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La evolucion de la seleccion en el tiempo

. Evaluacion visual (>1.000 anos)

. Medidas (pesos, dimensiones, etc.) (>200 anos)

. Medidas ajustadas (>60 afnos)

. Indices (basados en desviaciones de grupo, > 40 afos)
. DEP's/PTA como herramienta de seleccidon (>30 ainos)

. Seleccion asistida (seleccidn asistida por marcadores

moleculares)






Caracteristicas poligénicas

Muchos genes con un pequeno efecto individual

Reproduccion, peso, produccion de leche,
grasas y proteinas
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Ejemplo de Grupo de
Contemporaneos para
Peso al Destete

rebano/granja;
Ano de nacimiento;
Temporada o mes de nacimiento;
Sexo;
Grupo de manejo/Retiro/Pasto;
Fecha de destete.



Ejemplo de Grupo de
Contemporaneos para

Produccion de Leche

granja A

ano

Grupos de
temporada > j‘> Contemporéneos

namero de ordenos

edad del bufalo al parto

J




Prediccion del valor genético

A = b (Desviacion de las medias de los grupos de los contemporaneos)

— A =valor genético

— b= coeficiente de regresion

Canftidad y calidad de la Informacién

Heredabilidad de rasgos
(superioridad o inferioridad de
los padres que se transmitiran
a la descendencia)



Grupo de contemporaneos para la
evaluacion genética

Produccion media de leche en la primera lactancia : 1000 kg

promedio de hijas : 1200 kg
Promedio de hijas : 1000 kg
Promedio de hijas : 800 kg

h2=0,30

VG = 1000 + 0,30 ( 1200 — 1000) = 1060 kg
VG= 1000 + 0,30 ( 1000 — 1000) = 1000 kg

VG = 1000 + 0,30 ( 800— 1000) = 940 kg




Toros ordenados en ranking para PTA

TATUAGEM CRIADOR NASC RACA PTA RA PAI MAE
WB003059 OTAVIO BERNARDES 11/01/04 MU 236,78 0,59 WB002834 WB002831
WB003112 OTAVIO BERNARDES 07/01/05 MU 207,60 0,48 WB002857 WB002831
WB003157 OTAVIO BERNARDES 28/12/05 ND 207,60 0,48 WB002857 WB002831
WB003056 OTAVIO BERNARDES 05/01/04 MU 196,34 0,59 WB002834 WB002101
WB003081 OTAVIO BERNARDES 19/02/04 MU 196,01 0,59 WB002834 WB002840
WB003062 OTAVIO BERNARDES 15/01/04 MU 190,75 0,59 WB002834 WB002357
WB003067 OTAVIO BERNARDES 28/01/04 MU 188,70 0,56 WB002834 WB002690
WB003172 OTAVIO BERNARDES 08/01/06 ND 179,61 0,48 WB002857 WB002884
NBP01378 NELSON B. PRADO 18/06/05 MU 178,04 0,67 WB002106 WB002461
WB003072 OTAVIO BERNARDES 05/02/04 MU 178,01 0,57 WB002834 WB001906
WB003055 OTAVIO BERNARDES 04/01/04 MU 174,82 0,56 WB002834 WB002736
NBP01545 NELSON B. PRADO 21/06/06 ND 173,01 0,64 WB002106 NBP00757
WB003190 OTAVIO BERNARDES 25/03/06 ND 170,14 0,49 WB002857 WB002697
WB003128 OTAVIO BERNARDES 23/02/05 MU 166,82 0,48 WB002857 WB002840
WB003027 OTAVIO BERNARDES 17/05/03 MU 161,57 0,52 WB002834 WB002862
WB003150 OTAVIO BERNARDES 20/12/05 ND 160,85 0,49 WB002857 WB002752
872-MIXIRICA M. CECILIA A. PRADO 16/10/04 MU 159,47 0,55 WB002737 FCB924
WB003085 OTAVIO BERNARDES 11/03/04 MU 159,23 0,57 WB002834 WB002535
WB002991 OTAVIO BERNARDES 26/01/03 MU 158,05 0,58 WB002834 WB002820
WB003071 OTAVIO BERNARDES 03/02/04 MU 158,05 0,58 WB002834 WB002820

