Influencia del estatus oxidativo sobre el epigenoma de tejido adiposo de
lechones ibéricos
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Resumen

El periodo perinatal es critico para el desarrollo del lechon y se caracteriza por un
desequilibrio en el potencial redox que se ha descrito en distintas especies. En un trabajo anterior se
han evaluado los efectos funcionales de distintos antioxidantes (hidroxitirosol y/o vitamina E),
aplicadas a las raciones de cerdas ibéricas en periodos reproductivos criticos (periodo perinatal), sobre
las caracteristicas metabdlicas y el transcriptoma del tejido adiposo de la descendencia, concluyéndose
que el tejido adiposo de animales suplementados presenta un mejor estatus metabdlico y antioxidante,
mientras que el de animales no suplementados se caracteriza por una alteracion de la homeostasis con
activacién de rutas de sefializacion inmune y de inflamacion. El objetivo de este trabajo ha sido
evaluar el efecto de la suplementacion perinatal con vitamina E sobre el metiloma del tejido adiposo
de los lechones, para explorar el posible origen epigenético de las diferencias de expresion génica
observadas.

Se emplearon muestras de tejido adiposo de lechones (n=12), obtenidas 5 dias tras el destete,
cuyas madres habian sido tratadas desde el dia 85 de gestacion hasta el destete con un nivel elevado de
vitamina E (VE: 100 mg VE/kg) frente a un grupo control (C: 30 mg VE/kg). Se extrajo el ADN y se
empled para secuenciacion del metiloma mediante la técnica RRBS, en un servicio externo (Sequentia
Biotech S.L.). La evaluacion de la calidad de las secuencias se realiz6 con el programa FASTQC y se
hizo un filtrado con Trim Galore. El alineamiento de las secuencias se realiz6 con BWA-Meth-aligner,
empleando el genoma porcino Sscrofall.l, con un porcentaje de alineamiento medio del 68%. Se
utilizd MethylDackel para extraer medidas de metilacion por base y posteriormente se empled el
paquete MethylKit, para el estudio de metilacién diferencial y el programa de R genomation’14 para la
anotacion de las bases/regiones diferencialmente metiladas.

Se obtuvo una media de 165K lecturas por muestra, con una tasa de conversion por bisulfito
>09%. Se detectaron 3.277 bases diferencialmente metiladas (DM) entre los dos grupos
experimentales (g-value < 0.01 y diferencias de metilacién >25%), con 1.956 hipermetiladas y 1321
hipometiladas en el grupo VE. Tras la anotacion se observé que el 6,50% de las bases DM se localiz6
en promotores, el 5,95% en exones, el 48,76% en intrones y el 38,79% en regiones intergénicas. La
integracién de resultados transcriptomicos y epigendmicos permitié identificar regiones
diferencialmente metiladas coincidentes con genes diferencialmente expresados, como JAZF1 o
RAC2, cuyos efectos nutrigendmicos parecen estar vehiculados por mecanismos de programacion
epigenética.
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