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Resumen:  

El uso de fitobióticos ha mostrado cambios benéficos en la producción y la salud animal 

debido a la presencia de metabolitos secundarios, algunos de los cuales tienen actividad de 

vitamina C debido a la función antioxidante, importante en rumiantes. Esta investigación 

evaluó los efectos de un fitobiótico elaborado con Phyllanthus emblica y Ocimum sanctum, 

que ha demostrado actividad de vitamina C, sobre la fermentación y la microbiota ruminal. 

Diez (10) corderos machos Hampshire × Suffolk se alojaron individualmente y se asignaron 

aleatoriamente a dos grupos: 0 o 15 g / kg de materia seca del aditivo herbal durante 60 días. 

Se recogieron muestras de líquido ruminal para determinar las concentraciones de ácidos 

grasos volátiles mediante cromatografía de gases, y el análisis de la microbiota se realizó 

mediante extracción de ADN y secuenciación de la región V3-V4 del gen ARNr 16S. La 

diversidad alfa se analizó utilizando los índices de Chao1, Shannon y recíproco de Simpson, 

mientras que la diversidad beta se evaluó mediante análisis de coordenadas principales. Los 

datos se analizaron mediante una prueba t de muestras independientes y correlación de 

Pearson. La suplementación disminuyó la concentración de propionato en un 19.38 % (P= 

0.05), con una tendencia a aumentar la proporción acetato: propionato (P= 0.06), lo que 

resultó en un aumento del 15.18 % en la concentración estimada de metano (P= 0.05), lo que 

afectó la eficiencia de la fermentación. En cuanto a la microbiota, se observó una disminución 

del 14.35 % en Firmicutes (P= 0.06) y un incremento del 27.2 % en Bacteroidetes (P= 0.07). 

Estos resultados sugieren que el fitobiótico modula la microbiota y la fermentación ruminal. 

Palabras clave: Corderos, Bacteroidetes, Fitobiótico, Ocimum sanctum, Phyllanthus 

emblica. 

 

 

Introducción 

 

 

Los rumiantes tienen la capacidad de sintetizar vitamina C en el hígado y los riñones a partir 

de la glucosa; por lo tanto, no se considera un nutriente esencial; sin embargo, una 

enfermedad o situación estresante puede reducir los niveles de vitamina C(1); además, los 

ingredientes comúnmente utilizados para las dietas, como el heno, no contienen grandes 

cantidades de vitamina C(2); asimismo, las formas actuales de suplementación también se 

degradan rápidamente en el rumen(3); por ello, se han buscado alternativas para mejorar su 
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disponibilidad, como algunos fitobióticos que contienen actividad de vitamina C y otros 

metabolitos secundarios con actividad antioxidante. 

Se ha reportado que Phyllanthus emblica tiene un alto contenido de ácido ascórbico, mientras 

que sus principales metabolitos son los ácidos gálico y elágico; no obstante, también contiene 

polifenoles, taninos y alcaloides(4), algunos de los compuestos tienen actividad 

antimicrobiana como el eugenol, el timol y el cariofileno(5). 

 

La caracterización de Ocimum sanctum reporta que los metabolitos presentes en esta planta 

son principalmente alcaloides, flavonoides, terpenoides, taninos, saponinas y fenoles como 

el eugenol(6); algunos de sus compuestos como el eugenol, el ácido ursólico y el cariofileno 

han demostrado actividad antimicrobiana(7); sin embargo, el metabolito principal es el 

eugenol, que además de ser antibacteriano, también mostró propiedades antifúngicas, 

antivirales y antioxidantes(8). 