WF001527 WILMA P. FERREIRA 15/08/06 ND 156,03 0,57 WB002737 WF000913



Clasificacion del 30% superior de bufalas segun la PTA

TATUAGEM
WB002831
WB002766
WB002884
WB002861
FCB898
NBP01012
WB002980
WB002697
WB002101
WB002840
WB000567
WB002675
WB002357
WB001061
WB002752
302-PITANGA
WB002690
FCB918
NBP00599
NBP01038
NBP00519
WB000737

NOME
FIANDEIRA
JACA

JAVA
TECNICA
CARINHOSA
ATIBAIA
IMBITUBA
GILETE
IMBUIA
ANDHRA
DOROTI
NIGERIA
MORENA
FLAMA
PITANGA
GUANABARA
FCB918
MELOSA
PROTEINA
SAUVA
BRASILEIRA

PROPRIETARIO
OTAVIO BERNARDES
NELSON B. PRADO
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
M. CECILIA A. PRADO
NELSON B. PRADO
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
OTAVIO BERNARDES
M. CECILIA A. PRADO
OTAVIO BERNARDES
M. CECILIA A. PRADO
NELSON B. PRADO
NELSON B. PRADO
NELSON B. PRADO
OTAVIO BERNARDES

NASC

03/02/00
20/03/99
11/02/01
14/07/00
15/05/00
20/05/03
14/12/02
13/03/98
31/01/93
14/02/00
10/03/80
27/01/98
10/04/95
31/01/86
26/02/99
07/03/01
02/03/98
28/05/00
26/07/00
22/07/03
19/11/99
13/02/83

RACA
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MU
MS
MU
MU
MU
MU
MU
MU

PTA

302,31
266,02
246,33
234,30
230,22
230,04
229,32
227,39
221,43
220,77
216,99
212,84
210,26
209,46
208,82
207,77
206,16
204,27
198,85
198,81
190,41
188,81

RA

0,72
0,67
0,70
0,73
0,63
0,63
0,65
0,69
0,74
0,72
0,74
0,72
0,74
0,74
0,72
0,66
0,70
0,63
0,71
0,61
0,73
0,79

PAI

WB001600
WB002295
WB001600
WB001600
WB002106
WB002760
WB002834
WB002295
WB001600
WB001600
SRMO00081
WB002295
WB001600
WB001008
WB001600
WB002106
WB002295
WB002106
WB002106
WB002760
WB002106
WB000025

MAE
WB000808
WB002453
WB001318
WB001906
FCB445
WB002766
WB002831
WB002357
WBO001755
WB001468
SRF00656
WB002262
WB001147
WB000567
WB001468
LACRAIA
WB002389
FCB489
WB001625
NBP00599
WB001222
WB000001
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Marcadores moleculares en ganaderia
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Resultados de Genética Molecular

Padrones de migracidon para una regidon promotora del gen de la enzima
estearoil-CoA-Dessaturase em Bubalus bubalis

El efecto medio de la sustitucion del alelo A por el alelo B es del 0,08 % para
la caracteristica %CLA/g de grasa de la leche

de Camargo et al, 2007
Prémio Alltech Young Scientist Lima et al, 2009



Resultados de Genética Molecular

Hormonia Grelina

El SNP es una sustitucion T/C en la posicion 1456 pb (intrén 2) en el
gen de la grelina. Los resultados indicaron que existe asociacion del
SNP con la produccion de leche (P=0.0104), produccidon de grasa
(P=0.045), produccion de proteina (P=0.0031), porcentaje de grasa
(P=0.0403) y porcentaje de proteina (P=0.0368). ).
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Short commmunication: Variable number of tandem repeat polymorphisms
in DGAT1T gene of buffaloes (Bubalus bubalis)
is associated with milk constituents

Table 1. Medias de MY305, FY305, PY305, %F, %P y SCS segun genotipo del marcador
DGAT1-VNTR

- = a— —

Genotype
Trait 1R/1R 1R/2R 2R/2R P-value
MY305 (kg) 1737 = 330 1793 + 287.8 1838 + 237.8 0.534
FY305 (kg) 115.2 + 33.8 118.2+ 30.9 128.9+ 31.9 0.472
PY305 (kg) 74.7 + 24.7 77.6 + 23.1 81.2+ 27.7 0.490
%F 6.18 + 0.07° 6.62 + 0.07° 7.66 £+ 0.072 0.003 Un_ marcador que
explica alrededor del
%P 4.12 + 0.03 4.41 + 0.03 4.73+ 0.03 0.041 0
32 % de las
scs 5.46 + 0.04 5.57 + 0.04 5.34 + 0.04 0.782 . .
estimaciones de la
a9 Means within a row with different superscripts differ by Tukey's test varianza gen ética
P < 0.05). ..
( ) aditiva al %F

