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INTRODUCCION

Existe cada vez mayor evidencia que confirma la importancia del microbioma y su actividad en la
deposicion lipidica (Tang et al., 2020; Kim et al., 2020). Un estudio previo en dos lineas seleccionadas
divergentemente por contenido de grasa intramuscular (GIM) en el musculo Longissimus thoracis et
lumborum (Martinez-AIvaro et al., 2016), determind que hubo una respuesta correlacionada en el
contenido microbiano y su metagenoma (resultados ain no publicados). Al ser el metaboloma el producto
final en el flujo de informacién desde el genotipo hasta el fenotipo, el estudio de los metabolitos
microbianos permitiria relacionarlo més directamente con el fenotipo.

El objetivo de este trabajo fue estudiar las rutas metabdlicas del microbioma que se vieron afectadas por
la seleccién y evaluar cémo éstas pueden haber contribuido a la diferenciacién entre las lineas
seleccionadas divergentemente por grasa intramuscular.

MATERIAL Y METODOS
Se utilizaron 27 animales de la linea de alta (GA) y 25 de la linea de baja GIM (GB) de la 10™ generacién
de seleccién de un experimento de seleccion divergente por grasa intramuscular. Los animales se
sacrificaron tras 4 h de ayuno a las 9 semanas de edad, se tomaron muestras del contenido cecal, se
homogeneizaron y conservaron a -80°C. Las muestras fueron enviadas en Metabolon, Inc para su analisis
y obtencién de la base de datos de metabolitos. Se identificaron 711 metabolitos y, en primera instancia,
se filtraron aquellos que contuvieran 50% o0 mas de ceros (18 metabolitos). Los ceros restantes se
imputaron asignandoles el minimo valor detectado en el metabolito, en el conjunto de animales. Se aplicé
transformacién logaritmica vy tipificacion. Se utilizd “partial least squares-discriminant analysis” (PLS-DA)
para identificar las diferencias entre lineas, se seleccionaron las variables con un valor de importancia en
la proyeccién (VIP) mayor que 1 y se reestim6 el modelo para conocer su capacidad predictiva. Se
identificaron las rutas metabdlicas afectadas por la seleccion y se estudiaron los posibles mecanismos
implicados en la mayor deposicion lipidica en la linea de alta GIM.

RESULTADOS Y DISCUSION

Se seleccionaron 250 metabolitos por el VIP. El modelo presenté una capacidad de prediccidén del 66%
(@ después de la validacién cruzada. Numerosos metabolitos del metabolismo de las purinas y de las
pirimidinas tuvieron mayor concentracion en la linea GA. Ambas estan involucradas en el crecimiento
celular, en proveer energia, y en la biosintesis de fosfolipidos, entre otros (Fumagalli et al., 2017). La
diferencia encontrada en estos metabolismos podria indicar un estado alterado de crecimiento celular y
biosintesis de fosfolipidos en la linea GA. También, se encontr6 en la linea GA mayor concentracién de
metabolitos involucrados en el metabolismo de la nicotinamida, intermediarios en la sintesis de NAD, que
es clave en el metabolismo energético. El metabolismo de los carbohidratos también se vio afectado. Las
diferencias mas relevantes se encontraron en el metabolismo de las pentosas, las cuales son
metabolizadas en el intestino por accién del microbioma, proveyendo carbonos y energia (Basen et al.,
2020). Se encontraron varios metabolitos intermedios de dicho metabolismo con mayor concentracion en
la linea GA. Por otro lado, metabolitos intermedios del ciclo de Krebs se encontraron en mayor
concentracién en la linea GB. Estas Ultimas observaciones sugieren una diferenciacién en los
mecanismos de utilizacion de la glucosa entre las lineas. Por ultimo, se encontraron diferencias en el
metabolismo de los aminoacidos arométicos fenilalanina, tirosina y triptéfano. La accién del microbioma
es muy importante en el metabolismo de dichos aminodcidos, y en el presente estudio se encontré mayor
concentracion de varios de sus metabolitos intermedios en la linea GA.

CONCLUSION
La seleccion por grasa intramuscular afecté al microbioma y, por ende, al metaboloma del contenido
cecal de los animales. Teniendo en cuenta que las lineas divergentes estan bajo las mismas condiciones
ambientales, incluyendo la alimentacion, se puede afirmar que las diferencias encontradas en el
metabolismo del microbioma se deben a la composicion genética de las lineas, y que dicho metabolismo
afectd directamente al contenido de grasa intramuscular.
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