 

Investigaciones anteriores han informado que la adición de P. emblica y O. sanctum, en 

combinación con otras plantas en una fermentación de fluido ruminal, mostró un aumento en 

la producción de acetato y una disminución en propionato y butirato, lo que llevó a un 

incremento en la proporción acetato:propionato(9). En otro experimento, la suplementación 

aumentó la producción de ácidos grasos volátiles (AGV) y butirato, mostrando cambios en 

la microbiota(10). La suplementación con un fitobiótico elaborado con P. emblica y O. 

sanctum en corderos de engorda mejoró el rendimiento en canal y la capacidad antioxidante 

de la carne(3), y en otra investigación en ovejas gemelares, la suplementación incrementó el 

peso corporal de los fetos y sugirió que este tipo de antioxidantes puede ser una buena 

estrategia nutricional para ovejas reproductoras en condiciones adversas(11). La 

suplementación en bovinos lecheros redujo la incidencia de mastitis y mejoró la tasa de 

preñez(12). 

 

Por lo tanto, el objetivo de este estudio fue evaluar los cambios en la fermentación y la 

microbioma ruminal en corderos alimentados con un aditivo alimenticio herbal a base de 

Ocimum sanctum y Phyllanthus emblica. 

 

 

Material y métodos 
 

 

Diseño experimental y dieta 

 

 

Diez (10) corderos machos Hampshire × Suffolk se alojaron en corrales individuales (1.00 × 

1.80 m) y se asignaron a un diseño completamente al azar con dos grupos que consistieron 
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en la inclusión dietética de un aditivo herbal a 0 o 15 g/kg de materia seca (1.5 %) (C-Power, 

Nuproxa México, Querétaro, México e Indian Herbs Research & Supply Co. Ltd.) 

proporcionado durante 60 días (n= 5 corderos / tratamiento) mezclado en una ración basal 

para corderos de engorda (Cuadro 1). La ingesta de materia seca se ajustó semanalmente de 

acuerdo con la ingesta del cordero. El aditivo a base de hierbas está elaborado con Ocimum 

sanctum y Phyllanthus emblica y contiene un 12 % de taninos hidrolizables y un 5.1 % de 

ácido gálico cuantificado por HPTLC en laboratorios certificados(3) y 20 compuestos con 

propiedades nutracéuticas como tolueno, timol, fenol, gamma-sitosterol y otros alcoholes, 

aldehídos y fenoles(13). 

 

Cuadro 1: Composición de la ración basal de corderos de engorda 

Ingredientes % 

Grano de sorgo 54.44 

Harina de soya 19.09 

Heno de alfalfa 10.00 

Heno de avena 10.00 

Melaza de caña 5.00 

Premezcla mineral 1.00 

Cloruro de sodio 0.30 

Carbonato de calcio 0.17 

Composición química % 

Materia seca 88.65 

Extracto etéreo 2.52 

Proteína cruda 17.4 

Ceniza 6.31 

Fibra detergente neutro 41.1 

Fibra detergente ácido 25.9 

 

 

 

Muestras de líquido ruminal 

 

Después de 60 días de alimentación, el peso corporal promedio de todos los animales fue de 

45.77 ± 3.38 kg y se obtuvieron muestras de líquido ruminal mediante una sonda esofágica 

en estado preprandial, las cuales se filtraron a través de ocho capas de gasa; esto se separó en 

dos muestras, la primera se separó en alícuotas de 1 ml, las cuales se colocaron 

inmediatamente sobre hielo seco y se almacenaron en ultracongelación (-80 °C) hasta su 

análisis; para la segunda, se utilizaron 50 ml de líquido ruminal para medir el pH 

inmediatamente con un medidor de pH (Hanna Hi 2002-02, Rhode Island, EE. UU.) para 

luego acidificarlo con ácido metafosfórico y congelarlo hasta el análisis de AGV. 
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Análisis de AGV 

 

 

Los AGV se determinaron por cromatografía de gases utilizando un GC Clarus 580 (Perkin 

Elmer, Waltham, MA, EE. UU.) con una columna HP-FFAP de 30 m x 0.25 mm, 0.25 μm 

(Agilent Technologies, Santa Clara, CA, EE. UU.), siguiendo los protocolos descritos por 

