

Nota. Las figuras revelan que los géneros Epidinium y Dasytricha destacan como los protozoos 

más prevalentes en el microbioma ruminal. Ambos contribuyen significativamente a la digestión 

y fermentación de la fibra y el almidón, además influyen en la producción de CH4. En futuras 

investigaciones, sería crucial profundizar en las capacidades metabólicas específicas de estos 

géneros y los demás para evaluar su papel dentro de los consorcios microbianos, asociados con 

los sistemas de producción de carne y leche.  

 

1.3. Ecología Funcional del Microbioma Ruminal 
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La ecología funcional del microbioma ruminal permite comprender cómo los taxones más 

abundantes contribuyen al equilibrio del ecosistema ruminal. Aunque una aproximación 

taxonómica ayuda a identificar especies presentes y sus funciones metabólicas reportadas, esto 

no es suficiente, ya que es crucial analizar los nichos ecológicos que ocupan y cómo factores 

como la raza, la dieta, manejo y otros influyen en su composición (Zhao et al., 2024). Este 

enfoque nos permite identificar funciones clave dentro del sistema ruminal y las especies 

responsables, aportando información fundamental para mejorar la productividad y salud de los 

bovinos. 

 

Dando continuidad al análisis de los taxones más comunes y su relevancia en el microbioma 

ruminal, se toma la iniciativa de empezar a hablar sobre los géneros más predominantes de cada 

grupo microbiano y de sus funciones ecológicas que desempeñan dentro del ecosistema ruminal 

bovino de carne y leche. En las bacterias el género Prevotella representa hasta un 70% de la 

población bacteriana ruminal (McCann et al., 2014; Pitta et al., 2014), siendo abundante en 

bovinos alimentados con dietas ricas en concentrado, e incluye varias especies, como Prevotella 

ruminicola, Prevotella brevis, Prevotella bryantii y Prevotella albensis especializadas en la 

degradación de proteínas y almidón (Deusch et al., 2017). Sin embargo, otros géneros como 

Butyrivibrio, Ruminococcus y Fibrobacter son encontrados en bovinos que consumen dietas ricas 

en forrajes, y las principales bacterias responsables de la degradación de la celulosa y 

hemicelulosa a nivel ruminal son Butyrivibrio fibrisolvens, Ruminococcus albus, Ruminococcus 

flavefaciens y Fibrobacter succinogenes (Palmonari et al., 2024). En cuanto a las arqueas, 

representan menos del 4% de la comunidad microbiana ruminal (Matthews et al., 2019). 

Methanobrevibacter es el género de arqueas más abundante en el rumen, representando cerca 

del 65,4% (Lee et al., 2020), sus especies son las principales productoras de CH4 a partir de la 

vía Hidrogenotrófica, utilizando CO2 y H2 como sustratos, generados por los demás 

microorganismos del rumen (Tapio et al., 2017; Huws et al., 2018). Por otro lado, los hongos 
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representan del 8% al 12% de los microorganismos del rumen (Matthews et al., 2019), su gran 

diversidad de enzimas (celulolíticas, hemicelulolíticas, glucolíticas y proteolíticas) permiten 

descomponer las paredes celulares de la fibra, aunque su población se puede ver afectada con 

la adición de concentrado en la dieta de los bovinos (Palmonari et al., 2024; Cholewińska et al., 

2020). Por último, en los protozoos, el género más predominante es el Entodinium, 

representando entre el 52% y el 73% de la comunidad ruminal (Matthews et al., 2019; Park et al., 

2020), estos microorganismos no solo influyen en la digestión y fermentación del almidón, 

reduciendo el riesgo de SARA (Zhao et al., 2024; Palmonari et al., 2024), sino que también 

contribuyen entre 30% a 40% de la digestión total de la fibra (Silva et al., 2024). 

 

A continuación, se mencionarán las principales especies bacterianas que componen el 

microbioma ruminal bovino según el tipo de sustrato que fermentan. Es importante destacar que, 

aunque el microbioma ruminal incluye diversos grupos microbianos, como arqueas, hongos y 

protozoos, las bacterias son las más estudiadas debido a su abundancia, diversidad y papel 

predominante en la fermentación ruminal, lo cual ha permitido identificar con mayor detalle sus 

funciones metabólicas, las cuales son fundamentales para la degradación de los macronutrientes 

(Haro et al., 2022). 

 

Especies Bacterianas Degradadoras de la Celulosa y Hemicelulosa: Ambos predominan en 

bovinos alimentados con dietas ricas en forrajes, respecto a la celulosa, varios microorganismos 

anaeróbicos, como Bacteroides succinogenes, Ruminococcus flavefaciens, Ruminococcus albus 

y Butyrivibrio fibrisolvens, son responsables de su hidrólisis. En cambio, la degradación de la 

hemicelulosa, es realizada por especies, como Butyrivibrio fibrisolvens, Bacteroides ruminicola y 

Ruminococcus spp, que secretan de la enzima hemicelulasa para descomponer este polisacárido 

(Weimer, 2022). 
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Especies Bacterianas Degradadoras de la Pectina y Almidón: La pectina es degradada por 

especies bacterianas productoras de la enzima pectinasa, entre estas especies destacan 

Butyrivibrio fibrisolvens, Bacteroides ruminicola, Lachnospira multiparus Succinivibrio 

dextrinosolvens, Treponema bryantii y Streptococcus bovis, encargadas de degradar la pectina 

de los forrajes (Deng et al., 2023). En animales que consumen dietas ricas en almidón, destacan 

especies, como Bacteroides amylophilus, Streptococcus bovis, Succinimonas amylolytica y 

Bacteroides ruminicola, secretoras de la enzima amilasa, encargada de degradar el almidón en 

azúcar (Hua et al., 2022). 

Especies Bacterianas Degradadoras de Proteínas y Lípidos: Las especies bacterias, como 

Bacteroides amylophilus, Bacteroides ruminicola, Butyrivibrio fibrisolvens y Streptococcus bovis, 

producen la enzima proteasa, encargada de romper los enlaces peptídicos de las proteínas 

(Alvarado y Granja, 2021). En cuanto a los lípidos, especies bacterias como Anaerovibrio 

lipolytica y Butyrivibrio spp, producen la enzima lipasa, encargada de hidrolizar los triglicéridos 

en ácidos grasos y glicerol, contribuyendo a la descomposición de lípidos (Kim et al., 2020). 

