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Resumen

El presente estudio, Determinar de la carga genética en ganaderia doble propdsito mediante genes
QTL s en poblaciones de toros de la region de los Montes de Maria del departamento de Bolivar.
Utiliza una metodologia cuantitativa, el estudio se centra en la experimentacion cientifica a partir
de un muestreo de cinco localidades: San Juan Nepomuceno 12 individuos, San Jacinto 10
individuos, Cdrdoba 10 individuos, El Guamo 10 individuos, Zambrano 24 individuos los cuales
presentaban un manejo de seleccion genética mediante criterios morfométricos y cuyos
semovientes presentan una genealogia conocida. En el resultado obtenido, se encuentra que los
toros con los cédigos GU002, GU003, GU007, GU008 y GU010 del municipio del Guamo, CO002,
CO003, CO004, CO006 y CO008 del municipio de Cérdoba, ZNO014, ZN021 y ZN024 del
municipio de Zambrano, SJ001, SJ002, SJ004, SJ005, SJ006 y SJO09 de San Jacinto, SJINOO2,
SJN006, SIN010 y SIN012 del municipio de San Juan Nepomuceno no contienen los genes QTL’s
para Carne y para leche en las proporciones y cantidades minimas necesarias, si la intencion es

buscar una ganaderia doble propdsito para la region.

Palabras claves: fitopatogeno, bioproductos, antimicrobiano, genética
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Abstract

The present study, Determine the genetic load in dual-purpose livestock by means of QTL's genes
in bull populations of the Montes de Maria region of the Bolivar department. It uses a quantitative
methodology, the study focuses on scientific experimentation from a sampling of five localities:
San Juan Nepomuceno 12 individuals, San Jacinto 10 individuals, Cordoba 10 individuals, El
Guamo 10 individuals, Zambrano 24 individuals which presented a management of genetic
selection by morphometric criteria and whose livestock present a known genealogy. In the result
obtained, it is found that the bulls with the codes GU002, GU003, GU007, GU008 and GU010
from the municipality of Guamo, CO002, CO003, CO004, CO006 and CO008 from the
municipality of Cordoba, ZN014, ZN021 and ZN024 from the municipality of Zambrano , SJ001,
SJ002, SJ004, SJ005, SJ006 and SJO09 from San Jacinto, SIN002, SIN006, SIN010 and SIN012
from the municipality of San Juan Nepomuceno do not contain the QTL's genes for Meat and for
milk in the proportions and minimum quantities necessary, if the intention is to seek a dual purpose

livestock for the region.

Key words: phytopathogen, bioproducts, antimicrobial, genetics
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Introduccién

En la region Caribe, la ganaderia es una de las principales actividades productivas, debido al
escaso empleo de mano de obra e historicamente para la ampliacion de predios y a la subutilizacion
de la tierra (Mejia y Mendieta, 2021).

Desde la region, actualmente, hay seis millones cien mil hectareas de ganado, y para la UPRA
(2020), s6lo hay dos millones que cuentan con la vocacion para esta actividad productiva. Por su
parte, el Departamento de Bolivar, entre el 2010 y 2020, tuvo un crecimiento poblacional del 25%
del ganado Bovino, lo que trae consigo para Duran et al. (2020), una productividad que representa
en carne un 60,1%, leche un 0,5% y el doble proposito el 39,5%.

Por otro lado, la ganaderia en la subregion de los Montes de Maria (MM), segun el IGAC (2012),
la zona tiene 172 mil hectéreas cuya vocacion es de destinacion agropastoril, no obstante, el uso del
suelo, es sobre utilizado con 340mil hectareas dedicadas al pasto, lo que trae consigo segun la
informacidn de las Secretarias de Agriculturay Desarrollo Rural de los departamentos de Bolivar y
Sucre (SADRDBS). Y el Plan de Desarrollo de la Alcaldia de Cérdoba, Bolivar, 2008-2011, que los
ganaderos de los MM, desarrollan actividades productivas y extensivas, pero la mayoria no tiene
registros, no realiza fertilizacion de potreros, tampoco controla la maleza ni planes para la
desparasitacion.

La ganaderia en esta region se caracteriza por la presencia del 77,6% del total del rebafio de
bovinos de doble uso (carnicos y lacteos), especialmente los hibridos cebu y cebl-simental. Seguido
por el engorde de ganado (carne) al 15.0% donde también predominan la raza cebu y el cruce de
cebU-Holstein. EI 7,4% restante son productores de leche de las razas Brown Swiss, Holstein y Zippo.
El ganado traido por los espafioles durante este periodo colonial a través de un proceso natural

evoluciond a una raza criolla, conocida como Coastal Horn (Aguilera, 2014).
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En términos de especies de malezas, el 78,9% son pastizales tradicionales y el principal cultivo es
Colosswana. La segunda variedad en importancia es el pasto mejorado (18,4%), con especies de
brécoli y lino. El resto son recortes de césped, como plantas forrajeras, plantas reales, marafalfa y
sistemas vivos de roble, teca y campano, entre otros, segun datos del Ministerio de Agricultura
Bolivar y Sucre (Departamento de Bolivar, 2013 Departamento de Azucar, 2013).

La produccion de leche en la subregion MM fue de 243,4 mil litros diarios en 2012, con un
aumento promedio anual de 0,7% en la produccion y una disminucién en el nimero de vacas lecheras
en un 0,2%, compensado por un leve aumento de 30 puntos. en la produccion diaria. vacas. Por otro
lado, el rendimiento que mas influy6 en el cultivo fue en las ciudades de Cérdoba y Bolivar,
alcanzando 5.3 levd, y el menor rendimiento en Chalan y Uvias, Sucre, alcanzando 2.0 levd cada
uno. La industria lactea de la region incluye la produccion de queso y suero, y los mercados de
Barranquilla y Cartagena.

Pese a la importancia de la ganaderia en la region de los Montes de Maria del departamento de
Bolivar, no se tiene registro de la genética de las poblaciones de toros sementales y desconoce la
carga génica de genes asociado a la produccion de carne y leche, lo que hace incierta la produccion
pese a los programas de mejoramiento genético con la introduccion de hembras doble propésito

Por lo anterior el presente proyecto busco resolver la siguiente pregunta problema ¢Es posible
determinar la carga genética en ganaderia doble proposito mediante genes QTL s en poblaciones de

toros de la region de los Montes de Maria del departamento de Bolivar?
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1. Objetivos

1.1. Objetivo general
Determinar de la carga genética en ganaderia doble propésito mediante genes QTL's en

poblaciones de toros de la regidn de los Montes de Maria del departamento de Bolivar

1.2. Objetivos especificos
. Eficientizar la reaccion de amplificacion de tres genes QTL"s para carne y de tres genes
QTL s para leche en ganado bovino.
. Determinar la presencia de tres genes QTL"s para carne y de tres genes QTL"s para leche
en toros sementales de la region de los Montes de Maria del Departamento de Bolivar.
. Analizar mediante herramientas bioinformaticas genes QTL"s para carne y leche en toros

de los Montes de Maria del Departamento de Bolivar.
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2. Marco tedrico

2.1. Antecedentes

La ganaderia es una actividad tradicional que ocupa en mayor medida en la region caribe, una
incidencia dentro del modelo productivo propio de los recursos bajo el uso de tecnologias. Para la
Corporacion PBA (2012), los productos generados como la carne y la leche, son pilares de gran
relevancia para el desarrollo de la poblacion en la region caribe y Colombia.

Por otro lado, un sistema de ganado de manejo tradicional, para la FAO (2008), puede
considerarse dentro de la carga animal por unidad de superficie, la produccién de carne en canal
por hectarea y por afio menor a 20 Kg., asi como bajos pardmetros reproductivos (menos de 60%
de fertilidad) y tasas de extraccion inferiores al 20%. Puede ser considerado un lento crecimiento,
porque los animales macho, demoran entre 31 a 34 meses y siendo tardios, llegan a pesar 450 kg,
sin embargo, el intervalo de las vacas, supera los 550 dias y su produccion dentro del sistema doble
proposito, pueden generar alrededor de 800 kg por vaca.

El sistema de produccién ganadero, surge después de la tala y quema de arboles, pero, existen
agroecosistemas en los que, el suelo puede quedar desprotegido especialmente por la
susceptibilidad del mismo, por lo tanto, Fidar, Pronatta y Ciat (2003), describen que la produccién
ganadera, de manera tradicional, genera una alta dependencia de insumos externos para que pueda
rendir ante los costos de produccién y el impacto ambiental que produce.

Adicionalmente el Conpes 3675/2010, ha definido que existen factores que influyen en la baja
productividad, donde se incluyen los altos costos y el bajo nivel de asociatividad y especializacién
que conserva la cadena productiva a partir de la informalidad que conservan los procesos agricolas
sin incluir la adopcion de la tecnologia.

Por otro lado, en la region, existen entidades que conservan una trayectoria de mas de 50 afios
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de investigaciones en el sector agricola y pecuario, si contribucion es realizada a partir de
estrategias y la determinacion de los problemas que le aquejan a los pequefios productores, asi
como se destacan la Universidad de Cérdoba, Corpoica, Secretarias de Agricultura, CIPAV, etc.
El Plan Estratégico y Prospectivo de Innovacion y Desarrollo Cientifico y Tecnoldgico del
Departamento de Bolivar 2010-2032, describe que, al crear capacidades dentro de la formacién
y mecanismos de transferencia tecnoldgica, existen diferentes subproductos como la acuicultura 'y
pesca, ganaderia, avicola, hortofruticola, tabaco y lacteos, en los que se encuentran en el

ordenamiento de las zonas productivas (Amar Sepulveda, 2016).

2.2. Ganaderia bovina en Montes de Maria
2.2.1. Social

En los Gltimos treinta (30) afios, la subregion de los Montes de Maria, fue azotada por la
violencia por parte de grupos al margen de la ley, donde la zona fue tomada como refugio y corredor
estratégico del trafico de armas, despojo de tierras, desplazamiento forzado y demas actividades al
margen de la ley que se desarrollaron en esta. Por otro lado, para Aguilera (2014), la distribucion
de la tierra en el afio 2011, corresponde a un 54% de los predios con al menos 10 hectareas y es
ocupada por el 7% de la superficie. No obstante, en Colombia, la proporcién es del 79% y 11%
respectivamente.

Por otro lado, el indice de Pobreza Multidimensional (IPM) es otro indicador que mide el grado
de pobreza de las personas, permite analizar que, a través de este instrumento en el afio 2005, el
92% de la poblacion rural de la subregion MM vivia en condiciones de pobres, encontrandose las
mayores deficiencias en el empleo formal, se puede analizar que, los logros educativos, las
condiciones de las viviendas y el acceso a los servicios publicos domiciliarios, son indices que

tienen un nivel critico. Por otro lado, se encuentra el bajo nivel de escolaridad. Segun el Censo de
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2005, en la subregion MM esta es de 5,7 afios de estudios aprobados para la poblacion entre 15y
64 afos de edad, mas bajo que los de Colombia (8,2 afios) y que el de los departamentos de Bolivar

(7,9 afios) y Sucre (6,9 afios).

Figura 1. indice de Pobreza Multidimensional (IPM) y condiciones de deficiencia promedio en la

subregion Montes de Maria (DANE, 2005).
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Fuente: Calculo DNP - SPSCV con datos del Censo 2005.

