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a estandares internacionales en la aplicacién de metodologias gendmicas para mejorar la

precision en la seleccion, de acuerdo con las demandas del sector y el mercado.

Desarrollado por un consorcio coordinado por la Asociacion Nacional de Criadores de
Ganado Vacuno Selecto de Raza Rubia Gallega (ACRUGA), incluye a expertos en

genotipado de SNPs a nivel gendmico (Xenética Fontao), en Genética Cuantitativa y

Seleccion Genodmica (UNIZAR) y en Genética de poblaciones y Gendmica (USC).
Pposteriormente, se incorporaron también expertos en Produccién y Mejora Animal dela |
Facultad de Veterinaria de la USC, y expertos en la evaluacién de consanguinidad

gendmica y huellas de seleccién mediante metodologia ROH (USC).

Por primera vez, se ha aplicado un programa de seleccion genémica en Raza Rubia |
Gallega, genotipandose ~3500 animales con el chip Axyom que incluye ~67.000
marcadores (SNPs). Esto ha permitido realizar una seleccion mas precisa que la actual y
posibilita incluir otros los caracteres de interés relacionados con reproduccion, bienestar,
y otros dificiles de caracterizar fenotipicamente. Ademads, también permite sustituir el
anadlisis de parentesco de microsatélites a un coste muy similar y con mucha mayor

precision.

El proyecto también ha servido para la formacidn de los técnicos de ACRUGA en relacién
con la seleccion y tecnologias gendmicas, mediante sendos cursos impartidos por |
expertos de UNIZAR y USC, e iniciar la divulgacion de la importancia de las herramientas

gendmicas para la seleccién entre los ganaderos del sector.

Este proyecto representa el comienzo de un camino para potenciar la Raza Rubia |
Gallega, posicionada entre las mejores razas de carne espafiolas, en linea con los
estandares internacionales, aplicando las nuevas tecnologias y realizando un manejo y

toma de datos mucho mds preciso, que redundard en una mejora de la produccién para

los ganaderos.
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g Genotipado de los candidatos para la seleccién

N Esta poblacién constituye, junto con la base de datos fenotipica y genealdgica de ACRUGA, la
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h ’ ,,. poblacion de referencia para la puesta en marcha de un procedimiento de evaluacion |
¢ :

! gendmica que se implantara con la proxima valoracion genética de reproductores. ~r,
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Figura 1. Distribucién de los animales genotipados por afio de nacimiento.
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o4 del test de paternidad con la informacidn del chip de SNPs Ml

»

‘ { Se ha realizado la matriz de parentesco gendmico mediante el procedimiento de VanRaden e ‘." >

» Bl S -

:,,&"‘ (2008) (Tabla 1). Ademas, las estimaciones gendmicas de paternidad y parentesco a partir de }"“

_ ;39 7 los datos proporcionados por el chip Axiom Bovine Genotyping v3 Array han demostrado ser :;"" Fars

B L | tanto o mas fiables que los realizados mediante el panel de microsatellites utilizado hasta [
) a5 5

# ahoray a un coste muy similar.

Parente‘sco Numero Parentescos Porcentaje
<0,05 4.914.220 41,53%
© 0,05-0,15 6.489.576 54,85%

0,15-0,30 - 384.328 ' 3,24%

10,30-0,50 37.540 0,32%

>0,50 . 4.49 0,04%

TOTAL 11830160 ~100,00%
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Arquitectura genética de los caracteres ObjetIVO de la seleccién

Los datos genotipicos se utilizaron para obtener informacién sobre la base genética de los
caracteres objeto de seleccién, habiéndose identificado genes candidatos, que servirdn para

evaluar modelos mas precisos de seleccion.

Se ha realizado un andlisis de asociacion GWAS para los 5 caracteres incluidos en los indices
compuestos de seleccién (ICO-VIDA e ICO-CARNE) utilizados en el plan de mejora de la raza |
Rubia Gallega (Peso al Nacimiento, Peso a los 210 dias, Peso de la Canal Fria, Conformacion y
Engrasamiento). Se han identificado regiones de interés en los cromosomas 1, 2, 3,6, 16 y 21 |
| del genoma de Bos taurus, que contienen, entre otros, los siguientes genes candidatos: NCK1,
Z MSTN, KCNA3, LCORL, NCAPG y RIN3 (Figura 2).

Ademas, se ha realizado un andlisis de asociacién de genoma completo para al caracter

"

fk.‘i‘ | “supervivencia” medido como el nimero de partos que puede alcanzar una vaca, que ha

(Rt R ;

.,ﬂvwz\"‘l permitido identificar 3 regiones gendmicas localizadas en los cromosomas 15, 19 y 21, que 4|
R s

‘ "if 3 - | contienen, entre otros, los siguientes potenciales genes candidatos: DRD2, SRP68, FBF1, CPSF2 L
: y SLC24A4 (Flgura 3)
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Figura 2. Distribucidn del porcentaje de varianza genética aditiva explicada a lo largo del genoma autosémico para ‘\K’

los caracteres Peso al Nacimiento (A), Peso a los 210 dias (B), Peso de la Canal Fria (C), Conformacién (D) y

Engrasamiento (E).

