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Capacidad de transmision de un caracter de los
padres a la descendencia

Porcentaje de la variabilidad observada atribuible
a los genes.

Fertilidad 0,05-0,15

MATERNALES I;rolifitfzdzd 0,05-0,20
apacida 0,25-0,32
lechera
PESOSY e e 0203
CRECIMIENTOS Peso al ano 0,3-0,4
Rendimiento 0,25-0,4
Longitud pierna 0,6-0,8
CALIDAD CANAL Anchura grupa 0,3-0,4
Calidad canal 0,2-0,4




A) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA (MUCHOS GENES
DE PEQUENO EFECTO)

B) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA MENDELIANA (GEN MAYOR O
DE GRAN EFECTO)

C) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA Y TIENEN UN GEN
MAYOR (MUCHO GENES DE PEQUENO EFECTO Y UNO DE GRAN
EFECTO
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»d producida por la variante ROA (+ 0,32 corderos porpara) esviable
produccién de Raza Rasa Aragonesa basatio en el pastoreo:
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Cl3sica
Pocos
marcadores
genéticos

PLATAFORMAS DE ANALISIS DE
BAJA DENSIDAD

PR

Muchos
marcadores
genéticos

AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC.....

PLATAFORMAS DE ANALISIS MASIVOS
DE ALTA DENSIDAD

_Laera-OMICA

Oma= conjunto de




i PLATAFORMAS DE ANALISIS MASIVOS DE ALTA ‘

Plataformas de SNPs o transcritos

illumina

1.000, 50.000 o 500.000 de
700.000 SNPs i
e > transcritos
i ; Transcripcion Traduccion : 6) .v
VLY g g g DNA — RNA — pibitind
Assay  AceceCTT.... o4Fo % &

Secuenciadores de segunda y tercera generacion

Secuenciar un genoma de mamifero de 3000 millones
de pares de bases:

70.000 € (2009)->20.000 € (2011)-> 4.000 € (2015)
- 2.000 € (2017) a baja cobertura




« Secuenciacion del genoma en especies domeésticas: Vaca,
oveja, cerdo, conejo, caballo, gato, perro...

« Secuenciacion de genomas relacionados con Salud animal:
Bacterias, virus, parasitos...-> Diagnostico de enfermedades
Infecciosas

« Actualmente, secuenciacion de genomas de microorganismos
relacionados con la fermentacidon ruminal-> Microbioma.

 Paneles masivos de genotipado de SNPs

« Paneles masivos de analisis de transcritos

Seleccion de animales mediante seleccion del mejor genoma, gen o grupo de

genes para un cardcter determinado



Imsmalions] Sheep Gepomizs Consorium

Version 4 del genomaovino | 2000



1. Herramienta de apoyo a los esquemas de

selecciodn
- Filiacion
- SAM: Seleccion asistida por marcadores
2. ¢, Seleccion gendmica?
3. Sanidad
4. Uso de herramientas gendmicas en

Investigacion orientada



1. Herramienta de apoyo a los esquemas de

seleccidn
- Filiacion

- SAM: Seleccion asistida por marcadores



A- Prolificidad

C.ILA

v

MACHGS EN.PRUEBA
20 MACHOS/ANO
6 MESES DE EDAD

4 ANOS MAXIMO

MACHOS MEJORANTES
4 ANOS DE EDAD MINIMO

MACHOS DE ELITE

PRUEBA DE
DESCENDENCIA

40 HIJAS/MACHO

1

B- Capacidad maternal - A erueen

C- Crecimientos

D- Calidad de carne

1

SELECCION
MACHOS PROLIFICOS

NUCLEO DE SELECCION

(REBANOS CONTROLADOS)

CONEXION Y TESTAJE

I.A. (DIFUSION

N

DIFRUSION MEJORA

@ = n @
iaragon

PROGRAMA DE SELECCION
GENETICA
DE CARNES OVIARAGON S.C.L.

