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INTRODUCCION
La caracterizacion de variantes genéticas reguladoras en el transcriptoma de los animales de produccién
es esencial para interpretar los mecanismos moleculares subyacentes a caracteres de valor econémico y
para aumentar la tasa de ganancia genética a través de la seleccién artificial.

MATERIAL Y METODOS
Hemos generado un atlas de expresion de tejidos y genotipos en bovino (cGTEXx,
http://cgtex.roslin.ed.ac.uk/) basado en datos de 11,642 experimentos de RNA-seq disponibles
publicamente para méas de 100 tejidos.

RESULTADOS Y DISCUSION

La descripcién de la estructura del transcriptoma bovino ha permitido describir miles de variantes
genéticas en cis y trans asociadas con la expresidén génica y el procesamiento alternativo de 24 tejidos.
Evaluamos la especificidad / similitud de estos efectos reguladores genéticos entre tejidos y los anotamos
funcionalmente utilizando una combinacién de datos multiomicos. Finalmente, vinculamos la expresion
génica en diferentes tejidos a 43 caracteres econdémicamente importantes utilizando un gran estudio de
asociacién global del transcriptoma, aportando nuevo conocimiento biolégico sobre los mecanismos
reguladores moleculares que sustentan los rasgos productivos en el ganado vacuno.

CONCLUSION
Nuestro trabajo proporciona una mejor comprension de la arquitectura genética que sustenta los
caracteres de valor econdmico y beneficiard a los programas de mejoramiento genético mediante la
incorporacién de conocimiento biolégico en modelos de prediccion gendmica, y la mejora de la precisién
entre generaciones y poblaciones.
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