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INTRODUCCION

La suplementacién de la dieta con aceite de pescado (FO) es una estrategia de alimentacion de
rumiantes que permitiria la modulacién del contenido en acidos grasos de la leche, produciendo una
leche mas saludable para los consumidores (Reynolds et al., 2006). Sin embargo, uno de los efectos
contraproducentes de este tipo de suplementacion es el llamado sindrome de la depresién de la grasa de
la leche (MFD) (Toral et al., 2015). En un estudio previo se identificaron los genes y rutas metabdlicas
afectadas por la MFD en ovejas lecheras (Suarez-Vega et al., 2017). Sin embargo, dentro de los animales
que desarrollan MFD, existen individuos con niveles altos de depresién grasa (RESPO+) e individuos
cuya respuesta es menor (RESPO-). El objetivo de este estudio es realizar un andlisis ponderado de
redes de coexpresion génica (WGCNA) para analizar la base genética de la respuesta cuantitativa a la
MFD.

MATERIAL Y METODOS

Para este andlisis se utilizaron cinco ovejas RESPO+ (MFD promedio; -25,04% de porcentaje de grasa
lactea) y cinco RESPO- (MFD promedio: -9,98%). La secuenciacion de las muestras de RNA extraidas a
partir de la leche se realizé segun el protocolo de Suarez-Vega et al. (2015). Las lecturas obtenidas
fueron alineadas frente al genoma de referencia -Oar_rambouillet_v1.0- utilizando el programa STAR
(Dobin et al., 2013). Posteriormente, se utilizé la herramienta RSEM v.1.3.0 (Li & Dewey, 2011) para la
cuantificacion de los transcritos y se usé el paquete de R WGCNA (Zhang & Horvath, 2005) para realizar
el andlisis ponderado de redes de coexpresidén génica. El andlisis de sobrerrepresentacion funcional se
llevé a cabo con el software WebGestaltR (Wang et al., 2013).

RESULTADOS Y DISCUSION

En el andlisis de WGCNA se obtuvieron 30 mddulos de coexpresién génica ponderada asociados a los
diferentes grados de MFD producidos por la dieta suplementada con FO. Una vez obtenidos los médulos
génicos, se seleccionaron aquellos que contenian los genes identificados como diferencialmente
expresados en el estudio previo entre animales con MFD y controles (Suarez-Vega et al. 2018). La
prueba chi cuadrado realizada para comprobar si los genes descritos en dicho articulo se distribuian o no
de manera aleatoria mostré que existian varios modulos de genes que contenian una proporcion mayor
de genes implicados en la MFD de los que esperariamos por azar. El grupo con mayor relevancia fue el
denominado BROWN, con 33 genes coincidentes (frente a los 17 esperados). En el andlisis de
sobrerrepresentacion funcional del médulo BROWN, se encontraron procesos de ontologia génica (GO)
como la oxidacién lipidica o la catabolizacion de lipidos (FDR <0,01). Ademas, en este mddulo se
encuentran genes regulados negativamente en la MFD como ACACA o ACSST (Suarez-Vega et al.,
2019; Toral et al., 2017).

CONCLUSION
La aplicacion de la metodologia WGCNA es de gran utilidad para el analisis de caracteres cuantitativos
como el grado de depresién grasa en respuesta a una dieta suplementada con FO. Esta metodologia nos
ha permitido identificar redes de coexpresion génica relacionadas con la respuesta diferencial en el
sindrome de MFD y ligadas a procesos de sintesis de grasa en la glandula mamaria.
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