i Protmilkoma,
Estudio de la base genética

de la riqueza proteicay la
coagulabilidad de |a leche ovina
mediante analisis del transcriptoma
y el microbiana de la

glandula mamaria

Objetivo del proyecto

El objetivo general que proponen es utilizar la metodologia de NGS para el anélisis de la variabilidad genética
del transcriptoma de la glandula mamaria y su influencia sobre los caracteres de porcentaje de proteina y
rendimiento quesero de la leche y para el conocimiento de la microbiota de la glandula mamaria de la oveja.
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Funciones de SCAYLE

El uso de Caléndula ha permitido el tratamiento
bioinformético de los datos de secuenciacion
masiva paralela (ARN y ADN).

Justificacion del proyecto

La produccién de leche de oveja en Espana
constituye el 21% del total de la UE, siendo Castillay
Ledn la region mas productora y con mayor censo
de nuestro pais. Esta produccién estd destinada casi
en su totalidad a la elaboracién de queso de alta
calidad, por lo que el aumento del rendimiento
quesero, altamente dependiente del contenido de
proteina y grasa de la leche, asi como sus
propiedades de coagulacién (MCP), son de gran
interés para este sector.

El presente proyecto, Protmilkoma, pretende utilizar
la técnica de secuenciacién masiva paralela del
transcriptoma, o RNASeq, para la deteccion de
variantes genéticas con efectos sobre caracteres de
produccién lechera, principalmente el porcentaje de
proteina (PP) y las MCP. Ademés, el proyecto
propone caracterizar la microbiota de la gléndula
mamaria sana de la oveja, cuya composicién y
equilibrio  pueden afectar al bienestar vy
productividad del animal, asi como a la calidad y
propiedades tecnoldgicas de la leche producida.
Para ello se plantean tres objetivos especificos.

En el primero de los objetivos se analizard el
transcriptoma mamario de ovejas con fenotipo
divergente para PP, realizdindose un experimento de
RNASeq en dos razas ovinas, Churra y Assaf (4
animales de alto PP vs 4 an. bajo PP, en cada raza).
De todas las variantes identificadas con frecuencias
extremas entre los dos grupos, especialmente las
localizadas en los genes de las caseinas y proteinas
del lactosuero y las de los genes identificados como
expresados diferencialmente (DEGsS), se
seleccionard un grupo de SNPs para su inclusién en
un chip de baja densidad, el MilkProtein-Chip (3.2K),
cuyo genotipado en poblaciones comerciales (600
Churras y 600 Assaf) servird para confirmar posibles
asociaciones con caracteres lecheros.

En el segundo objetivo, de forma paralela, se
realizard un experimento de RNASeq para comparar
el transcriptoma mamario de ovejas Assaf con
fenotipo extremo divergente para caracteres de
coagulabilidad de la leche y de rendimiento
quesero (4 an. de éptimas MCP vs 4 an. de
deficientes MCP). Para ello, se realizard una
determinaciéon de varios pardmetros relacionados
con las MCP (RCT, k20, a30, a45, y a%0, rendimiento
quesero, contenido en citrato de la leche y pH). De
nuevo, de la variabilidad divergente identificada en

este experimento se seleccionardn SNPs (localizados
en los genes de las proteinas de la leche, en los
DEGs y los genes de la ruta de sintesis del citrato)
para incluirlos en el MilkProtein-Chip. Los genotipos
de este chip generados en 400 ovejas Assaf con
medidas  disponibles  para los  caracteres
tecnolégicos en estudio permitirdn identificar
variantes asociadas con dichos fenotipos.

Finalmente, el tercer objetivo caracterizard la
microbiota mamaria de las ovejas Assaf
muestreadas en el Objetivo 2 mediante el analisis
de la variabilidad del gen 16S rRNA mediante
secuenciacion, que se usard para la asignacion
taxondmica y cuantificacion de la microbiota
mamaria. Mediante posterior anélisis de asociacidn
se pretende identificar ciertos perfiles microbianos
que pudieran tener un efecto positivo para el
rendimiento quesero de la leche. Ademas, las
muestras con mayor variabilidad microbiana serén
sometidas a una secuenciacién completa del DNA
bacteriano utilizando un enfoque metagendmico. En
conjunto, Protmilkoma, pretende, a través de las més
modernas herramientas y tecnologias gendmicas,
proporcionar soluciones practicas al sector ovino
lechero.

EJORA GENETICA ANIMAL
Universidad de Leén, esta

or seis investigadores senior. La
 investigadora tiene como objetivo
ental la mejora y conservacion de los
rsos genéticos animales, y se centra en
ejora genética del ganado ovino
lechero.

Desde hace mas de 20 aiios ha colaborado
con las asociaciones de ganaderos y con la
administracién para participar en el
establecimiento y desarrollo de programas
de mejora genética en el ganado ovino y ha
realizado numerosas publicaciones sobre la
base genética de la lactacion en esta
especie.

Una de los principales lineas de
investigacion se centra en el uso de la
informacion molecular derivada de los
proyectos de secuenciacion de los genomas
animales en la mejora genética animal.
También ha colaborado en el estudio del
transcritoma de la glandula mamaria en la
ovejay en la deteccién y eliminacién de
alelos letales en esta especie.
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