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INTRODUCCION

El acelerado crecimiento demografico y el incremento de la renta estin esti-
mulando la produccién y el consumo masivo de alimentos de origen animal (leche,
carne, huevos). A nivel mundial, el sector agropecuario esta creciendo vertiginosa-
mente y se estima que para el afio 2020 sera el sector més importante en términos de
valor agregado (FAQO, 2007). La expansion de la demanda de alimentos de origen
animal tiene impactos tecnoldgicos y estructurales significativos en el sector agro-
pecuario. La produccién animal en paises en desarrollo necesitara ser aumentada,
principalmente para satisfacer la demanda del consumidor, utilizando eficazmente
todos los recursos que hasta la fecha resultan escasos. Aunado a esto, los consumido-
res, cada dia son mads exigentes en cuanto a los aspectos de calidad, procedencia e
inocuidad de los alimentos.

Es por ello, que se considera que la aplicacion de nuevas tecnologias molecula-
res ayudara a lograr un incremento en la produccién y en la calidad de los productos,
dotando de mayor capacidad competitiva a las explotaciones ganaderas, quienes pro-
porcionaran respuestas rapidas y eficaces a la crisis alimentaria.

Estas nuevas tecnologias convergen en los siguientes aspectos: 1. Se basan en la
determinacion de la concentracion completa y tipo especifico de biomoléculas (ADN,
ARNm, proteinas, metabolitos, por ejemplo). 2. Comparan el conjunto completo de
biomoléculas especificas (transcriptoma, protedmas o metabolomas) bajo diferentes
condiciones ambientales, y 3. El conjunto de datos generados son analizados e inter-
pretados mediante bioinformatica.

Esto ha resultado en varias tecnologias llamadas “omics” (en inglés) que inclu-
yen la gendmica, transcriptomica, protedmica, metabolémica, nutrigenémica, fené-
mica (Evans, 2000), cada una con propdsitos especificos. El presente capitulo preten-
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de indagar sobre el uso y las potencialidades de nuevas tecnologias en la industria cér-
nica, en busca del mejoramiento de la calidad de la carne.

TECNICAS GENOMICAS EN LA INDUSTRIA CARNICA

La carne es uno de los alimentos mds nutritivos y apetecidos por el hombre, es
una excelente fuente de proteinas de alta calidad (Biesalski, 2005), minerales y vitami-
nas del complejo B que no se encuentran presentes o estdn menos biodisponibles en
otros alimentos. El ganado vacuno, a escala mundial, se ha convertido en el tercer
abastecedor de proteinas, precedido por el cerdo y las aves (USDA, 2007).

El consumidor actual es cada dia mas exigente en cuando a la calidad e inocui-
dad del producto que compra y se interesa por conocer el origen, tipo de alimentacién
y manejo de los animales de donde provienen los productos cirnicos. Los esfuerzos
que se han realizado para predecir la calidad de la carne bovina no han arrojado hasta
ahora métodos exactos que aseguren tales exigencias. Durante las pasadas décadas, los
avances en genética molecular han llevado a la identificacion de genes que estan aso-
ciados con la calidad de la carne. En los sistemas de produccion de bovinos de carne o
doble propésito, los programas de seleccion no solo pretenden mejorar la productivi-
dad, sino aquellos caracteres que estian directamente relacionados con la calidad de la
canal y de sus carnes.

Sin embargo, las variables de calidad de la carne no se adecuan los esquemas de
seleccion tradicional, ya que las evaluaciones de los fenotipos son complejas y costo-
sas al igual que la evaluacién en canal, despiece en cortes o medicion de la blandura de
la carne) y ademas se miden tarde en la vida del animal (Soria y Corva, 2004). Por ello
es que recientemente se ha introducido una metodologia mas precisa para obtener el
mérito genético de un animal, combinando la informacién fenotipica medida en el
animal, con la informacion de los marcadores genéticos que estén relacionados con
estos caracteres (Casas, 2005). Este método es conocido como Seleccién Asistida por
Marcadores Genéticos.

La aplicacién de la genémica puede beneficiar a la industria de la carne ya que,
la identificacién de genotipos particulares puede ser utilizada para predecir la calidad
de la carne permitiendo tomar decisiones durante la cria de los animales 6 antes que
los mismos lleguen al sacrificio. Estos predictores pueden ser utilizados por la indus-
tria como herramientas para clasificar con exactitud a las canales de acuerdo a la cali-
dad determinada por diferentes genotipos.