Especies Bacterianas Fermentadoras de Azúcar y Productoras de AGV: En animales 

alimentados con dietas ricas en cereales o forrajes con alto contenido de azúcares, se destacan 

especies, como Treponema bryantii, Lactobacillus vitulinus y Lactobacillus ruminis, capaces de 

fermentar azucares en el rumen (Wang et al., 2020). En animales alimentados con dietas ricas 

en almidón, se destacan especies, como Megasphaera elsdenii y Selenomonas ruminantium, 

estas realizan la fermentación secundaria de los productos finales de otras bacterias del rumen. 

Entre estos ácidos se incluyen el lactato, que puede ser fermentado hasta acetato y el succinato, 

que puede ser convertido en propionato (Cabral y Weimer, 2024). 

Amoniogénesis y Metanogénesis: En el rumen, el NH3 es un producto de la desaminación de 

aminoácidos y de la hidrólisis de la urea, este proceso es realizado por especies bacterianas, 

como Bacteroides ruminicola, Megasphaera elsdenii y Selenomonas ruminantium, las cuales 

desempeñan un papel esencial en la síntesis de proteínas microbianas (Cabral y Weimer, 2024). 
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Las arqueas metanogénicas, como Methanobrevibacter ruminantium, Methanobacterium 

formicicum y Methanomicrobium mobile, utilizan CO2 y H2, subproductos de la fermentación 

microbiana, para producir CH4 (Pereira et al., 2022). 

 

Función Ecológica De Los Hongos y Protozoos 

 

Siguiendo el contexto de la ecología funcional del microbioma ruminal, los hongos han sido 

ampliamente desatendidos por los investigadores, ya que solo se centran en las bacterias. Estos 

microorganismos anaeróbicos cuentan con una gran diversidad de enzimas (celulolíticas y 

hemicelulolíticas) especializadas en la degradación de la fibra vegetal, desempeñando un papel 

clave en la digestión de carbohidratos estructurales (Azad et al., 2020). Sin embargo, su riqueza 

y diversidad en el rumen puede verse afectada por dietas ricas en granos; a pesar de esto, ciertos 

géneros de hongos, como Neocallimastix, Piromyces y Feramyces, han mostrado capacidad para 

adaptarse e incluso proliferar en dietas con altos niveles de concentrados (Hartinger y Zebeli, 

2021). 

 

En cuanto a los protozoos del rumen son reconocidos por su capacidad para degradar fibras, 

además de participar activamente en la producción de CH4. Su papel en la metanogénesis radica 

en la generación de hidrógeno como subproducto de su metabolismo, el cual es utilizado por las 

arqueas metanogénicas para sintetizar CH4 (Solomon et al., 2022). Sin embargo, investigaciones 

han demostrado que la ausencia de protozoos en el rumen puede reducir significativamente las 

emisiones de CH4 (Levy y Jami, 2018). Además, estos protozoos se agrupan en dos categorías 

principales: entodiniomorfos e isotriquidos. Estudios recientes indican que los isotriquidos alojan 

comunidades metanogénicas diferentes a las de los entodiniomorfos y tienen un impacto más 

relevante en la producción de CH4 en el rumen (Dai et al., 2022). 
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La comunidad microbiana del rumen bovino está organizada en nichos ecológicos específicos 

como los mencionados anteriormente, que se corresponden con las diferentes funciones 

metabólicas necesarias para la degradación y fermentación de los diversos componentes de la 

dieta, como la celulosa, hemicelulosa, pectina, almidón, proteínas y lípidos (Weimer, 2022). Estas 

funciones no solo proporcionan los nutrientes esenciales para el animal, sino que también 

permiten la síntesis de compuestos bioactivos como los AGV y el NH3. A través de la interacción 

sinérgica entre bacterias, arqueas y otros microorganismos, el rumen se mantiene como un 

ecosistema eficiente para la digestión y la conversión de nutrientes complejos en compuestos 

aprovechables para el animal, mientras se regula meticulosamente en una red trófica que circula 

los desechos de algunos microorganismos como sustratos nutricionales para otros (Kansagara 

et al., 2022). De tal manera, aún existen muchos vacíos en el conocimiento de la diversidad 

funcional y ecología del microbioma ruminal, debido a esto, la siguiente revisión se basará 

fundamentalmente en las bacterias ruminales. 

 

1.4. Fermentación a Nivel Ruminal 

 

Una vez identificados los taxones predominantes del microbioma ruminal y sus roles generales 

en la dinámica del ecosistema, es momento de profundizar en los procesos fisiológicos y 

ecológicos que realizan los microorganismos dentro del rumen, ya que permiten la degradación 

y transformación de los alimentos en nutrientes aprovechables (Liu et al., 2021). 

 

Los procesos fermentativos realizados por los microorganismos a nivel ruminal requieren de 

condiciones ambientales específicas, entre estas condiciones se encuentran la disponibilidad de 

sustratos fermentables (ya mencionados en este texto), una temperatura cercana a los 37°C, un 

pH ruminal adecuado (alrededor de 6,6 a 6,9), y un potencial de oxidación-reducción negativo, 

que oscila entre -250 a -450 mV, ente otros factores (Klein, 2014). El mantener estas condiciones 
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garantiza el crecimiento y funcionamiento óptimo del microbioma ruminal. Además, estos 

procesos fermentativos son muy importantes, ya que los productos de desecho que produce una 

especie microbiana a menudo sirven como sustrato para otras, estableciendo relaciones 

sinérgicas dentro del consorció ruminal (Kansagara et al., 2022). Ejemplo de lo anterior es el 

caso de las arqueas metagenómicas, que son uno de los principales sumideros de electrones en 

el rumen, debido a que el H2 producido de la fermentación de la fibra se acumula y es eliminado, 

a través de la metanogénesis (Greening et al., 2019). Por ejemplo, bacterias celulolíticas, como 

Ruminococcus albus y Ruminococcus flavefaciens, en condiciones in vitro, logran aumentar la 

producción de energía en presencia de arqueas metanogénicas que se consumen el hidrógeno 

(Mizrahi et al., 2021). 

