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SEXADO MOLECULAR DE DOS ESPECIES
DE AVES COMO APORTE PARA ESTUDIAR
SU BIOLOGIA REPRODUCTIVA
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La técnica basada en la amplificacion de fragmentos
intrénicos de distinto tamarfio de genes presentes
en los cromosomas sexuales es una alternativa para
determinar el sexo de individuos que carecen de
dimorfismo sexual secundario aparente o cuando
éste se manifiesta transitoriamente en el ciclo vital.
El objetivo de este trabajo fue evaluar el uso de
esta técnica en Melanerpes cactorum (Piciformes:
Picidae) y Tachycineta leucorrhoa (Passeriformes:
Hirundinidae), en las que no se habia aplicado antes.
Se utilizd6 ADN extraido de pequefias cantidades de
sangre entera, almacenada por mas de cinco afios
en tampén de lisis a temperatura ambiente. Se
incluyeron individuos de sexo conocido como control
(cuatro machos y cinco hembras de ambas especies).
Se obtuvieron amplicones existosamente, ajustando
las condiciones de reacciéon y ciclado térmico
reportadas en la literatura. En M. cactorum, los
iniciadores HPR/HPF amplificaron intrones de 500
pb en machos (sexo homogamético, ZZ) y de 500 pb
y ca. 320 pb en hembras (sexo heterogamético, ZW);
mientras que en T. leucorrhoa amplificaron intrones
de ca. 320 pb en machos, y 320 pb y ca. 500 pb en
hembras. Los iniciadores 2550F/2718R amplificaron
intrones de 550 pb en machos y de 350 pby 550 pb en
hembras de ambas especies. Se observé amplificacion
preferencial de alelos, en especial en T. leucorrhoa;
si bien ésta no dificultd la asignacion molecular del
sexo, se recomienda repetir la técnica para evitar
falsos negativos en la identificacion de hembras.
Demostramos que el sexado molecular, sencillo,
rapido, fiable y econémico, puede apoyar estudios de
biologia reproductiva en estas especies.
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ANALISIS DE LA REGION DEL MHC DE
CLASE Il EN Camelus dromedarius
UTILIZANDO SECUENCIAS DE GENOMA
COMPLETO
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Los genes de clase II del complejo mayor de
histocompatibilidad (MHC) se consideran loci
candidatos para la respuesta inmune y resistencia a
enfermedades y han sido ampliamente estudiados
en diversas especies animales. El presente estudio
tuvo como objetivo investigar la diversidad
genética de genes clase II del MHC en camellos
(Camelus dromedarius). Se identificaron siete genes
(LOC105101414, LOC105101437, LOC116147669,
LOC105101412, LOC105101413, LOC105101409,
LOC105101410) en el genoma de referencia mCamDro1.
pat. Se descargaron 101 secuencias de genoma
completo de repositorios publicos y se alinearon
al ensamblado de referencia. Se filtré el ex6n 2 de
cada gen y se analizaron las fases y polimorfismos
utilizando el software IGV. La diversidad genética
se evalué mediante la diversidad nucleotidica ()
y se estimaron las sustituciones nucleotidicas no
sinénimas (dN) y sinénimas (dS) por sitio. Entre 35
y 44 individuos presentaron cobertura y profundidad
suficiente para identificar las variantes. El analisis
reveld entre 1y 12 alelos para los mencionados genes.
Todos los genes mostraron una alta frecuencia del
alelo presente en el genoma de referencia. Los valores
de dS oscilaron entre 0,010 y 0,14, mientras que los
de dN variaron entre 0,003 y 0,009. Los valores de
7 oscilaron entre 0,002 y 0,020. Estos resultados
demostrarian niveles mas bajos de diversidad
genética en C. dromedarius en comparacién con otros
mamiferos. A pesar de la creciente disponibilidad de
secuencias de genoma completo, muchas carecen de
la calidad necesaria para evaluar regiones complejas y
altamente polimorficas como el MHC.
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ANALISIS PRELIMINAR A UN ESTUDIO DE
ASOCIACION DE GENOMA COMPLETO
EN BOVINOS CON TUBERCULOSIS,
FALSOS NEGATIVOS A LA PRUEBA
INTRADERMICA
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La tuberculosis bovina (TBB) se diagnostica con
la intradermorreaccion (IDR). Existen animales
infectados, falsos negativos (FN) a la IDR, que limitan
el control de la enfermedad. Se reportaron variantes
genéticas asociadas con la respuesta inmune a la
TBB. El objetivo fue realizar el control de calidad de
los genotipos de individuos clasificados segin su
respuesta a la IDR. Se genotipificaron 201 bovinos
Holando Argentino con TBB (111 IDR+ y 90 IDR-FN)
con un panel de SNPs (GGP Bovine 100K, Neogen).
