T Analisis del
transcriptoma de la

mucosa y los ganglios

abomasales para la

identificacion de genes
involucrados en la resistencia a los
nematodos gastrointestinales en
ovejas adultas

El objetivo del proyecto es la utilizacién de la secuenciacion masiva paralela para identificar nuevos genes
candidatos, y mutaciones, relacionados con la respuesta inmune diferencial en ovejas “resistentes” y
“susceptibles” a las infecciones por nematodos gastrointestinales (GIN). Esto se realizard mediante el estudio
comparativo del perfil de expresiéon génica de los ganglios abomasales y de la mucosa abomasal en ovejas
adultas resistentes y susceptibles a la infeccion por GIN.

Objetivo del proyecto

Periodo de ejecucion Participantes del Proyecto

19 de noviembre del 2014 al 30 de septiembre del ~ Grupo de  Mejora  Genética Animal  del
2017. Departamento de Produccion Animal de la
Universidad de Ledn, www.unileon.es

Financiacién del proyecto , _
Supercomputacion de Castilla y Ledn (SCAYLE),

Convocatoria de Apoyo a proyectos de — www.scayle.es
investigacion a iniciar en el afio 2014, de la
Consejeria de Educacién de la Junta de Castilla y
Ledn, www.educa.jcyl.es

Las infecciones por nematodos gastrointestinales constituyen un grave problema para el ganado ovino con manejo semi-extensivo.
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Este proyecto utilizara técnicas de secuenciacién masiva paralela para identificar los genes activados de forma diferencial en animales
resistentes y susceptibles a estas infecciones.

Lider del proyecto

El DEPARTAMENTO DE PRODUCCION
ANIMAL, Universidad de Le6n (ULE),
www.unileon.es

El Departamento de Produccién Animal ejerce
su docencia en 4 titulaciones diferentes,
actividad que engloba desde el primery
segundo ciclo, hasta la docencia en tercer
ciclo-doctorandos.

Su actividad investigadora se centra en varias
lineas de trabajo que desarrollan los siguientes
grupos de investigacion:

 Acuicultura Continental.

= Alimentacion de Rumiantes.

= Ecologia Ruminal.

« Etologia y Manejo de Animales Utiles.

* Mejora Genética Animal.

» Produccién y Conservacion de Forrajes.

Los servicios de I+D+i que ofrecen van desde
las Técnicas de cultivo de astacidos o de la
tenca, hasta el Analisis bromatolégico de leche,
pasando por la Gestion de riesgos en la
empresa agroalimentaria o la Identificacion y
verificacion genealégica mediante pruebas de
ADN, entre otros.

Asimismo posee innumerables publicaciones y
documentos fruto de su actividad
investigadora.
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Justificacion del proyecto

Este proyecto se plantea como una estrategia
complementaria a la identificacion de genes con influencia
sobre la resistencia a la infeccién por GIN en ganado ovino
por métodos clésicos de mapeo génico. En este caso se
seguird una aproximaciéon funcional basada en las
diferencias de los genes que se activan de forma diferencial
entre animales resistentes y susceptibles en el lugar de la
infeccién. La identificacién de genes y mutaciones
relacionadas con la resistencia a las parasitosis
gastrointestinales hace que los resultados de este estudio
puedan servir para establecer las bases del uso de la
seleccién  genética, auxiliada por esta informacion
molecular, como complemento de los métodos de control
utilizados actualmente, de esta forma se espera que se dé
lugar a una reduccién en el uso de farmacos
antihelminticos. Asimismo, de forma directa, también se va a
proporcionar una mejora del bienestar animal y un
incremento de la productividad/rentabilidad de las
explotaciones ovinas, conllevando ademés de forma
indirecta una reduccién de residuos farmacoldgicos en los
productos animales, y por tanto un beneficio para la salud
publica.

Funciones de SCAYLE

Este proyecto se basa en el anélisis de datos de RNA-Seq,
en los que gracias al uso de las tecnologias de
secuenciacién de tercera generacién se secuenciara el
transcriptoma completo de los ganglios y la mucosa del
abomaso de los dos grupos de animales en estudio. Es
decir que se generara informacion de todos los genes que
se expresan en el lugar de la infeccién. Ademas de la gran
capacidad de almacenamiento necesaria para albergar la
informacién generada, los anlisis bioinformaticos que se
realizardn con los datos de RNA-Seq necesitan de una gran
capacidad de procesamiento y se verdn altamente
beneficiados por la utilizaciéon de la computacién en

Castilla y Le6n
Cédigo LE248U14

"Una manera de hacer Europa”

paralelo ofrecida por el supercomputador de SCAYLE.
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