2.2.2. Ambiental
El ambiente de la subregion de los MM, tiene una diversidad de fauna, agua y se desarrollan
procesos que afectan de manera directa las actividades agropecuarias, asi como la deforestacion,
sin embargo, hay nacimientos de cuencas hidrograficas y vegetacion, pero, el desarrollo de
actividades como la ganaderia extensiva y otros, puede causar erosion del suelo, deterioro del

habitat de la fauna, entre otros.
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2.2.3. Ganadero

La ganaderia bovina es una de las actividades mas importantes de la subregion MM. Segun el
IGAC, la zona cuenta con 172 mil hectareas con vocacion agropastoril. Pero, hay una
sobreutilizacion del suelo, aunque haya 340 mil hectareas dedicaras al pasto en el afio 2012, segun
las Secretarias de Agricultura y Desarrollo Rural de los departamentos de Bolivar y Sucre
(SADRDBS). Segun el Plan de Desarrollo de la Alcaldia de Cérdoba, Bolivar, 2008-2011, por lo
cual, el ganado de los MM, en su mayoria, no conserva un registro, no realizan fertilizacion de
potreros y no tienen controles de maleza o planes para la desparasitacion

La ganaderia, puede caracterizarse por ser un 77,6% de doble propdsito al producir leche y
carne, sin embargo, en su mayoria, son de raza Cebl y Cebu-simental. Por otro lado, le sigue la
ganaderia de ceba (Carne), con un 15%, donde predomina la raza cebu y la cruda Ccebd-holstein
en 7,4%. Por otro lado, los lecheros son de raza pardo, suizo, Holstein y cebd (Aguilera, 2014). Por
otro lado, de acuerdo al tipo de pasto, el 78,9% corresponde a praderas tradicionales, pero la
variedad que predomina es la colosuana. La segunda variedad en importancia es la pradera
mejorada (18,4%), con brachiaria y angleton. También, los demas, corresponden a pasto de corte,
como la cafia forrajera, kingrass, marafalfa, y a sistemas silvopastoril con roble, teca y campano,
entre otros, segun datos de las Secretarias de Agricultura de Bolivar y Sucre (Departamento de
Bolivar, 2013 Departamento de Sucre, 2013).

No obstante, en la subregion de los MM, ascendio a 243,4 mil litros de leche diaria en 2012,
con una produccion de 3,6 litros por vaca diarios (lvd). Entre el afio 2001 y 2012, la produccion
crecié en 0,7% promedio anual y el nUmero de vacas de ordefio descendié 0,2%, contrarrestado
con el leve aumento de 30 puntos basicos en la produccion diaria por vaca. El mayor rendimiento
en la produccion de leche se dio en el municipio de Cérdoba, Bolivar, con 5,3 Ivd y el menor en

Chalan y en Ovejas, Sucre, cada uno con 2,0 Ivd. La industria lactea de la zona consiste de la
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produccién de queso y suero, que tienen como mercados a Barranquilla y Cartagena.

En la tabla 1 se puede apreciar que la subregion Montes de Maria del departamento de bolivar,
tiene una baja participacion en el sector bovino regional, con el 5% (217.910 cabezas de ganado
bovino) (Corporacién PBA, 2014), lo que hace de esta region poco competitiva con los sistemas
actuales. Las sub-regiones con la mayor participacion en el total de bovinos censados son: Alto
Sinu y San Jorge (15%), Norte del Cesar y Centro del Magdalena y Cesar con 11% cada una, y
Depresion Momposina y Sabanas de Sucre y Cordoba con una participacion del 8% cada una. Estas
cinco sub-regiones, concentran el 53% del total de bovinos de la region Caribe.

Tabla 1. Inventario de bovinos por sub-region del Caribe.

Subregion Cenlsn ?E.de -
Bowvino Participacion
Morte del Cesar 439.372 11%
Morte del Magdalena 76.037 2%
Alto Sind y San Jorge 605.148 15%
Centro del Magdalena y Cesar 458 736 11%
Morte de Bolivar 08,251 2%
Depresion Momposina 314.063 8%
Sur del Cesar 225196 (%
Centro del Cesar 157 642 4%
Morte de La Guajira 73.002 2%
Zona Costanera 112.765 3%
El Banco y Loba 105680 3%
Provincia del Rio 242732 £%
Sur de la Guajira 74.035 2%
Morte del Atlantico 4% BS6 1%
Montes de Maria 217.910 5%
La Mojana 234679 6%
Sabanas de Sucre y Cordoha 312.123 B%
Bajo v Mediao Sinud 171.383 A%
Sur de Bolivar 53.716 1%
Canal del Digue 56.125 1%
San Andrés Islas 712 0,02%
Total 100%
4.078.243

Fuente: FEDEGAN. Extracto 103 municipios 2012-2. Calculos Corporacién PBA
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2.3. Produccion de carne y leche: Aspectos genéticos y moleculares.

La produccion de rumiantes, en el tropico, bajo su eficiencia reproductiva, puede verse limitado
debido a diferentes factores, asi como la alimentacion la salud y el manejo de los hatos. La
eficiencia reproductiva, tiene diferentes caracteristicas, asi como la edad, el primer parto y el
periodo interparto en el que el manejo inadecuado de los animales, puede generar problemas a
futuro. Los empadres son generalmente durante todo el afio, con una proporcion de distribucion
inadecuados de vacas Yy toros. La lotificacion de los animales es muy irregular. Los destetes de las
terneras se hacen a edad avanzada, lo que facilita la presencia de largos periodos entre partos muy
largos.

La genética de la poblacién bovina, persigue nuevos avances dentro de un sistema de produccion
en el que las generaciones alinean a través del aumento de la frecuencia de los generes que dan
favorabilidad que se manifiesta a través de caracteristicas dadas, asi como el aumento de la
produccion de carne y/o leche. (Gomez, 2018).

De acuerdo a lo anterior, la mejora genética, ha tenido avances que implican un
desenvolvimiento en el medio ambiente, pero, al no darse una estabilidad y mejora ambiental, es
de gran dificultad tener avances significativos, porque el proceso de mejora, requiere la
identificacion de vacas superiores o de elite, mediante las cuales es notable sus caracteristicas
individuales frente a la elegibilidad de las mismas como madres sementales.

Es evidente que sin la seleccion de animales superiores no puede darse el avance genético desde
el punto de vista productivo. Este avance sera mayor o menor, dependiendo de la intensidad con
que se seleccionen los reproductores, asi como de la precision con que se hacen las estimaciones
de su valor genético (Gomez, R. 2008).

En los altimos 40 afios, la mejora genética en bovinos, ha tenido un avance impresionante debido

a tres factores:
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1). Uso masivo de la inseminacion artificial (IA). El uso de la 1A conduce a una mayor
intensidad de seleccion, a una mejor seleccion de machos basada en las pruebas de progenie, y a
una estimacion mas precisa de valor reproductivo entre rebafios.

2). Seleccion y evaluacion genética precisa en caracteristicas de la produccién y la sanidad
animal.

3). Avances en el procesamiento de datos (Software Ganadero)

Estos tres elementos se alinean estupendamente con los componentes del presente proyectos,
dado una importancia técnica productiva y de empoderamiento social (Gémez, R. 2008).

Aspectos _genéticos: Analisis de la calidad genética de las reses con QTL"s usando la

metodologia de Costello et al., 2007 y la de Schenkel et al., 2006.

Técnicas genomicas. Es dividido a partir de areas bésicas, teniendo en cuenta el genoma
estructural que se dedica a la caracterizacion de los diferentes factores naturales y/o fisicas del
genoma de manera funcional, este se refiere a la caracterizacion de los patrones que conserva el
ARN mensajero y la proteina. En cuanto a las areas que contribuyen a descubrir nuevos genes, se
pueden asociar variaciones en las caracteristicas de las especies, pero percibido desde lo
econémico. Por otro lado, los pasos al posicionar un gen 'y poder descubrir las formas alélicas, se
encuentran variaciones fenotipicas, teniendo en cuenta los genes candidatos, asi como los QTL
(por sus siglas en Ingles, Quantitative Trait Loci). La busqueda es realizada de acuerdo a la
identificacion de dos pedigri en el que las caracteristicas especificas se analizan de manera
divergente, porque esto requiere la existencia de variaciones dentro de las caracteristicas desde lo
cuantitativo para poder establecer un parametro en la poblacion de estudio.

Por su parte, para Rocha et al. (2002), en Bovinos, la poblacion se estructura dentro de las
familias (medios hermanos, hermanos completos o retrocruzamiento), donde se establecen qué

alelos han sido heredados de los progenitores de cada familia (Rocha et al., 2002).
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Por otro lado, al haber un mapa que relacione los ligamiento conteniendo marcadores
polimdrficos que cubran todo el genoma. Cuando se determinan efectos significativos de un QTL,
es necesario proceder a ubicar donde se encuentra la region del cromosoma en la que estd
residiendo el QTL. Pueden haber diferentes métodos para ubicar los QTLs en los cromosomas, esto
es medido por la recombinacion o cM (Lander y Botstein, 1989). Por su parte Rocha et al (2002),
los mapas de ligamentos separan la distancia entre si de acuerdo al grado de asociacion. Se
encuentra que, los marcadores de un mismo cromosoma son heredados juntos y estos pueden tener
una separacion fisica entre ellos, asi como es medido en centiMorgan (cM). Por otro lado, para
Mamani (2018), se puede caracterizar que un cM, corresponde a un evento que tiene una
probabilidad de ocurrencia frente a 100 meiosis y representa aproximadamente 1 millén de pares
de bases en el ADN, por lo que en un cM se estima se encuentren aproximadamente 10 genes.

También, la obtencion de QTLs, sélo puede definirse dentro de un intérvalo de cromosomas,
generalmente oscila entre 20y3 cM, esto, requiere la realizacion de un mapeo especifico para poder
medir la distancia o la probabilidad de obtener el gen candidato., este, debe llevarse a menos de 1
cM, para que se pueda realizar un proceso de clonacion a través de una secuencia y poder descubrir
cuales son las causas de la debida variacién o mutacion. Hasta el 23 de enero de 2007 se habian
reportado 1123 QTLs en 71 publicaciones insertas en la base de datos
(http://www.animalgenome.org/QTLdb/). Estos QTLs representan 101 caracteristicas diferentes,
teniendo en cuenta que 231 se encuentran relacionadas, pero, 20 son relacionadas a variables
medias en la canal y 71 se encuentran por la calidad de la carne.

Por otro lado, los microsatélites, pueden constituir a una segunda generacion de la que se
encuentra el marcador molecular, pero, en el area de genética animal, se habla de pequefios
segmentos de ADN donde, abundan polimérficos, facilmente amplificables y una distribucion del

genoma en el desarrollo de mapas genéticos (Gutiérrez Salamanca, M, 2017). Sin embargo, con los
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resultados de la secuenciacién del genoma bovino, otro grupo de marcadores llamados SNP
(Polimorfismos de nuclettido simple, en inglés, Single Nucleotide Polimorphism) han tenido
mayor auge recientemente.

A continuacion, se describen algunos genes candidatos asociados con caracteristicas de calidad

de la canal y de la carne de bovinos.

Tabla 2. Genes candidatos

GEN CARACTERISTICA | COMPANIA PAGINA WEB
CANDIDATO
Thiroglobulina | Lactogénesis Genetic Solutions | www.geneticsolutions.com.au
Diacylglicerol Lactogénesis Cambridge Core | https://n9.cl/cambridgedgatl

Acyltransferasa

Calpastatina Terneza Genetic Solutions | www.geneticsolutions.com.au
p-calpainas Terneza Frontier Beef | www.frontierbeefsystems.com
Systems

Myostatina Composicién GenMARK WWww.genmarksg.com
muscular
Prolactina Lactogénesis Journal of Animal | https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Breeding and | pmc/articles/PMC5523522/
Genetics

Fuente: Timaure, N. J.
Sin embargo, la idea de la secuencia del genoma de PET comenzd en la década de 1990, hasta
octubre de 2004 después de que se publico el primer borrador de la tarjeta de secuenciacion bovina
y en agosto de 2006, la version final del plan de la secuencia de genoma de vaca, disponible en una

base de datos publica.
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Con la disposicion publica del genoma del ganado, no habra limites al mismo tiempo con la
saturacion de la tarjeta de bufalo para identificar los genes en el area que pueden encontrar los
altavoces de caracteres cuantitativos (QTL). Esta tarjeta fisica se ha realizado con cromosomas
bacterianos artificiales (bandejas), en las que se insertan las piezas de ADN de ADN para copiar
(reflejando), lo que se ordenara, alineado y estandarizado.

La seleccion es compatible con los marcadores de genes (SAMG) utilizando marcadores
conectados a los alelos favorables que afectan a las propiedades cuantitativas. Algunos marcadores
cercanos a un gen QTL o candidato con efectos relevantes que tienen la oportunidad de ser
utilizados directamente en los programas SAMG, complementaran la informacion de genotipos
para enviar al desarrollo genético.

Genes candidatos para calidad de la carne. El gen candidato podria ser reconocido si se tiene
un entendimiento anterior de la proteina respectiva o al detectar genes homologos en especies cuyos
genomas ya fueron secuenciados en su integridad.