Erwin et al(14) y modificados por Miranda et al(15). Las proporciones molares se calcularon 

dividiendo la concentración molar de cada AGV individual entre la concentración total de 

AGV, y el resultado se multiplicó por 100 para expresarlo como un porcentaje. Para estimar 

la producción de metano y dióxido de carbono, se aplicaron las ecuaciones estequiométricas 

propuestas por Wolin(16) y simplificadas por Van Soest(17). Se utilizaron las siguientes 

ecuaciones: 

 

𝐶𝑂2 = (𝐴𝑐𝑒𝑡𝑎𝑡𝑜 ÷ 2) + (𝑃𝑟𝑜𝑝𝑖𝑜𝑛𝑎𝑡𝑜 ÷ 4) + (1.5  𝐵𝑢𝑡𝑖𝑟𝑎𝑡𝑜) 

𝐶𝐻4 =  𝐴𝑐𝑒𝑡𝑎𝑡𝑜 + (2  𝑏𝑢𝑡𝑖𝑟𝑎𝑡𝑜) − 𝐶𝑂2  

 

La eficiencia de la fermentación ruminal también se estimó de acuerdo con la metodología 

descrita anteriormente(18). 

 

 

Análisis metagenómico 

 

 

Se tomaron alícuotas (250 μl) de cada muestra y se realizó la extracción de ADN 

metagenómico con el kit ZymoBIOMICS® (Cat. No. D4300; Irvine, CA, EE.UU.) siguiendo 

las instrucciones del fabricante. La cuantificación y la calidad del ADN obtenido del proceso 

de extracción se evaluaron con un NanoDrop 1000® (Thermo Fisher Scientific, Waltham, 

MA, EE.UU.); se obtuvieron concentraciones de ADN metagenómico entre 78.2 ng/μl y 

129.8 ng/μl y se enviaron 15 μl de cada muestra a ZymoBiomics® (Zymo Research, Irvine, 

CA, EE.UU.) para ser procesadas y analizadas por el servicio de secuenciación dirigida de 

V3-V4 de ARNr 16S para el análisis del microbioma. 

 

El gen bacteriano ARNr 16S se secuenció utilizando el kit de preparación de bibliotecas NGS 

Quick-16S™ (Zymo Research, Irvine, CA, EE.UU.). La región V3-V4 de este gen se 

amplificó con primers específicos diseñados a medida por Zymo Research. La biblioteca 

agrupada final se limpió con el kit Select-a-Size DNA Clean & Concentrator™ (Zymo 

Research, Irvine, CA, EE.UU.), luego se cuantificó con TapeStation® (Agilent Technologies, 

Santa Clara, CA, EE.UU.) y Qubit® (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, EE.UU.). 

Como control positivo para cada preparación dirigida de biblioteca, se utilizó el estándar de 

ADN de la comunidad microbiana ZymoBIOMICS® (Zymo Research, Irvine, CA, EE.UU.). 
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Se incluyeron controles negativos (es decir, blanco de control de extracción y blanco de 

control de preparación de biblioteca) para evaluar el nivel de carga biológica inherente al 

proceso de extracción. La biblioteca final se secuenció en la plataforma Illumina® MiSeq™ 

con un kit de reactivos v3 (600 ciclos). La secuenciación se realizó con un pico de PhiX del 

10 %. Se infirieron variantes únicas de secuencias de amplicones a partir de lecturas sin 

procesar utilizando la escisión de DADA2(19), que también sirvió para eliminar secuencias 

quiméricas. La asignación de taxonomía se llevó a cabo utilizando Uclust de Qiime v.1.9.1(20) 

con la base de datos propia de Zymo. 

