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MODELLIZZAZIONE DELLE SINTESI BATTERICHE
E DELL’UTILIZZAZIONE DEI NUTRIENTI NEI RUMINANTI

Cannas A., Atzori A.S., Boe F.

Dipartimento di Scienze Zootecniche, Universita di Sassari

Riassunto.

La modellizzazione delle sintesi microbiche nei ruminanti ¢ stata effettuata seguendo
modelli empirici, meccanici e misti. Questi modelli differiscono per complessita, variabili
richieste ed output proposti. A tal fine, questa rassegna ha preso in esame le variabili piu
importanti utilizzate da vari modelli ruminali. In generale, i sistemi empirici stimano le sintesi
batteriche sulla base di poche variabili, principalmente la sostanza organica fermentata nel
rumine od il TDN della razione. I sistemi misti e quelli meccanici tengono conto di altre
variabili che influenzano le sintesi batteriche, quali la velocita di degradazione del substrato,
il pH ruminale, la disponibilita di N, etc. Molti di questi modelli ed il sistema empirico NRC
consentono anche di stimare il flusso di aminoacidi alimentari e batterici nell’intestino.

Due dei sistemi per bovini da latte piu diffusi, il CNCPS ed il sistema NRC, sono stati
analizzati in dettaglio e comparati sulla base di simulazioni che hanno riguardato diete che
differivano per la concentrazione in fibra totale e fibra ruminabile. Il confronto ha eviden-
ziato una buona concordanza nella stima di proteina metabolizzabile fornita dalle diete.
Tuttavia i due sistemi differiscono sostanzialmente nella ripartizione della proteina metabo-
lizzabile fra la componente alimentare, quella batterica e quella endogena. II modello
CNCPS ha evidenziato una maggiore flessibilita, consentendo, ad esempio, di tener conto
degli effetti della fibra effettiva, del pH ruminale e delle caratteristiche qualitative dei car-
boidrati sulle sintesi batteriche.

Parole chiave: sintesi microbiche, batteri ruminali, proteina metabolizzabile, modelli

Summary.

Modelization of microbial synthesis in ruminants has been done through empirical,
mechanistic and mixed systems. These models differ in complexity, input required and output
given. In this review the most important variables used by several ruminant models are
compared and discussed. Empirical models in general predict microbial synthesis based on
few variables, especially rumen fermented organic matter or total tract digestible organic
matter or TDN. Mixed and mechanistic models also account for other variables, such as
substrate degradation rate, rumen pH, total and type of N and N availability. Some of these
models and the empirical model of NRC allow the prediction of the feed and microbial amino
acid flow through the intestine as well.

The CNCPS and the NRC (2001) for dairy cattle, which are two of the most diffused
systems, were analyzed in detail and compared by using diets differing in dietary NDF
concentration and physically effective fiber. Such comparison showed that the overall pre-
diction of MP was similar between the two models. However, their predictions of the partition
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of total MP among feed escape, bacterial and endogenous protein greatly differed. In addi-
tion, the CNCPS was more flexible and able to account for several variables not considered by
the NRC, such as carbohydrates degradation rate, rumen pH, and dietary effective fiber.

Key words: microbial synthesis, rumen bacteria, metabolizable protein, models

Introduzione

La modellizzazione delle sintesi microbiche e dei nutrienti da esse derivati
ha sempre rappresentato una delle principali sfide per nutrizionisti di ruminan-
ti. Infatti, le proteine batteriche rappresentano, sia per la loro importanza
quantitativa (50-90% delle proteine digerite nell’intestino) che per il loro ele-
vato valore biologico, la principale e piu economica fonte di aminoacidi essen-
ziali per i ruminanti. Allo stesso tempo, la stima della quantita di proteine
microbiche prodotte nel corso delle fermentazioni ruminali, del loro flusso
verso l'intestino e della loro composizione aminoacidica € estremamente com-
plessa, per I'elevatissimo numero di variabili che influenzano questi processi
biologici. Per questa ragione, nonostante ’enorme numero di ricerche condotte
sulle sintesi microbiche, i modelli esistenti per stimare gli apporti microbici sono
molto diversi tra loro in termini di struttura, di variabili considerate, di com-
pletezza e di accuratezza delle stime. I modelli per stimare le sintesi batteriche
piu diffusi possono essere divisi in tre classi: modelli empirici, modelli misti e
modelli meccanici (Tabella 1). I modelli empirici sono basati su equazioni di
regressione fondate su semplici relazioni input-output; sono inoltre dotati di
scarsa capacita esplicativa sui fenomeni biologici descritti e stimati ¢ hanno
limitata flessibilita. I modelli meccanici, invece, simulano per via matematica,
ad un livello di aggregazione che dipende dal modello considerato, i vari pas-
saggi dei processi biologici che avvengono negli animali. I sistemi meccanici in
genere sono piu complessi di quelli empirici e richiedono piu informazioni di
input. Hanno pero il vantaggio di avere una maggiore capacita esplicativa e di
essere piu flessibili, adattandosi meglio alle specifiche situazioni aziendali,
senza fare riferimento alle condizioni “medie”. Nonostante cio, spesso, proprio
a causa della loro complessita, portano a stime meno accurate dei modelli
empirici, soprattutto quando questi ultimi sono adoperati nel campo di varia-
zione ristretto per il cui uso sono stati sviluppati. I modelli misti, infine, sono
quelli che hanno caratteristiche intermedie, con alcune componenti meramente
empiriche ed altre meccaniche. Fra i modelli empirici ricordiamo i sistemi
INRA (1988), di seguito chiamato semplicemente INRA; CSIRO (1990; chia-
mato CSIRO), AFRC (1995; chiamato AFRC) ed NRC (2001; chiamato NRC)
(Tabella 1). I primi tre sono stati sviluppati per tutti i ruminanti, mentre ’'ultimo
¢ specifico per i bovini da latte. Tra quelli misti il Cornell Net Carbohydrate and
Protein System (in breve CNCPS; Sniffen et al., 1992; Russell et al., 1992; Fox et
al., 2004) e tra quelli meccanici i modelli Molly di Baldwin et al. (1987), il
modello di Dijkstra (1994; di seguito chiamato Dijkstra) ed il modello di Le-
scoat et Sauvant (1995; di seguito chiamato LES) (Tabella 1). Molti dei modelli
citati esistono in diverse versioni, con aggiornamenti periodici a volte pubblicati
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Tab 1. Principali parametri considerati in modelli nutrizionali che stimano 'apporto di