A partir del primer reporte sobre deteccion de QTLs en bovinos de carne en 1999, se han
encontrado solo 5 genes candidatos para dichos QTLs. El gen de la leptina y tiroglobulina (TG)
fueron estudiados como genes candidatos para las propiedades de la canal (Casas et al., 2005
Schenkel et al., 2005, Mullen et al., 2006). Para los dos genes hay pruebas diagnosticas accesibles
comercialmente. Para las caracteristicas de calidad de la carne, existen varios marcadores tipo SNP
(Polimorfismo de Nucle6tido Simple) que han sido identificados en el gen de la p-calpaina y
calpastatina.

El primer QTL para p-calpaina fue ubicado muy préximo al QTL detectado para resistencia al
corte de la carne ubicado en el cromosoma 29 (Casas et al., 2000). Varios trabajos (Page, 2004

White et al., 2005, Costello et al., 2007) llevaron a la consecucion de pruebas comerciales



25

actualmente disponibles para este gen. El gen de la calpastatina ubicado en el cromosoma 7,
también ha sido asociado significativamente con la calidad de la carne (Lenis et al., 2018). Ambas
proteinas estan involucradas en el proceso de ablandamiento postmortem (Koohmaraie, 1996). La
variacion en la cantidad de las proteinas calpainas y calpastatina ha sido reconocido como la
principal causa en las diferencias en terneza, entre razas del tipo Bos taurus y Bos indicus (Crouse
et al., 1989). La primera prueba (denominada Grado de calidad) para una caracteristica utilizando
multiples marcadores fue ideada por la empresa Gene STAR®. Esta prueba combina tres
marcadores para los genes de Calpaina y Calpastatina, el efecto de estos marcadores resulta en una
mejora de mas de 1,0 Kg en la resistencia a la corte medida con el aparato de Warner Braztler. Por
otro lado, para Casas at al. (2000), este gen codifica un inhibidor del aumento muscular y la manera
mutada del gen es responsable de la condicion de doble musculatura en su mayoria presente en
razas como la Belgian Blue, Charolaise y Piamontesa.

Otros probables genes candidatos los constituye el gen que codifica el componente de aumento
para la insulina (IGF1), la hormona del aumento y el DGAT1 (Mullen, 2006), fosfodiesterasa 1 B
(Ortiz-Colén et al., 2007), el gen PPARGC16 (Soria et al., 2007). En América Latina ya se conocen
los primeros resultados de las vivencias en la utilizacién de marcadores moleculares de los genes
PPARGC1é, PDEIB, Calpainas y su interaccion con los atributos de calidad (Villareal et al.,

2007), sin embargo, no hay pruebas del uso de pruebas de esta clase a grado comercial.

2.4. Secuenciacion de genomas

La secuenciacion de genes es una herramienta para la identificacion temprana de un organismo
y un estudio util de sus genes (Aguilar Bultet y Flanquet, 2015 Lay-Son y Ledn, 2015). Junto con
el desarrollo de la tecnologia, la secuenciacion genética ha reducido el costo, el tiempo y la

proporcion de material genético requerido. A finales del siglo XX y principios del XXI, se
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desarrollaron técnicas de secuenciacion que permiten la deteccion de microorganismos no
reportados en la literatura, asi como la secuenciacion de todo el genoma del microorganismo.
Animales de ambientes hostiles, ain no han sido posibles para cultivo en condiciones de laboratorio
(Escamilla, 2019).

2.4.1. Secuenciacion Sanger

La secuenciacion Sanger implica la amplificacion del DNA de un molde monocatenario,
mediante la reccion en cadena de la polimerasa (PCR) con un solo cebador, uniendo de una forma
aleatoria dideoxinucledtidos trifosfato (ddNTPs) que estdn marcados fluorescentemente en el
extremo 3’. Los ddNTPs carecen del grupo 3’-OH esto evita la union del siguiente dNTP y
interrumpiendo la elongacion. Cada fluorocromo esté asociado inequivocamente a un nucleétido
especifico y emite luz con una longitud de onda especifica, por lo que se producen fragmentos de
varios tamafos posibles que son distinguibles entre si por el terminador especifico sin intervenir
con la reaccion de la polimerasa (Voet et al., 2007 Rojas y Jiménez, 2018).

Los amplicones que son divididos a través una columna electroforética capilar. La expresion de
la fluorescencia de cada uno de los fragmentos es localizada tras la excitacién causada a través de
la luz de un laser, la cual es convertida por un software de un equipo de secuenciacion de DNA en
un electroferograma (Berg et al., 2008). En la Figura 2 se observa un esquema del proceso
automatizado de la técnica de secuenciacion Sanger para la obtencion de un electroferograma
partiendo de una mezcla de reaccion que contenga DNA molde, un oligonucledtido, DNA

polimerasa, dNTPs y ddNTPs con fluorocromos. [Escamilla M. 2019]
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Figura 2. Automatizacion del método de secuenciacion tipo Sanger [Escamilla M. 2019].

2.4.2. Las tecnologias de la nueva generacion (NGS)

La nueva generacion en tecnologias (NGS, por sus siglas en inglés, “Next Generation

Sequencing”), admiten que se pueda llevar acabo la secuenciacion masiva de muestras en paralelo,

disminuyendo los costos y el tiempo en comparacion a la técnica de secuenciacion Sanger (Aguilar

Bultet y Flanquet, 2015 Lay-Son y Ledn, 2015). Las NGS se pueden apoyar en la secuenciacion

por sintesis o ligacion, con o sin amplificacion previa. Las NGS se describen a continuacion

(Aguilar Bultet y Flanquet, 2015 Blanco, 2011 Koneman et al., 2018). [Escamilla M. 2019]
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2.4.2.1. Pirosecuenciacion

La Pirosecuenciacion o tecnologia 454: fue la primera NGS que salioé al mercado entre 2004 y
2005, es utilizada para secuenciar fragmentos cortos de DNA monocatenarios que se fijan en un
pocillo o sobre una microplaca. La tactica usada es la deteccion de bioluminiscencia que es
producida por la accion de la luciferasa al unirse a los dNTPs en la reaccion de PCR en tiempo
real. La incorporacion de un dNTP libera un grupo pirofosfato (Ppi), la ATP sulfurilasa convierte
el Ppi en ATP en presencia de ADP, el ATP junto con la luciferasa cataliza la conversion de
luciferina a oxiluciferina, emitiendo luz. La cantidad de luz emitida corresponde al nimero y 6rden
de dNTPs afadidos durante la reaccién. La incorporacién de los dNTPs es uno a uno (dGTP,
dATP,dTTP, dCTP), por lo que los dNTPs que no son incorporados a la hebra de DNA deben ser
destruidos rapidamente del medio por la enzima apirasa (Clop et al.,2000 Pérez Pérez et al., 2006).
En la Figura 3 se muestra como es llevado a cabo el proceso de pirosecuenciacion para la conseguir

una secuencia de DNA. [Escamilla M. 2019]
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Figura 3. Proceso de pirosecuenciacion. [Escamilla M. 2019]
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2.4.2.2. IHlumina

El método Illumina se comercializé en 2006 y es nuevo porque admite grandes secuencias en
paralelo. Dependiendo de la secuencia por sintesis y requiriendo preamplificacion, modifica la
familia de secuencias de Solexa. También utilizan terminales de marcadores fluorescentes como la
tecnologia de secuenciacion de Sanger, la diferencia es la capacidad de conectar los marcadores
con fluorescencia tan pronto como se emite la imagen, abriendo el carbono 3 ‘para su visualizaciéon.
La siguiente secuencia (Aguilar Bultet et al. Falquet, 2015 Suarez Moya, 2017). El paso anterior
consistio en romper el ADN y unir los transductores a una superficie solida conocida como celda
de flujo. En el primer paso, la biblioteca se incorpord en un panel de "células de linaje" para
completar los adaptadores, haciendo que el puente se amplificara hasta que se obtuvo un conjunto
de secuencias clonadas del fragmento original. , como se muestra en la Figura 4 (Escamilla M.

2019).
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Figura 4. Proceso de secuenciacion masiva illumina. [Escamilla M. 2019]
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2.43. SOLID

Es una técnica de secuenciacion, fue lanzada en el mercado en el afio 2007 la ligacion de
nucleotidos. dicha técnica consiste en formar fragmentos de DNA (una biblioteca) y unirlos a
adaptadores unidos a perlas. Después Una solucion emulsificante de agua con aceite contiene lo
necesario para una reaccion de PCR, los fragmentos de DNA de las perlas se amplifican a través
de la emulsion por PCR.

En dichos, el doblete de las bases cuarta y quinta se caracteriza por una de las 4 etiquetas
fluorescentes finalmente de la sucesién. Luego de la deteccion de la fluorescencia del marcador, se
determinan las bases 4 y 5 en la sucesion. Los oligonucleétidos unidos luego de la quinta base se
dividen, quitando el marcador fluorescente, despues se repiten los ciclos de hibridacién y ligadura,
esta vez determinando las bases 9 y 10 en la sucesién en el periodo posterior se determinan las
bases 14 y 15, y de esta forma sucesivamente. Por otra parte, los procesos secuenciales, dentro de
las caracteristicas del cebador, se puede partir de la base que es anterior para determinar ciertos

ciclos sucesivos frente a la base 3y 4,8y 9, 13y 14. (Escamilla M. 2019)
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2.4.4. lon Torrent

La tecnologia de secuenciacion de torrent se ha fabricado en el mercado en 2010. Esta técnica
de secuencia es similar al proceso de atascos y la tecnologia iluminada, pero no utiliza la deteccién
fluorescente o de la imagen, pero los protones son liberados por polimerasa colocados después de
la secuencia. para tratar. Como en otra secuencia, el primer ADN debe estar fragmentado y unido
a las particulas con adaptadores, emulsificaciones y enviados a la PCR. Las perlas se depositan en
un semiconductor nanoplaque, el ADN se transforma al trasplantar una conexion de imprimacion
y polimerasa. Dado que se realizan pruebas especificas, en las que se agrega nucleétidos de
nucle6tidos (A, G, C o T), cuando se integra en los protones de la cadena de liberacion y se realiza
el registro de iones de hidrogeno. La liberacion de protones El resultado de la creacion de APH
causa una acumulacién de carga positiva en la clase de deteccion (Figura 6A) y la transmision de
la columna de metal conductora "a través" como un cambio de voltaje en la puerta del transistor.
Esto convierte la corriente del transistor y la sefial actual se envia fuera del chip, como una sefial
de voltaje, a través de todo el proceso de encuesta de chips. Estas sefiales de pH se muestran de las
altas frecuencias (Figura 6B, curva azul), que luego se ajustan en un modelo de extraccion de sefal
neta (Figura 6 B, curva roja). Las sefiales de combinacion netas para cada flujo se convierten en la
entrada principal, reflejando cualquier combinacion, combinada con un nucleétido, combinando
dos nucledtidos, etc., para cada flujo de prueba y estos datos en bruto se ingresan de la base de la
base. El algoritmo de llamada convierte una serie de sefial de red completa para este atributo,
cientos de flujos de nucleotidos se probaran, en una cadena de lectura correspondiente en una
descripcion de potencia (Figura 6 C). Al final de la combinacion de nucleotidos y libros de lectura,
se agrega un lavado diferente y un nucleétido diferente para continuar el arreglo (Kchouk et al.,
2017 Suarez Moya, 2017 Salipante et al., 2014 Bragg et al., 2013 Merriman et al., 2013 Merriman

et Al., 2012).
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Figura 6. Descripcion general de la secuenciacion lon Torrent. [Escamilla M. 2019]

La secuencia puede ser descrita de la siguiente forma:

(A) Dispositivo sensor de pH semiconductor con perla con hebra de DNA monocatenaria cebada
para la extension y unida con polimerasa.

(B) Senales de toma de muestras de ApH desde el pozo a alta frecuencia (curva azul), y luego
se ajusta a un modelo que extrae la sefial neta (curva roja).

(C) Electroferograma del pozo.