 

 

Análisis estadístico 

 

 

Los datos se analizaron mediante un diseño completamente al azar con dos grupos (0 o 15 

g/kg de materia seca del aditivo herbal). La diversidad alfa y la riqueza microbiana se 

analizaron utilizando los índices de Chao1, Shannon y recíproco de Simpson. Además, 

también se evaluó la correlación de Pearson. Las diferencias entre los grupos se evaluaron 

mediante una prueba t de muestras independientes, considerando P<0.05 como 

estadísticamente significativo. Todos los análisis estadísticos se realizaron utilizando el 

software de análisis estadístico SAS OnDemand para Académicos(21). 

 

Para la diversidad beta, se generó un gráfico tridimensional de análisis de coordenadas 

principales (PCoA, por sus siglas en inglés)(22) utilizando la matriz de distancia por pares 

entre muestras calculada por la disimilitud de Bray-Curtis utilizando variantes únicas de 

secuencia de amplicones (ASV, por sus siglas en inglés)(23). La composición alfa y los 

análisis de visualización de diversidad beta también se realizaron con QIIME v.1.9.1. 

 

 

Resultados 
 

 

Microbiota ruminal y patrón de fermentación 

 

 

La suplementación con el aditivo herbal disminuyó la concentración de propionato (P= 0.05), 

mostró una tendencia a aumentar la relación acetato:propionato (P= 0.06) y se detectó una 

correlación negativa entre la concentración de acetato y propionato (r= -0.774, P<0.01); en 

cuanto a la abundancia relativa de filos, Firmicutes disminuyó y Bacteroidetes mostró una 

tendencia a aumentar (P= 0.07); además, se detectó una correlación negativa entre ambos 

filos (r= -0904, P<0.001). La concentración molar estimada de metano se incrementó (P= 
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0.05). Aunque no se observaron diferencias estadísticamente significativas en los AGV 

totales, la suplementación resultó en un aumento del 14.6 % (Cuadro 2). 

 

Cuadro 2: Efecto del aditivo herbal sobre la fermentación ruminal y la concentración de 

AGV en corderos 

 
C-Powder® (g/kg 

MS) EEM CV (%) P-valor 

 0 15 

Ingesta de MS, kg/día 1.599 1.592 0.066 9.66 0.94 

AGV totales, mM 67.71 82.31 6.477 27.31 0.28 

pH 6.81 6.84 0.074 3.41 0.81 

Acetato, % 56.47 61.70 1.668 8.93 0.12 

Propionato, % 30.13 24.59 1.477 17.07 0.05 

Butirato, % 13.38 13.70 1. 072 25.02 0.89 

Proporción acetato:propionato 1.93:1 2.54:1 0.168 23.73 0.06 

CO2, % molar 55.85 57.56 1.193 6.65 0.51 

CH4, % molar 27.40 31.56 1.108 11.88 0.05 

Eficiencia de fermentación  84.81 82.48 0.622 2.35 0.05 

MS= materia seca; EEM= error estándar de la media; CV= coeficiente de variación; AGV= ácidos grasos 

volátiles. 

 

A nivel de filo, la suplementación aditiva tendió a aumentar la abundancia relativa de 

Bacteroidetes y reducir la abundancia de Firmicutes (P<0.10) en comparación con el control, 

también tendió a reducir la abundancia de Corynebacteriaceae (P= 0.06) y reduce 

Lachnospiraceae, Rikenellaceae, Defluviitaleaceae y Eubacteriaceae (P≤0.05) en 

comparación con los corderos no suplementados (Cuadro 3). Se detectaron algunas familias 

bacterianas con la suplementación aditiva (Staphylococcaceae, Carnobacteriaceae, 

Rhodospirillaceae y Anaeroplasmataceae), y aunque no hay diferencias estadísticas, se debe 

considerar su presencia biológica. 
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Cuadro 3: Efecto del aditivo herbal sobre la proporción Firmicutes:Bacteroidetes y la 

