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INTRODUCCIÓN
El porcentaje de grasa perirrenal se utiliza como indicador de calidad de la canal en el cordero lechal
(Miguélez et al., 2008). La identificación de la variabilidad genética que subyace a los caracteres de
importancia productiva es importante de cara a la selección de los animales. Se ha demostrado que la
metodología de RNA-Seq puede utilizarse de forma eficaz para la identificación de variantes genéticas
en las especies de interés ganadero (Suárez-Vega et al., 2017). El objetivo de este trabajo ha sido la
identificación de variantes en genes asociados con la deposición grasa perirrenal en el cordero lechal
mediante el análisis de datos transcriptómicos.

MATERIAL Y MÉTODOS
El estudio partió de los datos RNA-Seq de la grasa perirrenal de ocho corderos lechales de raza Assaf
que, por su porcentaje de grasa perirrenal y pélvica en la canal (KKCF, del inglés kidney knob channel
fat), han sido asignados a dos grupos, Alto-KKCF (n = 4) y Bajo-KKCF (n = 4). En un análisis previo se
identificaron 80 genes diferencialmente expresados (DEGs) entre estos dos grupos. A partir de estos
resultados, se realizó un análisis de detección de variantes genéticas frente al genoma de referencia
(Oar Ramb v.1.0) con el programa Bcftools (Danecek et al., 2021). Tras la identificación de las variantes
en los DEGs, se realizó un control de calidad con SnpSift (Cingolani et al., 2012). En concreto, las va-
riantes identificadas se filtraron en función de la redundancia de secuenciación (mínimo 10 lecturas
por muestra), la calidad de las mismas (QUAL ≥ 30) y la frecuencia del alelo minoritario (MAF > 0,05).
Por último, se realizó un análisis funcional con el programa VEP (McLare et al., 2010) y un análisis de
enriquecimiento de QTLs anotados para caracteres de producción cárnica (“Meat and Carcass”) en la
base de datos SheepQTLdb (Hu et al., 2022) con el programa GALLO (Fonseca et al., 2020).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Nuestro análisis identificó un total de 331 variantes en la secuencia de los 80 DEGs entre los grupos
Alto-KKCF y Bajo-KKCF, la mayoría de tipo SNP (~90 %). Tras filtrar por el valor de MAF, se consideraron
171 variantes en el grupo Bajo-KKCF y 101 en el grupo Alto-KKCF, siendo 83 de ellas identificadas en
ambos grupos. La anotación funcional identificó un total de 255 variantes con posibles efectos fun-
cionales, en su mayoría (>70 %) clasificadas como variantes sinónimas o como variantes en intrones.
Se identificaron dos variantes, no descritas previamente, con un posible impacto funcional alto
(“high”). Una de ellas, asociada al grupo Alto-KKCF, se localizó en el gen ACTA2, un marcador general
de precursores de tejido adiposo maduro (Jiang et al., 2014). En el análisis de enriquecimiento de
QTLs para los SNPs detectados específicamente en el grupo Alto-KKCF se identificó un enriquecimiento
significativo para 11 caracteres, siendo los más significativos “Carcass fat percentage” y “Muscle
weight in carcass” (Padj = 1,13 x 10–4). Por su parte, para los SNPs específicos del grupo Bajo-KKCF el
análisis puso de manifiesto un enriquecimiento significativo para un total de 21 caracteres, de los
cuales “Meat color L*” resultó el más significativo (Padj = 4,74 x 10–5).

CONCLUSIÓN
Este estudio representa un primer paso hacia la detección de variantes genéticas asociadas con carac-
teres de engrasamiento en corderos lechales de raza Assaf.
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