a expansion de la
acuicultura a nivel
mundial ha incre-
mentado significati-
vamente la produc-
cion y cultivo de
peces carnivoros, ta-
les como salmones y
truchas. Uno de los factores que mayor
impacto han mostrado en la produccion
de salmonidos es la alimentacion, fun-
damentalmente por su alto costo, sus
efectos sobre la calidad del producto
comercial, y su impacto sobre el medio
ambiente. El estancamiento de los des-
embarques pesqueros, que aportan la
materia prima para la produccion de
harina y aceite de pescado, esta empu-
jando a un punto critico a la industria
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piscicola. Por una parte, los insumos de
origen animal seran cada vez mas costo-
S0S y, por otra, existe una creciente pre-
sion ambientalista por reducir la carga
extractiva que la pesqueria ejerce sobre
las poblaciones naturales de peces. Estos
factores han impulsado la busqueda de
fuentes nutritivas alternativas, como son
proteinas y aceites de origen vegetal, asi
como también la seleccion de peces que
toleren mejor estos nuevos nutrientes.

Debido a que cualquier cambio en la
formulacion del alimento puede generar
multiples respuestas fisiologicas en los
peces, se hace necesario disponer de un
enfoque integrador para analizar este
tipo de respuestas. Es asi como en los
ultimos tres afios en nuestro Laboratorio

hemos utilizado las ventajas de un enfo-
que genomico-nutricional con el propo-
sito de identificar las familias de trucha
arcoiris que mejor se adaptan a estas
dietas con reemplazo de nutrientes”. La
gendmica nutricional intenta resolver
como componentes de la dieta impactan
la expresion de genes especificos. Sabe-
mos que muchos componentes bioactivos
de la dieta, actuando a concentraciones
nutricionalmente relevantes, generan
cambios sutiles pero biolégicamente
significativos en la expresion de genes
especificos®.

En nuestros estudios hemos empleado
la tecnologia de microarreglos de DNA
para evaluar los cambios en la expresion
de genes hepaticos en diferentes familias
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Disefio Experimental

. . - Dieta AV (50% aceite vegetal) Dieta Control (100% animal)
Ingredientes (g-100g-1) | Dieta Control | Dieta AV & 2,
Harina de Pescado 40,0 40,0 i &
Aceite de Pescado 23,5 11,3
Aceite de Raps - 11,3
Trigo 16,6 16,8 5 familias
Harina de Plumas 7,0 7,0 4-6 peces/familia
Harina de Visceras 7,3 7.3 (0.mykiss)
Gluten de Maiz - -
Girasol
Soya Desgrasada - -
Micro Nutrientes 2,3 2,5
% Proteina 39,0 39,0
% Lipidos 29,6 28,8
% Cenizas 71 7:1 ; : ; ;
% Fibra 0,6 0.6 Genes diferencialmente expresados en respuesta al cambio de dieta
% Humedad 10,5 11,0 Se seleccionaron individuos de 5 familias de hermanos completos de trucha arcoiris, que no experimentaron variacion en su ganancia de peso luego de 64
- - - dias sometidos a una dieta control o una dieta experimental con 50% de reemplazo de aceites animales por aceites vegetales (dieta AV). Para cada familia
Proteina D|ge5t|ble 33,1 33,1 y cada tratamiento se extrajo ARNm a partir del higado de 4-6 individuos y se sintetiz ADNc marcado con los trazadores fluorescentes Cy3 o Cys. El ADNc
Y . marcado fue hibridizado con microarreglos que contienen 32.000 secuencias de ADN (32K microarreglo) que representan genes de trucha arcoiris y salmon
Energla Dlgestlble 18,8 18,8 del Atlantico. El andlisis estadistico de los datos permitid identificar genes cuyos niveles de expresion cambian en funcion de la dieta experimental.
Tabla1 Figura 1