CATALOGO DE
REPRODUCTORES

14 CATALOGO.

A 4

A\ 4

BASE DE SELECCION L] ] [ ]

(REBANOS FUERA DEL ESQUEMA)

A
COMPRA-VENTA ANIMALES -




1. Herramienta de apoyo a los esquemas de seleccion

- Filiacion: # Precision de valoraciones genéticas es
imprescindible la existencia de genealogias.

7-15% de errores en las asignaciones =2 1,5-2,5 % de pérdida de
ganancia a la seleccidn

# Consanguinidad

Microsateélite
l ﬁl IlllTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGACTGGCTACT

Cebador Repeticiones Cebador

ACTGGCTACTACACACACACcAcAacacacacacacac il NI

Polimorfismo de Base Unica
l ;I III@ACGTATTCGGCACTACGGCCGGCATTIIL II;I

{ - § '] BN acerarrceeearTaceecccccaTTil IR

o » -
La mejora en prolificidad peoducida por la vafiante ROA (+0,32 corderos porparta) esviabie
dentro del sistema de produccién de Raza Rasa Aragonesa basstio en el pastorec:




Deteccidon de animales portadores de enfermedades

hereditarias
Otras
aplicaciones 3 i
de la filiacion | -3
. 4 Asignacion de
Gen candidato : . Ty > paternidad
& mtosémiz) recesivo l
LAMC?2 > @ Genotipado madres, hijos

& ] .
) tad h
German Black Headed @ portadores en homocigosis Yy
{

padres
Mutton sheep
LAMB3 ] =3 (7 é%
ITGB4 e
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e Microsatélites, SNPs, polimorfismos del ADN mitocondrial y
cromosoma Y.
e Si existe informacidon genealdgica la informacion es

complementaria.
eDisenio de cruzamientos que minimicen el incremento de la

co n s a n g u i n i d a d o Individual Molecular Kinship
s | - 1 @ ]

<< | 3> | << | > |
Overall Malecular Coancesty Mean
- Mo weighted by PIC: 02226
-'wieighted by PIC: 0,2121

Molecular Coancestry between selected individuals
I 0.276786

Molecular Coancestry (microsatellites weighted by PIC)

I 0.271897
Back |

)

(Molkin, Gutierrez et al. 2005)

e Conservacion in situ y ex situ.



Individual Molecular Kinship

pop_ 1 pop_ 1
i I <]

| e | | e |

Owerall Maolecular Coancestry Mean
- Mo weighted by PIC: 0.2226
-Wwieighted by PIC: 02121

Molecular Coancestry between selected individuals

Individual Molecular Kinship

0.276786
pop_ 1 pop_ 1
Molecular Coancestry (micros: I'I j Iil'I j
w | o= | « | [ :
0.271897 Overall Maolecular Coancestiy kMean

- Mo weighted by PIC: 02226
-"Weighted by PIC: 10,2121

Back |
Molecular Coancestny beivw amms
Individual Molecular Kinship

| 0.304348

pop_ 1 pop_ 1

| 18
| > | o | [
I 0. 303486 Overall Molecular Coancesty Mean

- Mo weighted by PIC: 02226
-Wwigighted by FIC: 02121

]
Molecular Coancestry {mic I

il Molecular Coancestry between selected individuals
| 0.375000

Molecular Coancestry (microsatellites weighted by PIC)

| 0.373774

Back |
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1. Herramienta de apoyo a los esquemas de

seleccidn

- SAM: Seleccion asistida por marcadores



e Caracteres con heredabilidad baja.

* Fenotipo que soélo se mide en un sexo.

e Fenotipos de medicion tardia.