abundancia relativa de los principales filos y familias de la microbiota ruminal 

 
C-Powder® (g/kg 

MS) EEM CV (%) P-valor 

 0 15 

Bacteroidetes 25.00 31.80 1.890 21.04 0.07 

Firmicutes 62.16 53.24 2.454 13.45 0.06 

Relación 

Firmicutes:Bacteroidetes 
2.66:1 1.70:1 0.263 38.15 0.06 

Lachnospiraceae 32.91 23.70 2.303 26.59 0.03 

Prevotellaceae 23.70 27.62 1.521 19.80 0.21 

Veillonellaceae 12.30 12.80 1.647 43.61 0.88 

Ruminococcaceae 9.41 10.66 0.907 30.14 0.52 

Succinivibrionaceae 5.98 5.18 1.116 65.89 0.74 

Methanobacteriaceae 2.21 5.08 0.964 90.95 0.14 

Bifidobacteriaceae 0.31 0.40 0.049 46.11 0.42 

Corynebacteriaceae 3.0 1.96 0.285 37.45 0.06 

Bacteroidaceae 1.35 2.72 0.458 77.14 0.14 

Rikenellaceae 0.53 1.58 0.211 72.68 0.01 

Anaerolineaceae 0.0 0.02 0.009 331.66 0.29 

Fibrobacteraceae 0.13 0.24 0.046 84.55 0.27 

Staphylococcaceae 0.0 0.04 0.021 222.48 0.10 

Carnobacteriaceae 0.0 0.02 0.009 331.66 0.29 

Christensenellaceae 0.63 1.66 0.345 104.20 0.14 

Defluviitaleaceae 0.15 0.06 0.021 64.22 0.02 

Eubacteriaceae 0.21 0.10 0.030 62.75 0.05 

Familia XIII 1.53 1.24 0.121 28.74 0.24 

Otros Clostridiales 0.05 0.02 0.027 254.21 0.61 

Erysipelotrichaceae 3.30 2.00 0.722 88.48 0.39 

Acidaminococcaceae 0.86 0.94 0.175 64.78 0.84 

Synergistaceae 0.05 0.56 0.214 252.81 0.25 

Spirochaetaceae 0.03 0.24 0.038 99.94 0.34 

Desulfovibrionaceae 0.15 0.14 0.015 35.90 0.76 

Rhodospirillaceae 0.00 0.02 0.009 331.66 0.29 

Anaeroplasmataceae 0.00 0.02 0.009 331.66 0.29 

Cardiobacteriaceae 0.01 0.00 0.009 331.66 0.38 

Saccharibacteria 0.24 0.13 0.053 97.82 0.34 

Otro 0.90 0.88 0.133 49.80 0.94 

MS= materia seca; EEM= error estándar de la media; CV= coeficiente de variación. 
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Estructura y composición de la microbiota ruminal 

 

 

Se obtuvieron un total de 465,134 secuencias sin procesar de la región V3-V4 del análisis del 

gen ARNr 16S, dentro de un rango de 42,050 a 51,082 (promedio de 46,513 por muestra). 

Después del análisis de control de calidad, así como de la detección y eliminación de 

quimeras (194,402 secuencias), el total de secuencias analizadas fue de 189,576, en un rango 

de 16,788 a 21,472 (promedio de 18,958 por muestra). Las comunidades microbianas del 

rumen de corderos alimentados con el aditivo mostraron valores similares en los índices de 

riqueza (Chao1), homogeneidad (Shannon) y diversidad (recíproco de Simpson) (Cuadro 4) 

sin diferencias entre tratamientos (P>0.05). 

 

Cuadro 4: Efecto de la adición del aditivo herbal sobre la diversidad microbiana ruminal 

en corderos 

MS= materia seca; EEM= error estándar de la media; CV= coeficiente de variación. 