proteine batteriche (da Dijkstra et al., 1998, modificato ed aggiornato).

Modelli
Empirici Misti Meccanici
AFRC CSIRO INRA NRC CNCPS Baldwin et Dijkstra, Lescoat et
1995 1990 1988 2001 1992 al., 1987 1994 Sauvant, 1995

Energia disponibile

Substrati non disponibili FP,FA nessuno  FP,FA,  nessuno FP, FA, FP, FA, FP, FA, FP, FA,

EP EP, ES EP, ES EP, ES EP, ES

Interazione CHO e N alimenti no no si si si si si no

Interazione CHO ¢ pH ruminale no no no no si si si si
N disponibile

N totale D D D D D C C D

N ammoniacale no no no no si si si no

N da peptidi ed aminoacidi no no no no si si si no
Sincronizzazione energia e N no no no no no no no no
Fabbisogni microbici

Variazione efficienza accrescimento ~ SS ing. fisso fisso fisso Kd n n n

Disaccoppiamento energetico no no no no no si si no
Composizione microbica

Contenuto proteico no no no indiretta fissa fissa variabile fissa

Composizione in amino acidi no no no indiretta si no no si

Riciclaggio microbico nel rumine no no no no fisso no variabile no

C = continuo; CHO = carboidrati; D = discontinuo; EP = proteina alimentare escape; ES = amido escape; FA = acidi grassi a catena lunga;
FP = prodotti di fermentazione; Kd = velocita di degradazione; p = velocita di crescita dei microrganismi.



File: L:/3b2/RIVISTE/Soc_ltal_Buiatria/6024_Rivista0603/045:062_Cannas.3d — Pagina: 50

50 Buiatria. Journal of the Italian Association for Buiatrics 3/06

Tab 2. Stima della quantita di proteine batteriche digerite nell’intestino secondo il CNCPS
(Fox et al., 2004).

Sintesi microbiche divise per 2 classi di batteri

Batteri NSC

— fermentano carboidrati non strutturali (zuccheri semplici, amidi, pectine)
— substrati con Kd alto

— fabbisogni di mantenimento alti: 0.15 g CHO/g batteri x ora

— Usano peptidi o NH3 come fonte N

— Sino a 2/3 dei fabbisogni coperti da peptidi

Batteri SC

— fermentano carboidrati strutturali (fibra: cellulosa, emicellulose) — substrati con Kd basso
— fabbisogni di mantenimento bassi: 0.05 g CHO/g batteri x ora

— usano solo NH3 come fonte N

PRODUZIONE BATTERI DA UNA CERTA FRAZIONE DI CARBOIDRATI
Produzione batteri (g/d) =S x Y x (1 + Peptagjust)

dove:

S = substrato carboidrati fermentato (g/d)

Peptaqjust = correzione per tener conto dell’eftetto della disponibilita ruminale di peptidi, che
favoriscono le sintesi batteriche da NSC; valore massimo: 19%.

Y = efficienza batterica (g batteri/g CHO), calcolata con I’equazione di Pirt modificata:

1Y = m/Kd + 1/Yumax

dove:
Ywmax = efficienza crescita massima teorica 0.05 g batteri/g CHO
- ridotta del 20% per tener conto di predazione protozoi
- diminuisce se il pH ruminale diminuisce
m = fabbisogno di mantenimento dei batteri (g CHO/g batteri x ora)
Kd = velocita di degradazione del substrato

Altro:

-1l flusso dei batteri dal rumine all’intestino stimato sulla base della Kp dei liquidi

- Fabbisogno di N dei batteri prodotti da fermentazione CHO = 10 g di N per 100 g di batteri

- Se N nel rumine ¢ carente, diminuiscono sintesi batteriche e kd

- Composizione batteri = 62.5% PG, di cui il 60% ¢ proteina vera (il restante N non ¢
metabolizzabile)

- Digeribilita proteina batteri nell’intestino = 100%

in riviste scientifiche, altre volte direttamente implementati nei software che
quasi sempre li accompagnano o nei loro manuali. In particolare, a partire dal
modello CNCPS per bovini sono stati sviluppati il modello CNCPS-Ovini (Can-
nas et al., 2004) ed il modello CPM Dairy per bovini da latte.

I modelli su citati differiscono, oltreché per i fattori strutturali descritti,
anche per il numero ed il tipo di dati di input richiesti, per le variabili conside-
rate e per le previsioni effettuate. L’analisi della tabella 1 ci consentira di de-
scrivere le variabili piu importanti che influenzano le sintesi batteriche e di
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Tab 3. Stima della quantita di proteine batteriche digerite nell’intestino secondo NRC
(2001).