 

A parte de la fermentación de los carbohidratos que realizan los microorganismo a nivel ruminal, 

existen otras rutas metabólicas cruciales, como la de proteínas y lípidos. El metabolismo de las 

proteínas es llevado a cabo principalmente por bacterias proteolíticas, como Bacteroides 

amylophilus, Bacteroides ruminicola y Butyrivibrio fibrisolvens (Alvarado y Granja, 2021). Estas 

bacterias producen la enzima proteasa, encargada de hidrolizar los enlaces peptídicos de las 

proteínas, descomponiéndolas en aminoácidos (Arias et al., 2020). Posteriormente, estos 

aminoácidos serán desaminados dando como producto final el NH3 que será utilizado por 

bacterias ruminales para la síntesis de proteína microbiana (Carvalho et al., 2020), o puede ser 

reciclado por el hígado para convertirlo en urea (Hailemariam et al., 2021). En cuanto al 

metabolismo de los lípidos, es realizado por bacterias lipolíticas, como Anaerovibrio lipolytica y 

Butyrivibrio spp, estas bacterias producen la enzima lipasa, responsable de hidrolizar los 

triglicéridos en glicerol y ácidos grasos (Kim et al., 2020). El glicerol viaja a través de la sangre 

para llegar al hígado y dar paso a la gluconeogénesis para obtener glucosa (Kupczyński et al., 

2020). Mientras que los ácidos grasos son catabolizados mediante el proceso de la β-oxidación 

hasta ser convertidos en moléculas de Acetil-coA, que ingresaran al ciclo Krebs y se oxidaran 
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para obtener como producto final adenosín trifosfato (ATP), la principal fuente de energía celular 

(Alan y Scorrano, 2022). 

 

Dando continuidad a los procesos fermentativos, tenemos que la relación energía:proteína (E:P) 

en los rumiantes es un tema complejo de comprender debido a la gran cantidad de interacciones 

a nivel ruminal, provocando desafíos a los nutricionistas en la comprensión de los resultados 

experimentales relacionados con el metabolismo energético, incluyendo la absorción, el 

metabolismo y uso de AGV, y las respuestas que dan los animales respecto a la manipulación 

del aporte de energía y proteína en la dietas (Meehan et al., 2021). Principalmente la energía 

proviene de la fermentación de carbohidratos, produciendo AGV para el animal. En cambio, los 

péptidos (proteínas) se degradan en NH3, que es utilizado por las bacterias ruminales para 

sintetizar proteína microbiana, como se mencionó anteriormente (Haro, 2024). Así mismo, es 

fundamental mantener un balance adecuando entre la relación E:P para asegurar la 

productividad optima del animal. Cuando la relación E:P se encuentran equilibrada, la energía se 

destina al crecimiento celular y los péptidos se encargarán de la síntesis de proteína microbiana 

(Klein, 2014). Sin embargo, un exceso de energía respecto a la proteína puede afectar la síntesis 

de proteína microbiana, desviando la energía hacia el mantenimiento celular, en tales casos, es 

necesario suplementar la dieta de los animales con fuentes proteicas para corregir el desbalance 

(Franco et al., 2021). Por otro lado, si la cantidad de proteína es mayor que la energía, los 

microorganismo ruminales recurren a los péptidos para cubrir sus necesidades energéticas en 

lugar de sintetizar la proteína microbiana, en esta situación, se recomienda la suplementación de 

concentrados o cereales para cubrir el déficit energético (Monteiro y Faciola, 2020). 

 

La degradación ruminal también juega un papel crucial en los procesos fermentativos, ya que 

está directamente vinculada con la velocidad de fragmentación de las partículas alimenticias. 

Cuando el bovino consume alimentos con partículas grandes y que son difíciles de degradar a 
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nivel ruminal, se genera un proceso digestivo conocido como la rumia, el cual el animal regurgita 

el alimento ingerido, lo vuelve a masticar y mezclar con la saliva, para luego ser tragado y así, 

facilitar su fragmentación y reducir el tamaño de partículas, de esta forma los microorganismos 

ruminales podrán degradar mejor los alimentos (Sauvant, 2020). De tal manera, las fibras 

altamente digestibles se fragmentan rápidamente, mientras que las fibras de baja digestibilidad 

permanecen más tiempo en el rumen y tardan más en fragmentarse, lo que genera reducciones 

en la fermentación viéndose reflejada en la lenta liberación de AGV (energía), este tiempo 

adicional repercuta la productividad de los bovinos, como la síntesis de la leche, ya que el animal 

tiene que consumir mayores cantidades de alimento para poder cubrir sus requerimientos 

energéticos (Weimer, 2022). Aunque, las fibras de baja digestibilidad no son responsables de la 

producción de ácido láctico, su prolongada fermentación puede aumentar la actividad de las 

bacterias (Streptococcus bovis y Lactobacillus spp) productoras de ácido láctico, provocando 

acidificación del rumen y aumentar el riesgo de SARA (Kovács et al., 2020). Por otro lado, este 

tipo de fibras de baja digestibilidad genera una mayor actividad de arqueas metanogénicas 

productoras de CH4 debido al tiempo extenso de la fermentación de la fibra que se realizan a 

nivel ruminal (Haro et al., 2022). La pérdida de energía producto del CH4 conlleva a disminución 

en la tasa de ganancia de peso, afectando el crecimiento y desarrollo muscular (Benaouda et al., 

2023). Esto permite aclarar que se deben suministrar forrajes de buena calidad en la dieta de los 

bovinos para optimizar su productividad, o poder ajustar la relación forraje-concentrado para  

compensar la baja disponibilidad de energía de los forrajes de baja calidad. 

 

2. Efectos en el Microbioma Ruminal por Cambios en la Dieta de Forraje y Concentrado 

 

Los sistemas productivos de carne y leche realizan ajustes constantes en las dietas para 

equilibrar la productividad, salud y sostenibilidad de la producción. En las ganaderías de leche, 

las dietas suelen ser ricas en concentrados, diseñadas para satisfacer las altas demandas 
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energéticas de las vacas en lactancia, mientras que, en las ganaderías de carne, se priorizan 

dietas que maximicen la ganancia de peso y promuevan un engorde eficiente (Federiconi et al., 

2024). Por ello, ajustar las dietas según los requerimientos nutricionales del animal, es clave para 

optimizar la población de microorganismos ruminales, los cuales pueden reducir costos de 

producción y minimizar impactos ambientales. 

 

El desarrollo del microbioma ruminal comienza desde las primeras etapas de vida del ternero y 

está estrechamente ligado a su maduración digestiva y a los cambios en su dieta (Rosenboom, 

2022). En terneros pre-rumiantes, se pudo evidenciar que el filo con mayor abundancia relativa 

fue Bacteroidetes (59-65%), seguido de Firmicutes (28-31%) en el fluido ruminal (Lourenco et al., 

2019). Sin embargo, durante la transición de una dieta basada en leche o sustitutos lácteos hacia 

alimentos sólidos convencionales, se producen cambios significativos en la composición del 

microbioma ruminal, como se evidenció en la Figura 5. En esta etapa inicial, la población 

microbiana es baja, pero se estabiliza progresivamente hasta alcanzar poblaciones microbianas 

propias de un rumen adulto (Tan et al., 2021). Además, esta fase de transición representa una 

oportunidad significativa, para poder intervenir de manera artificial, suministrando alimentos 

sólidos, como el concentrado antes del destete (Elizondo y Monge, 2019), ya que el alimento 

solido se mezcla con la saliva y pasa al rumen para ser degradado por los microorganismos, esto 

favorece el crecimiento de las papilas ruminales, permitiendo una mejor absorción de los AGV 

generados durante la fermentación, mientras que la leche que toma el ternero pasa directamente 

al abomaso a través de la gotera esofágica (Nemocón et al., 2020).  

