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INTRODUCCION

Los microARN (miARN) son pequerios ARN no codificantes de 21-25 nucle6tidos, producidos dentro de
las células eucariotas y con la funcion de coordinacioén de redes reguladoras de la expresion génica (He y
Hannon, 2004). Los niveles de expresién de los miARN dependen de su contexto genético y también de
las condiciones ambientales (Romao et al., 2014). Esta ultima caracteristica y su resistencia a
condiciones fisicoquimicas adversas ha hecho de los miARN buenos biomarcadores en diferentes
campos de estudios. La leche producida en base a pastos es cada vez mas valorada por los
consumidores gracias a las ventajas que implica (el bienestar animal, la calidad de leche y el medio
ambiente). En este trabajo aplicamos un algoritmo de Inteligencia Artificial a los resultados de expresion
de miARN en leche cruda de vaca para evaluar la posibilidad de disefar una herramienta de trazabilidad
rapida y barata, que sea capaz de discriminar la leche producida en un sistema en base a pastoreo.

MATERIAL Y METODOS

Setenta y cuatro muestras de leche de tanque de treinta y siete ganaderias, representativas de los
sistemas de produccidn caracteristicos en Asturias, fueron muestreadas durante el otofio y la primavera
de 2017 y 2019. En el laboratorio se separaron y conservaron las fases celular y grasa de la leche (Li et
al., 2016) y se extrajo el ARN total de las 148 muestras. Se seleccionaron miARN de resultados previos
de secuenciacion (Abou el gassim et al., 2017) y de la bibliografia, analizdndose la expresion de 10
miARN en las muestras de la grasa y 13 en las células. Los resultados de expresion de los miARN fueron
normalizados con miARN internos de expresién estable. Las muestras fueron agrupadas de dos maneras:
1) segun la préactica del pastoreo: “no Pastoreo” VS “si Pastoreo” y 2) segun el consumo de silo de maiz:
“no Maiz” VS “si Maiz”. Sobre los resultados de expresion de miARN se construyeron arboles de decision
utilizando el algoritmo de aprendizaje automéatico C4.5(Quinlan, 1993).

RESULTADOS Y DISCUSION

El algoritmo permite dos cosas, por un lado, clasificar cada una de las muestras en una clase (Pastoreo
vs no Pastoreo; Maiz vs no Maiz), y calcular su capacidad de aprender a clasificar las muestras en su
clase, y por otro identificar los miARN mas informativos. Agrupacion segun el pastoreo: El algoritmo no
era capaz de clasificar bien cada muestra en su sistema de produccién, y por lo tanto no fue capaz de
identificar miARN relevantes. Agrupacion segun el silo de maiz: En este caso el mejor arbol obtenido,
cuando se utilizan solo los miARN analizados en grasa, es capaz de aprender a clasificar correctamente
casi el 70% de las muestras en su clase. Ademas, sefiala a los miARN bta-mir-532 y bta-mir-215 como
atributos relevantes para determinar el grupo al que pertenece la muestra.

CONCLUSION
Aprender a clasificar la clase Pastoreo parece bastante mas complicado que la clase Maiz. La
combinacion de marcadores y muestras analizadas no permiten discriminar la leche en base a pastos,
quiza por la enorme variabilidad interna de dietas y manejos en las explotaciones comerciales de
pastoreo. Sin embargo, cuando se considera la clase Maiz, el algoritmo aprende mas. Los ensayos en
condiciones experimentales controladas, pueden permitir la identificacién de miARN relevantes en la
clasificacion de leche cruda segun dietas y sistemas de manejo concretos.
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