 

La diversidad beta es una medida de las diferencias en la diversidad microbiana entre 

muestras. Los perfiles de composición de las muestras mostraron diferencias entre los 

animales control y los alimentados con el aditivo herbal, ya que perfiles similares de muestras 

de control están más cerca entre sí en la gráfica. Las muestras de animales tratados, aunque 

dispersas entre sí, forman un grupo diferente al del control, lo que sugiere que el aditivo tiene 

un efecto de modelado sobre la microbiota ruminal de los corderos suplementados (Figura 

1).  

  

Estimador/Índices 
C-Powder® (g/kg MS) 

EEM CV (%) P-valor 
0 15 

Chao1 211.80 267.00 20.71 27.35 0.20 

Shannon 6.66 6.95 0.15 6.85 0.35 

Recíproco de 

Simpson 
55.45 68.84 7.84 39.92 0.43 
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Figura 1: Análisis de la diversidad beta de las comunidades microbianas ruminales en 

corderos no suplementados (puntos rojos) y corderos suplementados con el aditivo herbal 

(puntos azules) 

 
 

 

Discusión 

 

 

Según los resultados obtenidos del análisis de la microbiota mediante la secuenciación de la 

región V3-V4, no se observaron cambios significativos en los índices de diversidad alfa, lo 

que sugiere que la suplementación no alteró la riqueza, homogeneidad o diversidad 

microbiana. En cuanto a la diversidad beta, el gráfico de PCoA mostró una dispersión de 

puntos y muestras del grupo suplementado; aunque separados entre sí, formaron un grupo 

distinto del grupo de control; esto indica que la suplementación causó cambios sutiles en la 

composición de la comunidad microbiana. Estas modificaciones se reflejaron en la 

abundancia relativa de ciertos filos y familias, lo que influyó en los patrones de fermentación 

observados. Esto es similar a otras investigaciones en las que no se observaron cambios en 

la diversidad alfa; no obstante, en el PCoA, los puntos formaron dos grupos diferentes, 

sugiriendo alteraciones en la diversidad bacteriana ruminal(24). 

 

Los filos Bacteroidetes y Firmicutes son los principales mediadores en la generación de 

hidrólisis y producción de AGV, y la proporción de estos afecta el patrón de fermentación y 

el metabolismo de los rumiantes(25,26,27). La suplementación con aditivos herbales redujo la 

abundancia del filo Firmicutes, que incluye bacterias grampositivas responsables de la 

descomposición de péptidos y aminoácidos exógenos(28). Investigaciones previas en bovinos 

mostraron que este filo aumenta cuando hay altas cantidades de concentrado en la dieta(29). 

Por otro lado, el filo Bacteroidetes es más eficiente en la descomposición de celulosa, 

hemicelulosa y pectinas debido a las enzimas glucósido hidrolasa y polisacárido liasa(28); por 

lo tanto, este filo ha disminuido en dietas altas en granos(30), en contraste con una mayor 
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proporción con dietas ricas en forraje(29). En este ensayo, la relación Firmicutes:Bacteroidetes 

disminuyó, lo que podría indicar que la fermentación ruminal se vio favorecida para la 

digestión de las paredes celulares. 

 

Algunas familias del filo Firmicutes disminuyeron, como Lachnospiraceae, 

Defluviitaleaceae y Eubacteriaceae. Las bacterias de la familia Lachnospiraceae tienen la 

capacidad de producir la enzima celobiosa fosforilasa(31). Dentro del filo Bacteroidetes, hay 

reportes de que la familia Prevotellaceae juega un papel importante en la utilización de 

polisacáridos de plantas, como hemicelulosa, xilanos, pectinas y almidón, para generar 

carboxilatos y posteriormente formar AGV; también tiene la capacidad de aumentar su 

población en ambientes ácidos(32,33). Investigaciones anteriores mencionan que esta familia 

es la más abundante cuando la dieta es alta en fibra y se asocia con un incremento en la 

producción de AGV totales y acetato(29,34). En este estudio, la familia Prevotellaceae fue 

mayor por la suplementación con fitobióticos, lo que podría indicar que la suplementación 

favorece la microbiota para mejorar la digestión de las paredes celulares. Otras familias de 

este filo tienen la capacidad de fermentar diferentes tipos de carbohidratos y formar ácido 

succínico, acético y fórmico(25,35). Entre los cambios observados estuvo la reducción de la 

familia Corynebacteriaceae, que contiene algunas bacterias que participan en la incidencia 

de infecciones oportunistas(36) debido a metabolitos secundarios presentes en el fitobiótico. 