 

Figura 5 

Características de la comunidad microbiana del rumen en el período pre-rumiante y rumiante 
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Tras abordar el desarrollo del microbioma ruminal en terneros, resulta esencial analizar cómo los 

cambios en la dieta impactan la composición microbiana y los procesos fermentativos en etapas 

posteriores de la producción. En 2021, Chen y otros autores realizaron un estudio para evaluar 

la relación entre el forraje y el concentrado en 90 bovinos de la raza Angus, demostrando que un 

alto contenido de concentrado puede afectar el microbioma ruminal, llevando a cambios en la 

población de microorganismos ruminales (p. 2, 5). Este estudio evidenció que dietas con alta 

proporción de concentrado, aunque mejoran la digestibilidad de nutrientes y promueven una 

mayor ganancia de peso, incrementan el riesgo de SARA. Este trastorno metabólico provoca un 

aumento en la población de Streptococcus bovis y Lactobacillus spp bacterias productoras de 

lactato, que contribuye al descenso del pH ruminal y al desequilibrio microbiano. Sus síntomas 

más frecuentes son: pérdida de apetito, diarrea y pérdida de condición corporal. A nivel 

microbiano, los filos bacterianos predominantes en el rumen de estos bovinos fueron Firmicutes 

y Bacteroidetes, los cuales representaron cerca del 90% de la población bacteriana. Además, se 

observó que dietas con un 65% de concentrado favorecieron una mayor abundancia de 

Firmicutes en comparación con Bacteroidetes y Fibrobacter. De esta manera, el género 

Prevotella, uno de los más abundantes en el rumen y conocido por su papel en la degradación 

de proteínas y carbohidratos, experimentó una disminución en su población debido al descenso 

del pH ruminal asociado con el alto contenido de concentrado en la dieta (Chen et al., 2021).  
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Continuando con el impacto de las dietas en el microbioma ruminal, en 2020, Wang y otros 

autores realizaron un estudio donde se evaluó los cambios en la composición bacteriana del 

microbioma ruminal durante el ciclo de alimentación en vacas Holstein. El experimento incluyó 

seis vacas Holstein canuladas ruminalmente, con una edad promedio de 3,25 ± 0,25 años y un 

peso de 563 ± 22 kg, sometidas a dos tratamientos dietéticos: una dieta alta en forraje (70% MS) 

y una dieta alta en concentrado (30% MS) (p. 2). En este experimento se observó que la 

abundancia relativa del filo Bacteroidetes fue significativamente mayor en las vacas alimentadas 

con la dieta alta en forraje, promoviendo la diversidad microbiana ruminal, mientras que la dieta 

alta en concentrado promovió un incremento del filo Firmicutes, destacando la actividad del 

género Succiniclasticum, especializado en la fermentación de succinato para producir 

propionato, un AGV esencial para la producción de energía en los rumiantes. Sin embargo, el 

descenso del pH ruminal en las dietas altas en concentrado impactó negativamente la 

abundancia relativa de Firmicutes, alterando el crecimiento de bacterias celulolíticas, como 

Ruminococcus flavefaciens y Ruminococcus albus (Wang, et al., 2020). 

  

3. Cambios en los Parámetros Productivos 

 

Tras la revisión, se identificaron la ganancia de peso, la producción de leche y la eficiencia 

alimentaria como los parámetros productivos más influenciados por los cambios en el microbioma 

ruminal (Fregulia et al., 2021; Huuki et al., 2022; Lilian et al., 2023). Estos efectos están 

directamente relacionados con las dietas basadas en forrajes y concentrados, lo que subraya la 

importancia de optimizar la alimentación para maximizar la productividad y preservar la salud del 

animal. Aun así, siguen existiendo vacíos relacionados con cifras que demuestren como los 

parámetros productivos mencionados anteriormente se ven afectados por los cambios en el 

microbioma ruminal. 
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3.1. Ganancia de Peso 

 

En bovinos de carne, la dieta tiene un impacto directo sobre la composición microbiana ruminal, 

lo que a su vez afecta la ganancia de peso. El aumento de concentrado en la dieta favorece el 

crecimiento de bacterias amilolíticas del género Succiniclasticum, especializadas en la 

fermentación de succinato para producir propionato, principal sustrato gluconeogénico para la 

síntesis de energía en el hígado (Omontese et al., 2022). Un estudio en china con 18 novillos de 

la raza Simmental ejecuto dos tipos de tratamiento, T1 (concentrado 40% y forraje 60%) y T2 

(concentrado 60% y forraje 40%), en donde se evidencio que los animales del T2 ganaron 22 kg 

(GPD de 0,62 kg) y los animales del T1 ganaron 15 kg (GPD de 0,42 kg) todo esto durante 35 

días (Liu et al., 2020). Algo similar se encontró en un experimento realizado en el municipio de 

Tello (Huila), donde suplementaron con diferentes niveles de concentrado a 36 machos bovinos. 

Los animales del T1 (85%  forraje y 15% concentrado) tuvieron una GDP de 0,55 kg, mientras 

que el T4 (55% forraje y 45% concentrado) tuvo una GDP de 0,67 kg, demostrando que los 

animales tuvieron una mayor ganancia de peso con niveles altos de concentrado (45%) 

(González et al., 2021). Sin embargo, si no se manejan los niveles adecuados de concentrado, 

se puede sufrir el riesgo de padecer SARA, y se presenciarían signos como inapetencia, diarrea 

y pérdidas en la ganancia de peso (Sabes, 2020). Además, se vería afectada la abundancia de 

bacterias celulolíticas, como Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus albus y Ruminococcus 

flavefaciens, las cuales influyen en la digestibilidad de la fibra mediante la secreción de la celulasa 

(Gruninger et al., 2019).  