Se evaluaron distintos umbrales de exclusion para
individuos y SNPs (tasa de asignacién <95%, 90% y
80%), frecuencia alélica minima (MAF; 0,01; 0,05 y
0,1) y equilibrio de Hardy-Weinberg (HWE; p<0,05;
1xX102-1x10"%). La estructura poblacional se analizd
mediante el andlisis multivariante de la matriz
de relaciones genéticas (PLINK v1.07, ggplot2 en
Rstudio). El desequilibrio de ligamiento (DL) se estim6
como r2 para pares de SNPs a <1 Mb. Se determind
una tasa de asignacion de genotipos de individuos y
SNPs <90%, un MAF de 0,01y un p<1x10~ de HWE. La
matriz final incluy6 184 individuos (100 IDR+, 84 IDR-
FN) y 88.351 SNPs. No se observaron agrupamientos
distintivos en el andlisis de estructura poblacional.
El DL fue de 0,15—0,05 a distancias entre SNPs<100
kb, disminuyendo y estabilizandose en ~0,02-0,04
a >500 kb. Se obtuvo un set de datos confiable para
el estudio de asociacién de genoma completo, el cual
permitira profundizar el conocimiento sobre las bases
genéticas asociadas al fenotipo FN a la IDR.
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EVALUACION DE LA RESPUESTA GENICA
EN SALMON FRENTE A Piscirickettsia
salmonis Y DISTINTAS ESTRATEGIAS DE
TRANSFERENCIA A MAR
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La esmoltificacion es un proceso fisiologico clave
para Salmo salar, permitiéndole adaptarse al agua de
mar. Una esmoltificacién inadecuada compromete
la fisiologia del pez, aumentando su susceptibilidad
a infecciones. Durante esta etapa, la productividad
disminuye significativamente, debido a infecciones
comolaPiscirickettsiosis,causadaporP.salmonis.Frente
a patdgenos, los salmones activan mecanismos de
inmunidad innata, aumentando la expresion de genes
asociados al estrés oxidativo (SOD y CAT); ademas,
desarrollan una estrategia conocida como inmunidad
nutricional, que restringe nutrientes esenciales
al patdgeno, como el hierro, regulando proteinas
transportadoras como ferritina y haptoglobina. El
objetivo de este trabajo fue evaluar la expresion génica
de Salmo salar exponiéndolo a P. salmonis bajo dos
estrategias de transferencia a agua de mar: cambio
gradual de salinidad (CGS) y shock salino (SS). Se
midi6 la expresion relativa de los genes Ferritina-M,
Haptoglobina, SOD y CAT mediante RT-qPCR antes de
la infeccién y a los 25 dias post-infeccion (dpi), en
cuatro grupos experimentales: CGS, SS, CGS25dpi y
SS25dpi. Se tomaron tres muestras de rifién anterior
por cada tratamiento para conformar pools de ADNc
de los grupos analizados. Los resultados mostraron
un aumento en la expresion de Ferritina-M, SOD y
CAT, y una disminucién en la de Haptoglobina en
CGS25dpi respecto a CGS. Entre SS y SS25dpi no se
observaron diferencias significativas en Ferritina-My
SOD; sin embargo, para CATy Haptoglobina SS mostrd
una mayor expresion. Estos resultados sugieren que
la estrategia de esmoltificacion modula la respuesta
inmunoldgica, y que realizar un CGS representaria una
ventaja inmunoldgica y mejoraria la supervivencia de
los salménidos.
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PREDICCION DEL GENOTIPO
HALOTANO EN CARNE DE CERDOS DEL
NORESTE ENTRERRIANO MEDIANTE
ESPECTROSCOPIA DE INFRARROJO
CERCANO (FT-NIR)
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Las mutaciones en RYR1 (gen halotano) afectan
negativamente la calidad de la carne porcina,
generando carnes palidas suaves y exudativas y
pérdidas econémicas significativas. Para abordar
este problema, se evalud la espectrometria FT-NIR
como método alternativo rapido y no invasivo, en
comparacién con técnicas moleculares (PCR-RFLP)
y analisis de calidad tradicionales (pH 45 m y 24 h,
color, mermas por goteo, descongelacién y coccidn,
marmolado, terneza y humedad), con el objetivo
de predecir polimorfismos y optimizar el destino
comercial de la carne. Se evaluaron parametros
de calidad y se genotipificaron (PCR-RFLP) 95
animales hibridos de seis meses de edad a la faena.