MPbalterica (g/d) = MCPx0.8x0.8

Se il rapporto fra proteina grezza alimentare degradata nel rumine (RDP, g/d) e proteina
grezza microbica sintetizzata nel rumine (MCP, g/d) é maggiore o uguale a 1.18:

MCP (g/d) = [TDNijye x (130 g/kg TDN)] x 0.8 x 0.8

Se il rapporto fra RDP e MCP é inferiore a 1.18:

MCP (g/d) = [0.85 RDP (g/d)] x 0.8 x 0.8

dove

- MCP = proteina grezza microbica prodotta nel rumine;

- MPpaerica = proteina vera microbica digerita nell’intestino (chiamata anche proteina
metabolizzabile, MP);

- TDNing = kg di TDN ingeriti per giorno;

- TDN = la concentrazione di sostanze nutritive digeribili della SS della razione;

- Sia per TDNiy, che per TDN i valori considerati sono calcolati al livello nutritivo reale degli
animali e non al mantenimento;

- 0.8 x 0.8 indicano rispettivamente la percentuale di proteina vera nella proteina grezza

- Sintesi microbiche non divise per classi di batteri

- RDP ¢ stimato sulla base della velocita di transito degli alimenti e della velocita di
degradazione delle diverse frazioni proteiche.

Tab 4. Stima del flusso intestinale di amino acidi secondo CNCPS (Fox et al., 2004) e Fox
et Tedeschi (2003).

Flusso duodenale di amino acidi essenziali da aliméntof; esempio per metionina, Met:
Abs Metf= Met i X 0.01 x RE BTPf+ Met RUPf x 0.01 x (REPB1f+ REPB2f + 0.8 REPB3f)

- Abs Metfr (g/d) = quantita totale Met assorbita intestino
- Metgpi (g/100 g) = concentrazione Met in proteina citoplasma batterico RE BTP, (g/d) =
proteina batterica che arriva nel duodeno e che deriva da fermentazione alimento f

- Met RUP¢(g/100 g) = concentrazione in Met della proteina escape (RUP) dell’alimento
- REPBI;+ REPB2s+ REPB3; (g/d) = frazioni B1, B2, B3 della proteina escape dell’alimento f

evidenziare le modalita con cui i diversi modelli ne tengono conto. I modelli
CNCPS ed NRC, vista la loro importanza, sono descritti con maggiore dettaglio
(Tabelle 2, 3, 4 e 5), mentre quello INRA, ed in parte quello CNCPS, erano gia
stati descritti in una precedente pubblicazione edita dalla Societa Italiana di
Buiatria (Cannas, 2003).
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Tab 5. Stima del flusso intestinale di amino acidi secondo NRC (2001).

Flusso intestinale di amino acidi essenziali (EAA) digeribili da alimenti /; esempio per metionina,
Met

DigMetRUP = Y (Ingest. SS ; x PG . x RUP  x digINT  x [MetAlim ])

- DigMectRUP, g/d = metionina digeribile da alimento f

- RUP;, g/d = proteina alimentare escape (RUP) da alimento f

- DigINT, % = digeribilita intestinale della RUP dell’alimento f (da 50% a 100%)[MetAlim ] =
concentrazione di MET in proteina alimento f

Flusso intestinale totale (alimentare + microbico + endogeno) di amino acidi essenziali; esempio
per metionina, Met

Si calcola empiricamente la quantita totale (MCP + RUP + CPpgogend) di EAA che arrivano
all’intestino:

Yror=30.9+0.863 X, - 0.433 X,

- Y;or = EAA nella proteina duodenale, g/d
- X, =EAA apportati dalla RUP, g/d

- X,=MCP, g/d

Si calcola quindi la concentrazione della Met nella Yror con equazioni empiriche specifiche per
ogni AA essenziale:
Y e = 290 +0.391 X, —0.00742 X,

- Yy = Met, % degli AA essenziali nella proteina duodenaleX, = Met, % degli AA essenziali
nella RUP (proteina alimentare escape)
- X, =RUP, % della proteina duodenale totale (MCP + RUP + CPendogena)

Infine, si calcola I’apporto totale di metionina nell ’intestino:

DigMetTOT = Ytor * Yy

- DigMetTOT = flusso totale di Met digeribile nell’intestino, g/d

Principali variabili che influenzano le sintesi microbiche e loro implementa-
zione nei modelli

Energia disponibile

Substrati utilizzati. I microrganismi (MO) ruminali degradano diverse fonti
di carboidrati (CHO) e composti azotati al fine di ottenere I’energia e gli sche-
letri carboniosi necessari per il loro mantenimento e la loro moltiplicazione.
Alcuni dei nutrienti presenti negli alimenti non possono pero essere utilizzati
dai microrganismi, ed in particolare dai batteri ruminali. Non sono utilizzabili
per le sintesi microbiche alcuni dei prodotti delle fermentazioni presenti negli
insilati (ad es. acido lattico, butirrico, acetico), gli acidi grassi dei lipidi, i CHO e
la proteina escape (chiamata spesso ed impropriamente by-pass), cio¢ non
fermentata nel rumine. Tutti i modelli misti e meccanici tengono conto di queste
sostanze, detraendole dal pool di nutrienti utilizzati dai MO. Il modello INRA
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non detrae ’'amido escape, quello AFRC non detrae né ’amido né le proteine
escape, il sistema NRC detrae solamente i prodotti di fermentazione e quello
CSIRO considera tutti i nutrienti come disponibili, essendo basato sulla sostan-
za organica fermentescibile.