 

3.2. Producción de Leche 

 

En vacas lecheras, el microbioma ruminal también influye en la producción de leche, ya que las 

bacterias celulolíticas, como Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus albus y Ruminococcus 
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flavefaciens, producen ácido acético producto de la fermentación de la fibra, este metabolito es 

clave para la lipogénesis encargada de la síntesis de la grasa de la leche (Matamoros et al., 

2022). Aun así, en lecherías especializadas se proporcionan dietas altas de concentrado para 

incrementar la producción de leche de los animales, ya que este tipo de dietas favorece la 

abundancia relativa de bacterias como Prevotella, un género predominante a nivel ruminal, 

asociado con la degradación de proteínas y carbohidratos (Betancur et al., 2022). Un estudio en 

Cajamarca determino que suministrar 3 kg/vaca/día de concentrado durante el primer tercio de 

lactancia, la producción incrementará 5 litros de leche/vaca/día, teniendo en cuenta que 

manejaron una relación de 1:5 (1 Kg de concentrado por cada 5 litros de leche a producida) 

(Niño, 2021). Sin embargo, un exceso de concentrado favorece el crecimiento de bacterias 

amilolíticas, como Streptococcus bovis y Lactobacillus spp, productoras de lactato, capaces de 

reducir drásticamente el pH ruminal, provocando SARA (Chen et al., 2021), este trastorno 

metabólico afecta a un 20-40% de los hatos lecheros de alta producción del mundo (Portela, 

2020). En un estudio se evidencio que SARA influye en la producción de leche. Las vacas sanas 

producían en promedio 9,9 litros/día de leche, pero debido a este problema metabólico, su 

producción disminuyo 1,7 litros. Además, el porcentaje de grasa en la leche se redujo de 3,8% a 

2,8% (Boghian, 2021). Por lo tanto, para prevenir estas alteraciones negativas, se recomienda 

mantener un mínimo del 40% de fibra en la dieta y evitar cambios drásticos en la alimentación, 

con periodos adecuados de adaptación dietética (Zhao et al., 2024). 

 

3.3. Eficiencia Alimentaria 

 

La eficiencia alimentaria, está relacionada entre la cantidad de alimento ingerido y el aumento de 

peso o producción de leche, la cual se encuentra vinculada a la composición microbiana del 

rumen. Según la calidad del forraje podremos determinar qué tan digestibles y eficientes son a 

nivel ruminal, ya que forrajes de alta calidad, con bajas cantidades de celulosa y hemicelulosa, 
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son fácilmente digeridos en el rumen por bacterias del género, Ruminococcus, Butyrivibrio y 

Bacteroides (Gharechahi et al., 2020). Por el contrario, forrajes de baja calidad, ricos en 

carbohidratos estructurales, presentan una digestibilidad limitada, lo que incrementa las 

emisiones de CH4 y reduce la eficiencia alimentaria. Este efecto está asociado con una mayor 

actividad de arqueas metanogénicas como Methanobrevibacter spp (Eugène et al., 2021). En 

comparación, las dietas ricas en concentrado ofrecen un mayor aporte energético, ya que 

bacterias amilolíticas del género Succiniclasticum, fermentan el succinato para producir 

propionato, lo que las convierte en una opción clave para complementar los sistemas productivos 

ganaderos (Omontese et al., 2022). Sin embargo, un exceso de concentrado puede comprometer 

la diversidad microbiana, provocan una caída significativa del pH ruminal, viéndose afectada la 

digestión que realizan las bacterias celulolíticas y hemicelulolíticas, ta les como Butyrivibrio 

fibrisolvens, Bacteroides spp y Ruminococcus spp (Zhang et al., 2020). 
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DISCUSIÓN 

 

Según la revisión se demostró que el microbioma ruminal es una comunidad compleja y dinámica 

de microorganismos, los cuales desempeñan roles específicos en la fermentación y digestión de 

los alimentos. El metabolismo es otro factor clave en la relación simbiótica entre el bovino y el 

microbioma. A pesar de que existen estudios como la metagenómica y la metatranscriptómica 

capaces de identificar los taxones y funciones microbianas presentes en el rumen (Xue et al., 

2022). Se observo que son pocos los estudios que han analizado las bacterias, arqueas, hongos 

y protozoos en conjunto, pues la mayoría se basan en las bacterias (Park et al., 2020). 

Bacteroidetes y Firmicutes son los principales filos bacterianos constituyendo cerca del 90% de 

la población bacteriana y se encargan de descomponer los carbohidratos estructurales y no 

estructuras (Stockler et al., 2022). Además, Prevotella y Ruminococcus son los géneros 

bacterianos más abundantes a nivel ruminal en animales que consumen dietas con forrajes y 

concentrados (Zhao et al., 2024). 

 

Se sabe que los cambios repentinos en la dieta, como la transición de forrajes a concentrados, 

pueden modificar la composición del microbioma y de disminuir el pH ruminal, lo que podría 

generar trastornos metabólicos (Sabes, 2020). Se estima que entre el 19% y el 26% de las vacas 

en lactancia pueden expresar SARA, por suplementar concentrado con más del 30% en la dieta 

de los animales (Szenci et al., 2020). La rápida fermentación del concentrado provoca una 

disminución del pH ruminal alterando la diversidad microbiana y disminuyendo la abundancia de 

bacterias celulolíticas, afectando la digestión de la fibra y producción de AGV (Ramos et al., 

2021). Lo anterior se pudo evidenciar en un estudio en China con bovinos de engorde, donde 

suministraron un nivel de inclusión del 60% en concentrado, provocando una mayor producción 

de propionato y una disminución del género Prevotella por el bajo pH ruminal que presentaron 

los animales (J. Liu et al., 2020). El poder mantener una relación de forraje y concentrado 
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proporcionara una mejor estabilidad ruminal y optimización de los parámetros productivos de los 

bovinos.  

 

El microbioma ruminal desempeña un papel fundamental en los parámetros productivos de los 

rumiantes, destacando la ganancia de peso, la producción de leche y la eficiencia alimenticia. 

Una ecología ruminal balanceada y diversificada favorece a un óptimo proceso fermentativo de 

los alimentos, optimizando la producción de metabolitos, como AGV, NH3, CO2 y H2 (Macêdo et 

al., 2022). Algunos estudios han demostrado que bovinos suplementados con dietas altas en 

concentrado tienen mejores ganancias de peso, alcanzando a tener GDP de 0,67 kg (45% 

concentrado) y 0,63 kg (35% concentrado) (González et al., 2021). En la producción de leche se 

evidencio que vacas suplementadas con un 40% de concentrado, aumentaron la cantidad de 

litros leche (2-3 litros) y no presentaron problemas metabólicos debido a que las vacas se 

encontraban en constante pastoreo (Gutiérrez et al., 2019). Finalmente, los esfuerzos sobre este 

tema tan amplio, no solo mejoraría la eficiencia alimenticia, sino que también contribuirían a 

producciones ganaderas más rentables y menos impactantes con el medio ambiente. 