ARR/ARQ

ARR/AHQ

- Gene Content Multiple trait BLUP (Legarra
and Vitezica, 2015)



GENOTIFO PENP GEUFPO DE BIESGOD ESTATUS SCRAPIE

R
R
AHQARQ R4 Ovinos con escasa resislencia genitica 2
ARHARH = serapie
ARHARQ &
]

ARQARQ
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Exon 1 Intron

391

T 0nwoO<<O

: Cystein

: tyrosin

: Valin

: Aspartic Acid
: Serine

: Isoleucine

870

Exon 2

1247

Cambridge : S99I

Lacaune : C53Y

Inverdale : V31D

Hanna : stop 23

Galway : stop -31

Cambridge
Belclare +
Galway



DLK1 MSTN
Callipyge




FGFR3y SLC13A1l

SPIDER CORDERO SINDROME (SLS) O
CONDRODISPLASIA HEREDITARIA

causa deformidades esqueléticas en los
corderos jovenes:

ITGB4y LAMC2




2011: 222 ovejas
2012: 303 ovejas

e CCy Peso/ 3 semanas.
e Medida de progesterona en
plasma/ semanal.

e Deteccion de celos mediante
machos vasectomizados



Dos fenotipos

Actividad ovarica: DTA: Dias totales de anestro

Actividad sexual: % de meses ciclicos

N B R R

EE F M A M J J A S O N D

b



Progesterone P4 (ng/ml)

1) wi
i DTA* A \
YT

I e R I e I e L

O

o

Actividad ovarica:
DTA: Dias totales
de anestro



N e B B R

E F M A M J J A S _ O N D

Actividad sexual: %
de meses ciclicos

ovulacion ovulacion ovulacion Anestro Estacional ovulacion ovulacion

bl e

5/8 = 0,625

8/8 = 1,000




DTA % celos
52 dias*** Cambio AA 12,3% *
! 19 dias** 1 | ___63% 6o |
o 32 dias** ' 06 - | |
60 - | | 0.5
50 - 0.4 -
40 03
0 0.2
20 -
0.1
10 -
0 T r
° AA ' AB ' BB ' AA AB BB
***P<(0,001
P<0,0001 P=0,0043 *P<0,01

*P<0,05

Polimorfismos asociados a una mayor actividad ovarica y sexual




ARR/ARQ

ARR/AHQ

- Gene Content Multiple trait BLUP (Legarra
and Vitezica, 2015)



FecXR I
. Susceptibilidad
Scrapie lentivirus, mamitis
Estacionalidad Alelos recesivos
reproductiva Paternidad

écoste?



Pirinnovi

fow

FeDER  ocerres R

Mas versatilidad ya que permite incluir diferentes
genotipados realizados por separado

FecX®  Susceptibilidad

i lentivirus, mamitis
Scrapie

Alelos recesivos
Estacionalidad

reproductiva  paternidad




. Seleccién asistida por marcadores (MAS).
Desarrollo de paneles de SNPs
“owes-

Microsatelites
Polimorfismo de Base Unica

Microsatélite
I ' NEN ACGTATTCGGCACTACGGCCGCCATTRN ENE

Test de paternidad

I II III. TGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGTGACTGGCTACT

Cebador Repeticiones Cebador
R ————————————— ACTGGCTACTACACACACAcAcAcAcacAcacacac T NN
e Mas estables. XENETICA FONTAO
. 4
e Mejor cobertura de todo el genoma A =5 R
e Neutros o asociados a ETLs — —
e Automatizacion y estandarizacion. — —
7 NRAD06 20 [cps
8 NRAD63 21 [ETH152 (D5S2)
4,5 SNPs /microsatélites (ovino) T ——
11 NRA23 24 [Mcm527
12 NRA49 25 loarFcB11
13 fuaF214

Panel de 25 Loci Microsatélites



2. ¢, Seleccion genomica?



e Caracteres con heredabilidad baja.

* Fenotipo que soélo se mide en un sexo.

e Fenotipos de medicion tardia.




Paneles de SNPs

Ovine SNP50BeadChip (54.241 SNPs)

}b) i
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AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC.....



Valor genético

CORRELACIONAR

Valor genético molecular

P
. ) o AR
%
1
X
%
i
S

AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC.....