En el Cuadro 1 se muestran los genes reportados que estdn relacionados con ca-
racteristicas de la calidad de la carne en bovinos. En los paises industrializados, se es-
tan ofreciendo las pruebas diagnosticas de ADN para estos genes a los productores de
manera que puedan ser usadas como una herramienta de facil uso en la seleccién de
toros, y en la determinacién de animales superiores en las pruebas de progenie. Ofrece
ademads la oportunidad de facilitar el manejo en la finca, a la hora de conformar lotes
elites destinados para producir carne de superior calidad.

Existen ademds, varias tecnologias disponibles para el seguimiento o rastreo de
los productos, que permiten detectar ciertas caracteristicas o elementos presentes en
alimentos derivados de tejido animal. Este proceso conocido como trazabilidad, invo-
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lucra procedimientos preestablecidos que permiten conocer el histérico, la ubicacién y
la trayectoria de un producto o lote de productos a lo largo de la cadena de suministros
en un momento dado, mediante el uso de determinadas herramientas. Con la aplicacion
de la trazabilidad a lo largo de la cadena de produccion de carne es posible obtener y co-
dificar informacidn sobre la especie animal, origen, autenticidad, edad, composicion y
sistemas de produccion, incluyendo el tipo de alimentacion (Schwagele, 2005).

Cuadro 1
Genes candidatos reportados para caracteristicas de calidad de la carne
Locus Gen Cromosoma Caracteres afectados
CAPNI u-calpaina 29 Terneza
CAPN2 m-calpaina 16 Terneza
CAST Calpastatina 7 Terneza
LOX Luysil oxidasa 7 Textura de la carne
LEP Leptina 4 Engrasamiento de la canal
TG Tiroglobulina 14 Grasa intramuscular
MSTN Miostatina 2 Desarrollo muscular, calidad de carne, eficiencia

conversion de alimentos

Fuente: (Jerez-Timaure, 2006).

En este campo, se han implementado varias técnicas moleculares que han con-
tribuido ha facilitar el diagnostico de estos parametros. En primer lugar en base al
ADN, con la aplicacion de la técnica de la Reaccion en Cadena de la Polimerasa
(PCR); en segundo lugar, detectando proteinas especificas utilizando métodos inmu-
nolégicos (Western Blott, Elisa) y en tercer lugar, cuantificando por cromatografia
gaseosa, el perfil diferencial de acidos grasos saturados, monoinsaturados, poliinsatu-
rados presentes en diversas especies animales. De estas el seguimiento basado en el
marcado genético resulta ser mas facil de usar, se puede usar en cualquier segmento de
la cadena de produccion y ofrece resultados confiables (Figura 1).

De esta manera, es posible detectar fraudes a comunidades religiosas que tienen
prohibido el consumo de carne de cierto tipo de animales. En la Unién Europea, la
trazabilidad se considera como un requisito de la legislacion dirigido por operadores
comerciales que garantizan el rastreo durante la produccion primaria, procesamiento,
distribucién y venta al detal (Schwagele, 2005).

Por otra parte, las técnicas gendmicas también son utiles en la deteccion, tanto
en carne fresca como en productos carnicos procesados de la presencia de microorga-
nismos patégenos tales como Escherichia coli O157:H7, Salmonella, Listeria monocyto-
genes y Staphylococcus aureus (O’Brrien et al., 2005). Estos microorganismos por encon-
trarse en la piel de los animales vivos o colonizando sus intestinos, pueden producir
contaminacion de la carne durante la faena de los mismos. La identificacion de estos
patégenos puede realizarse a través de la amplificacion de secuencias aleatorias
(RAPD), mediante la deteccion de polimorfismos de longitud de fragmentos de res-
triccién (RFLP), Shouthern blott y secuencia de genes que codifican la produccion de
toxinas (Martin et al., 2004). Ademas, se ha propuesto la identificacion de estos micro-
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Figura 1. Trazabilidad en la cadena de produccion de carne.

organismos a través de la metabolomica, que permite caracterizar los metabolitos que
originan la produccién de toxinas (Van der Werf et al., 2001).