Cardoso et al. (2015)



Genotipado a gran escala

Canine Bovine Equine Porcine Ovine Canine Maize Bovine
SNP20 SNP50 SNP50 SNP60 SNP50 HD SNP50

Nov Dec Jul Jan Jan Nov Q1 Q2
2007 2007 2008 2009 2009 2009 2010 2010

14 ' Humina



Polimorfismo de base Gnica (SNP)

= variantes bialélicas;

= heredable;

= Dispersos (distribuidos)
por todo el genoma;

= Informacion expresada
en ambos sexos.

= Determinado incluso

antes de que nazca el

individuo..



Cual es la logica?

Las diferencias fenotipicas entre individuos se deben, en parte, a

sus diferencias genéticas.

\
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Asociar el marcador molecular con el fenotipo de interés




Genome-Wide Association Studies
(GWAS)

Los estudios de asociacion genomica tienen como objetivo
buscar regiones del genoma que influyen en las
caracteristicas de interés econoOmico ya que una vez que tales
variaciones son Iidentificadas, es posible utilizarlas para
localizar y entender como estos genes pueden estar
Influyendo significativamente sobre las caracteristicas en
estudio.
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Genomica

« AxioM Buffalo Genotyping (90K markers)
Affymetrixe

Array mais informativo
~ 60.000 marcadores polimorficos

Los SNP incluidos en esta matriz se basan en datos de secuenciacion
de bufalos, pero la posicion y la anotacion de SNP en los genes
utilizaron el genoma del ganado como referencia (ensamblaje
UMD3.1).
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SHORT COMMUNICATION

doi: 10.1111/age. 13103

An updated Axiom buffalo genotyping array map and mapping of
cattle quantitative trait loci to the new water buffalo reference
genome assembly

A. V. Nascimento* (), A. R. S. Romero* (), M. Y. Nawaz', D. F. Cardoso™(®, D. J. A. Santos® (),
C. Gondro® and H. Tonhati*

*Department of Animal Science, 5ao Paulo State University, Jaboticabal 14884900, Brazil. "Genetics and Genome Sciences Program,
Michigan State University, East Lansing, MI 48823, USA. *Department of Animal Biosciences, University of Guelph, Guelph, ON N1G 2W1,
Canada. *Department of Animal Science, University of Maryland, College Park, MD 20740, USA. TDepartment of Animal Science, Michigan
State University, East Lansing, Ml 48823, USA.

Objetivo 1: Asignar marcadores de la matriz ABG sin una
posicion conocida en el ultimo ensamblaje de bufalos
(UOA_WB 1)y luego agregarlos al mapa actual para aumentar
la densidad de marcadores disponibles para estudios genoémicos
basados en la matriz ABG. Para observar el impacto de estos
marcadores adicionales en un estudio de analisis genomico de
uso comun, realizamos un estudio simple de firmas de
autocigosidad

.Objetivo 2: Explorar la conservacion entre el ganado y el bufalo
para crear un archivo de mapa de QTL de bufalo que alinee el
QTL notificado para el ganado en CattleQTLdb en el genoma del
bufalo



Suposiciones

- Las posiciones del marcador Axiom ABG se basaron en el
conjunto de genoma de referencia bovino UMD3.1 (Zimin
et al. 2009), y despues de gue se lanzo el conjunto de
genoma de bufalo (UOA _WB 1) en 2018, los marcadores
ABG se actualizaron con nueva informacion de mapeo
para reflejar sus posiciones en los 25 cromosomas de
bufalo (Low et al. 2019).

- Con esta transicion, una gran cantidad (16 262) de SNP
terminaron con posiciones desconocidas en el nuevo
ensamblaje de bufalo y también dificulto la vinculacion de
regiones genomicas con QTL conocidos de CattleQTLdb
(Hu et al. 2013) anotados en el genoma bovino..



Resultados

Proporfion of NP inside ROH
e e o o © o o
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« Un gran numero de marcadores con
posicion conocida en el monte bovino no
estan mapeados en el monte bufalo.



