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En las Ultimas décadas, el consumo huma-
no de alimentos ha provocado un incremen-
to de la demanda de alimentos de origen
animal, en particular la produccién de car-
ne de pollo. El estado de Georgia (EE. UU.)
es uno de los principales productores de
pollos destinados a la produccién de carnes
de Estados Unidos, donde los animales se
crian en Operaciones Concentradas de Ali-
mentacion Animal (Concentrated Animal Fee-
ding Operations, o CAFOs).

Las CAFOs producen grandes cantida-
des de residuos animales en areas muy
pequefias pudiendo causar problemas en
el medio ambiente por contaminacién del
agua y el aire (por ejemplo, por emisiones
incontroladas de gases de efecto inverna-
dero). Estos problemas de contaminacién
ambiental asociados con las CAFOs pueden
verse agravados por practicas variables de
gestion de residuos como, por ejemplo, la

aplicacion de estos desechos a tierras agri-
colas como fertilizante. Ademas, la practica
ampliamente extendida del uso de antibio-
ticos en la ganaderia para profilaxis, terapia
y promocion del crecimiento de los animales
puede contribuir a la propagacion de genes
de resistencia a los antimicrobianos, gene-
rando otros posibles riesgos para la salud
publica.

En este estudio, mediante técnicas meta-
genomicas, hemos investigado el impacto
en la diversidad microbiana, asi como en
el perfil de resistencias antimicrobianas de
la aplicacion de la gallinaza generada en las
CAFOs como fertilizante en los suelos adya-
centes, y su posible propagacion a cauces de
agua cercanos.

Nuestros datos indican que, aunque deter-
minados grupos microbianos aumentaron
su abundancia durante un breve periodo de

tiempo tras la aplicacion de la gallinaza, su
abundancia disminuy6 posteriormente has-
ta niveles similares a los encontrados antes
de la aplicacién de la gallinaza o por debajo
del limite de deteccién del metagenoma.
Los resultados obtenidos sobre la diversi-
dad taxondmica microbiana, la abundancia
relativa de los genomas ensamblados a par-
tir de metagenomas (metagenome-assembled
genomes, o MAGs) y la deteccién de genes
de resistencia a los antimicrobianos (ARGs)
nos han permitido concluir que esta prac-
tica agricola tiene un efecto practicamente
insignificante sobre el perfil del microbioma
o el resistoma de estos suelos y cursos de
agua cercanos, probablemente debido a su
dilucién en el medio naturaly a la resistencia
intrinseca a las perturbaciones de las comu-
nidades microbianas autéctonas de dichos
nichos, lo que revela un impacto minimo de
estas instalaciones avicolas en las comuni-
dades microbianas naturales.
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