\ Innovacion gendmica (

\ Seleccidon gendmica ‘

e Genotipado mediante microchips de ADN de una poblacion de
referencia con VG mediante pruebas de descendencia.

i

i i I 0 T A 1 A1 VS
Wy %?’ S 3l . 9

0 O 0RO RO
"l "IIIIIIIIIIIIIII|IIIIIIIIII||II|I|II|II|II|II|III|II||III|II|II|II|II|III|I||II|I|III|||II||IIIII
WIIIIIIII A OO 1AM 00 Ba j o VG

ssssssssss

el 0

e Mayor fiabilidad a mayor nimero de animales en la poblacion
de referencia.

e Informacion complementaria a las pruebas de descendencia.



I Innovacion gendmica ‘

Seleccidon gendmica
e Genotipado poblacion problema al nacimiento: Establecimiento de
un valor genético molecular (MBV)

(415)1234567890123(8020 3900 )20130915 > AI to VG a &

}ff'f"
&L

N
0 0 > Bajo VG

-~

e Con la seleccion gendmica se puede estimar el valor genético (valor
genético molecular) de un individuo sin que el animal tenga hijos, ni
siquiera datos propios.

e En bovino lechero: valor genético molecular (MBV) = la exactitud de
la prueba por descendencia con 5 a 25 hijas (dependiendo del
caracter)



Nueva Zelanda

AgResearch + Ovita + Centro de Evaluacion Nacional + Consultora

—

Poblacidon referencia multiraza: —> VGm
Romney, Coopworth, y Perendale

— VGm + VG

Centro de evaluacion de sementales =———— \/G —

New Zealand
Ganaderos € Eleccion mejores sementales



3. Sanidad



Innovacion gendmica

\ Sanidad J

\ Diagnostico de enfermedades infecciosas.

:gtggjn:ggz?lsgggma\ of Poultry Science 4 (8): 557-559, 2005 Ml.lltlﬂll?!x P_': H Aﬁﬁ-ﬂ}’ fDI thE

© Asian Network for Scientific Information, 2005

( ‘ Identlfication and Differentiation of all
Brucella Specles and the Vaccine

Detection of InvA Gene in Isolated Salmonella from Broilers by PCR Method

T. Zahraei Salehi’, M. Mahzounieh® and A. Saeedzadeh®

'Department of Microbiology and Immunology, Faculty of Veterinary Medicine, 5tr3|n5 EFHCEHH H.EIEHHS 5‘19 HI‘Id
Tehran University, P.O. Box: 14155-8453, Tehran, Iran,
*Department of Pathobiology, Faculty of Veterinary Medicine, Sharekord University, Iran REEl Hnﬂ .EFHCEHH H?EJHEHSIS RE‘!‘l

*Faculty of Science, Islamic Azad University of Jahrom




Innovacion gendmica

\ Sanidad ‘

Microbioma

Conjunto de microorganismos que se localizan de manera normal
en distintos sitios de los cuerpos de los seres vivos pluricelulares

Diferente microbiota

Diferente calidad:
- Perfil de acidos grasos...

ééééProbidticosy
prebidticos????



4. Uso de herramientas gendomicas en

Investigacion orientada



numina: | Analisis de asociacion de

l genoma completo

Assay Casofcontrol

N° Observaciones

0 O 0 R0 A RRAT R0 10
W "IIIIIIIIIIIIIII|III|IIIIII||II|I|IIIII|II|II|III|II||III|II|II|II|II|III|I||II|I|III|||II||III|I
N 0 AR R

I\II\IIHII\IIIIIH!IIIIIIIIIIHII!I\II!II\II\II!III\II\\III\II\II!II\IIIIII\IHIIIIIIII\HIIHI||!|

Fenotipo corregido / VG

Infinium | |

P ————

(415)12345678901 )20130915

Alto VG




20 enfermos + 28 no

enfermos
relacionados
(portadores)