Resultados

* Nuestras alineaciones eran altamente
comparables con el mapa ABG, por lo que
se fusionaron (Alineadas y ABG) para
crear un nuevo mapa con una cantidad
mejorada de marcadores con
coordenadas genomicas. Para la fusion,
cuando habia una diferencia entre las
posiciones del mapa, se mantuvieron las
posiciones originales de la matriz ABG.



Conclusion

Table 1 Huwmiber of SNPs witth lonosn paos B5on forginal and newsws mapk
and numiber of OTL for each chromosomes of e uftfake genome from
the LIMDE 1 and ARS LM D1 2 a8 semibdies.

En el nuevo mapa: el nUmero de — — p— p—
marcadOreS mapeados aumento BBU  (original) few) LMD 1 ARS_LICD 1.2
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Inbreeding coefficients and runs of homozygosity
islands in Brazilian water buffalo

A. V. Nascimento,' D. F. Cardoso,™ D. J. A. Santos,” A. R. S. Romero,' D. C. B. Scalez,’ R. R. A. Borquis,*

F. R. A. Neto,* C. Gondro,” and H. Tonhati't

1Dep:artrnent of Animal Science, S50 Paulo State University (UNESP), Jaboticabal, 14884900, Brazil
“Department of Animal Science, University of Maryland, College Park 20742

*College of Agricultural Sciences, Federal University of Grande Dourados (UFGD), Dourados, 79804970, Brazil
*Goiano Federal Institute, Campus Rio Verde, Rio Verde, 75909120, Brazil

*Department of Animal Science, Michigan State University, East Lansing 48824

Coeficiente de consanguinidad:

pedigri o datos genémicos;

Diversidad genética;

Objetivo:

Caracterizar la distribucion de ROH vy los niveles de autocigosidad en
una poblacion brasilefia de bufalos Murrah;

Identificar puntos criticos de autocigosidad genémica supuestamente
objetivos de seleccion direccional en la especie.



Material y Métodos

 firma de seleccion :

Z ﬁ _.;'.- m,
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* Las regiones gendmicas cercanas a las
Islas de razas de homocigosidad se
exploraron para la notacion de genes
usando NCBIly QTL usando QTLdDb;



Resultados ;- ¢
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Figure 1. Number of runs of homozygosity (ROH) per animal and percentage of the genome in autozygosity.

« 422 bufalos y 51611 SNP;

« Estos resultados indican que la consanguinidad
comenzo hace aproximadamente 13 generaciones
(FFerenCakovicC et al., 2013a; Zavarez et al., 2015),
lo que coincide con el aumento de la presion de
seleccion para la produccion de leche que comenzo

en la poblacion brasilena en esta epoca.(Vilela et
al., 2019,



Resultados

Table 1. Descriptive statistics for estimates of inbreeding coefficients (F)"

[tem From Frons Frons Frome Faru Ferp
Minimum 0.012 0.000 0.000 0.000 0.125 0.000
Maximum 0.372 0.348 0.334 0.288 0.477 0.312
Mean 0.072 0.048 0.037 0.022 0.242 0.035
sD 0.043 0.042 0.038 0.031 0.037 0.048

'Classes From, Froms, Froms, and Fpome correspond, re spective ly, to the inbre Hlmg_, coefficient estimated for
runs of homozygosity (ROH) with 1, 4, 8, and 16 Mb minimum lmg_,th Fany and Fpgp are the inbreeding coef-
ficients obtained from the genomic relationship matrix and pedigree, respectively.

Los coeficientes de consanguinidad estimados por el GRM (FGRM)
fueron superiores a los estimados por el pedigri (FPED; Cuadro 1).
Esto se debe a la incapacidad del FGRM para distinguir entre los
tipos de homocigosidad, identidad por descendencia e identidad
por estado, en los analisis (Forutan et al., 2018; Cardoso et al.,
2020), mientras que las estimaciones de FPED y FROH solo use la
parte IBD del genoma.



Resultados

Nascimento et al.: AUTOZYGOSITY IN MURRAH BUFFALO 1922
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Figure 3. Manhattan plot of genome-wide SNP autozygosity in Murrah buffalo. The dashed line represents the 8 SD threshold. ROH
runs of homozygosity.