 

Siguiendo el contexto, existe una vía conocida como bioprospección la cual examina compuestos 

bioactivos cuya relación está comprometida con los parámetros productivos bovinos. Por 

ejemplo, las dietas en las que se han empleado aceites esenciales y extractos de plantas, han 

demostrado que tienen propiedades antimicrobianas que permiten modular el microbioma 

ruminal, reduciendo la producción de CH4 y aumentando la eficiencia alimentaria (Delgadillo et 

al., 2021). En este sentido, los compuestos que tienen las especies aromáticas muestran un 

potencial notable como mitigadores de la metanogénesis sin comprometer la digestibilidad de los 

nutrientes, esta estrategia puede ser clave para la sostenibilidad de los sistemas de producción 

bovina (Nunes et al., 2023). Sin embargo, aún falta profundizar en estudios que evalúen los 

efectos secundarios de estos aditivos en la salud y producción del bovino. 
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Además, los hongos y protozoos son los microorganismos ruminales menos estudiados, aun así, 

mediante la bioprospección se pueden evidenciar nuevas herramientas biotecnológicas, ya que 

el análisis de estos microorganismos ruminales desempeña roles importantes en la degradación 

de fibra y la dinámica de la metanogénesis (Murwani et al., 2021). Herramientas como la 

metagenómica y la metabolómica deben implementarse con más frecuencia en el microbioma 

ruminal bovino, para poder identificar nuevas enzimas o metabolitos secundarios que puedan ser 

útiles a la hora de mejorar la fermentación ruminal y la reducción de emisiones de gases de efecto 

invernadero (Asselstine et al., 2021). Este enfoque multidisciplinario no solo podría optimizar la 

salud y productividad animal, sino también minimizar el impacto ambiental de la producción 

ganadera. 
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CONCLUSIONES 

 

El microbioma ruminal desempeña un papel fundamental en la digestión y metabolismo de los 

bovinos, ya que permite convertir los carbohidratos estructurales y no estructurales en AGV, que 

constituyen la principal fuente de energía para el bovino. Sin embargo, aún existen grandes 

vacíos en el conocimiento respecto a la diversidad funcional y ecológica del microbioma. Esto se 

debe a la alta complejidad de estas comunidades microbianas y a la escasa cantidad de estudios 

realizados, pues la mayoría de estos se basan en las bacterias y arqueas metanogénicas, y no 

tienen en cuenta lo importante que son las demás comunidades microbianas. 

 

Los cambios repentinos en la dieta, como la transición de dietas ricas en forraje a concentrados, 

especialmente sin un periodo adecuado de adaptación, provocan cambios en la composición del 

microbioma ruminal. Estos cambios en las dietas afectan especialmente a las bacterias 

celulolíticas y hemicelulolíticas debido a la disminución del pH ruminal, influyendo negativamente 

en su abundancia y digestión de la fibra. El poder entender mejor estas respuestas microbianas 

es clave para diseñar estrategias alimenticias que minimicen los efectos negativos que se puedan 

presentar en la fermentación y salud animal. 

 

La estabilidad y funcionalidad del microbioma ruminal son esenciales en los parámetros 

productivos, como la ganancia de peso, la producción de leche y la eficiencia alimenticia. Sin 

embargo, la relación entre las comunidades microbianas y estos parámetros sigue siendo un 

tema muy incierto, ya que son pocas las investigaciones experimentales desarrollas que estudien 

dicha relación. De tal manera, si se le da más importancia y se investiga más este tema, se 

podrían obtener estrategias que permitan aumentar la productividad, por medio de la 

manipulación del microbioma ruminal. 

 



34 

AGRADECIMIENTOS 

 

Deseo expresar mi más profundo y sincero agradecimiento a la gestora del conocimiento Angie 

Daniela Burgos Toro por su guía, comprensión, paciencia y constante apoyo durante el desarrollo 

de este trabajo. Su experiencia y disposición para compartir sus conocimientos fueron esenciales 

para estructurar este artículo y superar los retos que surgieron a lo largo del proceso. 

 

Asimismo, extiendo mi agradecimiento infinito a mis padres, cuyo amor incondicional y apoyo 

moral han sido la base de este logro. Su fe en mí, incluso en los momentos más desafiantes, ha 

sido un pilar fundamental. A mis hermanos, les agradezco por brindarme su tiempo, 

escuchándome y apoyándome cuando más lo necesité. Su amor y sacrificio han sido la luz que 

guio mi camino a lo largo de este viaje académico.  

 

A todos, gracias por ser parte de este proceso…  



35 

DECLARACIÓN DE CONFLICTO DE INTERESES 

 

Los autores no declaran algún conflicto de intereses. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



36 

Tabla 1 

Análisis comparativo de las especies encontradas a nivel ruminal 

Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

Holstein (Zhao 

et al., 2024) 

Familia 

Lachnospiraceae 

Géneros 

Butyrivibrio 

Pseudobutyrivibrio 

Syntrophococcus 

Lachnobacterium 

Oribacterium 

Roseburia 

Moryella 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Papillibacter 

Familia 

Veillonellaceae 

Otros Géneros 

Acetivibrio 

Ruminococcus 

Succiniclasticum 

Mogibacterium 

Dialister 

Streptococcus 

Carnobacterium 

Prevotella 

Géneros 

Predominantes 

Dasytricha 

Entodinium 

Eudiplodinium 

Ostracodinium 

Diploplastron 

Diplodinium 

Epidinium 

Polyplastron 

Ophryoscolex 

Géneros 

Predominantes 

Neocallimastix 

Piromyces 

Anaeromyces 

Caecomyces 

Orpinomyces 

Cyllamyces 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Holstein 

(Palmonari et 

al., 2024) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Especies 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Ruminococcus albus 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrivibrio 

Especie 

Butyrivibrio 

fibrisolvens 

Género 

Fibrobacter 

Especie 

Fibrobacter 

succinogenes 

Género 

Géneros 

Predominantes 

Isotricha 

Dasytricha 

Entodinium 

Diplodinium 

Eudiplodinium 

Epidinium 

Géneros 

Predominantes 

Anaeromyces 

Caecomyces 

Cyllamyces 

Neocallimastix 

Orpinomyces 

Piromyces 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Especies 

Methanobrevibacter 

gottschalkii 

Methanobrevibacter 

ruminantium 
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Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

 

Prevotella 

Especies 

Prevotella bryantii 

Prevotella ruminicola 

Otros Géneros 

Anaerovibrio lipolytica 

Megasphaera elsdenii 

   

