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Lascabrassonunimportanterecursoparaeldesarrollo
comunitario a través de la produccién pecuaria local,
dada su adaptacion local a condiciones productivas
adversas. El presente trabajo pretendié brindar una
primera aproximacion a las diferencias genéticas en
la poblacién de cabras criollas argentinas utilizando
datos gendmicos basados en SNP-array. Se analizaron
genotipos de 33 cabras criollas (CRA) provenientes de
comunidades ubicadas en las provincias de Cérdoba
y Chaco, secuenciados mediante Illumina 55K Goat
Bead-Chip (53.347 SNP). Estos genotipos fueron
comparados con datos de cabras criollas del Pert
(CRP,n=13) y México (CRX, n=14), asi como con cabras
lecheras (Payoya, PAY, n=20) y carniceras (Blanca
Andaluza, BS, n=22) de Espafia. Se realizaron analisis
genémicos de diferenciacién entre las poblaciones
mediante componentes principales (ACP) e indice
F,. Los resultados obtenidos demuestran una clara
diferenciacion entre las poblaciones espafiolas
(PAY y BA) vy las cabras criollas de Argentina y Pert
(F4;20,06). Las CRX demostraron un patrén genémico
intermedio con valores de F,z0,3, siendo para cabras
espafiolas como criollas de Sudamérica (Fy20,025).
Finalmente, las CRP y CRX fueron las mas similares
entre los grupos estudiados. Esta diferenciacion
también se not6 en el ACP, con valores CP1= 2,55% y
CP2= 5,57%. Nuestros resultados ponen de manifiesto
la existencia de un patrén gendémico diferencial en
poblaciones caprinas de la Republica Argentina.
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Las poblaciones de bovinos criollos han sufrido
durante las Gltimas décadas una drastica reduccion
poblacional debido a cruzamientos absorbentes
o reemplazo con razas comerciales de origen
europeo o indico. Es por esta razén que el objetivo
del presente trabajo consistié en evaluar los niveles
de consanguinidad y las relaciones de parentesco
mediante el uso de informacién gendmica en siete
poblaciones de bovinos criollos de Argentina, Bolivia
y Uruguay: Criollo Argentino (N=192), Criollo de
Oruro (N=52), Criollos de Cochabamba (N=14), Criollo
de La Paz (N=9), Criollo Saavedreiio (N=39), Criollo
Yacumefio (N=17) y Criollo Uruguayo (N=14). Los
ADNSs se genotipificaron mediante los microarrays Bos
1y ArBos 1. La consanguinidad se calculé mediante los
indices F,,, F,; e IBC (Fhat1 y Fhat3) implementados
en el software PLINK 1.9, y las relaciones de parentesco
a través del comando make-king-table incluido en
la versién 2.0 de dicho programa. En ambos casos
se utiliz6 la informacién de los SNPs comunes
entre los microarrays empleados (48.360 SNPs). Las
estimaciones de los valores medios de los coeficientes
de consanguinidad para cada poblacién variaron: F,
entre 0,0023 y 0,0048, F entre 0,073 v 0,203, Fhat1
entre 0,011 y 0,710 y Fhat3 entre 0,032 y 0,446. Las
estimaciones de parentesco mostraron un valor medio
de entre -0,068 y 0,05. Los resultados obtenidos
fueron similares alo observado en otras razas taurinas
y cebuinas, evidenciando que, a pesar de la reduccion
y estructuracion poblacional, las poblaciones criollas
no presentan valores extremos de consanguinidad y
parentesco.