— Se identificaron islas ROH en 6 cromosomas diferentes:
BBU1, BBU2, BBU3, BBU5, BBU16 y BBU18. Estas firmas
de regiones de seleccion contienen 190 genesy 174 QTL
bovinos, incluidos algunos previamente asociados con
caracteristicas de calidad y produccion de leche, asi como
algunos genes vinculados a caracteristicas morfologicas..



BBU18: ANKRD11, DBNDD1, FANCA, e ZNF276
también encontrado en otros estudios de firmas de
seleccion en ganado;

ANKRD11, CBFA2T3, CDT1, CDH15, CHMP1A,
CPNE7, DPEP1, DBNDD1, DEF8, FANCA, GALNS,
ORCG6, PABPNI1L, PIEZO1, SHCBP1, SPATA2L, e
SPIREZ2:asociado con la salud de la glandula mamaria
y la respuesta inmune a la mastitis en el ganado (Chen
et al., 2015; Ibeagha-Awemu et al., 2016);

Las regiones de contienen 108
genes, aunque actualmente solo 11 tienen simbolos de
genes, y el resto se indica mediante numeros LOC.



Conclusion

* El coeficiente de consanguinidad promedio en esta
poblacion de bufalos estuvo dentro de los limites
Inferiores de lo que se ha informado en las
poblaciones bovinas. Sin embargo, la consanguinidad
aumento a lo largo de las generaciones, coincidiendo
con una mayor presion de seleccion sobre los rasgos
de produccion de leche; y ya es bastante alto en
algunos animales, lo que sugiere que se justifica la
gestion de los niveles de consanguinidad para evitar
]perdldas debidas a la depresion endogamica en el

uturo.;

* Las firmas del analisis de seleccion revelaron 6
regiones bajo seleccion que albergan varios genes'y
QTL asociados con rasgos de produccion lechera
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Prospecting major genes in dairy buffaloes L
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* El objetivo del estudio fue identificar SNP, regiones
genomicas y genes que afectan la produccmn y los rasgos
reproductivos;

« Caracteristicas de produccion: produccion de leche (MP),
produccion de grasa (FP), produccion de proteina (PP),
porcentaje de grasa (%F), porcentaje de proteina (%P) y
puntaje de células somaticas (SCS);

- Caracteristicas reproductivas: edad al primer parto (AFC),
intervalo entre partos (IC), dias abiertos (OD) y numero de
servicios por concepcion (NSC).

 Se realizaron analisis de asociacion de todo el genomay
predicciones de redes de genes;

 Los anadlisis de redes de genes ayudan a identificar genes
gue tienen efectos pleiotropicos y/o funciones reguladoras.



Resultados gendmicos de investigaciones con
Bufalos lecheros brasilenos

Estudios de asociacion del genoma completo(GWAYS)

GWAS identifico SNP con asociaciones significativas y sugirio genes candidatos que
eran especificos de 6 rasgos productivos y 4 reproductivos, y también genes con
efecto pleiotropico. identified SNPs with significant associations and suggested
candidate genes that were specific to 6 productive and 4 reproductive traits, and also
genes with pleiotropic effect.

Producccién de leche Produccion de grasa

logso(P - value)
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de Camargo et al. Prospecting major genes in dairy buffaloes. BMC Genomics, 2015



Resultados genomicos de investigaciones con
Bufalos lecheros brasilenos

Estudios de asociacion del genoma completo(GWAYS)

Produccion de proteina o porcentaje de grasa
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de Camargo et al. Prospecting major genes in dairy buffaloes. BMC Genomics, 2015



Resultados genomicos de investigaciones con
Bufalos lecheros brasilenos

~10Qyo(P — value)

logo(P - value)

Estudios de asociacion del genoma completo(GWAYS)

Edad al primer parto
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_ Resultados

— DEBV utilizado como un pseudofenotipo basado en un modelo mixto en
el paquete GenABEL de R

— Intervalo entre partos: TPCN1, gen implicado en la reaccion
acrosomica de los espermatozoides en humanos: TPCN1,
necesario para la fecundacion;

— NuUmero de servicios por embarazo: LOC100336232 (ABCC4),
gue tiene su expresion aumentada en el endometrio de vacas
prefadas, parece ser importante para apoyar el embarazo, ya que
actua sobre la salida de prostaglandinas de las células.