La espectrometria FT-NIR se realizé con un equipo
Bruker MPA, obteniéndose 128 espectros por muestra
por duplicado. Se analiz6 el efecto de la mutaciéon
sobre los parametros mediante ANOVA y test LSD. Se
desarrollaron y validaron modelos de prediccién para
los genotipos CCy CT observados utilizando regresion
PLS1, validacion cruzada k-fold, correccion en base a
la distancia de Mahalanobis, calculo del RMSECV, y se
evalud la precisién con R2 y RPD. Posteriormente se
compararon entre si. No se encontraron diferencias
estadisticamente significativas entre estimaciones
FT-NIR Yy los datos reales, confirmando la robustez de
las estimaciones de los parametros. Adicionalmente,
una red neuronal probabilistica logrd clasificar los
genotipos CC y CT con un 89,17 % de precision. Los
resultados respaldarian el uso de FT-NIR como
tecnologia para identificar carnes portadoras de la
mutacion.
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VALIDACION DE HRM COMO METODO
RAPIDO Y PRECISO PARA LA DETECCION
DE SNPS EN PORCINOS
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Las técnicas mas utilizadas para detectar
polimorfismos de un Gnico nucleétido (SNP) son
PCR-RFLP y PCR alelo-especifica, las cuales resultan
costosas y demandan tiempo cuando se trabaja con un
gran nimero de muestras. En este contexto, la técnica
de High Resolution Melting (HRM) se presenta como
una alternativa eficiente, rapida y de bajo costo para
la identificacién de variantes genéticas. El objetivo de
este trabajo fue estandarizar y optimizar la técnica
HRM para detectar el SNP c.-2894G>A (r5345224049)
en el gen PPARGC1A, asociado a la calidad de carne
porcina. Se diseflaron primers especificos mediante
Primer-BLAST y Ensembl, y se evaluaron distintas
condiciones de PCR, ajustando las concentraciones de
templado, Taq polimerasa, primers, MgCl2, EvaGreen
y dNTPs, junto con diferentes protocolos de qPCR
y curvas de disociacion en el equipo CFX96 (Bio-
Rad). Los datos de fluorescencia fueron analizados
mediante un cédigo desarrollado en Python, lo cual
permitié mejorar la interpretacion de las curvas y la
diferenciacién de genotipos. Se evalud la sensibilidad,
especificidad y repetibilidad del método, logrando
discriminar correctamente los genotipos, que se
validaron mediante PCR-RFLP y secuenciacion
Sanger. En conclusién, este trabajo demuestra que
la técnica HRM es una herramienta robusta, rapida,
con excelente sensibilidad y especificidad. Su
implementacién permite analizar grandes volimenes
de muestras, reducir significativamente los costos y
los tiempos de procesamiento, y mejorar la resolucion
en la deteccién de variantes genéticas.
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EFECTO DE LA HETEROSIS Y LA
DIFERENCIA ADITIVA ENTRE RAZAS
SOBRE LA PRODUCCION LECHERA
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Considerando el incrementado uso de cruzamientos
en rodeos lecheros y de la comercializacion de semen
de razas distintas a la Holando en los ultimos afios,
el objetivo de este trabajo fue estimar el efecto de la
diferencia aditiva entre razas (A) y de la heterosis
(H) sobre la produccién de leche (kg), grasa (g) y
proteina (g) en vacas Holando x Jersey (paridas
entre 2003 y 2023). Se analizaron 12.600 registros
mensuales de las tres primeras lactancias de 519
hembras. Se ajustaron modelos univariados con
distribucion Gamma mediante el paquete INLA
(Integrated Nested Laplace Approximation) en R. Los
efectos fijos fueron A o H, nimero de lactancia, dias
en leche y afio-mes de control. Los efectos aleatorios
incluyeron al individuo, modelando la correlacion
secuencial entre observaciones de una hembra, y
el mes-afio de parto como efecto independiente. A
presento efectos significativos en las tres variables,
mientras que H no resulté significativa. En leche, una
mayor proporcién de Jersey se asocié negativamente
con la produccién (-0,081), y una mayor proporcion
de Holando, positivamente (0,056). Tendencias
similares se observaron en grasa (-0,062 y 0,009) y
proteina (-0,064 y 0,038). El R2 total fue de 64 % en
leche, 45 % en grasay 57 % en proteina. Sin embargo,
los R2 marginales fueron bajos en grasa y proteina,
lo que sugiere que otros factores no genéticos y/o
epistaticos podrian estar influyendo. En conclusion,
la composicién racial tuvo efecto aditivo significativo,
siendo relevante para estrategias de utilizacién
de cruzamientos y/o selecciéon genética en rodeos
lecheros.
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