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INTRODUCCION

Los ARN no codificantes largos (IncRNA) constituyen un conjunto de transcritos no codificantes
caracterizados por su implicacion en procesos de regulacién transcriptomica, post-transcriptomica, y
epigenética (Zhao y Lin, 2015). En el caso de su influencia sobre caracteres de produccion carnica,
diversos estudios evaluando la actividad de los IncRNA en musculo y tejido adiposo en cerdo (Li et al.,
2020) y ganado vacuno (Choi et al, 2019) han demostrado que los IncRNA pueden ser importantes
elementos reguladores y afectar las caracteristicas de la canal en los animales de produccion. En el
ganado ovino, solo hay un estudio sobre el papel de los IncRNAs del tejido graso en razas de cola grasa
(Ma et al., 2018). En este estudio utilizamos datos de RNA-Seq de corderos lechales de las razas Churra
y Assaf, previamente analizados en un estudio de expresién diferencial (Suarez-Vega et al., 2018), con el
objetivo de identificar nuevos IncRNAs en el transcriptoma ovino de la grasa perirrenal. El interés de este
tejido en corderos lechales recae en su relacion con el nivel de engrasamiento global de la canal.

MATERIAL Y METODOS

Los datos de RNA-Seq analizados fueron generados con la tecnologia paired-end de lllumina a partir de
muestras de grasa perirrenal de 14 corderos machos, seis de la raza Churra y ocho de la raza Assaf,
sacrificados al alcanzar el peso de sacrificio de mercado (9-12 Kg). Los datos brutos fueron alineados,
después de un control de calidad previo, frente al genoma de referencia Oar v3.1 con el programa STAR
(v2.7.6a) (Dobin et al, 2013), utilizando el método *“two-pass” (Veeneman et al, 2015). Tras el
ensamblado con StringTie (v2.1.4) (Pertea et al., 2015), la identificacion y clasificacion de los IncRNAs se
realizé con el programa FEELnc (Wucher et al., 2017). Posteriormente, se llevd a cabo la cuantificacién
de la expresion de los IncRNA identificados, con HTSeq-count (v0.6.1p2) (Anders et al., 2014), y la
asociacién en “cis” con los genes codificantes, con el médulo “FEELnc_classifier’ de FEELnc.

RESULTADOS Y DISCUSION
Se detectaron un total de 4385 IncRNAs en el transcriptoma de la grasa perirrenal de oveja, de los cuales
2601 no estaban anotados. Del total de los IncRNA identificados, la mayoria eran intragénicos (2113). A
partir de la cuantificacién de la expresion, se identificaron los cinco INcRNAs mas expresados en cada
una de las razas, que ya estaban anotados en el genoma de referencia; esto confirmaria que el método
de detecciodn es eficaz. Dentro de los cinco IncRNAs mas expresados en cada raza, cuatro de ellos fueron
comunes entre las dos razas, presentando todos ellos una expresién ligeramente més alta en Churra que
en Assaf (ENSOARG00000026007, @ ENSOARG00000026921, @ ENSOARGO00000026777 'y
ENSOARG00000025341). Entre estos IncRNAs, por ejemplo, destaca el IncRNA
ENSOARG00000026921, (cis)-asociado al gen WDR87, relacionado con la infiltracién grasa de la carne
en un estudio previo en el vacuno de raza Hanwoo (Lim et al., 2013).

CONCLUSION
Hemos identificado elementos reguladores sobre genes con importancia sobre caracteres de calidad de
la carne. Este estudio representa un primer paso hacia la caracterizacion de IncRNA en el tejido adiposo
de corderos lechales.
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