— En el ganado Angus, la expresion de ABCC4 se correlacioné
significativamente con el consumo de alimento residual,

— En el ganado Nellore, una CNV dentro del intron 22 de ABCC4 se
correlaciono con la puntuacion de marmoleado;

— ABCC4 puede actuar en vias metabdlicas basicas y es altamente
polimorfico con un efecto potencial en una variedad de fenotipos
(es decir, reproduccion, calidad de la carne, etc.).



Resultados

% e produccion de grasa:

KCTDS8, FOXO4, SSTR3, LOC782855, relacionados con
el metabolismo de los carbohidratos y ESRRG,
relacionados con el metabolismo de los lipidos;

KCTDS interactla con genes que actuan en las vias de
secrecion de insulina y liberacion de glucagon,
participando en la captacidon de glucosa,;

FOXO4 regula negativamente la gluconeogénesis y
aumenta la glucalisis;

SSTR3 inhibe la actividad del polipéptido insulinotropico
dependiente de glucosa en el intestino, promoviendo la
acumulacion de glucosa y grasa,;

LOC782855 (RPS26 se ha relacionado con la diabetes en
humanos.

La asociacion de ESRRG con la produccion de grasa en
los GWAS actuales podria esperarse, ya que este gen
regula otros genes adipogénicos;

Produccion de proteina: CCND3 que tiene un papel en el
desarrollo alveolar en la glandula mamaria, en
cooperacion con la prolactina;



Efectos pleiotropicos:

CA10: interconversion entre dioxido de
carbono y Dbicarbonato, con funcién
fisiologica esencial en muchos tejidos.
Puede ser un regulador del metabolismo de
las grasas y del desarrollo reproductivo en
bafalos;Los genes del factor de
transcripcion (TF), 28 en la red, son
importantes en términos de su efecto
pleiotrépico, ya que pueden guiar la
transcripcion e interactuar con muchos
otros genes.

EI TF con el mayor numero de
interacciones previstas fue RARB, un
receptor de acido retinoico importante para
el crecimiento y la diferenciacion celular;

El gen TF con el segundo mayor niumero de
conexiones en la red fue ATF1. Este gen
regula otros genes implicados en el
crecimiento y la supervivencia y se ha
asociado con la angiogénesis en la
glandula mamaria;

El gen RARB tiene ocho interacciones, tres
de ellas con genes conocidos (RILPL1, bta-
mir-10a, PRKCA) y el gen ATF1 tiene seis
interacciones, cuatro de ellas con genes
conocidos (ABCA13, TBC1D19, MAGI2,
CULD);

Fg. 1 a- ASSCCRTON weight matrix gene network. a) Entire gans netwok formed by 1,068 nades e
edgesl b ¥ r ¥ " % % A

Resultados
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Use of single-step genome-wide association studies for
prospecting genomic regions related to milk production and
milk quality of buffalo

Camila da Costa Barros'*, Daniel Jordan de Abreu Santos', Rusbel Raul Aspilcueta-Borquis~,
Gregdrio Miguel Ferreira de Camargo”®, Francisco Ribeiro de Aratjo Neto® and Humberto Tonhati’

"'S3o0 Paulo State University (FCAV/UMNESP), Jaboticabal, S3o Paulo, Brazil
*Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados, Mato Grosso do Sul, Brazil
"Universidade Federal da Bahia, Salvador, Bahia, Brazil

*Instituto Federal Goiano, Rio Verde, Goias, Brazil

* El objetivo del presente estudio fue
identificar regiones gendmicas de
bufalas que pueden estar relacionadas
con la produccion de leche y las
caracteristicas de calidad de la leche en
bufalas brasilenas utilizando informacion
de individuos genotipados y no
genotipados.



Resultados

* Produccion de leche: ADAMTS12, ADAMTSS8 y
ADAMTS15, que participan en el proceso de
angiogenesis (Kumar et al. 2012). La relacion entre la
angiogenesis y la produccion de leche probablemente
esté relacionada con el suministro de precursores. Por
lo tanto, el aumento de la vascularizacion de los
alvéolos de la ubre se asocia potencialmente con una
mayor produccion de leche;

 %Grasa: ABCC4, que se ha asociado con el numero
de servicios por concepcion en bufalas (De Camargo et
al. 2015), y ejerce efectos tanto en rasgos productivos
como reproductivos;