2.4.5. Helicos BioSciences
Es una técnica de secuencias que, salio en el mercado en el afio 2008, pero, no requiere ser
amplificada previamente. Como en las demas técnicas, el DNA es fragmentado, es afiadido a la
cola para fijar una fluorescencia y se registra por el detector. Los nucleoétidos no apareados libres
en el medio y los fluor6foros de las bases apareadas, son arrasadas al realizar el lavado. despues
del lavado se adiciona otro nucle6tido para continuar con la secuenciacion (Pushkarev et al., 2009

Bautista, 2010 Orlando et al., 2011 Goren et al., 2010 Chuy Corey, 2012). En la Figura 7 en la
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parte “a”, se muestra un resumen del proceso de secuenciacion Helicos BioSciences para obtener
el reporte de la secuencia, y en la Figura 7 en la parte “b”, se muestra el ciclo de adhesion de

nucleotidos, toma de imagen y la limpieza que ocurre durante el proceso de la secuenciacion.
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Figura 7. Secuenciacion Helicos [Escamilla M. 2019]
Se describen como: (A) esquema completo del proceso de secuenciacion. (B) Ciclo de adhesion de

nucle6tidos, toma de imagen y lavado.

2.45.1. SMRT (Single Molecule Real Time)

SMRT Pacific Biosciences (PacBio) fue lanzado en 2010. Su tecnologia se basa en la
secuenciacion en tiempo real de una sola molécula de ADN sin necesidad de preamplificacion o
preparacion de ningun tipo de biblioteca (fraccionamiento de ADN). Es una técnica que se basa en
una microplaca con nanopocillos bautizados como zero-mode wevwguide. A partir de los pocillos
se pueden detectar los voliumenes de 20 zeptolitros (10-21 litros). También a través de él, pasa un
haz de luz de 20 a 30 nm para inmovilizar al DNA y desnaturalizarlo. También, pasa la molécula
de DNA queda con una sola molécula de polimerasa. A continuacion, se introducen los nucleétidos
con diferente longitud de onda del fluoréforo, una vez que ocurre el apareamiento de bases, el
fluor6éforo es retirado del carbono 3’ para incorporar la siguiente base y continuar con la

secuenciacion (Chee Seng y Dimitrios, 2013 Ariy Arikan, 2013 Rhoads y Au, 2015).
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Figura 8. Secuencia del ADN SMRT [Escamilla M. 2019]
(A) Secuenciacion SMRT en nanoporos con una sola hebra de DNA sin fragmentar. (B) Elongacion

de cadena de DNA por la polimerasa y conforme ocurre la elongacion se detecta la fluorescencia

Los diferentes métodos de secuenciacion han permitido la identificacion de especies, analisis de
la biodiversidad, su evolucién y mejoramiento de las especies sobre todo cuando se apoya en los

analisis bioinformaticos a continuacion se describen sus caracteristicas.

2.5. Herramientas Bioinformaticas para la produccion bovina
Las herramientas utilizadas para el analisis bioinformatico de las secuencias obtenidas en las
muestras realizadas a los diferentes bovinos son de gran importancia para la biologia molecular y

la biotecnologia.

2.5.1. BLAST (basic local alignment search tool)
La herramienta de busqueda de alineacion local basica (BLAST), puede encontrarse en regiones

donde haya similitud local entre las secuencias que se trabaje, permite también realizar
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comparaciones secuenciales de los nucledtidos o proteinas con base a la informacion que se calcula
desde lo estadistico. EI BLAST se puede utilizar para inferir relaciones funcionales y evolutivas
entre secuencias, asi como para ayudar a identificar miembros de familias de genes (National
Center for Biotechnology. 2021).

El uso del BLAST, permite proveer un resultado que, desde la perspectiva cuantitativa, es
posible adquirir secuencias a partir del almacenamiento de datos, es decir, es importante que haya
una coincidencia en un par se secuencias de los alimentos, animales y 0 genes mediante los cuales,

los datos son los que indican qué similitud hay (EMBnet Colombia, 2021).

2.6. Chromas

Es un visor y editor gratuito, simple y facil de usar para cromatogramas (trazas) de
secuenciadores Sanger automatizados. Tiene muchas opciones de conversién de formato, incluidas
funciones de procesamiento por lotes para manejar muchos archivos a la vez (Tremillo-Maldonado,
O., Molina-Frechero, N., Gonzalez-Gonzéalez, R., Damian-Matsumura, P., Sanchez-Pérez, L.,

Sicco, E., ... y Bologna-Molina, R., 2020).

2.7. 4peaks

Es un programa ayuda a los biélogos moleculares a visualizar y editar sus archivos de ADN. De
forma facil y sencilla. Es compatible con los formatos de archivo de secuencia mas utilizados,
como los archivos AB1y SCF.

El programa le brinda acceso rapido tanto a la secuencia de nucleétidos como a la secuencia de
proteina traducida que genera sobre la marcha. De esta manera conocera inmediatamente la
consecuencia de una mutacion. ( Muzzey, D., Kash, S., Johnson, J., Melroy, L., Kaleta, P., Pierce,

K.y Haas, K., 2019).
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3. Materiales y métodos

3.1. Toma de muestra

Desde el andlisis cientifico, es importante tener en cuenta un estudio cuantitativo en el que se
pueda interpretar desde lo experimental una secuencia de informacion con la que es posible
establecer una correcta interpretacion de los datos.

Se muestrearon cinco localidades: San Juan Nepomuceno 12 individuos, San Jacinto 10
individuos, Cérdoba 10 individuos, ElI Guamo 10 individuos, Zambrano 24 individuos los cuales
presentaban un manejo de seleccion genética mediante criterios morfométricos y cuyos
semovientes presentan una genealogia conocida.

Los individuos se inmovilizaron con lazos y apretaderos, un ayudante se encargd de levantar la
cola hasta colocarla en posicién vertical, retird los residuos de heces fecales y con una gaza
impregnada de alcohol y yodo povidona al 10% se esterilizo la zona de insercion de la aguja. Por
palpacion se localiz6 la vena coccigea en la linea media de la cola, se insertd una aguja doble con
la camisa para extraccion de sangre venosa por sistema de vacio calibre 20G y se hizo la colecta
en tubos BD Vacutainer tapa lila con EDTA de 4 ml, luego del llenado, se agitd levemente y se
almacenaron en cavas refrigeradas.

Durante la extraccion se tuvieron en cuenta las normas de seguridad sanitaria: uso de guantes,
gafas, tapabocas, bolsas para desechos bioldgicos, guardianes para desechos cortopunzantes y
marcadores indelebles mara el marcaje. Los residuos sélidos peligrosos fueron transportados hasta
la Universidad de Cdrdoba, donde fueron recolectados por la empresa encargada de los residuos

bioldgicos (Bio-Residuos S.A.S en Monteria) y de su disposicion final.
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3.2. Extraccion de ADN

La extraccion de ADN se realizd en las instalaciones del laboratorio de genética de la

Universidad de Cdrdoba — Sede Central, siguiendo las instrucciones del Wizard® Genomic DNA

Purification Kit para el protocolo de extraccion de ADN a partir de 300 pL de sangre periférica,

descrita continuamente:

1.

2.

10.

11.

Agitar levemente por inversion el tubo Vacutainer con la muestra de sangre.

En un tubo de reaccion de 1,5 ml estéril, transferir 300 pl de sangre periférica y agregar
900 pl de Solucion de Lisis Celular y mezclar por inversion de 5-6 veces.

Incubar la solucién durante 10 minutos, durante la cual se agita suavemente de 2 a 3
Veces.

Centrifugar durante 20 segundos a 13.000 RPM (Revoluciones Por Minuto). Descartar
el sobrenadante dejando unos 20 ul de liquido residual y agitar vigorosamente durante
15 Segundos hasta homogenizar el pellet.

Agregar 500 pl de Solucién de Lisis Nuclear y mezclar las soluciones.

Agregar 1,5 pl de ARNasa a la solucién, mezclar e incubar 15 minutos a 37 °C  dejar
reposar 5 minutos a temperatura ambiente.

Agregar 200 pl de solucion de Precipitacion de Proteinas y agitar fuertemente durante
20 segundos.

Centrifugar a 13.000 RPM durante 3 minutos. Trasferir el sobrenadante a un tubo
eppendorf de 1,5 ml, conteniendo a priori 600 pl de isopropanol Mezclar por inversion.
Centrifugar a 13.000 RPM durante 1 minutos y descartar el sobrenadante.

Agregar 600 ul de etanol al 70% mezclar por inversion.

Centrifugar a 13.000 RPM durante 1 minutos y absorber el sobrenadante con una

micropipeta.
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12. Dejar secar el ADN, con el tubo eppendorf abierto boca abajo sobre una servilleta
durante 15 — 20 minutos.

13.  Agregar 100 pl de Solucién de Rehidratacion e incubar a 65°C por una hora.

3.3. Amplificacion de marcadores moleculares

La amplificacion de los 6 genes de interés: genes que presentan variaciones asociados a
caracteres cuantitativos de la canal, calidad de la carne, produccion de leche (gen DGATL en el
cromosoma 14) y el gen MSTN responsable de la hipertrofia muscular.

La reaccion de PCR se realiz6 para un volumen final de 25 pL por tubo que contenia: 12,5 puL
de PCR Maxter Mix (2X), 1,25 uL de cada uno de los oligonucledtidos flanqueantes que presenta
una concentracion de 10 uM, 5 uL de ADN molde a una concentracion de 10 ng/puL de ADN y
6,25 pL de agua. Bajo los ciclos térmicos: una desnaturalizacion inicial a 95°C por tres minutos,
30 ciclos con: 30 segundo de desnaturalizacién, 30 segundos de anillamiento y 1 minuto de
extension, una extension final durante 5 minutos a 72°C y conservacién final de los tubos a 4°C.

Luego de la PCR se verificaba la amplificacién de los genes de interés mediante geles de
agarosa, los cuales se preparaban al 2% y se corrian en buffer TBE 1X, se utiliz6 EZ-Visién como
intercalante para la observacion del ADN bajo luz ultravioleta, en los geles se servian 2 pL de EZ-
Vision Tree mezclado con 10 pL del amplicon.

Los amplicones que dieron positivo se purificaron siguiendo el protocolo ExXoSAP: a los tubos
con los amplicones (los 15 pL restantes) se le adicionaron 6 pL de una disolucion que contenia:
0,025 U/uL de SAP (en espafiol - Fosfatasa alcalina de camaron) y 0,05 U/uL de Exonucleasa 1.
Los tubos se incubaron en un termociclador: una hora a 37°C y una inactivacion de las enzimas a
75°C durante 15 minutos. Las muestras se congelaron y se prepararon para la consecuente

secuenciacion.
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3.3.1. Secuenciacion
Los amplicones de la PCR fueron procesados en el Servicio de Secuenciacion y Analisis
Molecular (SSiGMol) del Instituto de Genética de la Universidad Nacional de Colombia, en donde
el reporte de envio incluia el control positivo (C+) que se procesé junto con sus muestras tanto en
la reaccién de secuenciacién como en la electroforesis capilar. EI formato de los archivos de las

secuencias enviadas (cromatograma).

3.4. Analisis bioinformatico
Las secuencias de nucledtidos obtenidos de los 66 toros se visualizaron con el programa 4Peaks

version 1.8 OS X 10.7 (http://nucleobytes.com/index.php/4peaks) y Chromas.

Se utilizo la base de datos publica GenBank NCBI (National Center for Biotechnology
Information, http://www.ncbi.nlm.nih.gov), la cual es una coleccién anotada de todas las
secuencias de ADN disponibles al publico que junto con DNA Databankb of Japan y European
Nucleotide Archive intercambian datos diariamente y la herramienta bioinforméatica BLAST
nucleotide del NCBI para el alineamiento de las secuencias (NCBI, 2018).

Cabe destacar que, hay programas bioinformaticos de ediciones de secuencias, sin embargo, se
utilizé uno que es gratuita su utilizacién, por lo que fueron Chromas (Technelysium Pty Ltd),
4Peaks (Nucleobytes Inc.) y BioEdit (Menéndez y Rivas,2014). Finalmente, se construye un arbol
filogenético a traves del programa BLAST Tree View del NCBI y se refleja de forma esquematica,

el grado de disimilaridad o parentesco genético entre los animales estudiados.


http://nucleobytes.com/index.php/4peaks
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4. Resultados
Para la eficientizacion de la reaccion de amplificacion de tres genes QTL"s para carne y de tres
genes QTL s para leche en ganado bovino.
Utilizando la base de datos publica GenBank y PubMed del NCBI (National Center for
Biotechnology Information, http://www.ncbi.nlm.nih.gov, se evaluaron metodologias de

extraccion de ADN, Marcadores moleculares y programas de PCR para los mismos.

