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Caracterizacion preliminar del microbioma de la leche de tanque en
explotaciones lecheras expuestas a diferentes grados de contaminacién
ambiental
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Hace unos doscientos millones de afios aparecieron en la tierra los mamiferos, animales que
presentan dos caracteristicas evolutivas nuevas: la presencia de pelo y de glandulas mamarias,
cuya secrecion (la leche) cumple el papel de alimentar a las crias. Desde la Antigliedad, el ser
humano ha desviado la funcién de la lactancia de las hembras de algunos mamiferos para su
propio beneficio, convirtiendo la leche en uno de los principales alimentos.

Varios estudios han revelado que el calostro y la leche materna son fuentes continuas de
bacterias comensales, mutualistas y potencialmente probidticas para el lactante. Habitualmente
la identificacién de microorganismos se ha realizado mediante cultivo, sin embargo, el desarrollo
de técnicas de secuenciacion de ADN de alto rendimiento permite estudiar la comunidad de
microorganismos de la leche, la llamada microbiota, y su impacto en la salud animal y humana.

La hipétesis del trabajo es que el microbioma de la leche de tanque se ve afectado por la
presencia de contaminantes en el entorno donde se localizan las granjas lecheras. Para ello se
muestre6 leche del tanque de 28 granjas y el forraje del que se alimentaban las vacas en
produccién los dias anteriores al muestreo. En los forrajes se han medido los contaminantes
orgénicos (HAP) e inorganicos (metales pesados). En la leche se extrajo el ADN bacteriano, y se
identificé el metagenoma a partir de la amplificacién y secuenciacién de un fragmento de la
region ribosémica 168S.

Las granjas se clasificaron en base a un andlisis de componentes principales de estos forrajes,
resultando ser los HAPs los compuestos mas influyentes en la variabilidad total. 14 granjas fueron
consideradas con carga contaminante elevada y otras 14 con menor concentracién de HAPs. El
microbioma de estas granjas fue comparado, seleccionando en cada grupo aquellos
microorganismos presentes en mas del 50 % de las muestras. Atendiendo a este criterio, 125
microorganismos estaban presentes en ambos grupos, 20 Unicamente en leche de ganaderias con
menor carga contaminante y 59 en leche con mayor contaminacién ambiental. De estos ultimos,
4 microorganismos (Bosea sp., Facklemia humanensis, Pseudomonas stutzeri, Trueperella
pyogenes) presentes en leche de explotaciones con mayor contaminacién se encuentran en
menos del 20 % de la leche en explotaciones menos contaminadas.
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