Interazioni tra CHO ed N alimentari. Le attivita microbiche non dipendo-
no solamente dalle quantita assolute dei nutrienti disponibili ma anche dalle
loro interazioni. Benché sia noto che la carenza di N determina minori utilizza-
zioni dei CHO nel rumine, alcuni modelli (AFRC; CSIRO; LES) non tengono
conto di questo fatto. Gli approcci utilizzati dagli altri modelli per tener conto di
queste interazioni sono diversi. Ad esempio, i sistemi INRA e NRC danno
valori fissi all’efficienza microbica (quantita di batteri prodotti per unita di
substrato utilizzato) quando 1’azoto non ¢ limitante, mentre in caso di carenza
di N nel rumine stimano le sintesi batteriche in proporzione alla quantita di
azoto fermentata nel rumine, prescindendo dagli effetti della carenza azotata
sulla fermentescibilita dei substrati, in particolare dei carboidrati. Il CNCPS,
invece, sulla base del confronto tra sintesi batteriche e N alimentare disponibile
nel rumine (sottoforma di ammoniaca e peptidi) stima il bilancio azotato del
rumine. Nel caso esso sia negativo le sintesi microbiche sono ridotte propor-
zionalmente alla carenza di N, secondo il modello di Tedeschi et al. (2000), che
allo stesso tempo prevede la riduzione della quantita di CHO strutturali degra-
dati nel rumine e 'aumento proporzionale della loro quota escape.

Interazioni tra CHO ed pH ruminale. Nessuno dei modelli empirici tiene
conto degli effetti del pH ruminale sulla degradazione dei substrati e sulle
sintesi microbiche. Invece, il CNCPS e tutti i modelli meccanici stimano il pH
ruminale e ne tengono conto riducendo appropriatamente le sintesi batteriche.
I1 CNCPS, in particolare, stima il pH ruminale in funzione del contenuto in fibra
ruminabile (cosiddetta fisicamente effettiva, peNDF) della razione. Al di sotto
del 20% di peNDF sulla SS con questo modello si riducono il pH ruminale, la
velocita di degradazione dei nutrienti e le sintesi dei batteri cellulosolitici. 1l
modello LES, invece, stima il pH ruminale sulla base delle cinetiche di produ-
zione di acidi grassi volatili nel rumine. In un confronto tra questi due modelli e
Molly rispetto a dati sperimentali, Offner et Sauvant (2004) hanno evidenziato
come le stime di Molly non fossero correlate con i valori misurati sperimental-
mente, quelle del CNCPS avessero una bassa ma significativa correlazione con il
pH misurato sperimentalmente e quello del modello LES fossero invece piu
accurate. Sia nel modello CNCPS che in quelle LES, ma soprattutto nel primo,
c’era una tendenza a sovrastimare il pH ruminale in razioni ricche di amidi. In
effetti, il CNCPS usa come unico stimatore del pH la fibra effettiva. Tuttavia,
benché importante, essa non ¢ I'unica variabile che lo influenza. Infatti, ¢ noto
che la concentrazione ed il tipo di amidi, nonché la modalita e la frequenza di
somministrazione degli alimenti, possono influenzare il pH ruminale in maniera
molto importante.

Proteine ed N disponibili

Nel rumine i microrganismi utilizzano come fonti azotate principalmente
piccoli peptidi, aminoacidi liberi ed ammoniaca. L’uso di questi nutrienti avvie-
ne in maniera continua, secondo cinetiche di saturazione. Ad esempio, al cre-
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scere della concentrazione in ammoniaca la velocita di crescita dei MO aumenta
in maniera curvilinea, raggiungendo ad un certo punto una velocita massima
che non viene superata con ulteriori apporti azotati (Hume et al., 1970). Questo
effetto continuo della disponibilita di N sulle sintesi batteriche ¢ considerato dai
modelli Molly e Dijkstra, mentre gli altri modelli, sia empirici che meccanici,
riportati in tabella 1, si basano su relazioni discontinue, che prevedono relazioni
fisse tra sintesi batteriche e disponibilita di N o di CHO.

Disponibilita di ammoniaca, peptidi ed aminoacidi. I substrati azotati sono
utilizzati nel rumine in maniera diversa dalle diverse categorie di MO. I batteri
cellulosolitici, ad esempio, usano solamente ammoniaca, mentre quelli amilo-
litici possono vivere con sola ammoniaca ma crescono piu velocemente quando
dispongono anche di peptidi od aminoacidi liberi nel rumine (Russell et al.,
1992). Tutti i sistemi empirici considerano in maniera indifferenziata le fonti
azotate, senza fare differenze tra ammoniaca, peptidi ed aminoacidi. Il sistema
CNCPS stima invece sia la quantita totale di N fermentato nel rumine che la
quantita di peptidi ed aminoacidi che si rendono disponibili nel rumine stesso.
La differenza tra il bilancio azotato totale e quello in aminoacidi e peptidi
consente di stimare il bilancio ruminale dell’ammoniaca. Cio consente di cor-
reggere la razione in caso di bilanci azotati negativi o di carenza di peptidi o
aminoacidi liberi. Lo stesso modello stima, sulla base del bilancio azotato del
rumine, I'eventuale N in eccesso, rispetto ai fabbisogni dei MO, trasformato in
urea nel fegato ed il costo energetico di questa trasformazione, che viene quindi
aggiunto ai fabbisogni di mantenimento. Nel caso di carenze azotate nel rumine,
il CNCPS riduce la velocita di degradazione della fibra e le sintesi batteriche
(Tedeschi et al., 2000). In realta, eventuali carenze di N nel rumine influenzano
negativamente anche la velocita di degradazione dei carboidrati non strutturali.

