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INTRODUCCION

La leche del ganado ovino, caracterizada por un alto contenido de grasa y proteina, se destina
principalmente a la fabricacion de una amplia variedad de quesos de alta calidad. Como en otras razas
ovinas, en la raza Assaf el contenido de grasa y proteina de la leche esta positivamente correlacionado
con el rendimiento quesero e inversamente correlacionado con el contenido de lactosa en leche
(Sanchez-Mayor et al., 2018). Asimismo, la eficiencia de la coagulacion de la leche ovina también se ha
relacionado con varios parametros lecheros como son el contenido en lactosa y las células somaticas
(Marina et al., 2020). En base a estas observaciones, el objetivo del presente trabajo fue realizar un
andlisis pleiotropico para identificar regiones del genoma con influencia sobre el contenido de lactosa y
células somaticas en la leche.

MATERIAL Y METODOS

Para este estudio se utilizaron un total de 1,039 ovejas de raza Assaf. Para cada una de ellas, se tomé
una muestra de leche de 50 ml y se midié la concentracion de lactosa y de células somaticas. Ademas,
estos animales fueron genotipados, a partir de muestras de sangre, con un chip de media densidad
disefiado a la carta (50K-chip). Ambas fuentes de informacion, fenotipo y genotipos, se utilizaron para
realizar dos GWAS independientes, mediante la familia de programas BLUPF90 (Misztal et al., 2018). El
efecto de cada SNP sobre los dos caracteres analizados se utilizé para realizar un analisis pleiotrépico
(Bolormaa et al.,, 2014). El 0.5% de los SNPs mas significativos en el andlisis de pleiotropia fueron
seleccionados para andlisis posteriores. Los genes localizados en un intervalo de confianza de £20 Kb de
esos SNPs significativos fueron considerados como candidatos posicionales con un posible efecto
pleiotrépico. El analisis de los procesos biolégicos relacionados con los genes candidatos se realizé
mediante un andlisis de priorizacién funcional utilizando la web ToppGene (Chen et al., 2009).

RESULTADOS Y DISCUSION

En los intervalos de confianza de los 221 SNPs que superaron el umbral de pleiotropia establecido se
identificaron 163 genes anotados en el genoma ovino. El andlisis de priorizacion funcional relacion6 estos
genes con procesos biolégicos asociados simultdneamente con la respuesta inflamatoria y la activacion
de leucocitos, por una parte, y metabolizacion de los derivados de los carbohidratos y lipidos, por otra.
Del total de genes seleccionados, 12 de ellos estuvieron relacionados directamente con procesos
bioloégicos de interés: lactacién (GO:0007595; EIF2AK3 y HIF1A) y respuesta inflamatoria (GO:0006954;
ART3, CD44, CXCL10, CXCL9, FRAS1, KIAA1217, PLA2G4A y PTGST).

CONCLUSION
Los resultados de este estudio son un primer paso para esclarecer la base genética conjunta del
contenido de células somaticas y lactosa de la leche, caracteres para los que numerosos trabajos
demuestran una influencia directa sobre las caracteristicas organolépticas del queso. Las variantes
pleiotrépicas identificadas en este estudio podrian ser utilizadas en programas de seleccién del ganado
lechero ovino de raza Assaf con el objetivo de reducir el contenido de células somaticas sin afectar a la
produccién quesera.
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