Recientemente, la genémica ha tenido una invaluable importancia en la indus-
tria de alimentos, conociendo esta rama como “nutrigenémica”, la cual es todavia in-
sipiente. El interés primario ha sido el desarrollo de nuevos alimentos llamados fun-
cionales, el cual se vera beneficiado por la disponibilidad de métodos de deteccion ra-
pida de elementos bioactivos. Nuevos alimentos funcionales e ingredientes de los
mismos han sido probados, en primera instancia para reforzar las funciones corpora-
les y para la prevencion de enfermedades cronicas (Van Der Werfet al., 2001). Aunque
existe un limitado nimero de estudios sobre la carne como alimento funcional, ya se
conocen experiencias en el desarrollo de nuevos productos que incluyen la adicién de
acido linoléico conjugado (CLA), L-carnitina, entre otros (Krajcovicova-Kudlackova
et al., 2000; Arihara, 2004), compuestos con propiedades bioactivas presentes en la
carne, que proporcionan beneficios a la salud de los consumidores.

APLICACION DE LA TRANSCRIPTOMICA EN ESTUDIOS DE LA
CARNE

Cada dia, las investigaciones relacionadas con la biologia y fisiologia animal,
consideran en mayor grado el estudio de la funcién de los genes y el control de la ex-
presion de proteinas, asi como el potencial de asociar los cambios especificos de la ex-
presion de genes a un fenotipo de interés.

En los dltimos 20 afos, la evaluacion de la expresion de genes ha progresado, de-
bido al desarrollo de métodos de genes especificos. La identificacion de la expresion
diferencial de un gen ha sido posible mediante hibridacién substractiva supresiva
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Identificacion de la expresion
diferencial de genes

En el ano 2002, s6lo existia un microarreglo disponible comercialmente para
bovinos, cerdos y pollos (Band et al., 2002; http://www. pyxisgenomics.com/). Recien-
temente, se han desarrollando bancos de ADNc o EST de bovinos (secuencia pequena
de un gen expresado, tipicamente identificado por purificacién de mARNs y converti-
dos en ADNCc), preparados a partir de ADN (Bernard et al., 2005). Actualmente, existe
un arreglo disponible a nivel comercial para bovinos (GeneChip Bovine Genome
Array, Affymetrix), basado en el Bovine Unigene Build 57, GenBank mRNAs y contie-
ne un conjunto de 24,027 pruebas disefiadas para monitorear la expresion de la trans-
cripcion de 23,000 genes bovinos, aproximadamente (http://www.affymetrix.
com/products/arrays/specific/bovine.affx).

Extensas investigaciones se han realizado para expandir la base del conocimien-
to de la expresion de genes en ganado bovino; los resultados de estos estudios indican
que el nimero de bancos de ADNc publicados en la base de datos, se ha duplicado
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desde diciembre de 2001 hasta agosto 2004 (Hocquette, 2005). En el 2003, se desarro-
116 un microarreglo ADNc con 19,200 elementos que permitieron la realizacién del
perfil de genes del tejido muscular y adiposo de bovinos (Reverter et al., 2003). Un to-
tal de 9600 elementos fueron impresos por duplicado en slide de vidrio. En 9222 eva-
luaciones realizadas a canales bovinas, se detectaron 7291 cDNAs an6nimos de mus-
culo esquelético y adiposo bovino. Estos slide han sido utilizados en tres experimen-
tos; en primer lugar, para comparar los perfiles de expresion de genes de musculos de
novillos alimentados bajo regimenes de alimentacion de calidad variable (Reverter et
al.,2003). En otro experimento, se comparoé el perfil de la expresion entre dos razas de
ganado en tres puntos de crecimiento (11, 15 y 20 meses de la edad) (Wang et al.,
2005). En tercer lugar, ayudaron al estudio de los mecanismos que explican la adipo-
génesis in vitro en cultivos celulares de fibroblastos (Reverter et al., 2003).

Mediante el estudio de genes expresados en un momento determinado es posi-
ble determinar la expresion diferencial de genes, la formacion de proteinas y los cam-
bios en las rutas metabdlicas que regulan los procesos en los tejidos, bajo diferentes
condiciones.

PROTEOMICA EN EL ESTUDIO DE LA CALIDAD DE LA CARNE

El propésito de la protedmica es obtener informacion acerca de la expresion de
proteinas celulares, que revela la funcién de genes, y que explica como la herencia y el
entorno interactdan en el control de las funciones celulares (Bendixen, 2005). La Pro-
tedmica puede abarcar el estudio de los problemas que no pueden ser detectados usan-
do analisis de ADN. La abundante cantidad y diversidad de proteinas presentes en los
tejidos de los mamiferos, hace complicada la interpretacion de los datos generados
mediante la proteémica. Sin embargo, esto favorece la utilizacién de un amplio nime-
ro de tecnologias encargadas de preparar, separar y cuantificar los niveles de expre-
sion de miles de proteinas en paralelo (Bendixen, 2005).