Il ruolo nel rumine dei peptidi e degli aminoacidi liberi di provenienza
alimentare € ancora controverso. Benché ne sia stata accertata 'importanza
per stimolare le sintesi batteriche, non ¢ ancora del tutto chiaro se la loro azione
si esplichi solamente sui batteri cellulosolitici (Russel et al., 1992) o anche sulle
altre classi di batteri (Dijkstra et al., 1998) e quale sia il loro effetto quantitativo
sulla crescita batterica. Il sistema CNCPS ipotizza un aumento massimo della
crescita batterica degli amilolitici del 19% in presenza di quantita adeguate di
peptidi (Tabella 2), mentre i sistemi Molly e Dijkstra ipotizzano che gli effetti si
manifestino anche sulle altre classi batteriche, arrivando a far aumentare ’ac-
crescimento batterico dal 60% (Dijkstra) a quasi '80% (Molly).

Sincronizzazione della disponibilita di energia ed N

Benché la sincronizzazione della disponibilita di energia e proteine sia in
genere considerata importante per migliorare I’efficienza batterica, le risultanze
sperimentali in vivo su questi effetti non sono molto chiare (Sinclair et al., 1995).
Infatti, sia il riciclaggio dell’azoto nel rumine che quello dei microrganismi
consentono ai MO stessi di compensare le carenze temporanee di nutrienti e,
in particolare, di N (Dijkstra et al., 1998). Sia per queste ragioni che per la
difficolta intrinseca di modellizzare la sincronizzazione dei nutrienti, nessuno
dei modelli esistenti ne tiene conto.
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Fabbisogni microbici e disaccoppiamento energetico

I fabbisogni microbici sono in genere divisi, come negli animali superiori, in
fabbisogni di mantenimento e di crescita. I primi rappresentano I'energia che i
MO usano per funzioni, quali motilita, turnover dei nutrienti ¢ mantenimento
dei gradienti verso il liquido ruminale, diverse dalla loro moltiplicazione, men-
tre i secondi indicano I’energia o il carbonio il cui uso determina un aumento
della massa microbica. I fabbisogni di mantenimento variano a seconda delle
specie batteriche, essendo in media maggiori nei batteri amilolitici rispetto ai
cellulosolitici (Russell et al., 1992). Essi, inoltre, tendono ad essere mediamente
tanto piu bassi quanto maggiore ¢ la velocita di transito dei solidi e dei liquidi
verso l'intestino. Infatti, i MO, ma soprattutto i batteri, sono trascinati verso
questo organo dal flusso del contenuto ruminale. Se invece la velocita di transito
¢ bassa, i costi di mantenimento medi aumentano perché la durata media della
vita dei batteri ¢ maggiore e piu nutrienti sono spesi nel mantenimento (Van
Soest, 1994). L’efficienza media con cui i batteri usano I'energia per la loro
crescita puo passare dal 45% al 85% quando la velocita di transito passa dal
2%/h al 12%/h (Isaacson et al., 1975).

Nessuno dei sistemi empirici esplicitamente considera i fabbisogni batterici
ne, tanto piu, distingue tra fabbisogni di mantenimento e di moltiplicazione. Il
CNCEPS, invece, considera due valori medi diversi di fabbisogni di mantenimen-
to per i cellulosolitici e gli amilolitici (0.05 e 0.15 g di CHO/g di SS batterica per
ora per i cellulosolitici e gli amilolitici, rispettivamente).

Per quanto riguarda la variazione di efficienza in funzione del transito, i
sistemi empirici INRA, CSIRO ed NRC considerano un’efficienza fissa, mentre
quello AFRC la fa variare col variare dell’ingestione di SS, che in effetti in-
fluenza notevolmente la velocita di transito. I modelli meccanici variano que-
st’efficienza come funzione esplicita della velocita di transito della dieta. Il
CNCPS adotta invece un sistema originale, anche se discusso (Dijkstra et al.,
1998), per stimare I'efficienza batterica e la ripartizione fra fabbisogni di man-
tenimento e di crescita al variare della razione. Infatti, questo modello usa una
versione modificata della classica equazione di Pirt per stimare l'efficienza
batterica (Tabella 2). Questa equazione nella sua versione originaria ha nel
primo termine m/w., dove . indica la velocita di crescita batterica (g/h), mentre
nel CNCPS a p. ¢ stato sostituito Kd, cioe la velocita di degradazione del sub-
strato, nell’ipotesi, non sempre vera, che p. Kd. Cio comporta che I'efficienza
batterica sia molto alta per substrati fermentati velocemente e bassa per quelli
fermentati lentamente, a prescindere dalla velocita di transito. Il transito di
batteri verso I'intestino ¢ quindi calcolato sulla base della velocita di transito
dei liquidi.

I modelli Molly e Dijkstra sono gli unici, fra quelli qui considerati, a tener
conto del cosiddetto disaccoppiamento energetico, cio¢ dello spreco energetico
che si manifesta quando I’energia che si libera dai processi catabolici non viene
sfruttata per le sintesi batteriche per la mancanza di altri nutrienti, ad es. spe-
cifici aminoacidi o peptidi.