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El Bovino Criollo Argentino Patagénico (BCP) es
una estirpe autéctona adaptada, criada durante 60
afios bajo seleccién natural en Parque Nacional Los
Glaciares (Argentina). Su biotipo es relativamente
pequefio y posee adaptacion a climas patagénicos. El
objetivo fue comparar mediante enfoque genémico
basado en SNP-array la poblacién de BCP, la poblacién
de Bovino Criollo Argentino del norte del pais (BCA) y
siete razas bovinas de diferentes origenes. Empleamos
datos genémicos de 106 individuos: 15 BCP, 5 BCA, 10
Cardenos Andaluces (CAR), 7 Costefios con Cuernos
(CCC), 9 Florida Crackers (CRK), 29 Holsteins (HOL),
9 Retintos (RET), 8 Criollos Romosinuanos (RMS)
y 14 Shorthorn (SHO), incluyendo 14.450 SNPs
obtenidos del GGP Bovine 100K SNP-array (Illumina
Inc.). El analisis incluyé tres enfoques gendémicos:
analisis de componentes principales (ACP), indice
de diferenciacién Fy, y AMOVA. Los resultados del
ACP mostraron clara diferenciaciéon entre BCP y las
otras razas siendo los dos primeros componentes
responsables del z12% de la variacién total. El F,
mostré que BCP estd genéticamente mas cercano
a razas espafiolas -CAR (0,09) y RET (0,11)- y BCA
(0,10), en comparacion con el resto -CCC, HOL y RMS
(0,13) y CRK y SHO (0,14)-. El AMOVA indicé que
la variacién entre razas fue 12,82%, apoyando los
resultados previos. Nuestros resultados demuestran
que BCP se diferencié genéticamente de otras razas,
las cuales fueron sometidas a presién de seleccion
antrdpica y también de la estirpe BCA. Este estudio
realza la importancia del BCP como reserva local de
variabilidad genética en la especie bovina.
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La habilidad materna (HM) de una hembra consiste
en dar a su cria un ambiente adecuado para el
crecimiento y desarrollo hasta el destete. El peso al
destete (PDTT) es una variable aleatoria influida por
la HM; esta ultima puede estimarse a partir del PDTT.
El objetivo fue estimar la HM y sus componentes de
varianza en vacas de raza criolla argentina. Se usé
una base de 1.603 datos de PDTT correspondientes a
192 vacas apareadas con 59 toros de la misma raza
y un pedigree de 1.706 animales. El rodeo se ubica
en 25 de Mayo, Bs. As. El PDTT se ajusté a 220 dias
de edad. Se utiliz6 un modelo animal con efectos
maternos: y=Xb+Zu+Wm+Spe+e, donde y es el vector
de observaciones para PDTT; b, el vector de efectos
fijos (edad al primer parto de la madre-2 niveles,
afio de nacimiento del ternero-32 niveles, categoria
de nacimiento del primer ternero-3 niveles, sexo de
la cria-3 niveles, primer ternero o no-2 niveles); u,
el vector de efectos genéticos directos; m, el vector
de efectos genéticos maternos aditivos; pe, el vector
de efecto del ambiente permanente materno vy e, el
vector de errores. Se utilizo6 BLUPF90+ para realizar
las estimaciones. Los componentes de varianza
estimados fueron 133,3 kg> para el efecto genético
directo, 90,91 kg? para el efecto materno y 28,7 kg>
para el ambiente permanente y 308,2 kg> para el error.
La heredabilidad del efecto materno fue 0,16+0,09
y su repetibilidad 0,21+0,05. La HM oscil6 entre
-16,9+11,0 kg y 16,5+8,5 kg con una mediana de 1,3
kg y una media de 0,37+7,77 kg. De acuerdo con los
resultados obtenidos, se considera viable mejorar la
HM via seleccion.
