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MODIFICACIONES DE LA MICROBIOTA INTESTINAL ASOCIADAS CON EL SCRAPIE OVINO
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INTRODUCCION

Las enfermedades pridnicas o encefalopatias espongiformes transmisibles (EETs) son trastornos neu-
rodegenerativos causados por una proteina infecciosa mal plegada, conocida como, que afectan tan-
to a seres humanos como a animales (Johnson, 2005). Existen distintos tipos de EETs, siendo el scrapie
la enfermedad que afecta al ganado ovino y caprino (Jeffrey y Gonzalez, 2007). Distintos estudios
han demostrado una posible implicacion de la microbiota intestinal en el desarrollo de las enferme-
dades neurodegenerativas (Varesi et al., 2022). Sin embargo, aun no se conoce con exactitud qué rela-
cién existe entre la microbiota intestinal y el curso de las enfermedades pridnicas.

MATERIAL Y METODOS

En este estudio, se ha analizado la microbiota de muestras de heces de 10 ovejas infectadas con scrapie
clasicoy 10 ovejas control mediante la secuenciacién de la regién hipervariable V4 del gen del ARN ri-
bosémico 16S procariético (rRNA 16S). Tras la recogida de muestras y posterior extraccién de DNA, se
llevé a cabo la secuenciacion utilizando la plataforma MiSeq de lllumina. Se analizé la diversidad alfa
calculando los indices de especies observadas, Shannon, Simpson y Chaol, y la diversidad beta
mediante un analisis NMDS y un andlisis de similitud (Anosim), y se identificaron taxones con diferencias
significativas entre grupos.

RESULTADOS Y DISCUSION

Firmicutes y Bacteroidetes fueron los filos mas prevalentes en ambos grupos de estudio, coincidiendo
estos resultados con los de otros estudios previos en enfermedades neurodegenerativas (Heravi et al.,
2023). No se encontraron diferencias significativas en la diversidad alfa, pero la diversidad beta de las
ovejas con scrapie fue significativamente menor en comparacion con el grupo control (p =0,011), lo que
también se ha observado en otras enfermedades pridnicas y similares a priones (Chen et al., 2022; Didier
et al., 2024). Ademas, se observo un aumento significativo de los filos Cyanobacteria (q = 0,03) y Lentis-
phaerae (g =0,1) en las ovejas con scrapie, pudiendo tener estos microorganismos un posible papel en el
desarrollo de la enfermedad (Moreira et al., 2013; Nunes-Costa et al., 2020; Ning et al., 2022).

CONCLUSION

Nuestros resultados abren nuevas lineas de investigacion para avanzar en el conocimiento de la pato-
logia de scrapie, mostrando una alteracién de la microbiota intestinal en ovejas infectadas con scrapie
clasico, con un aumento especifico de dos filos que podrian estar implicados en la patogénesis de la
enfermedad.
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