Composizione microbica
Contenuto proteico. Il contenuto proteico dei MO, ed in particolare dei
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batteri, non ¢ considerato dai sistemi empirici, ad eccezione del sistema NRC
che stima pero il flusso di proteina batterica per via empirica, senza specificare
la concentrazione di proteine nei batteri. In ogni caso, questo sistema considera
che mediamente 1'80% della PG batterica ¢ costituita da proteina vera, la parte
restante ¢ costituita da acidi nucleici. La digeribilita intestinale della proteina
vera batterica ¢ stimata pari all’'80%, per cui la conversione della proteina
grezza microbica in proteina metabolizzabile (MP) microbica ha un’efficienza
media del 64% (Tabella 3).

Per quanto riguarda il CNCPS, questo sistema ipotizza che i batteri con-
tengano il 62.5% di proteina grezza, di cui il 60% ¢ proteina vera, considerata
100% digeribile nellintestino (Tabella 2). Pertanto, nel passaggio da proteina
grezza microbica a proteina metabolizzabile microbica si ha un’efficienza media
del 60%, leggermente inferiore a quella del sistema NRC. I sistemi meccanici
qui citati considerano la composizione microbica come fissa;fa eccezione del
modello di Dijkstra, che invece predice una composizione microbica variabile a
seconda del tipo di dieta.

Contenuto in aminoacidi. La composizione aminoacidica dei batteri ¢ ri-
portata esplicitamente ed utilizzata per le stime del flusso aminoacidico di
origine batterica solamente dai modelli CNCPS (Tabella 4) e LES, mentre il
sistema NRC (Tabella 5) stima il flusso aminoacidico di origine batterica per via
indiretta, peraltro aggregandolo a quello endogeno, come differenza tra il flusso
totale di aminoacidi e quello derivato dalle proteine escape. Il sistema INRA
(1988) non prevedeva la stima del flusso aminoacidico, ma successivamente i
ricercatori del'INRA (Rulquin et al., 1998) hanno prodotto un modello di
stima degli aminoacidi nell’intestino che ipotizza una composizione aminoaci-
dica dei batteri costante. Il modello di Rulquin et al. (1998) ¢ schematicamente
descritto in una precedente pubblicazione edita dalla Societa Italiana di Buia-
tria (Cannas, 2003).

Riciclo ruminale dei MO. Una quota variabile ma importante dei MO ¢
riciclata nel rumine, per normale lisi dei MO o per azione di batteriofagi. Il riciclo
dei MO porta al riciclo dell’azoto nel rumine, che puo oscillare dal 35% al 75% del
totale dell’azoto microbico sintetizzato nel rumine. La maggiore azione diriciclo
ruminale dei MO ¢ operata dai protozoi, che notoriamente predano intensamen-
te i batteri. Questa azione ha effetti negativi sull’efficienza batterica, che nel
CNCPS viene ridotta del 20% proprio per tener conto dell’azione dei protozoi.
Solamente un altro modello, quello di Dijkstra, tiene conto del riciclo dei MO nel
rumine. In questo caso la stima ¢ effettuata in maniera continua, secondo cineti-
che di saturazione, seguendo un classico modello preda-predatore.

Stima della quantita di proteina microbica digerita nell’intestino secondo i
modelli CNCPS ed NRC

I sistemi CNCPS ed NRC sono fra i sistemi piu diffusi ed imitati nel
razionamento delle vacche da latte. Per questa ragione le modalita con cui
questi modelli stimano le sintesi microbiche ed il flusso di aminoacidi nell’inte-
stino sono state analizzate in dettaglio (Tabelle 2, 3, 4 e 5).
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Come in parte visto nel paragrafo precedente, questi due modelli differi-
scono sostanzialmente nell’approccio utilizzato. II CNCPS ha un modello ru-
minale sostanzialmente meccanico (Tabella 2), mentre lo NRC usa un approc-
cio totalmente empirico (Tabella 3).

Il sistema CNCPS basa la stima delle sintesi batteriche sull’equazione di
Pirt (Tabella 2), modificata come detto sopra. Questo sistema, sulla base delle
simulazioni descritte in seguito, considera un’efficienza batterica che oscilla da
133 a 143 g di MP batterica per kg di carboidrati fermentati nel rumine, od a 77-
91 g di MP batterica per kg di TDN, con i valori maggiori per i livelli di inge-
stione piu bassi.

Il sistema NRC, invece, ipotizza un rapporto fisso tra sintesi microbiche e
TDN della dieta, pari a 130 di PG microbica sintetizzata nel rumine per kg di
TDN (Tabella 3), a cui corrispondono 83 g di MP batterica per kg di TDN.
Questo valore medio ovviamente rappresenta una semplificazione, non tenendo
conto, ad esempio, dell’effetto del livello nutritivo e delle specifiche caratteri-
stiche dei singoli alimenti. Ad esempio, Serra e Cannas (1999) hanno osservato
che la stessa dieta somministrata a bassi livelli di ingestione della SS aveva
un’efficienza maggiore che ad alti livelli di ingestione (da 90 a 64 g di MP
batterica per kg di sostanza organica digeribile, che con quel tipo di diete era
equivalente al TDN, passando da livelli di ingestione del 1.3% al 6.9% del peso
corporeo). L’effetto del tipo di dieta ¢ stato invece evidenziato da Boe e Cannas
(dati non pubblicati), che confrontando 8 diverse diete che differivano per
concentrazione e qualita dei carboidrati strutturali e non strutturali hanno os-
servato valori di MP batterica che oscillavano da 70 a 92 g/kg di TDN, a seconda
della dieta.