4.1. Evaluacion de metodologias de extraccion de ADN.

Se realizaron experimentos con muestras de sangre de toros en tubos. Para la escogencia de la
metodologia de extraccion idénea se usé un nanodrop: espectrofotometro UV-VIS de barrido
espectral (Espectrofotometro de micro muestra Nanodrop™ 2000, Ref. ND2000 Thermo
Scientific) y geles de agarosa al 1%, utilizando una camara de electroforesis horizontal (Multi Sub
Choice Trio).

Para la extraccion del ADN, se evaluaron 3 metodologias consistentes en: 1. QIAGEN DNA
extraction kit, 2. Kit PureLink® Total DNA Purification, 3. Kit Wizard® Genomic DNA
Purification (PROMEGA, Madison, USA). En donde la metodologia de QIAGEN presento la
mayor cantidad de ADN de los toros (tabla 3).

Tabla 3. Cantidad de ADN pg/uL de toros, obtenida con cada kit de extraccion evaluado.

Muestra Método_ de extracci()_n '
QIAGEN PureLink® Wizard® Genomic DNA

Toros 633.2 227,2 0

Control (novillas) 538,4 325.2 81,9

Bacterias 578 167 134
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Figura 10. Visualizacion de ADN en fotodocumentador
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Figura 11. Cuantificacion del ADN con Nanodrop: espectrofotometro UV-VIS de barrido

espectral (Espectrofotdémetro de micromuestra Nanodrop™ 2000, Ref. ND2000 ThermoScientific)

4.2. Amplificacion de marcadores moleculares mediante PCR (Reaccion en Cadena de la
Polimerasa)

La amplificacion de los fragmentos se realizd en un Termociclador MultiGene™ Optimax y
Termociclador Bio-Rad T100™, mediante la técnica PCR (Reaccién en Cadena de la Polimerasa),
usando 3 primers o iniciadores para carne y 3 primers o iniciadores para leche para cada grupo de
individuo. Las amplificaciones fueron analizadas en geles de agarosa al 1,5% y para la
visualizacién de los mismos se utilizara un fotodocumentador (Enduro GDS Labnet, USA). Los
fragmentos fueron determinados por comparaciéon con un marcador de peso molecular de 1 Kb
(Promega®).
Todos los marcadores usados mostraron amplicones, los cuales resultan importantes para el analisis

de la carga génica para ganaderia de doble propdsito en la region de estudio.
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Figura 12. Montaje de la PCR en el termociclador y ampliaciones de PCR en electroforesis
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Figura 13. Metodologias y Kit de extraccion de ADN evaluados en el presente trabajo.

Determinar la presencia de tres genes QTL s para carne y de tres genes QTL’s para leche en
toros sementales de la region de los Montes de Maria del Departamento de Bolivar.

De todos los lotes muestreados, los toros con los codigos GU002, GU003, GU007, GU008 y
GUO010 del municipio del Guamo, CO002, CO003, CO004, CO006 y CO008 del municipio de
Cordoba, ZNO014, ZN021 y ZN024 del municipio de Zambrano, SJ001, SJ002, SJ004, SJOO5,
SJO006 y SJO09 de San Jacinto, SJIN002, SJIN006, SINO10 y SINO12 del municipio de San Juan

Nepomuceno no contienen los genes QTL's para Carne y para leche en las proporciones y
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cantidades minimas necesarias, si la intencion es buscar una ganaderia doble propdsito para la
region.

A continuacion, se muestra un resumen de las fincas, ubicacion, numero de Toros muestreados
y la presencia de los genes de interés en los toros sementales de la Regidn de los Montes de Maria

del Departamento de Bolivar (tabla 3).

Tabla 4. Resumen de los resultados totales de los animales muestreados durante toda la ejecucion

del proyecto.

Resultados

Confinamiento Ubicacién Mﬁgsi;?fs;?jsos (%reei:r;:::fegﬁgf S| cod igos
n -

1 N(;.Spa:rrf lljjsgno 12 8 4 SSJJI\IN(())O112

2 San Jacinto 10 4 6 SSJJO&lO

3 Cordoba 10 5 5 %%%01%'

4 El Guamo 10 5 5 PP

5 Zambrano 24 21 3 ooy

TOTAL 66 43 23

Como podemos observar del total de los toros sementales muestreados en la finca 1 (confinamiento
1) ubicado en el Municipio de San Juan Nepomuceno, solo 8 toros tuvieron resultados positivo en
la amplificacion para los genes de carne y leche, mientras que 4 toros identificados con los codigos
(SIN002, SIN006, SIN010 Y SINO012) tuvieron un resultado negativo para la amplificacién de los

genes de carne y leche (tabla 5).
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Tabla 5. Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en el
confinamiento (finca).

Municipio 1. San Juan Nepomuceno, Codigos SJIN001-SIJNO012.

Genes QTL'S Carne (Homologia

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)
Tubo | A-CAPN1| B-CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina| Miostatina ADlacngllceroI Prolactina | Tiroglobulina
cyltransferasa

SIJN00L1 | 97,60% 97,30% 97,40% 99,00% 97,30% 98,90%
SJNO002

SJNOO03 | 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%
SIJNOO4 | 98,90% 98,90% 97,30% 97,30% 98,90% 98,90%
SJNOO5 | 98,90% 99,00% 97,30% 95,40% 99,00% 97,30%
SJNO06

SINOO7 | 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 97,30%
SIJNO08 | 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98.9%
SJNO09 | 98,90% 95,40% 98,90% 98,90% 95,40% 99,00%
SJNO10

SJNO11 | 98,90% 98,90% 98,90% 97,30% 97,40% 98,90%
SJNO12

En la finca 2 (confinamiento 2), ubicada en el Municipio de San Juan Nepomuceno, los toros

sementales muestreados, solo 4 toros tuvieron resultados positivo en la amplificacion para los genes

de carne y leche, mientras que 6 toros tuvieron un resultado negativo para la amplificacion de los

genes de carne y leche como se muestra en la (tabla 6).

Tabla 6. Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en el
confinamiento (finca).

Municipio 2. San Jacinto, Codigos SJ01-SJ10

Genes QTL'S Carne (Homologia Blast)

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Tubo A-CAPN1 | B-CAST C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina| Miostatina | Diacylglicerol | Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
SJoo1
SJ002
SJ003 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%
SJ004
SJ005

SJ006
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SJOO7 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 97,10%
SJO08 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98,90%
SJ009

SJO10 99,00% 97,10% 95,20% 98,90% 99,00% 98,90%

En la finca 3 (confinamiento 3), ubicada en el Municipio de Cérdoba, del total los toros sementales
muestreados, solo 5 toros tuvieron resultados positivo en la amplificacion para los genes de carne
y leche, mientras que 5 toros identificados con los cddigos (CO002, CO003, CO004, CO006 Y

CO008) tuvieron un resultado negativo para la amplificacion de los genes de carne y leche como

se muestra en la (tabla 7).

Tabla 7. Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en el
confinamiento (finca).
Municipio 3. Cérdoba, cédigos CO001-C0O010
Genes QTL Séi:;ge (Homologia Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)
A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina | Miostatina Diacylglicerol Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
CO001 | 99,90% 99,90% 98,30% 99,10% 99,90% 99,70%
C0002
CO003
CO004
COO005 | 98,30% 98,40% 100.00% 98,30% 100,00% 99,30%
CO006
COO007 | 98,10% 99,60% 99,90% 97,70% 99,90% 98,60%
CO008
CO009 | 100.00% 99,90% 96,40% 99,90% 98,20% 99,10%
CO010 | 99,90% 98,30% 100,00% 100,00% 98,90% 99,20%

En la finca 4 (confinamiento 4), ubicada en el Municipio de Cordoba, del total los toros sementales
muestreados, solo 5 toros tuvieron resultados positivo en la amplificacion de genes de carne y
leche, mientras que 5 toros identificados con los codigos (GU002, GU003, GU007, GUQ08 y

GUO010) tuvieron un resultado negativo para la amplificacién de genes de carne y leche como se
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Tabla 8. Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en
el confinamiento (finca).

Municipio 4. El Guamo, cédigos GU001-GU010

Genes QTL S;:;ge (Homologia Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)
A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina| Miostatina Diacylglicerol Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
GUO001| 99,90% 98,30% 100,00% 99,50% 98,60% 100
GU004 | 98,30% 99,50% 99,60% 97,90% 98,60% 99,70%
GUO005| 99,90% 98,20% 98,40% 97,40% 97,90% 98,40%
GU006| 97,50% 99,34% 98,80% 98,50% 97,90% 98,90%
GU007
GuU008
GUO009| 98,60% 98,70% 98,80% 98,3 99,90% 98,80%
GU010
GU002
GU003

En la finca 5 (confinamiento 5), ubicada en el Municipio de Cordoba, del total los toros sementales

muestreados, solo 21 toros tuvieron resultados positivo en la amplificacion para los genes de carne

y leche, mientras que 3 toros identificados con los codigos (ZN014, ZN21 y ZN24) mostraron

resultado negativo para la amplificacion de los genes de carne y leche como se muestra en la (tabla

8).

Tabla 9. Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en el
confinamiento (finca).

Municipio 5. Zambrano, codigos ZN01-ZN24

Genes QTL'S Carne (Homologia

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)
A-
Tubo CAPNL1 B- CAST C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina| Miostatina Diacylglicerol Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
ZN001 | 97,60% 97,30% 97,40% 99,00% 97,30% 98,90%
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ZN002 | 98,90% 95,40% 99,00% 98,90% 95,40% 99,00%
ZNO003 | 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%
ZNO004 | 98,90% 98,90% 97,30% 97,30% 98,90% 98,90%
ZNO05 | 98,90% 99,00% 97,30% 95,40% 99,00% 97,30%
ZNO006 | 97,30% 98,90% 97,50% 97,10% 98,90% 95,40%
ZN0O07 | 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 9710,00%
ZNO008 | 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98,90%
ZN009 | 98,90% 95,40% 98,90% 98,90% 95,40% 99,00%
ZN010 | 99,00% 97,10% 95,20% 98,90% 99,00% 98,90%
ZNO011 | 98,90% 98,90% 98,90% 97,30% 97,40% 98,90%
ZN012 | 98,90% 98,90% 97,30% 95,40% 97,20% 97,30%
ZNO13 | 97,30% 97,30% 95,40% 97,10% 98,60% 95,40%
ZN014

ZNO15 | 97,10% 97,10% 98,90% 97,20% 97,30% 97,40%
ZNO016 | 97,40% 98,90% 94,20% 98,60% 97,50% 97,20%
ZNO17 | 97,20% 98,90% 97,30% 99,00% 98,60%
ZN018 | 98,60% 98,90% 98,90% 97,30% 97,60% 97,30%
ZN019 | 97,30% 98,90% 97,50% 98,90% 97,30%
ZN020 | 97,30% 97,30% 95,40% 96,70% 98,60% 97,50%
ZN021

ZN022 | 96,70% 97,10% 97,40% 98,90% 97,30% 97,60%
ZN023 | 97,60% 97,40% 97,20% 99,00% 97,50% 98,90%
ZN024

Analizar mediante herramientas bioinformaticas genes QTL s para carne y leche en toros
de los Montes de Maria del Departamento de Bolivar.

Los amplicones de la PCR fueron procesados en el Servicio de Secuenciacion y Analisis
Molecular (SSiGMol) del Instituto de Genética de la Universidad Nacional de Colombia en la
ciudad de Bogota, el reporte de envio también incluia un control positivo (C+) que se proceso al
mismo tiempo que las muestras tanto en la reaccién de secuenciacion como en la electroforesis

capilar.

4.3. Blast (basic local alignment search tool)
La herramienta de bldsqueda de alineacion local basica (BLAST) se utiliz6 para localizar las

regiones de similitud entre secuencias obtenidas en la secuenciacion.
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4.4. Chromas y 4peaks
Las secuencias de nucledtidos obtenidos de los 66 toros se visualizaron con el programa 4Peaks

version 1.8 OS X 10.7 (http://nucleobytes.com/index.php/4peaks) y Chromas.