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El peso al destete (PDTT) es una variable de
importancia productiva en bovinos para carne. El
objetivo del trabajo fue describir el PDTT en un
rodeo de la raza bovina criolla argentina. Se emple6
una base de datos con 1.603 registros para PDTT
correspondientes a 192 vacas de la raza bovina criolla
argentina que ya finalizaron su vida productiva,
apareadas con 59 toros, y un pedigree de 1.706
animales. El rodeo est4 ubicado en 25 de Mayo, Buenos
Aires. E1 PDTT se ajust6 a 220 dias de edad. Para el
andlisis se empledé un modelo animal con efectos
maternos: y=Xb+Zu+Wm+Spe+e, donde y es el vector
de observaciones (PDTT ajustado a los 220 dias); b,
el vector de efectos fijos (edad al primer parto de la
madre-2 niveles, afio de nacimiento del ternero-32
niveles, categoria de nacimiento del primer ternero-3
niveles, sexo de la cria-3 niveles, caso de ser el
primer ternero-2 niveles); u, el vector de efectos
aleatorios (valor de cria) para todos los animales
de la genealogia, siendo la diferencia esperada en la
progenie (DEP) la mitad del valor de cria; m, el vector
de efectos genéticos maternos aditivos para todos
los animales; pe, el vector correspondiente al efecto del
ambiente permanente materno y e, el vector de efectos
residuales. Se utilizaron los softwares RENUMFQO y
BLUPF90+ para procesar los datos. La heredabilidad
del PDTT estimada fue de 0,24%0,09. La media
de PDTT fue de 229+29,3 kg. Las DEPs para PDTT
oscilaron entre -8,4+5,0 kg vy 10,4+5,0 kg con una
mediana de 0,5 kg. La heredabilidad estimada sugiere
la posibilidad de emplear seleccién como método de
mejora.
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El gen bovino de calpastatina es conocido por su rol
en el proceso de tiernizacion de la carne post-mortem.
Ademas, presenta una sofisticada regulacion de la
expresion: tres promotores, splicing alternativo y
puntos variables de poli-adenilacién. El objetivo
fue caracterizar la variabilidad del gen en razas
bovinas, utilizando metodologias bioinformaticas.
Se descargaron archivos “vcf” del Proyecto “1000
Bull Genomes” (PRJEB42783; https://www.ebi.
ac.uk/eva/). Se seleccionaron dos razas britanicas
(102 Angus y 72 Hereford), dos continentales (72
Charolais y 39 Limousin), dos lecheras (191 Holstein
y 61 Jersey), todas de la especie Bos taurus y una
cebuina Bos indicus (55 Brahman). Las variantes se
filtraron por calidad y frecuencia alélica (0,05 a 0,95)
en la plataforma Galaxy (https://usegalaxy.org/). Se
analizaron haplotipos con PLINK 1.9 y Haploview. El
analisis de diversidad genética (Fst) se hizo con DnaSP.
Se encontraron 1.142 SNPs y 84 Indels (32 variantes
nuevas) ubicadas principalmente en intrones (87%),
regiones no codificantes (9%), regiones codificantes
(1% sinénimos) y 3’UTR (1%). Cinco variantes no
sinénimos generan cambios en las tres isoformas.
Se hall6 un alto desequilibrio de ligamiento en razas
europeas y un nimero reducido de haplotipos. El rango
de Fst entre razas fue 0,013 a 0,178 pero no se encontré
un patréon de diversidad genética asociado al biotipo
productivo. Las frecuencias alélicas mostraron la
mayor diferenciacién entre razas europeas y Brahman
en los tres promotores.
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Lafestucaalta (Lolium arundinaceum) es una graminea
forrajeraquetieneunarelaciénsimbiéticaconelhongo
enddfito Epichloé coenophiala. Al ser consumido por
los bovinos este hongo produce sindrome distérmico
(festucosis) afectando la produccion en los sistemas
de cria. El objetivo de este trabajo fue identificar genes
diferencialmente expresados (DEG) en sangre de
vacas Angus como resultado del consumo de festuca
infectada. Las vacas se mantuvieron por 117 dias en:
i) potreros con 25% de festuca (n = 20) y ii) potreros
con 75% de festuca (n = 20). En ambos, el 96% de las
semillas de festuca estuvieron infectadas. El nivel
de intoxicacion se evalué mediante el estrés térmico
(temperatura rectal) y los individuos extremos (caso,
n = 6 y control, n = 6), se analizaron mediante RNA-
seq (Illumina NovaSeq 6000, 150PE). Las secuencias
se alinearon al genoma ARS-UCD1.2 usando el
software STAR vy se cuantificaron con FeatureCounts.