Anche il flusso intestinale di aminoacidi ¢ stimato dai due sistemi con
approcci totalmente diversi. Il CNCPS usa un approccio fattoriale, sommando
separatamente gli apporti batterici e quelli derivanti dalle proteine alimentari
escape, ognuno con la propria composizione aminoacidica (Tabella 4). Anche in
questo caso il sistema NRC usa un approccio empirico. Infatti, mentre per la
stima degli aminoacidi derivanti dalla quota di proteina alimentare escape I’ap-
proccio ¢ simile a quello del CNCPS, nel caso degli aminoacidi batterici ed
endogeni (questi ultimi non considerati dal CNCPS) la stima ¢ totalmente
empirica, basandosi su equazioni di regressione, specifiche per ciascun aminoa-
cido essenziale, che stimano il flusso totale di ciascun aminoacido (Tabella 5). Il
flusso aminoacidico di origine batterica ed endogena ¢ stimato come differenza
tra il flusso totale di ciascun aminoacido essenziale ed il flusso dello stesso
aminoacido derivante dalla proteina alimentare escape.

Al fine di evidenziare le differenze tra i due sistemi in termini di stime di
MP microbica e totale, i due modelli sono stati comparati ipotizzando una
ingestione di SS da 16 a 26 kg/d di due diete, una con elevata percentuale di
fibra NDF (42.3% della SS), I'altra con bassa percentuale di fibra NDF (34.0%
della SS) (Tabelle 6 e 7). Al fine di valutare I’effetto del pH ruminale sulla stima
di MP batterica, nel CNCPS la dieta BF ¢ stata valutata anche riducendone la
concentrazione in peNDF sino al 14%, valore nettamente inferiore alla soglia
del 20%, che nel CNCPS garantisce un pH ruminale adeguato per i batteri
cellulosolitici. La razione cosi ottenuta, chiamata BF-BpeNDF per il suo basso
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Tab 6. Diete utilizzate per comparare le sintesi microbiche nei modelli CNCPS ed NRC.

Alimenti Diete (% SS) Composizione (% SS) peNDF nelle diete (% NDF)

AF BF SS PG NDF ADL AF ¢ BF BF-BpeNDF

Fieno loietto 11.3 0.0 90.1 87 615 62 100 100
Fieno medica 11.3  13.1 93.1 21.0 46.0 6.6 95 30
Mais insilato 389  27.0 30,0 7.8 46.0 33 86 60
Mais granella 9.5 23.7 8.8 97 168 1.0 40 40
Orzo seme 6.3 15.3 88.7 123 29.1 29 5 5
Polpe bietola 4.5 4.5 90.6 9.7 60.6 5.1 50 25
Farina soia 13.6 10.5 884 510 174 1.6 40 40
Seme cotone 4.5 5.9 91.7 235 429 5.6 85 60

Dieta AF 100 - 52.0 167 423 39 30% -

Dieta BF - 100 58.0 165 340 3.2 23%* 14*

AF = dieta ad alta fibra; BF = dieta a bassa fibra; BF-BpeNDF = dieta a bassa fibra con ridotta
fibra ruminabile (peNDF).
* peNDF nelle diete (% SS)

Tab 7. Produzione di proteina metabolizzabile (MP, g/d) con tre diverse diete e ingestioni
giornaliere secondo i modelli CNCPS ed NRC.

Ingestione SS CNCPS NRC
keg/d MP MP MP MP MP MP MP
totale  batteri RUP totale  batteri RUP  endog.
Razione AF
16 1696 980 716 1715 869 770 76
20 2163 1180 983 2182 1068 1020 94
26 2886 1456 1430 2899 1351 1425 123
Razione BF
16 1745 1045 700 1709 916 717 76
20 2223 1253 970 2166 1115 957 94
26 2957 1537 1420 2861 1391 1347 123
Razione BF- BpeNDF
16 1630 906 724
20 2084 1083 1001
26 2790 1326 1464

AF = dieta ad alta fibra; BF = dieta a bassa fibra; BF-BpeNDF = dicta a bassa fibra con ridotta
fibra ruminabile (peNDF).

contenuto in fibra totale ed effettiva (Tabella 6), quando implementata nel
CNCPS portava ad una stima del pH ruminale intorno a 6.0, contro il valore
di 6.38 ottenuto con la razione BF ordinaria. La razione BF-BpeNDF non ¢
stata implementata nel modello NRC perché questo non contempla il concetto
di fibra ruminabile.

I risultati delle simulazioni hanno evidenziato che la MP del sistema
CNCEPS ¢ costituita da due componenti, proteina microbica e proteina escape
(di seguito chiamata RUP), mentre il sistema NRC considera anche un certo
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Figura 1: Proteina metabolizzabile (MP) totale per kg di SS ingerita apportata da
razioni con diverso contenuto di fibra totale ed effettiva secondo i modelli
CNCPS ed NRC (AF = dieta ad alta fibra; BF = dieta a bassa fibra; BF-
BpeNDF = dieta a bassa fibra con ridotta fibra ruminabile).
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flusso di MP di origine endogena (Tabella 7). La quantita di MP apportata dalle
razioni per kg di SS ingerita aumenta, per entrambi i modelli, al crescere del-
I'ingestione totale (Figura 1), per effetto dell’aumento della MP da RUP, che
cresce piu velocemente dell’ingestione della SS (Tabella 7). Le differenze in MP
tra le razioni AF e BF sono molto limitate nel caso del sistema NRC (Tabella 7 e
Figura 1), per effetto di una compensazione tra MP microbica, che aumenta
sostanzialmente passando da AF a BF, e quella da RUP, che invece diminuisce
marcatamente. Nel caso del CNCPS, invece, passando da AF a BF si ha un forte
aumento della MP, causato da una modesta riduzione della MP da RUP ac-
coppiata ad un forte aumento della MP batterica. La riduzione della fibra
effettiva della razione e quindi del pH ruminale nel CNCPS porta ad una
riduzione di circa il 14% delle sintesi microbiche, parzialmente compensata
da un aumento della MP da RUP. Infatti, col ridursi della peNDF della razione
aumenta la sua velocita di transito e quindi la RUP. Nel complesso, comunque,
I'apporto di MP si riduce di circa il 6% (Tabella 7).

