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INTRODUCCION
El contenido en proteina de la dieta durante el crecimiento es crucial para que los animales alcancen
su potencial genético, pero su costo y disponibilidad representan un desafio creciente para la ganaderia
sostenible. Las restricciones nutricionales-pueden producir modificaciones epigenéticas que afectan la
productividad y la salud del ganado, con posibles implicaciones intergeneracionales (Wang & Ibeagha-
Awemu, 2021). En este contexto, el objetivo del presente estudio fue evaluar el posible impacto de una
restriccion proteica aplicada a corderas prepuberales sobre el transcriptoma hepatico de sus crias.

MATERIAL Y METODOS

Este estudio analizé el transcriptoma del higado en 16 corderos lechales nacidos de madres primerizas
que habian sido sometidas a una restriccion proteica durante el periodo prepuberal (3-5 meses de
edad). Antes y después de este periodo todas las ovejas recibieron la misma dieta. La mitad de los
corderos eran hijos de madres alimentadas con la dieta estandar (C) y la otra mitad de hembras que
habian sido sometidas a la restriccion proteica (MNPR, de maternal nutrient protein restriction). El ARN
se extrajo del tejido hepatico utilizando Trizol (Invitrogen, CA, EEUU) y la secuenciacion de las muestras
se realiz6 en un secuenciador lllumina NovaSeq 6000. Los datos de RNA-Seq se procesaron segun el
flujo de analisis descrito por Alonso-Garcia et al. (2023). Posteriormente, utilizando un enfoque de
biologia de sistemas, se realizé un analisis de preservacioén dentro del marco del Andlisis de Redes de
Coexpresion Génica Ponderada (WGCNA) (Langfelder & Horvath, 2008). Para ello, se construyeron
redes de coexpresion génica para los grupos C y MNPR y se identificaron moédulos de genes
coexpresados. Se realizd un analisis de preservacion para evaluar la estabilidad de los patrones de
coexpresion, utilizando la red del grupo C como referencia y el grupo MNPR como prueba, basado en
las estadisticas Zsummary y medianRank. Los modulos que exhibieron los patrones de coexpresion
menos perservados dentro de la red MNPR fueron sometidos a un analisis de enriquecimiento funcional
mediante el software ToppGene (Chen et al., 2009), considerando tres categorias de Gene Ontology:
Proceso Bioldgico (GO:BP), Funcion Molecular (GO:MF) y Componente Celular (GO:CC) .

RESULTADOS Y DISCUSION

De los 47 modulos identificados en el grupo C, dos modulos fueron considerados como los menos
perservados en la red MNPR: magenta (259 genes, Zsummary = 0.15, medianRank = 44) y purple (253
genes, Zsummary = 0.18; medianRank = 41). El analisis de enriquecimiento de estos modulos destaco
funciones moleculares involucradas en la homeostasis energética celular, la actividad enzimatica y la
transduccion de senales, con la mitocondria como un centro clave que conecta estas vias.
Curiosamente, estos procesos estan fuertemente influenciados por el estrés oxidativo o el estrés del
reticulo endoplasmico, los cuales estan interconectados y pueden afectar los mecanismos epigenéticos
del transcriptoma hepatico a través de multiples vias relacionadas con el metabolismo graso (Esfandiari
et al., 2010; Hong et al., 2024).

CONCLUSION
Estos resultados sugieren que una restriccion proteica en ovejas de reposicion puede afectar el
metabolismo hepatico de sus crias, lo que puede ser de interés para optimizar estrategias de manejo.
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