* %Proteina: BDNF, que se ha asociado con el mismo
rasgo en el ganado (Zielke et al. 2011), lo que indica
gue algunos genes pueden actuar en el mismo orden
de importancia en diferentes especies.
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(Genome-wide association studies for growth traits in buffaloes using
the single step genomic BLUP
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Fig. 1 (cont.) Grafico de Manhattan de los valores de p obtenidos, nivel de significaciéon (10-5 para la linea superior y
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Informaciones

gran numero de procesos biologicos

gran numero de procesos biologicos

ubicado en una regién gendémica asociada
significativamente con 3 de los 4 rasgos
evaluados - posible existencia de un QTL con
efectos pleiotropicos en la tasa de crecimiento
de los bufalos

ubicado en una regién gendémica asociada
significativamente con 3 de los 4 rasgos
evaluados - posible existencia de un QTL con
efectos pleiotropicos en la tasa de crecimiento
de los bufalos
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RESULTADOS Y DISCUSION
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Figura 1. Manhattan plot para ALTC. Proporcion de varianza genética

explicada por ventanas de 10 SNPs adyacentes (eje y) por cromosoma (eje
X).
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Figura 2: Manhattan plot para COMPG, ALTG, COMPC, Proporcion de varianza
genética explicada por ventanas de 10 SNPs adyacentes (eje y) por cromosoma (eje X).



Tabla 1. Identificacion de los genes, cromosoma y posicion con
base em la varianza genética explicada por ventanas de 10 SNPs

Crecimiento
para (ALTC) - (MESZAROS e
Altura de la cruz (ALTC) al., 2014)
Chr Chr Posicion Posicion Varianza Gene
bafalo Bovino Bovino Bufalo Genética(%)
76440205- 122829849- E KP2,ALG10. _
4 = 77440205 123675653 6,59 | Crecimiento
UBQLN1,[GKAP1| «t27—>(PAREEK et
C9ort64, al., 2013)
78064562- 142161670-
3 8 700645682 143082368 5,71 HNRNPK, bta-mir-7-2, SLC28A3,
IDNK.
C1l1lorf54, CEP295, snoU2-30,
Altura
TAF1D, SNORA40, SNORA18 A et al.,
669125- 50105260-
5 29 1660125 50566037 4,90 SNORAS, SNORA1, snoz40, 2012)
SNORA32, SNORA25, SMCO4,
HEPHL1. . ,
Osificaciéon
sendocondral
61207054 61454012- >
22 24 6220705422 61960097 2,87 BCL2,[PHLPP1 (ZE(B)F125A)DLEY etal
19786502 19994021-
21 22 5078650216 20578983 2,81
5 16 13812400 65461022- 212 5S_Rrna, SNORA70
14812400 66174227




QTLs Asouados

Caracteristica

bovmo

Posicion (bp)

Evidenciado
por

Altura de la cruz

e Crecimiento
e Fertilidad

5

76692598- 76808969

Snelling et al.
(2010);
Bolormaa et
al.(2011a,b,c);
Hawken et al.,
(2011); Peters
et al.,(2015)
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CONCLUSIONES

Se encontraron regiones genomicas que explicaron
significativamente la caracteristica altura de la cruz y se
encuentran ubicadas en los cromosomas 1, 3, 4, 5, 12, 15, 21
y 22, como también los genes SYT10, GKAP1, C9orf64 e
PHLPP1 que estan relacionados con  parametros de
crecimiento, altura y desarrollo 0seo, lo que podria auxiliar
en el proceso de seleccion de esta caracteristica en los

programas de mejoramiento genético en bubalinos.
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Multiple-trait genomic evaluation for milk
yield and milk quality traits using genomic
and phenotypic data in buffalo in Brazil

R.R. Aspilcueta-Borquis’, F.R. Araujo Neto?, D.J.A. Santos3,
N.A. Hurtado-Lugo?, J.A.V. Silva' and H. Tonhati®

‘Faculdade de Medicina Veterninaria e Zootecnia, Universidade Estadual Paulista,
Botucatu, SP, Brasil

ZInstituto Federal de Ciéncia e Tecnologia Goiano, Rio Verde, GO, Brasil
*Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias, Universidade Estadual Paulista,
Jaboticabal, SP, Brasil

* Los objetivos de este estudio fueron
comparar las estimaciones de parametros
genéticos y la precision de los valores por
los métodos BLUP y HBLUP, en un analisis
simultaneo de caracteristicas de
produccion y calidad de leche en bufalas
lecheras.