Al crescere dell’ingestione di SS in tutte le razioni e per entrambi i modelli
si ha una riduzione della percentuale di MP totale che deriva da MP batterica
(Tabella 7 e Figura 2). Un altro aspetto importante ¢ che mediamente il sistema
NRC stima apporti percentualmente inferiori di MP microbica rispetto al si-
stema CNCPS. Questo pero ¢ un effetto del fatto che il sistema NRC include
nella MP una componente endogena, che quindi diluisce ’apporto batterico.
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Figura 2: Proteina metabolizzabile (MP) microbica sul totale della MP apportata da
razioni con diverso contenuto di fibra totale ed effettiva secondo i modelli
CNCPS ed NRC (AF = dieta ad alta fibra; BF = dieta a bassa fibra; BF-
BpeNDF = dieta a bassa fibra con ridotta fibra ruminabile).
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] —A— CNCPS BF - BpeNDF
60 - —X= NRC AF
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55
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Al fine di valutare la sensibilita del sistema CNCPS alle variazioni di ve-
locita di degradazione del substrato, ¢ stata condotta una simulazione modifi-
cando, nella razione BF, la velocita di degradazione (Kd) degli amidi della
granella di mais (frazione B1 dei CHO nel CNCPS), che in questa razione
costituiva il 23.7% della SS totale (Tabella 6), dai suoi valori tipici (30%/h) a
quelli tipici della granella di orzo (10%/h). Inoltre, ¢ stato anche valutato I’ef-
fetto della modificazione del Kd della fibra potenzialmente digeribile (frazione
B2 dei CHO nel CNCPS) dell’insilato di mais, della razione BF, di cui costituiva
il 27% della SS, dai suoi valori tipici (5%/h) a quelli tipici di fieno di medica di
buona qualita (9%/h).

I risultati hanno evidenziato che I'aumento del Kd dell’amido di mais
portava a consistenti aumenti della MP microbica, sia in termini assoluti che
relativamente alla MP totale, mentre 'aumento del Kd della fibra potenzial-
mente digeribile dell’insilato di mais portava ad aumenti delle sintesi microbi-
che molto ridotti (Tabella 8). Cio evidenzia la sensibilita del CNCPS alle varia-
zioni di Kd delle fonti amilacee, e quindi la necessita di disporre di valori
accurati, mentre eventuali errori nella stima del Kd della fibra dei foraggi
sembrano avere ripercussioni molto piu limitate. Questo tipo di valutazione
non puo essere fatto col modello NRC perché esso non contempla la possibilita
di tener conto della velocita di degradazione delle diverse frazioni dei carboi-
drati.
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Tab 8. Effetto della velocita di degradazione (Kd) degli amidi sulla produzione di proteina
microbica metabolizzabile nel sistema CNCPS. La simulazione é stata condotta
portando il Kd dell’'amido della granella di mais della razione BF dai suoi valori
tipici (30%/h) a quelli tipici della granella di orzo (10%/h) e, separatamente, il Kd
della fibra potenzialmente digeribile dell’insilato di mais della razione BF dai suoi
valori tipici (5%/h) a quelli tipici di fieno di medica di buona qualita (9%/h).

Alimento Ingestione
16 kg di SS/d 26 kg di SS/d

Granella di Mais (23.7% SS razione BF)

Kd frazione B1 dei CHO = 10%/h 1045 (60 % MP tot.) 1537 (52 % MP tot.)

Kd frazione B1 dei CHO = 30%/h 1181 (63 % MP tot.) 1764 (56 % MP tot.)
Insilato di Mais  (27.0% SS razione BF)

Kd frazione B2 dei CHO = 5%/h 1045 (60 % MP tot.) 1537 (52 % MP tot.)

Kd frazione B2 dei CHO = 9%/h 1081 (61 % MPtot.) 1597 (53 % MP tot.)

Conclusioni

La modellizzazione delle sintesi microbiche e dei nutrienti da esse derivati
rappresenta una sfida scientifica e tecnica di elevata complessita. I diversi mo-
delli proposti per stimare le sintesi batteriche differiscono in maniera sostan-
ziale per approccio utilizzato, variabili considerate, livello di complessita e stime
effettuate. Anche fra i modelli di piu largo uso in campo, quali il CNCPS ed il
sistema NRC, le differenze sono sostanziali. Tuttavia, le stime sulle sintesi
effettuate da questi modelli con razioni di tipo standard differiscono meno di
quanto la diversita di approccio utilizzato e il livello di complessita considerato
potessero far pensare. Il modello CNCPS ha evidenziato una maggiore flessi-
bilita, consentendo, ad esempio, di tener conto degli effetti del pH ruminale e
delle caratteristiche degli amidi sulle sintesi batteriche.
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