 

La disminución de la concentración de propionato, junto con la tendencia hacia un aumento 

de la proporción acetato:propionato, sugiere un cambio en la fermentación que favorece la 

concentración de acetato. Este cambio es consistente con el incremento observado en la 

familia Rikenellaceae, que se asocia negativamente con la producción de propionato(33,34,37). 

Esto podría explicar la disminución observada en la concentración de propionato en corderos 

suplementados; en este sentido, la correlación negativa entre propionato y acetato indica una 

mayor concentración de acetato, lo que puede resultar en una mayor disponibilidad de 

carbono e hidrógeno para la síntesis de metano. La formación de acetato libera hidrógeno, 

que es un sustrato clave para la metanogénesis, mientras que la formación de propionato 

consume hidrógeno(29). Por lo tanto, este patrón de fermentación podría estar asociado con 

un aumento potencial en la síntesis de metano. A pesar de que no se observaron diferencias 

significativas en la abundancia de arqueas metanógenas, la concentración estimada de 

metano se incrementó, lo que junto con la disminución del propionato y el cambio en la 

relación acetato:propionato indican un posible aumento en la producción de hidrógeno, 

provocando una disminución en la eficiencia de fermentación(37). 

 

Algunos investigadores informan que el uso de algunos fitobióticos ayuda a reducir la 

producción de metano(38); esto no debe generalizarse sobre su acción a nivel ruminal. Este 

estudio muestra que los efectos causados por estos productos no siempre son favorables. Por 

otro lado, hay informes que muestran que algunos compuestos secundarios disminuyen la 

metanogénesis ruminal; sin embargo, el efecto no puede atribuirse solo al efecto directo sobre 
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la metanogénesis, sino también sobre los protozoos y el incremento de la producción de 

acetato(39). 

 

Aunque no se encontraron diferencias significativas en la concentración de AGV totales, se 

debe considerar el aumento numérico observado, ya que los AGV son la principal fuente de 

energía para los rumiantes. Un incremento en su concentración podría reducir el pH ruminal, 

favoreciendo la protonación de AGV y facilitando su absorción pasiva a través del epitelio 

ruminal, lo que podría tener un impacto positivo en la disponibilidad de energía(40,41). 

 

La evaluación de estos aditivos requiere más investigación para poder observar los efectos 

que la suplementación puede tener en los animales y no solo en la fermentación ruminal, 

debido a que la suplementación con otros aditivos herbales ha mostrado efectos positivos en 

la producción animal; en terneras lecheras, a través de un análisis de expresión génica, se 

detectó una mejora en el metabolismo de lípidos, carbohidratos y proteínas, además de una 

mejora en la respuesta inmune(42). 

 

 

Conclusiones e implicaciones 
 

 

La inclusión dietética de un aditivo herbal elaborado con Ocimum sanctum y Phyllanthus 

emblica a 15 g/kg de materia seca en corderos modificó la microbiota ruminal al aumentar 

las bacterias del filo Bacteroidetes. Adicionalmente, se observó un incremento en la familia 

bacteriana Rikenellaceae, lo que se asocia con una disminución en la producción de 

propionato; esto puede estar relacionado con la menor concentración de propionato en los 

corderos suplementados. Por otro lado, la disminución del propionato puede favorecer la 

producción de metano, lo que llevó a un aumento en la concentración estimada de metano en 

corderos suplementados, afectando la eficiencia de la fermentación. 
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