Resultados

Table 5. Means and standard dewviations (SD) of the prediction accuracy of the breeding values and Pearson
correlation in the selection of animals classified by the classic breeding value (BLUP) and the breeding value
using genomic information (HBLUP), for yield of mulk (MY305), fat (FY305), protein (PY305) and lactose (LY305),
percentages of fat (%F) and protein (%P), and log-fransformed somatic cell count (SCS).

Traits Mbean accuracy Pearson comelation

BLUP HELUFP Total Genotyped Bull
MY 305 0.66 £ 0.16 0.72 £ 0.00 0.74 0.g2 0.a7
Fy305 058 +0.15 0DE3+0.1 0.88 0.87 0.8
P 305 058 +0.16 D83 +0.11 0.87 0.88 088
LY 305 O0.58 +0.15 086 +0.10 0.71 0.84 085
%F 061 +0.14 0.688 +0.09 0.70 0.848 024
%P 062 +0.13 0.88 +0.08 0.70 0.348 083
SCS 057 +0.18 084 £0.13 0.71 0.88 oaz

 Las estimaciones de precision promedio de los valores genéticos
previstos para los rasgos estudiados en el analisis HBLUP
fueron mas altas que en el analisis BLUP.

« También hubo menor dispersion de los valores de precision
(considerando la desviacion estandar), y hubo evidencia de
mayor precision solo para animales genotipados;



Conclusao

« Las estimaciones de heredabilidad para todos los
caracteres analizados fueron moderadas, lo que
les permitio ser utilizados en programas de
seleccion, pero las correlaciones genéticas entre
la produccidn de leche y los porcentajes de grasa
y proteina y el puntaje de células somaticas no
son deseables, ya que pueden alterar la calidad
de la leche. Leche;

* El uso de informacion gendmica condujo a una
mejor precision de las estimaciones de
heredabilidad (menor desviacion estandar) y
precision de los valores genéticos, ya que se
disponia de una mejor estructura de relaciones.;



Resultados gendmicos de investigaciones con
Blfalos lecheros brasilefios

Selecciéon Gendmica

Fixed effect (mean)

[l
y:Xb+Z%+e

i
Vector of the observations Ad (cows)
XX XZ 18] [Xy
ZX ZZ+ollcM Y| u | |zZy

A: arbol genealdgico
G: Genomica
H: arbol genealogica+ Genomica



Resultados gendmicos de investigaciones con

Bufalos lecheros brasileinos

1D

WB003545

ITOO54CR
WB003097
WB002834
WB002950

1T019500
WB003213

ITO00039

Milk PTA

397,66
340,45
345,45
335,70
322,85
304,33
303,71
299,17

Acc Milk GPTA
0,52 421,47
0,79 373,58
0,81 366,83
0,87 348,97
0,88 345,07
0,73 333,85
0,66 324,60
0,70 322,32

Genomic Acc
0,53
0,80
0,81
0,88
0,89
0,73
0,66
0,70




Resultados gendmicos de investigaciones con
Bufalos lecheros brasilefios

H matrix

Accuracy of Breeding Values and Genomic Breeding Values of Sires to milk
traits.

Trair N BLUP GBLUP Bayes
PL305 112 0,52 0,63 0,64
PG305 112 0,46 0,53 0,51
PP305 112 0,43 0,51 0,52
%G 112 0,41 0,49 0,48
%P 112 0,42 0,48 0,45

SCS 112 0,41 0,51 0,53




Resultados gendmicos de investigaciones con
Bufalos lecheros brasilefios

Seleccion genomica usando Affimetrix® Axiom Buffalo (90K)

H matrix
h2 Total population Genotyped
Trait Animals

Traditional Genomic Traditional Genomic Genomic
MY 0.21 0.22  0.518:0.15 0.522+0.15 0.703+0.07
SCS 0.13 0.13  0.349:0.16 0.350+0.16 0.611+0.08
PY 0.21 021  0.5130.15 0.5160.15 0.702+0.07
FY 0.19 0.19  0.487+0.15 0.490+0.15 0.682+0.07
MozzY 0.21 021  0.509:0.15 0.512+0.15 0.697+0.07
YoF 0.18 0.18  0.381:0.16 0.3810.16 0.653+0.08
%P 0.23 0.26  0.403+0.17 0.400+0.17 0.690+0.08
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