Holstein y 

Jersey 

(Matthews et al., 

2019) 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella ruminicola 

Género 

Butyrivibrio 

Especie 

Butyrivibrio 

fibrisolvens 

Género 

Ruminococcus 

Especie 

Ruminococcus albus 

Género 

Fibrobacter 

Especie 

Fibrobacter 

succinogenes 

Otras Especies 

Streptococcus bovis 

Lachnospira 

multiparus 

Género 

Predominante 

Entodinium 

Géneros 

Predominantes 

Anaeromyces 

Caecomyces 

Cyllamyces 

Neocallimastix 

Orpinomyces 

Piromyces 

Géneros 

Predominantes 

Methanobrevibacter 

Methanomicrobium 

Methanobacterium 

Thermoplasma 

Holstein (Park 

et al., 2020) 

Géneros 

Predominantes: 

Prevotella 

Butyrivibrio 

Ruminococcus 

Coprococcus 

Shuttleworthia 

Géneros 

Predominantes 

Dasytricha 

Entodinium 

Isotricha 

Ophryoscolex 

Polyplastron 

Géneros 

Predominantes 

Orpinomyces 

Piromyces 

Cándida 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Holstein y 

Wagyu (Silva et 

al., 2024) 

Género 

Fibrobacter 

Especie 

Fibrobacter 

succinogenes 

Género 

Ruminococcus 

Especie 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella ruminicola 

Género 

Entodinium 

Especies 

Entodinium 

bursa 

Entodinium 

dentatum 

Entodium 

caudatum 

Género 

Isotricha 

Especies 

Isotricha 

intestinalis 

Géneros 

Predominantes 

Aspergillus 

Rhizophus 

Trichophyton 

Paecilomyces 

Scedosporium 

Fusarium 

Penicillium 

Mucor 

Géneros 

Predominantes 

Methanobrevibacter 

Methanosphaera 

Methanomicrobium 

Thermoplasma 

Methanobacterium 
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Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

 

Género 

Streptococcus 

Especie 

Streptococcus bovis 

Otros Géneros 

Treponema 

Geobacter 

Bacteroides 

Otras Especies 

Eubacterium 

ruminantium 

Anaerovibrio lipolytica 

Isotrycha 

prostoma 

Género 

Ophryoscolex 

Especies 

Ophryoscolex 

purkynjei 

Ophryoscolex 

Inermis 

Otros Géneros 

Buetschlia 

Dasytricha 

Charonina 

Polyplastron 

Eudiplodinium 

  

Holstein y 

Jersey 

(Newbold y 
Ramos, 2020) 

  

Géneros 

Predominantes 

Neocallimastix 

Caecomyces 

Piromyces 

Anaeromyces 

Orpinomyces 

Cyllamyces 

Géneros 

Predominantes 

Methanobrevibacter 

Methanosphaera 

Methanimicrococcus 

Methanobacterium 

Angus, 

Charolais y 

Wagyu (Myer et 

al., 2015) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrvibrio 

Lactobacillus 

Familia 

Veillonellaceae 

Géneros 

Dialister 

Succiniclasticum 

Mitsuokella 

Anaerovibrio 

Otros Géneros 

Prevotella 

Acidaminococcus 

Lysobacter 

Janibacter 

Leucobacter 

 

 

 

 

 

  

Angus y 

Charolais (Li y 
Guan, 2017) 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrvibrio 

Lactobacillus 

  

Género 

Methanosphaera 

Especie 

Methanosphaera 

stadtmanae 
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Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Succinivibrionaceae 

Género 

Succinivibrio 

Otros Géneros 

Veillonellaceae 

Spirochaetaceae 

Dethiosulfovibrionace

ae 

Mogibacteriaceae 

  

Género 

Methanobrevibacter 

Especies 

Methanobrevibacter 

ruminantium 

Methanobrevibacter 

gottschalkii 

Methanobrevibacter 

smithii 

Angus (Petri et 

al., 2013) 

Familia 

Lachnospiraceae 

Géneros 

Acetitomaculum 

Lactobacillus 

Blautia 

Marvinbryantia 

Roseburia 

Sporobacterium 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Género 

Selenomonas 

Especie 

Selenomonas 

ruminantium 

Género 

Fibrobacter 

Especie 

Fibrobacter 

succinogenes 

Otros Géneros 

Ruminococcus 

Acidaminococcus 

Solobacterium 

Streptococcus 

Pannonibacter 

Ruminobacter 

Succinivibrio 

Treponema 

   



40 

Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

Holstein 

(McCann et al., 

2016) 

Género 

Streptococcus 

Especie 

Streptococcus bovis 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella bryantii 

Otros Géneros 

Ruminococcus 

Lactobacillus 

Succiniclasticum 

Clostridium 

Pseudobutyrivibrio 

Bulleida 

Pediococcus 

Otras Especies 

Anaerovibrio lipolytica 

Succinimonas 

amylolytica 

Succinivibrio 

dextrinosolvens 

Selenomonas 

ruminantium 

Fibrobacter 

succinogenes 

   

Holstein y 

Jersey (McCann 

et al., 2014) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Especie 

Ruminococcus albus 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Familia 

Fibrobacteraceae 

Género 

Fibrobacter 

Especie 

Fibrobacter 

succinogenes 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella ruminicola 

Prevotella bryantii 

Género 

Butyrivibrio 
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Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

 

Especie 

Butyrivibrio 

fibrisolvens 

Género 

Streptococcus 

Especie 

Streptococcus bovis 

Otros Géneros 

Oscillibacter 

Coprococcus 

Treponema 

Paludibacter 

Lactobacillus 

   

Holstein (Pitta 

et al., 2014) 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Lachnospiraceae 

Géneros 

Butyrivibrio 

Pseudobutyrivibrio 

Otras Familias 

Porphyromonadaceae 

Veillonellaceae 

Clostridiaceae 

Otros Géneros 

Succiniclasticum 

Anaerovora 

   

Holstein y 

Jersey (Tapio et 

al., 2017) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Otras Familias 

Lachnospiraceae 

Succinivibrionáceas 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella bryantii 

Otros Géneros 

Eubacterium 

Fibrobacter 

Coprococcus 

Selenomonas 

Género 

Predominante 

Entodinium 

Especies 

Predominantes 

Caecomyces 

communis 

Neocallimastix 

frontalis 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. smithii 

Mbb. gottschalk 

Mbb. millerae 

Mbb. thaueri 

Mbb. ruminantium 

Mbb. olleyae 

Otros Géneros 

Methanosphaera 

Methanimicrococcus 

Methanobacterium 
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Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

Holstein, 

Jersey y Azul 

Belga (Huws et 

al., 2018) 

 