N

% Varianza explicada
e s g
NRNeNePis 000 0 0 0 0 0 SN NN M NN ) =

90000 @ ® @ s 00 @D
o380 0 ¢ 1B D00 SEDED

et by 0

i .

y
- 2 s . s 8 1k 4 % Y 2
13

]
8
3 4 5 &6 7 8 9 10 11

15 23 25 27 29

Cromosoma

| Bos taurus para el caracter supervivencia.

T S S




Ha AR I R R s a1

Rl | AXENCIA GALEGA Fondo Europeo Agricola 5
:*: Efl Eﬂéhl'lt'}:lgi de Desenvolverento Rural: ﬁ% SeEshaNA gemmugumm

Europa inviste no rural

2 4 g
¥ 'q i Evaluacion de la diversidad y estructura genética y desarrollo de una herramienta coste- A
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<Y, #.ﬂ{' efectiva para la identificacion de Raza Rubia y sus hibridos con otras razas de carne espanolas

e, P
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r'; ) Los datos del Axyom Array han permitido evaluar la estructuracion genética de la Raza Rubia

1 Gallega y su relacidon con las otras razas de carne espafiolas, pudiéndose identificar un |

subconjunto de marcadores que podran usarse para la asignacion de raza y sus hibridos.

El estudio de diversidad se abordd explorando distintos criterios de subestructura de la
poblacién, como la provincia de origen, y posteriormente se tuvieron en cuenta las comarcas o

dreas sanitarias. La mayoria de las muestras proceden de la provincia de Lugo.

En el andlisis por provincias se detectd un valor del coeficiente de diferenciacidon genética global |
Fst = 0,0024, que a pesar de ser muy bajo, resulté significativo (P < 0,001). Los valores de las |

comparaciones de Fst por pares fueron también bajos (Tabla 2).

En el andlisis por comarcas, el valor global de Fst resulté también bajo (Fst = 0,0047), aunque
altamente significativo (P < 0,001) y el doble segun el criterio provincial. Los valores de las
comparaciones por pares fueron en general bajos, aunque alrededor de la mitad altamente

significativos (Tabla 3).

El analisis de estructura mostré de nuevo que apenas existe estructuracion apreciable en la
poblacién de Rubia Gallega. Por ultimo, se realizé una estima del censo efectivo poblacional
(Ne), arrojando un valor de censo efectivo (Ne) de 155,0 (Intervalo de confianza del 95% basado
en jacknife: 150,9 — 159,2).

Para el desarrollo de la herramienta se identificaron un conjunto de 149 SNPs con alta |
diferenciacién genética entre Rubia Gallega y otras razas de carne espaiolas y francesas. A
. partir de esta informacion se realizaran simulaciones en diferentes escenarios para definir una
| herramienta molecular del menor coste posible, pero con potencia estadistica suficiente, que
permita diferenciar las razas de carne mas utilizadas en cruzamientos con Rubia Gallega, asi :

como sus posibles hibridos (Tabla 4).
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| carreras de homocigosis (ROH: Runs of Homozygosity)

El andlisis de la homocigosidad del genoma a través de los ROHs es una herramienta muy util y
reciente que esta siendo utilizada para analizar la estructura genética de caracteres complejos y

para apoyar los programas de mejora genética.

'm ROH: Se definen como secuencias en el ADN que son idénticas por descendencia, procedentes
| de un ancestro comun de la poblacién. En un contexto de produccién animal las aplicaciones |
mas interesantes tienen que ver con el estudio de la depresidon consanguinea y la deteccion de

huellas de seleccion y genes candidatos asociados.

En este Proyecto se han utilizado distintos programas y aproximaciones bioinformaticas |
organizadas en varias fases. La primera fase, en plena ejecucién, consiste en determinar la
precisiéon de las estimaciones de homocigosidad gendmica que obtenemos con la muestra de
| animales genotipados. Una vez obtenidas estimaciones precisas de homocigosidad, se procede

al andlisis de los rasgos objetivo de seleccion.

En la segunda fase se analizara la depresidon consanguinea de los rasgos objetivo a través de
modelos estadistico-genéticos. Ademas de un efecto a nivel del genoma completo, también se

buscaran ventanas genémicas independientes con efectos fuertes en depresién consanguinea.

En la tercera fase, en paralelo con la segunda, se realizard una busqueda de huellas de
seleccidn, asi como una mineria de genes candidatos en las regiones identificadas. Para ello se |
| analizaran las islas de ROH, regiones del genoma donde la probabilidad de que un individuo de

| la poblacidn sea homozigoto es muy alta.

Finalmente, se integraran los resultados obtenidos en las diferentes fases con otros andlisis del

presente proyecto para su aplicacion a la mejora de la produccion de Rubia Gallega.

Los resultados preliminares muestran que el programa utilizado (PLINK) tiene ciertos problemas

debido a que la densidad de marcadores genéticos utilizados en este proyecto no es muy |
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Andlisis con distintos pardmetros de ventana del software PLINK. B) Comparacién entre las estimaciones del
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coeficiente de consanguinidad genémico y el coeficiente de consanguinidad genealdgico. C) Comparacion entre el ™3

coeficiente de consanguinidad gendmica total y el coeficiente de consanguinidad de Wright.
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