Los DEG se identificaron con DESeq2. Se observaron
661 DEG (P,, <0,01). El analisis funcional
reveld términos de ontologia génica altamente
significativos, principalmente asociados a procesos
infecciosos y a respuesta inmune como defensa
antiviral (G0:0051607), inmunidad (G0:0002376),
respuesta inflamatoria (GO:0006954) y respuesta al
estrés, y rutas metabdlicas enriquecidas asociadas
a sistema inmune (R-BTA-168256), sefalizacion
mediante interferones (R-BTA-913531), influenza A
(KEGG btao5164) y hepatitis C (KEGG bta05160). Los
resultados indican que la intoxicacién por este hongo
produce una significativa respuesta inmunitaria en
los bovinos.

160

GMA 8

COMPARACION DE DOS FLUJOS DE
TRABAJO BIOINFORMATICOS PARA EL
ANALISIS DE DATOS DE ddRAD-seqY
SUS APLICACIONES

Ferrari C.}, E. Bianchi? N. Aguirre3, F. Carla#, C. Acuiia3,
S. Lanzavecchia®. 'Universidad Nacional del Noroeste
de Buenos Aires (UNNOBA), Pergamino, Buenos Aires,
Argentina; Instituto de Investigacion Animal del
Chaco-Semiarido (ITACS-INTA), SantaRosade Leales,
Tucuman, Argentina; 3Instituto de Agrobiotecnologia
y Biologia Molecular (IABIMO), CICVyA, INTA-
CONICET, Hurlingham, Buenos Aires, Argentina;
“Laboratorio de Bioquimica, Departamento de
Biologia Vegetal, Facultad de Agronomia, Universidad
de la Reptiblica, Montevideo, Uruguay; SInstituto de
Genética “Ewald A. Favret”, Instituto Nacional de
Tecnologia Agropecuaria (INTA), TABIMO, CONICET,
Hurlingham, Buenos Aires, Argentina. E-mail:
cferrari436 @comunidad.unnoba.edu.ar

Las técnicas de genotipificacién por secuenciacion
como ddRADseq (double digest restriction-site
associated sequencing) permiten obtener una
representacion reducida del genoma mediante
el uso de enzimas de restriccion, disminuyendo
los costos de secuenciacion y posibilitando la
inclusién de un nimero mayor de organismos como
muestra. Después de la secuenciacién, los datos
se vuelven a ensamblar en loci y, posteriormente,
los polimorfismos de nucledtido simple (SNPs) se
identifican en esas secuencias ensambladas. Uno de
los programas mas utilizados para procesar datos
de ddRADseq es Stacks; los loci se pueden usar para
analizar marcadores para genémica de poblaciones,
filogeografia, y filogendmica. En el presente trabajo
se propuso procesar los datos de secuenciacién
de ddRADseq obtenidos de seis pools de muestras
correspondientes a tres colonias de Apis mellifera,
a través de dos flujos de trabajo distintos utilizando
el software Stacks; con “ref map.pl” (ref map), se
mapearon las lecturas a un genoma de referencia
(Amel__HAv3.1) para su posterior procesamiento con
comandos en sistema operativo Linux, y mediante
“denovo_map.pl” (denovo map) las secuencias se
ensamblaron de novo en la plataforma de Galaxy
Europe. Ambas estrategias demostraron tener sus
ventajas y utilidades, en particular, ref map, permiti6
caracterizar las muestras e identificar SNPs en genes
anotados para la especie, mientras que denovo map
posibilité la exploracion de secuencias extranucleares
como lecturas mitocondriales y de endosimbiontes.

GENETICA Y MEJORAMIENTO ANIMAL