Géneros 

Predominantes 

Trichomonas 

Chilomastix 

Dasytricha 

Entodinium 

Isotricha 

Epidinium 

Polyplastron 

Especies 

Predominantes 

Epidinium 

caudatum 

Eudiplodinium 

maggi 

Elytroplastron 

bubali 

Géneros 

Predominantes 

Piromyces 

Buwchfawromyc

es 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. smithii 

Mbb. gottschalk 

Mbb. millerae 

Mbb. thaueri 

Mbb. ruminantium 

Mbb. olleyae 

Holstein, Angus 

y Charolais 

(Loor et al., 

2016) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Especies 

Ruminococcus albus 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Lactobacillus 

Especie 

Butyrivibrio 

fibrisolvens 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella ruminicola 

Otros Géneros 

Bifidobacterium 

Atopobium 

Treponema 

Anaeroplasma 

Papillibacter 

Acinetobacter 

Dialister 

Acidaminoccous 

Otras Especies 

Streptococcus bovis 

Megasphaera elsdenii 

Ruminobacter 

amylophilus 
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Selenomonas 

ruminantium 

Fibrobacter 

succinogenes 

   

Holstein, 

Jersey, Angus y 

Charolais (Li, 

Li, et al., 2019) 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrivibrio 

Otras Familias 

Succinivibrionaceae 

Coriobacteriaceae 

Christensenellaceae 

Mogibacteriaceae 

Otros Géneros 

Prevotella 

Bulleidia 

Oscillospira 

Clostridium 

  

Género 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. gottschalk 

Mbb. ruminantium 

Género 

Methanobacterium 

Especie 

Methanobacterium 

alcaliphilum 

Holstein (Jami 

et al., 2014) 

Género 

Prevotella 

Especie 

Prevotella bryantii 

Otros Géneros 

Dialister 

Lactobacillus 

Desulfovibrio 

Bulleidia 

Atopobium 

Adlercreutzia 

Mitsuokella 

Desulfovibrio 

   

Guzerat (Patel 

et al., 2014) 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Familia 

Fibrobacteraceae 

Género 

Fibrobacter 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Clostridiaceae 

Género 
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Clostridium 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrivibrio 

Otras Familias 

Porphyromonadaceae 

Otros Géneros 

Acidaminococcus 

   

Jersey (Deusch 

et al., 2017) 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Especies 

Prevotella ruminicola 

Prevotella brevis 

Prevotella bryantii 

Prevotella albensis 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Especies 

Ruminococcus albus 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Familia 

Acidaminococcaceae 

Género 

Succiniclasticum 

Familia 

Selenomonadaceae 

Especies 

Selenomonas 

ruminantium 

Anaerovibrio lipolytica 

Familia 

Succinivibrionaceae 

Especies 

Succinimonas 

amylolytica 

Ruminobacter 

amylophilus 

Familia 

Lachnospiraceae 

Especies 

Butyrivibrio 

fibrisolvens 

Lachnospira 

multiparus 

  

Familia 

Methanobacteriaceae 

Género 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. gottschalk 

Mbb. ruminantium 

Otras Familias 

Methanosarcinaceae 

Methanomassiliicocca

ceae 
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Angus y 

Charolais (Li, 

Hitch, et al., 

2019) 

Familia 

Succinivibrionaceae 

Ruminococcaceae 

Género 

Blautia 

Especie 

Blautia 

hydrogenotrophica 

Géneros 

Predominantes 

Prevotella 

Treponema 

Fibrobacter 

Butyrivibrio 

Clostridium 

  

Familias 

Predominantes 

Methanomassiliicocca

ceae 

Mogibacteriaceae 

Género 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. gottschalk 

Mbb. ruminantium 

Mbb. Smithii 

Angus y 

Charolais 

(Clemmons et 

al., 2019) 

Géneros 

Predominantes 

Prevotella 

Lactobacillus 

Pasteurella 

Géneros 

Predominantes 

Eudiplodinium 

Dasytricha 

Diplodinium 

Metadinium 

Ophryoscolex 

Ostracodinium 

Epidinium 

 

Género 

Methanobrevibacter 

Especies 

Mbb. gottschalk 

Mbb. smithii 

Holstein (Yáñez 

et al., 2015) 

Géneros 

Predominantes 

Prevotella 

Butyrivibrio 

Lactobacillus 

Streptococcus 

Bifidobacterium 

Especie 

Predominante 

Megasphaera elsdenii 

Géneros 

Predominantes 

Polyplastron 

Epidinium 

Especies 

Predominantes 

Neocallimastix 

frontalis 

Sphaeromonas 

communis 

Género 

Predominante 

Methanobrevibacter 

Holstein (Y.-H. 

Kim et al., 

2016) 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Syntrophococcus 

Género 

Prevotella 

Especies 

Prevotella ruminicola 

Prevotella bryantii 

Género 

Ruminococcus 

Especies 

Ruminococcus albus 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Género 

  

Género 

Methanobrevibacter 

Especie 

Methanobrevibacter 

ruminantium 



46 

Raza / Articulo Bacterias Protozoos Hongos Arqueas 

 

Streptococcus 

Especie 

Streptococcus bovis 

Otros Géneros 

Lactobacillus 

Olsenella 

Dialister 

Bulleidia 

Atopobium 

Bifidobacterium 

Otras Especies 

Fibrobacter 

succinogenes 

Megasphaera elsdenii 

Selenomonas 

ruminantium 

  
 

 

Holstein 

(Mizrahi y Jami, 
2018) 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Familia 

Lachnospiraceae 

Género 

Butyrivibrio 

Especie 

Coprococcus catus 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Especies 

Ruminococcus albus 

Ruminococcus 

flavefaciens 

Familia 

Succinivibrionaceae 

Especie 

Succinivibrio 

dextrinosolvens 

Género 

Megasphaera 

Especie 

Megasphaera elsdenii 

Otro Género 

Fibrobacter 

 

Familia 

Neocallimastiga

ceae 

Género 

Methanobrevibacter 

Especie 

Mbb. ruminantium 

Género 

Methanosphaera 

Especie 

Methanosphaera 

stadtmanae 

Holstein 

(Menezes et al., 

2011) 

Familia 

Prevotellaceae 

Género 

Prevotella 

Familia 
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Lachnospiraceae 

Género 

Butyrivibrio 

Familia 

Ruminococcaceae 

Género 

Ruminococcus 

Familia 

Fibrobacteriaceae 

Género 

Fibrobacter 

Familia 

Spirochaetaceae 

Género 

Treponema 

Familia 

Veillonellaceae 

Género 

Megasphaera 

Otras Familias 

Coriobacteriaceae 

Erysipelotrichaceae 

Otros Géneros 

Ruminobacter 

Succinovibrio 
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