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INTRODUCCION

» La intensa seleccién para produccion lechera junto con una consideracidon insuficiente de
parametros de fertilidad y salud, sumado a las correlaciones genéticas antagonistas o cercanas a A : R
cero entre caracteres productivos y reproductivos, va en detrimento de estos ultimos rasgos
(Berry y col., 2014).

GWAS. Se hallaron 54 ventanas de SNPs relevantes para los rasgos estudiados: 6 para EPP, 7 para EPCon, 3
para IPP, 9 para IPPS, 10 para IPC, 6 para IPSC,,, y 13 para IPSC,, (Figura 1).

vac

» Muchos paises ampliaron los objetivos de sus programas de cria de ganado lechero, desde un 2
enfoque meramente productivo hacia uno mas equilibrado que considera ademas la longevidad,
la salud de la ubre, la conformacién y la fertilidad (Miglior y col., 2005).

» En ganado lechero, se han reportado regiones del genoma asociadas con caracteres
reproductivos, halladas tanto por medio de analisis de asociacion a nivel del genoma completo o It it s e | T N e e
GWAS (Kiser y col., 2019; Héglund y col., 2015; Liu y col., 2017; Parker Gaddis y col., 2016) como S m e Lo s s s
mediante el abordaje con genes candidatos (Clempson y col., 2012; Kadri y col., 2014).

» La informacion gendmica generada estd siendo incluida en los programas de cria para ganado e S : ,
lechero de los paises desarrollados. Continuar la investigacion en esta area estudiando la ;- g , L .
poblacion local es de vital importancia dado que la implementacion de este tipo de programas - ;- - e ' | i
requiere el conocimiento y caracterizacion de la poblacion sobre la que se utilizaran. ] - ] T i ;

OBIJETIVOS )

Los objetivos de este trabajo fueron:

» caracterizar rodeos lecheros locales en funcién de caracteres reproductivos, e

» identificar variantes alélicas o regiones gendmicas asociadas a indicadores de fertilidad en vacas.

MATERIALES Y METODOS 1

e mSEIAE W
-
BUFER v man o s stmsmn sre me e 4 0
et k]
L]

i ! : S ' ' ::
Base de datos. Registros de servicios y partos de 24.195 vacas Holando y Holando x Jersey de un LN SRR . TN T NS I f 4o nE
. . 7 e #1 <Dt IR I ' SREE OF N RS TR RN . AL IR I i
rodeo comercial de la regidn centro de la provincia de Santa Fe. i lEk R de L @k X TR -
RSik Bl 1 A AR AR ANE4T A - 4 A
g 2 g 1 1
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intervalo entre partos, intervalo parto-primer servicio, intervalo parto-concepcion e intervalo
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primer servicio-concepcion (en vaquillonas y en vacas) G - Figura 1. Regiones gendmicas relevantes para caracteres

indicadores de fertilidad en vacas. Los graficos de
Manhattan indican los porcentajes de varianza explicados
por cada ventana de SNPs evaluada vs. la posicion en el
genoma (cromosoma), para los 7 caracteres estudiados:
edad al primer parto (A), edad a la primera concepcidén
(B), intervalo entre partos (C), intervalo parto-primer
servicio (D), intervalo parto-concepcion (E), intervalo
primer servicio-concepcion en vaquillonas (F), intervalo
primer servicio-concepcion en vacas (G).

Genotipos. De 999 animales, obtenidos con el chip BovineSNP50 v2 de lllumina.

Analisis. Mediante los programas RENUMf90, AIREMLf90, PreGSf90, BLUPf90, PostGSf90 del ) _ S
paguete de programas BLUPf90 se realizd la estimacion de componentes de varianza, L b
heredabilidades y un analisis de asociacion de genoma completo con modelos lineales mixtos y de - T % ; .
repetibilidad, segun el caracter. En caso de corresponder, se consideraron como efectos fijos: ' ' S i ;3‘
numero de parto, numero de servicios, efecto combinado de estacion y ano de parto, efecto 2
combinado de estacion y ano de nacimiento, efecto combinado de estacion y afo del parto _
anterior, tipo de parto, tipo de parto anterior, tambo, duracion de la gestacion, duracion de la I LR
gestacion anterior, edad a la concepcion, edad al parto anterior, edad al primer servicio y
porcentaje de raza Holando, y como efectos aleatorios: el genético aditivo y del ambiente
permanente. Se consideraron relevantes las ventanas de SNPs de 1 Mb de longitud que explicaron
mas de 10 veces la varianza genética esperada asumiendo una contribucién equivalente para todas
las ventanas analizadas.

CONCLUSIONES

» Las bajas heredabilidades obtenidas para los distintos caracteres indicadores de fertilidad en vacas
estudiados concuerda con reportes de bibliografia.

RESULTADOS

» Los loci relevantes hallados requieren ser analizados en mayor profundidad, en el intento de dilucidar su
influencia en la determinacion de rasgos reproductivos de esta poblacion de bovinos lecheros de
Argentina.

Heredabilidades. Se obtuvieron heredabilidades de entre 2,1 y 7,7% (Tabla 1) para los distintos

caracteres estudiados. i . , . . o :
Perspectivas futuras. Este estudio debera continuarse con la identificacion de los genes contenidos total o

2 (o
ke . h* (%) parcialmente en las regiones relevantes y la determinacion de su contribucion biologica a los rasgos
Edad al primer parto (EPP) 2,7 .
Edad a la primera concepcion (EPCon) 7,7
Intervalo entre partos (IPP) 5,8
Tabla 1. Heredabilidades de los | Intervalo parto-primer servicio (IPPS) 4,0 FINANCIAMIENTO
distintos caracteres estudiados  Intervalo parto-concepcion (IPC) 3,2 > P tos INTA (PNBIO1131033, PEIO18, PDI107, PEI114 y PEI145)
obtenida para la poblacién de - i ¥ : OyEEL0> ' ’ ’ y
vacas HF:)Iando - y  cruzas Intervalo primer servicio-concepcion en vaquillonas (Ipscvaq) 2,1 » Fondo para la Investigacidn Cientifica y Tecnoldgica (PICT-2017-4208)
Intervalo primer servicio-concepcion en vacas (IPSC, ) 2,1 > Agencia Internacional de Energia Atémica (CRPD3.10.30).
Holando x Jersey.
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