4.5. GENBANK NCBI (national center for biotechnology information):

Se utiliz6 la base de datos publica GenBank NCBI (National Center for Biotechnology
Information, http://www.ncbi.nlm.nih.gov), la cual es una coleccién anotada de todas las
secuencias de ADN disponibles al publico que junto con DNA Databankb of Japan y European
Nucleotide Archive intercambian datos diariamente y la herramienta bioinforméatica BLAST
nucleotide del NCBI para el alineamiento de las secuencias (NCBI, 2018).

Finalmente se refleja de forma esquemética, el grado de disimilaridad o parentesco genético

entre los animales que fueron objeto de estudio.


http://nucleobytes.com/index.php/4peaks
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5. Discusion

En la presente investigacion se determiné la amplificacién para tres genes de genes QTL’s tanto
de carne y leche ( Tiroglobulina, Diacylglicerol Acyltransferasa, Calpastatina, p-calpainas,
Miostatina y Prolactina) en ganado bovino, donde 8 toros tuvieron resultados positivo consistentes
con el trabajo realizado por Rubio-Lozano et al. (2016), que analizaron el efecto de estos
polimorfismos (CAPN-CAST) sobre la carne comercial, reportando que el trasfondo genético de
origen de la carne estaba asociados a la frecuencia de alelos favorables, y que estos resultados
tienen implicaciones importantes debido a la posibilidad de dirigir la clasificacion de cortes
especificos con base a este criterio validado significativamente, esto permite comprender la
variacion genética de las diferentes caracteristicas de relevancia econémica en la ganaderia
colombiana, y de esta manera contribuir al mejoramiento genético de la especie. Si se analizan
algunos marcadores mas, que dentro del estudio se obtiene la produccion de carne, se pueden
encontrar los genes CAPN1, CAST y MYS ( Motter et al., 2013, Flowers et al., 2018, Fernandes
et al., 2020). Estos, permiten la adquisicion de algunos atributos de la carne como la terneza,
marmoleo y jugosidad. Sin embargo, se puede sugerir que, la productividad y rusticidad pueden
encontrarse en algunas razas.

varios autores sugieren que algunos de sus genotipos estan relacionados con la productividad y
rusticidad en algunas razas

En Colombia, Zambrano et al. 2019 realizaron una evaluacién gendmica en ganado Holstein,
usando genotipos imputados a densidad media en caracteristicas productivas y reproductivas, por
lo que la evaluacion de las caracteristicas de produccién de leche (PL), porcentaje de proteina
(PRO), porcentaje de grasa (GRA), puntaje de células somaticas (SCS), intervalo entre partos (IEP)

y dias abiertos (DA), son variables muy utiles dado que aumenta la confiabilidad de la evaluacion
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gendmica tendido como base imputacion de genotipos, aunque para efectos practicos y dado el
doble propdsito del ganado en la costa caribe es mas funcional el analisis de los QTL’s para leche
en este caso complementados con los QTL’s usados en este trabajo.

El mejoramiento genético presenta dificultades, dada la limitada cantidad de registros productivos
disponibles (Rincon et al. 2015), por lo tanto, la utilizacidn de la seleccion asistida por marcadores
moleculares permite acortar el intervalo generacional de manera importante y conocer
caracteristicas de interés que estan bajo el efecto de muchos genes (Montafio y Martinez, 2010).
Para finalizar, el alineamiento y andlisis bioinformatico nos permite sugerir el no uso de los toros
GU002, GU003, GU007, GUO08 y GUO010 correspondientes al municipio del Guamo, CO002,
CO003, CO004, CO006 y CO008 del municipio de Cordoba, ZNO014, ZN021 y ZN024 del
municipio de Zambrano, SJ001, SJ002, SJ004, SJ005, SJ006 y SJO09 de San Jacinto, SJINOO2,
SJNO006, SINO10 y SIN012 del municipio de San Juan Nepomuceno como fuentes de semen o
condicion parental para la ganaderia regional debido a que no cumple con los niveles minimos
genéticos para el ganado doble proposito.

Las calpainas (CAPN) resultan estar implicadas en los diversos procesos de maduracion y
terneza de la carne (Goll et al., 2003). Dos ejemplos que pueden ilustrar el potencial estado del arte
en la seleccion asistida por marcadores para las caracteristicas de calidad de la carne son la
Miostatina (MSTN) y el complejo calpaina (CAPN)-Calpastatina (CAST) (Torres-Rodriguez et
al., 2015). En el caso de la hormona de crecimiento bovino (BGH), prolactina (PRL) y kappa
caseina (KC), diversos autores indican su asociacion con caracteristicas de importancia en la
produccidn lechera (Echeverry, et al., 2011).

En este estudio se utiliz6 una de las herramientas de la bioinformatica BLAST porque es una
herramienta que sirve para catalogar, manejar, analizar, comparar y graficar secuencias de DNA,

RNA vy proteinas, para que luego esos datos se puedan convertir en informacion que tenga un



significado bioldgico, segun lo descrito por (Rodriguez-Osorio, 2015).
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6. Conclusiones

De todos los lotes de animales muestreados, se sugiere no utilizar para mejoramiento genético
y repoblamiento en bovinos, los toros con los siguientes codigos: GU002, GU003, GU007, GU008
y GUO010 correspondientes al municipio del Guamo, CO002, CO003, CO004, CO006 y CO008 del
municipio de Cdrdoba, ZNO014, ZN021 y ZN024 del municipio de Zambrano, SJ0O01, SJ002,
SJ004, SJ005, SJ006 y SJO09 de San Jacinto, SIN002, SIN006, SIN010 y SINO12 del municipio
de San Juan Nepomuceno como sementales, debido a que no contienen los genes QTL"s para Carne
y para leche en las proporciones y cantidades minimas necesarias, si la intencién es buscar una
ganaderia doble proposito para la region de los Montes de Maria.

Dentro de los resultados obtenidos, se puede encontrar que, para la obtencién de un impacto en
la creacion de un ganado doble propoésito de toros en los Montes de Maria, es necesario realizar
una profundizacion cientifica teniendo en cuenta la genética para el mejoramiento de la especie,

sin embargo, todo dependera del uso que se le dé a cada uno de los bovinos.
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7. Recomendaciones

La mejora genética de las poblaciones persigue como principal objetivo obtener avances en
caracteristicas econdémicas importantes dentro del sistema de produccién. Se logra generacion tras
generacion a través del aumento de la frecuencia de genes favorables para la manifestacion de una
caracteristica dada (aumento den produccion de carne y/o leche). Este Aumento de la frecuencia
genética es posible valiéndose del uso continuo de reproductores superiores, cuyo germoplasma
aplicado al animal comercial, es la clave para que este mejore a través de las generaciones, lo que
sugiere que aquellos toros que no presentan la carga genética minima requerida. Para considerar a
este ganado como doble proposito deben ser eliminados, cambiados o vendidos y remplazarlos por
aquellos que pasen el cribaje molecular, o en su defecto hacer inseminacién con pajillas de machos
certificados molecularmente con la carga genética minina requerida.

Esto nos lleva a ser mas cuidadosos en los programas de mejoramiento productivo, existen otros
genes QTL’s a tener en cuenta.

Se recomienda, dentro del estudio realizado, la no utilizacion de los lotes de cédigos: GU002,
GUO003, GU007, GU008 y GUO010 correspondientes al municipio del Guamo, CO002, CO003,
CO004, CO006 y CO008 del municipio de Coérdoba, ZN014, ZN021 y ZN024 del municipio de
Zambrano, SJO01, SJ002, SJ004, SJ005, SJ006 y SJ009 de San Jacinto, SIN002, SJIN006, SINO10
y SINO012 del municipio de San Juan Nepomuceno como sementales. Porque, debido a que no
contienen los genes QTL’s para Carne y para leche en las proporciones y cantidades minimas
necesarias, en el caso en que la intencion es buscar una ganaderia doble propoésito para la region de
los Montes de Maria.

Por otro lado, se encuentra, dentro de los hallazgos encontrados que, el desarrollo de un proyecto

enfocado en la genética molecular de los toros, requiere mayor profundizacién de estudio dentro
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del marco de lo investigativo y cientifico, se recomienda que, se establezcan analisis de mayor
amplitud para la mejora genética de las diferentes razas de esta especie teniendo en cuenta los

cddigos genéticos que no generaran un efecto a futuro.
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ANEXOS

Anexo 1. Resumen de los resultados totales de los animales muestreados durante toda la
ejecucion del proyecto.

Resultados

Confinamiento Ubicacion I\/Iﬁ\re];nrsglzsos (%?SCZTE?S fegﬁg;e S Cadigos
n ;

1 Nepomuoeno 12 54| smow

2 San Jacinto 10 4 6 P

3 Cérdoba 10 5 5 %%%01%)

4 El Guamo 10 5 5 PSPy

5 Zambrano 24 21 3 ENA

TOTAL 66 43 23

Anexo 2. Informacion del origen, finca y codificacion de cada toro suministrado por el operador.

REGISTRO DE MUESTRAS DE SANGRE DE TOROS PARA ANALISIS
MOLECULAR DE GENES QTL's
Municipio| SAN JUAN NEPOMUCENO

No. Color Codigo del tubo Finca Observaciones
1 Gris SJNOOI Virgen del Brahman

2 Rojo SJNO002 Carmen Gyr puro

3 Blanco SJNO03 Brahman

4 Blanco SINO004 Brahman

5 Rojo panquerido SJN0O5 El progreso Brahman/Gyr
6 Rojo SJNO06 Cebd

7 Gris SJNOO07 Pardo x Cebu
8 Barcino SJN008 Simental/Cebu
9 Rojo SJN009 Gyr/Cebl

10 Blanco cara SJNO10 La vitrina Gyr puro

negra

11 Negro SJNO11 L Holstein/Cebu
12 |Bayo SINO12 La Bendicion  [eapy




REGISTRO DE MUESTRAS DE SANGRE DE TOROS PARA ANALISIS
MOLECULAR DE GENES QTL's

Municipio: | SAN JACINTO
No. Color Codigo del Finca Observaciones
tubo

1 Rojo S1001 Santa Lucia Brahman/Cebl
2 Rojo S1002 Brahman/CebU
3 Gris S1003 Catalufia Brahman

4 Blanco S1004 Brahman
5 Rojo S1005 Cocoelito Brahman
6 Rojo S1006 La fama Brahman/Cebu
7 Negro S1007 Holstein/Cebl
8 Berrendo SJO0S VillaRica Holstein/Cebl
9 Blanco S1009 Holstein puro
10 Rojo S1010 La Virgen Brahman

REGISTRO DE MUESTRAS DE SANGRE DE TOROS PARA ANALISIS
MOLECULAR DE GENES QTL’s

Municipio: | CORDOBA
No. Color Cadigo del tubo Finca Observaciones
1 Blanco CO001 BON (Blanco
orejinegro)
2 Bayo C0002 Brahman
3 Rojo C0003 La Gloria Brahman
4 Rojo CO004 Brahman
5 Rojo CO0005 Brahman
6 Rojo CO0006 Brahman
7 Rojo C0007 Gyr
8 Blanco CO008 Cebd
9 Rojo CO009 La Delicias Brahman/Gyr
10 Rojo C0010 Gyr

69
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REGISTRO DE MUESTRAS DE SANGRE DE TOROS PARA ANALISIS MOLECULAR DE

GENES QTL's
Municipio: | EL
GUAMO

No. Color Caodigo del tubo Finca Observaciones
1 Rojo Guool La Unién | Bra x cebl

2 Negro careto GuU004 Simmental x Cebu x Gyr
3 Bayo GUO005 Brahman x Gyr

4 Bayo GU006 Brahman x Gyr

5 Blanco GU007 Alemania | Brahman

6 Berrendo GU008 Cebu

7 Negro GUO009 Holst x Ceb0 f1

8 Bayo GUO010 Brahman

9 Rojo panquerido GU002 la Esmeralda Brahman

10 Rojo GU003 Brahman

REGISTRO DE MUESTRAS DESANGRE DETOROS PARA ANALISIS MOIECULAR

DE GENES QTL'S
Municipio: | ZAMBRANO

No. Color Cadigo del tubo Finca Observaciones
1 Cardereo negro ZN001 Holstein/Cebu F1
2 Barcino negro ZN002 Brahman/Holstein F1
3 Negro ZN003 Holstein/Cebu F1
4 Negro ZN004 Holstein/Cebu F1
5 Barcino ZNO005 Holstein/Cebu F1
6 Barcino ZNO006 Holstein/Cebu FI
7 Negro liston ZNO007 Holstein/Cebu F1
8 Negro ZN008 Holstein/Cebu F1
9 Negro ZN009 Holstein/Cebu FlI
10 Blanco ZNO010 Brahman

11 Blanco cenizo ZNO011 Guzerat

12 Gris ZNO012 Puerto NUEvo Guzerat

13 Blanco ZNO013 Brahman

14 Blanco ZNO014 Brahman

15 Gris ZNO015 Guzerat

16 Gris ZN016 Guzerat

17 Blanco ZNO017 Brahman

18 Gris ZNO018 Guzerat

19 Gris ZNO019 Guzerat

20 Blanco ZN020 Brahman

21 Blanco ZN021 Brahman

22 Gris ZNO022 Guzerat

23 Blanco ZN023 Brahman

24 Blanco ZN024 Brahman
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ANEXO 3.

Resultados de la amplificacion de los genes en cada semoviente muestreado en los 16 confinamientos

(fincas).