Dentro de las técnicas utilizadas para el analisis del proteoma se encuentran la
electroforesis de dos dimensiones (2-DE), espectrometria de masa (MS) y los microa-
rreglos. La 2-DE permite el andlisis en paralelo de varias proteinas, separadas en base
a caracteristicas quimicas de estas biomoléculas (Mullen et al., 2006). Sin embargo,
esta técnica se limita a un subconjunto del total de proteinas contenidas en la célula
(Pedersen et al., 2003). Pese a la alta efectividad de la 2-DE y MS, estés técnicas no per-
miten cuantificar bajos niveles de expresion de ciertas proteinas (Mullen ez al., 2006).
Por lo tanto, para evitar este inconveniente, se estdn aplicando métodos de alta sensi-
bilidad llamados microarreglos de proteinas especificas, cuya aplicacion no se ha de-
sarrollado como la del ADN, ya que en contraste, la diversidad de proteinas y de sus
interacciones, dificulta su aplicacion (Mullen et al., 2006). Es necesario el desarrollo
de una técnica equivalente de PCR para proteinas, debido a su bajo costo y a la eleva-
da cantidad de proteinas que pueden ser evaluadas (Stoll et al., 2004).

Las variaciones genéticas causan diferentes genotipos que pueden ser estudia-
dos mediante la proteémica. Taylor y Koohmaraie (1998) han contribuido en la inter-
pretacion de la relacion entre el crecimiento muscular y las caracteristicas de calidad
de la carne. El estudio de la hipertrofia del tejido muscular bovino, se centré en la
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comparacion de patrones de proteinas musculares mutadas, cuya expresion producia
niveles normales de miostatina inactiva (Bouley ez al., 2005). La hipertrofia muscular
es causada por deleccion en el gen de la miostatina. De acuerdo a los resultados de la
2-DE de muestras del musculo semitendinosus (ST) de toros heterocigotos y homocigo-
tos para el gen miostatina, los cambios en las proteinas contractiles y enzimas metab6-
licas indican que la mutacién de este gen, produce un cambio repentino del metabo-
lismo glicolitico en el musculo.

Ultimamente, la proteémica ha sido utilizada en el estudio de los cambios que
ocurren en el musculo durante el almacenamiento postmortem, permitiendo ampliar el
conocimiento de los mecanismos bioquimicos que determinan las caracteristicas de
calidad de la carne, como por ejemplo, la terneza. Numerosos estudios han descrito
como se degradan las proteinas miofibrilares que se encuentran involucradas en el
proceso de ablandamiento de la carne, y en particular los patrones de degradacion de
las proteinas contractiles (Melody ez al., 2004).

También ha sido posible detectar los cambios que se establecen en la composi-
cién de proteinas antes y después de la faena de los animales; factores ambientales
como el transporte, la exsanginacion y el aturdimiento modifican el proteoma del
musculo longissimus dorsi debido a un incremento sustancial de un amplio rango de
enzimas metabdlicas después de la faena.

CONCLUSIONES

El advenimiento de nuevas tecnologias (la mayoria biotecnologias) ha facilitado
el estudio integrado de la expresion de los genes a nivel molecular (ADN, ARNm,
proteinas), accediendo al conocimiento de las funciones biolégicas involucradas en la
produccién de la carne y mejoramiento de sus cualidades.

Laaplicacion de la gendmica en la industria carnica, contribuye en la identifica-
cién de genotipos especificos, de utilidad en la prediccion de rasgos de calidad y ren-
dimiento, a edad temprana, rastreo de origen y en la deteccion de patégenos. Median-
te el conocimiento del transcriptoma bovino, es mas factible el estudio de la expresion
diferencial de genes en musculos de animales sometidos a distintos regimenes ali-
menticios, y entre razas a diferentes puntos de crecimiento. Mientras que, la proteé-
mica ha contribuido en la interpretacion de los cambios metabdlicos que ocurren du-
rante la conversion del misculo a carne y que determinan la calidad de la misma. La
integracion de estas tecnologias, constituird las bases para que la industria carnica uti-
lice alternativas en la cria y ceba de animales con miras a mejorar la productividad,
rendimiento y calidad de la carne vacuna.
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