Analisis de asociacion de
genoma completo

pero

° Observaciones

/

Fenotipo corregido / VG

0 O 0 R0 AL R0 10
|’| I III|II||IIIIIIIIII||II|I|IIIII|II|II|III|II||III|II|II|II|II|III|I||II|I|III|||II||III|I
‘ 0RO A 00 10

i O

48 sanos no relacionados

Sudrez-Vega et al., 2015




Analisis de asociacion de
genoma completo

rs410387229
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Analisis de asociacion de
genoma completo

2 3 4 5 L] T a ) 01 12 13 4 15 16 1T 18 19 20
pasenidl Biggg

2J1BITIRIS141I121MMM Y9 R 7 6B 5 43 2 1

C. nmunca genes (Oar_v3.1)

. - OH .. - - 1 H HAHE—H Il'l'ﬁ HH -
[] 1 H— H .- [l ] H

ITGB4



Analisis de

genoma completo

asociacion de

O T . L I L L L

1 1K A& X & K 6K 7K B W 10K 1K 1K 1K MK 15K 18K 1K 18K 19K 20K 21K 22K 23K 24K 25K 2K 2K

T 1 . Y

meoe LML L AALY.

| cA337G>A |

Wild type

51'S IR L [ A GV IBINME PRIV IE

Mutant

S1S IR LAIAG VIERINMEP R IV IE

Integrin 4

extracellular domain ™ Intracellular domanin

| T L I I T L

| ©.4412_4415del

SALGnLKVSWQEPQCERALQGYSVEYQLLNG

RNAseq

saLclill

BC tcC CBC Ctg BCt geg BBC BIB CCC aac acg CcC acc cge Ctg gig e tec gee ctc ggajcgt Cic tgaaag tga BCt gEC AgE age CBC agt Big agc Blg Cgc 18C agg BCt aca gig 1gg agt acc age tgc 1ga acg g

BC tcc cge ctg BCt gCg BBC Blg CCC aac acg ccc acc cge cig gig tC tcc gee ctc gga jeee acg tct |cig aaa gig agc 188 cag gag Ccg Cag 1@t gag Cgt BCB Clg Cag BRC tac agt gig gag tac cag Cig Ctg aac ggc g

f H i

250
Query seq.

Specific hits

Non-specific [
Superfanilies dFA superfamil
Hulti-domains

S00 o 1000 1250 1500

Int tacts 4 Int tacts || A
Cytokine receptor »Hf A Cutokine receptor gotif
Interdomain contacts ) Ah Interdomain dontacts ) 44
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o ZEE E
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| Innovacion gendmica ‘
’ Investigacion orientada ‘

Analisis de asociacidn de
genoma completo

1 i i
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-log(P)

Analisis de asociacion de
genoma completo

GWAS TOCOF

| [
7 8 9 10

Cromosomas
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protefha

==

i K &

PI atafOFm as / RNAS eq Transcripcjon Thaduccion —

‘ 500.000 de
transcritos

¢Qué genes se estan

expresando? ¢DNA sample 1

F

Expresion diferencial 30 30 30 30 3 M N
ABCDEFG

Affymetrix® Ovine Gene 1.1 :
508.538 sondas que se corresponden con
22.059 genes




pg a—tocopherol /g meat liof

10,0 1

9,0 1

8,0 1

7,0 1

6,0 1

5,0 A

4,0 1

3,0 1

2,0 1

1,0 1

0,0

I

14 + a
——T —G— A —4&— VE10d —+— VE20d —e— VE30d

oLD
osT

!BARS {mg MDA/kg muscle)

0 1 2 3 4 5 6 7
Days of storage

control

forage

vel0d ve20d ve30d




== QOthers

= Affymetrix

Chips y RNAseq

cDINA sample 1

e 3l 3 e e e e
A B C D E F G

508.538 sondas 22.059

genes
(23 sondas/gen)

cDINA sample 2
" R

E

\

\

e

Analisis gendmicos mediante
microchips de expresion...

/

zUGCAC | ]
UGAAC" |

'_, ~

RBNA- C%Pq L/

———

Deteccion de genes clave:

Calidad nutricional
diferenciada.

Caracteristicas tecnologicas
diferenciada.

) -
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