Municipio 1. San Juan Nepomuceno, Codigos SJIN001-SIJN012.

Genes QTL'S Carne (Homologia Blast)

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Tubo A-CAPN1 | B-CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina | Miostatina Diacylglicerol Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
SJNO01 171,6 685,96 415,14 191,29 161,59 177,1
SJN002 0 0 467,06 178,2 117,94 183,26
SJNO03 191,29 617,16 493,57 197,67 147,18 180,62
SJN004 182,82 533,17 457,05 262,13 116,05 192,72
SJNO05 155,87 626 01 482,02 180,07 127,71 174,57
SJNO06 182,71 507,65 482,02 0 0 0
SJN0O07 181,92 592,57 477,07 162,14 168,74 184,58
SJNO08 167,31 557,81 459,14 17.974 121,42 165,88
SJNO09 176,83 717,97 454,08 188,21 131,56 183,7
SJN010 0 0 0 1749 127,82 395,78
SJNO011 171,82 561,44 616,22 184,69 129,15 160,16
SINO012 171,16 593,12 462,44 0 0 159,28
Genes QTL'S Carne (Homologia Blast) Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)
Tubo A-CAPN1 | B- CAST C-MSTN D DGATl E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina | Miostatina Diacylglicerol Prolactina | Tiroglobulina
Acyltransferasa
SJN001 97,60% 97,30% 97,40% 99,00% 97,30% 98,90%
SJNO002
SJNOO3 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%
SJNO04 98,90% 98,90% 97,30% 97,30% 98,90% 98,90%
SJNO05 98,90% 99,00% 97,30% 95,40% 99,00% 97,30%
SIJN006
SJNOO07 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 97,30%
SJNO08 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98.9%
SJN009 98,90% 95,40% 98,90% 98,90% 95,40% 99,00%
SJNO10
SJNO11 98,90% 98,90% 98,90% 97,30% 97,40% 98,90%

SINO12
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Municipio 2. San Jacinto, Cédigos SJ01-SJ10

Genes QTL'S Carne (Homologia Blast)

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Tubo A-CAPN1 | B- CAST C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO

Calpaina | Calpastatina| Miostatina Diacylglicerol Prolactina Tiroglobulina
Acyltransferasa

SJoo1 173,25 570,68 604,12 0 0 0

SJ002 130,57 553,19 578,38 171,71 0 0

SJ003 234,96 637,01 454,74 191,95 53,57 171,27

SJ004 203,17 586,19 487,96 0 0 0

SJ005 248,6 726,66 589,38 0 0 174,68

SJ006 241,01 44.726 599,28 0 0 184,58

SJ007 147,62 704,88 564,08 179,08 138,38 168,52

SJ008 181,72 561,44 431,97 180,84 142,45 176,88

SJ009 151,58 0 0 171,60 117,81 186,78

SJ010 112,71 598,07 466,51 169,73 153,78 173,03
Genes QTL'S Carne (Homologia Blast) Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Tubo A-CAPN1 | B- CAST C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpaina | Calpastatina| Miostatina Diacylglicerol Prolactina Tiroglobulina

Acyltransferasa

SJOo01

SJ002

SJ003 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%

SJ004

SJ005

SJ006

SJoo7 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 97,10%

SJ008 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98,90%

SJ009

SJ010 99,00% 97,10% 95,20% 98,90% 99,00% 98,90%




Municipio 3. Cérdoba, cédigos CO001-C0O010
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Genes QTL'S Carne (Homologia

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)
A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpain | Calpastatin | Miostatin | Diacylglicerol | Prolactin | Tiroglobulin
a a a Acyltransferasa a a
CO001 | 225,16 627,25 237,9 339,41 171,08 245,31
CO002 @ 239,85 613,47 228,8 0 0 285,61
CO003 | 231,01 635,18 214,5 235,43 0 0
CO004 | 249,08 711,23 300,3 0 0 219,83
CO005 | 244,92 698,23 304,2 516,23 151,84 234,39
CO006 | 265,07 666,38 243,1 0 0 0
CO007 | 247,00 631,80 188,50 250,9 145,99 246,09
CO008 | 233,09 633,49 226,2 0 156,52 0
CO009 | 261,82 645,19 256,1 241,15 163,15 232
CO010 | 234,78 708,76 237,9 255,06 172,51 240,37
Genes QTL Sé:lgg?)e (Homologia Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)
A-
Tubo CAPNL B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
Calpain | Calpastatin | Miostatin | Diacylglicerol | Prolactin | Tiroglobulin
a a a Acyltransferasa a a
CO001 | 99,90% 99,90% 98,30% 99,10% 99,90% 99,70%
C0002
CO003
CO004
CO005 | 98,30% 98,40% 100.00% 98,30% 100,00% 99,30%
CO006
CO007 | 98,10% 99,60% 99,90% 97,70% 99,90% 98,60%
CO008
CO009 | 100.00% |  99,90% 96,40% 99,90% 98,20% 99,10%
CO010 | 99,90% 98,30% 100,00% 100,00% 98,90% 99,20%
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Municipio 4. EI Guamo, codigos GU001-GUO010

Genes QTL'S Carne (Homologia

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)
A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
C . Calpastatin | Miostatin | Diacylglicerol | Prolactin | Tiroglobulin
alpaina
a a Acyltransferasa a a

GU001 575,3 231,7 453,2 398,1 734,6 342,2
GU004 486,2 673,1 673,1 435,2 873,2 824,2
GUO005 418,2 453,7 472,6 482,6 874 7244
GUO006 883,5 563,9 872,1 583,1 762,1 635,1
GUO007 660,9 298,7 321,8 0 341,4 0
GU008 563,1 934,5 458,9 0 0 672,1
GU009 487,2 783,1 785,3 764,5 231,8 723,1
GUO010 327,9 721,2 872,4 0 0 0
GU002 743,4 743,2 473,4 0 4521 0
GU003 634,1 672,1 327,6 0 0 345,2

Genes QTL SB(;’:;?)G (Homologia Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
C . Calpastatin | Miostatin | Diacylglicerol | Prolactin | Tiroglobulin
alpaina
a a Acyltransferasa a a

GUO001 | 99,90% 98,30% 100,00% 99,50% 98,60% 100
GUO004 | 98,30% 99,50% 99,60% 97,90% 98,60% 99,70%
GUO005 | 99,90% 98,20% 98,40% 97,40% 97,90% 98,40%
GUO006 | 97,50% 99,34% 98,80% 98,50% 97,90% 98,90%
GUO007
GU008
GUO009 | 98,60% 98,70% 98,80% 98,3 99,90% 98,80%
GUO010
GU002

GU003




Municipio 5. Zambrano, codigos ZN01-ZN24
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Genes QTL'S Carne (Homologia

Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)
A-
Tubo CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
. . . Diacylglicerol . .
Calpaina Calpzstatm Mloztatm Acylt¥e?nsferas Prolactina Twogl:bulm
a

ZN001 | 202,80 810,68 490,62 226,07 190,97 209,3
ZN002 | 210,47 1049,36 551,98 210,60 163,02 216,58
ZN003 | 226,07 800,28 583,31 233,61 173,94 213,46
ZN004 | 216,06 630,11 540,15 309,79 137,15 227,76
ZN005 | 184,21 739,83 569,66 212,81 150,93 206,31
ZN006 | 215,93 599,95 569,66 209,69 154,18 226,98
ZN007 | 217,36 700,31 563,81 191,62 199,42 218,14
ZN008 | 197,73 659,23 542,62 212,42 145,86 196,04
ZN009 | 209,04 848,51 536,64 222,43 155,48 217,10
ZN010 | 215,28 607,62 589,03 206,7 151,06 467,74
ZNO011 | 203,06 663,52 728,26 218,27 152,75 119,28
ZN012 | 202,28 700,96 546,52 236,47 159,12 188,24
ZN013 | 204,75 674,44 713,96 206,18 139,23 217,36
ZN014 | 154,31 653,77 683,54 0 0 0
ZN015 | 277,68 752,83 537,42 226,85 63,31 202,41
ZN016 | 240,11 692,77 576,68 214,11 148,07 200,33
ZNO017 | 293,80 858,78 696,54 221,91 149,63 206,44
ZN018 | 284,83 528,58 708,24 205,01 149,5 218,14
ZNO019 | 174,46 833,04 666,64 211,64 163,54 199,16
ZN020 | 214,76 663,52 510,51 213,72 168,35 209,04
ZN021 | 179,14 685,62 517,66 0 139,23 0
ZN022 | 215,93 706,81 551,33 200,59 181,74 204,49
ZN023 | 345,80 858,52 610,22 212,42 152,23 283,01
ZN024 | 190,97 733,2 557,57 0 0 0
Tubo Genes QTL'S Carne (Homologia Genes QTL'S Leche (Homologia Blast)

Blast)




A-
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CAPN1 B- CAST | C-MSTN D- DGAT1 E-PRL F-TO
: . : Diacylglicerol . .
Calpaina Calpzstatln Mlos;itatln Acylt>|/ragnsferas Prolactina Twogl;bulln
a

ZN001 | 97,60% 97,30% 97,40% 99,00% 97,30% 98,90%
ZN002 | 98,90% 95,40% 99,00% 98,90% 95,40% 99,00%
ZNO003 | 99,00% 97,10% 98,60% 98,90% 97,10% 98,90%
ZN004 | 98,90% 98,90% 97,30% 97,30% 98,90% 98,90%
ZNO005 | 98,90% 99,00% 97,30% 95,40% 99,00% 97,30%
ZN006 | 97,30% 98,90% 97,50% 97,10% 98,90% 95,40%
ZNO007 | 95,40% 98,90% 96,70% 98,90% 99,00% 9710,00%
ZN008 | 97,10% 97,30% 97,60% 99,00% 97,30% 98,90%
ZNO009 | 98,90% 95,40% 98,90% 98,90% 95,40% 99,00%
ZNO010 | 99,00% 97,10% 95,20% 98,90% 99,00% 98,90%
ZNO011 | 98,90% 98,90% 98,90% 97,30% 97,40% 98,90%
ZNO012 | 98,90% 98,90% 97,30% 95,40% 97,20% 97,30%
ZNO013 | 97,30% 97,30% 95,40% 97,10% 98,60% 95,40%
ZN014

ZNO015 | 97,10% 97,10% 98,90% 97,20% 97,30% 97,40%
ZN016 | 97,40% 98,90% 94,20% 98,60% 97,50% 97,20%
ZN017 | 97,20% 98,90% 97,30% 99,00% 98,60%
ZNO018 | 98,60% 98,90% 98,90% 97,30% 97,60% 97,30%
ZNO019 | 97,30% 98,90% 97,50% 98,90% 97,30%
ZN020 | 97,30% 97,30% 95,40% 96,70% 98,60% 97,50%
ZN021

ZN022 | 96,70% 97,10% 97,40% 98,90% 97,30% 97,60%
ZN023 | 97,60% 97,40% 97,20% 99,00% 97,50% 98,90%

ZN024
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Anexo 4. Imagen del resultado Blast de los Genes QTL s de los toros.