de trucha arcoiris en condiciones en que
el aceite de pescado de la dieta (dieta
control) fue reemplazado por aceite de
origen vegetal (dieta AV, ver Tabla 1 y
Figura 1). La tecnologia de microarre-
glos de ADN, que permite el analisis
simultaneo de la expresion de miles de
genes, es el método mas empleado en
los estudios de gendmica nutricional®.
Un microarreglo consiste en un gran
numero de moléculas de ADN ordenadas
sobre una lamina de vidrio del tamaiio
de un portaobjetos. Un analisis tipico
consiste en aislar el ARN mensajero
(ARNm) de dos muestras, control y
experimental, transformar el ARNm en
una molécula mas estable, el ADN com-
plementario (ADNc), marcar el ADNc
de cada muestra con diferentes trazado-
res fluorescentes e incubar ambas mues-
tras simultdneamente sobre el microarre-
glo. Durante la hibridizacion, las dos
poblaciones de ADNc marcado compe-
tirdn por unirse a sus secuencias com-
plementarias inmovilizadas en el mi-
croarreglo. Luego de la hibridacion, la
matriz de vidrio es analizada en un es-

caner y la razén entre los valores de
intensidad de fluorescencia de los dos
trazadores, para cualquiera de los com-
plejos hibridados, refleja la cantidad
relativa del correspondiente ARNm pre-
sente en las muestras originales. El anali-
sis bioinformatico de estos datos permite
asociar grupos de genes que se expresan
de forma coordinada y proporciona in-
formacion importante sobre su funcion.

Diferencias en la expresion de genes
entre los dos tipos de alimentacion pro-
porcionan respuestas a interrogantes
tales como: ;Cuales genes modifican
su expresion en peces, que aun siendo
sometidos a una dieta con importante
aporte de nutrientes de origen vegetal,
no ven significativamente reducida su
tasa de crecimiento? Esta informacion
es relevante, por una parte, en la iden-
tificacion de las vias metabdlicas com-
prometidas en la respuesta a los nutrien-
tes vegetales incorporados en la dieta,
y, por otra, para implementar nuevas
estrategias productivas que permitan
seleccion de familias que realicen un

mejor aprovechamiento de dietas con
nutrientes vegetales.

Los resultados obtenidos (Figura 2) in-
dican que el cambio en la dieta afecta
principalmente la expresion de genes
que participan en el metabolismo celular,
en particular aquellos relacionados con
el metabolismo de lipidos (48%). Ade-
mas, se vieron afectados los genes vin-
culados a la respuesta inmune (18%), un
resultado posiblemente relacionado con
el reconocido efecto antiinflamatorio de
los acidos grasos omega-3 presentes en
la dieta control. Al comparar los cambios
en la expresion génica entre familias,
fue posible detectar interesantes diferen-
cias en la expresion de los genes que
participan en el metabolismo de lipidos
y lipoproteinas. Asi, la expresion de los
genes que codifican componentes de la
sintesis de acidos grasos, del metabolis-
mo de fosfolipidos, del transporte de
acidos grasos y del metabolismo de apo-
lipoproteinas fue significativamente in-
crementada en algunas familias y dismi-
nuida en otras, sugiriendo que diferentes
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Clasificacion Funcional de los Genes
Diferencialmente Expresados entre la
Dieta Experimental y la Dieta Control

u Metabolismo de lipidos u Otros metabolismos
w Respuesta inmune
w Respuesta a estrés

w Funciones sanguineas w Desconocido

& Biosintesis de proteinas
u Funciones mitocondriales
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Figura 2

familias de peces pueden tener diferentes
capacidades para adaptarse a cambios
en la dieta. Esto abre la posibilidad de
identificar familias de peces que puedan
adaptarse de mejor manera a utilizar
dietas con altos niveles de reemplazo de
aceites vegetales. De esta manera seria
posible combinar la seleccion genética
con cambios en las formulaciones de
alimentos para peces, como una estrate-
gia para satisfacer la creciente demanda
mundial de productos de la acuicultura,
en ausencia de efectos nocivos para la
salud de los peces o pérdida de valor
nutricional de los peces de cultivo. LY
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