PLACA1L-9 GEN CALPAINA CAPN 1

021 NCBI Blast CORSOC_19-002-PLACAT-9

BLAST = » blastn suite » RID-4CWRYTC101R

BLAST Results

Questions/comments

Job title: CORSOC_19-002-PLACA1-9
RID 4CWRYTCLOLR (Expires on 03-10 01:54 am)

Query ID )| Query 157527 Database Name nr
Description CORSOC_19-002-PLACAL-9 Description Nucleotide collection (nt)
Molecule type dna Program BLASTN 2,11,0+

Query Length 193

Graphic Summary

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences
Color key for alignment scores

| Bl MW40-50 B 50-80 M 80-200 W >=200
-  _—— |
1 30 60 90 120 150 180

hitps /iblast ncbi.nim nih gov/Blast ogl 18



Descriptions
Sequences producing significant alignments:

Description

Bas taurus micromolar calclum activated neutral
peotease 1 (CAPN1) gene, compiete cds.
Bos mutus isoiate yakQH1 chromasome 28

Anabas testudineus genome assembly, chromasome:
1%

PREDICTED. Anabas testudineus DNA-binding protain
SATB1 (LOC113169550), transcopt vanant X3,
MRNA

PREDICTED: Anubas testudinews DNA-binding protain
SATB1 (LOC112169850), transcript variant X2,
mRNA

PREDICTED: Anshas testudinaus DNA-bindng protain
SATB1 (LOC113168550), transcript variant X1,
mRNA

PREDICTED: Ctolemur garnetlii mryosin 1D (MYO10),
mRNA

PREDICTED: Acanthisitta chioris sokute carmer family
13 (vesicular monoaming transporer), member 1
(SLC18A1), mRNA

PREDICTED: obliquidens
uncharacterized LOC 113608685 (LOC1138068685),
transcrpl varant X2, ncRNA

PREDCTED: Lagenorhynchus obliquidens
uncharacterized LOC 113606685 (LOC113606685).
franscript varant X1, ncRNA

Hemo sapians BAC done RP11-488116 from 4,
complets sequanca

PREDICTED: Alluropeda melanalsuca protesn
phosphatasa 6 regulatory subunit 1 (PPPSR1),
transcnpt vanant X3, mRNA

Aquila chrysasios chrysaslos genome assambly,
chvomosome 6

PREDICTED: Ursus arctas hornbilis protein
phosphatase 6 regulatory subunit 1 (PPPER1),
transcrigt vardant X2. mRNA

PREDICTED Serlola lalsndi dorsals uncomventional
friyosin-XVIHD-tke (LOC111664719), transeript variant
X2, MRNA

PREDICTED Serioia laland: s |
myosin-XVIiG-ika (LOC111684718), ranscript vanant
X1, mRNA

PREDICTED: Seriota dumerlh myosn XVINB
(myo18b). mRNA

PREDICTED: Pamalichthys olivaceus myosin XVIIB
(mya18b), franscript variant X4, mRNA
PREDICTED: Paralichthys ollvacaus myasin XVIIB
(Mo 18b), Iranscript variant X3, mRNA
PREDICTED: Paralichthys olivaceus myosin XVIIB
(myo18t), transcript vanam X2, mRNA

PREDICTED: Pamlchthys ollvaceus myosin XVIHE
(myo18b), transcript variant X1, mRNA

hitps/blast ncbi.nim nih gov/Blast ogl

NCBI Blast CORSOC_19-002-PLACAT-9

Score

o

432

8.2z

482

482

482

473

a7

455
455
455
455

455

value
1685
1479

019

0.19

019

019

018

019

065

085

085

23

23

23

23

23

23
23
23
23

23

Per.
Ident

98.95%
86.32%

85.67%

86.67%

86.67%

B6.05%

78.46%

B542%

93.33%

50.62%

86.30%

90.62%

B87.18%

87.18%

87.18%
B7.18%
87.18%
87.18%

87.18%

Accession

gi10360314181AHD09245.3
Yi1353TEIIGTICPO2709T.0
gil1539178590{LR132055.1

g114729981811XM_026371228.1

ail14729981790XM_026371227.1

QNT472999177IXM_026371226.1

GHIRTBA199IXM_003797217.3

QHETTS44371|XM_009077623.1

Gi1616184T27IXR_003427668.1

GHIS16154726IXR_003427668. 1

qH126190600{ACO22442.5

Q18453394621XM_034672408.1

16350501 66ILRE06186.1

gH1483826177)XM_ 026488288 1

gi1317126413(XM_023419426.1

QHIINT126411]XM 0234194281

gi12501260541XM_022748728.1
QH1143369156|XM,_020082483,1
gil1143389154|XM_020082482.1
GHIT433691521XM_U20082481.1

Qi1143369160[XM_020082480.1
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PLACA 2-15 GEN CALPASTATINA CAST

w2021 NCBI Blast. CORSOC_19-002-PLACAZ-15

BLAST % » blastn suite » RID-4FGME 10H013

BLAST Results
Questions/comments

Job title: CORSOC_19.002-PLACA2.15

RID AFGME10HO13 (Expires on 03-11 D1:46 am)

Query ID |cd|Query 35029 Database Name nr
Description CORSOC_19-002-PLACAZ2-15 Description Nucleotide collection (nt)
Molecule type dna Program BLASTN 2,11,04

Query Length 190

Graphic Summary

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

Color key for alignment scores

M <40 MW40-50 #50-80 W 80-200 B >=200
e ]
1 30 60 a0 120 150 180

hitps: /biast ncbi.nim nih govBiast.cgl
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32021

Descriptions

Sequences producing significant alignments:

Description

Bos taurus calpastatin type {(CAST ) gene, compiete
cds, atematively spiced

Bos taurus calpastatin (CAST), transcript variant 2,
mRNA

PREDNCTED: Bos indious x Bos taurus calpastatin
(CAST), wanscript vanant X15. mRINA

PREDICTED Bos indicus x Bos tawus calpasiatin
(CAST), anseript variant X14, mRNA

PREDCTED: Bos indius x Bos taurus calpastatin
(GAST), transcript variant X13, mRNA

PREDICTED: Bos indicus x Bos taurus calpastatin
(CAST), transcript variant X12, mRNA
PREDICTED: Bos indicus x Bos taurus calpastatin
(CAST), transcript vanant X11, mRNA
PREDICTED: Bos indiug x Bos taurus calpastatin
(CAST), wanseript variant X10, mRNA
PREDWCTED Bos indius x Bos taurus calpastatn
(CAST), ranscript variant X9, mRNA

PREDICTED. Bos Indicus x Bos 18urus calpastatin
(CAST), transcript variant XB, mRNA
PREDICTED Bos indikus x Bos tawus calpastatin
(CAST), transcript variant X7, mRNA

PREDICTED Bos indicus x Bos tsurus calpasiatin
(CAST), wanecript variant X6, mRNA
PREDICTED: Bos indicus x Bos taurus calpastatin
(CAST), transcript variant X5, mRNA
PREDICTED: Bos indicus x Bos 1aurus calpastatin
(CAST), wanscript variant X4, mRNA
PREDICTED: Bos indicus x Bos tauwus calpastatin
(CAST), transcript variant X3, mRNA
PREDICTED: Bos indicus x Bos 1aurus calpastatin
(CAST), transcript varant X1, mRNA
PREDICTED: Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
variant X14, mRNA

PREDICTED Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
vanant X13, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
variant X12, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
vanant X11, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpastatin (CAST), transcript
variant X10, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
vanant X9 mANA

PREDICTED. Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
variant X6, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpastatn (CAST), transcript
vanant X5, mRNA

PREDICTED: Bos taurus calpaststn (CAST), tranecript
variant X1, mRNA

hitps:ibiast ncbi.nim nih gov/Biast.ogl

NCBI Blast: CORSOC_19-002-PLACA2-15

# & 8§ 8 § 8 8 8 8 8 8 8 8 8 B R R G G B B 8§ 8

value

1a-80
1e-80
5a.79
5a-79

5e-79

5a.79
5a-79
S5e.79
5a-79
5e-79

5e-79

579
5a-79

50.79

50.79
5a-79
5a-79
50-70
5a.79
5a-79
5079

53-79

Per.
Ident

100.00%
99.42%
90.42%
80.42%
90.42%
89.42%
$9.42%
99.42%
99.42%
89.42%

99.42%

#0.42%
99.42%

$942%

99.42%
59.42%
909.42%
99.42%
99.42%
99.42%
89.42%

99.42%

Accession

qiI10360321I0AH014526.2
qi313430591NM_174003.2

Gil15429584400(M_027545666.1
ail15429504381KM_027545565.1
gil1542958436(XM_027545564.1
QH1542958434]XM_027545563.1
gil15420584320XM_027545662.1
GH15429584300XM 0775458611
ai16429584280XM_027545660.1
15429584 261XM_027545658.1
915429884 24XM_027545658.1
QHIS4Z958422(XM_027545657.1
QH1542958420(XM_027545555.1
GH15429584 180X _027645854.1
QN15429584 16XM_027545853.1
ail1542988412(XM_027845651.1
gil138T2744701XM_005209753.2
gil1387274488(XM_024953828.1
QHI3BTZTA466IXM_024993627.1
QH1387274465XM_D0S209762.2
H138T2T44631XM 0249938261
gil138727446200M_005209751.2
QHIZETIT4461IXM_005209750.3
gi1387274459(XM_024983825.1

QH13BTIT44541XM_005209749.3
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PLACA 3-8 GEN MIOSTATINA MSTN

932021 NCBI BlastCORSOC_19-002-PLACA3-8
BLAST 2 » blastn suite » RID-4GEZXP34016

BLAST Results
Questions/comments

Job title: CORSOC_19-002-PLACA3.8
RID AGEZXP34016 (Expires on 03-11 10:24 am)

Query ID |ci|Query 42687 Database Name nr
Description CORSOC_19-002-PLACA3-8 Description Nucleotide collection (nt)
Molecule type dna Program BLASTN 2,11,04
Query Length 38
Graphic Summary
Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences
Color key for alignment scores

W <30 MW40-50 W 50-80 W 80-200 W >=200
[——01 )]
1 7 14 21 28 35

hitps:sbiast ncbi.nim nih gov/Biast.ogl

m
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932021

Descriptions

Sequences producing significant alignments:

Description

Bos taurus gene for myostatin, complets cas
Bos taurus myostatin gene. complete ods

PREDCTED: Bos indicus x Bos taurus myostatin
(MSTN), mRNA

PREDICTED Bos indicus myostatin (MSTN),
mRNA

Bas taurus myostatin (MSTN). mRNA

PREDICTED: Minioplerus natalensis myostatin
(MSTN). mRNA

PREDICTED: Bison beson bison myostatin (MSTN),
mMRNA

PREDICTED Bos mutus myostatin (MSTN), mRNA

PREDICTED: Chinchilla lanigesa myostatin (Msin),
mRNA

PREDICTED: Chokepus dicactylus myostatin
(MSTN). mRNA
PREDICTED: Sturnira hondurensis myoetatin
(MSTN), mRNA

Baos taurus myostatin (MSTN) gene, compiate cos

Bos grunriens solate #565 myostatin (MSTN) gene,
complate cds

Bos grunrvans solate #528 myostatin (MSTN) gene,
wsxon 2 and partial cds

Bos grunniens isolate ¥568 myostatin (MSTN) gene,
&xon 2 and partial cds

Baos grunreens solate #4565 myostatin (MSTN) gene,
exon 2 and partial cds

Bos grunmiens myostatin gens, pertial ods

Bos grunmeens myostatin gone, parhal cds

Bos taurus myostatin mRNA, completa cds

Bos grunriens haplotype BM4 myostatin (MSTN)
pene, complete cds

Bas grunnians hapiotype BM3 myostatn (MSTN)
gana, complets cds

Bos grunriens haplotype BM2 myostatn (MSTN)
@ens, complete cds

Bas grunmens haplotype BM1 myostatn (MSTN)
panra, completa cds

Bos indicus haplotype LO7 myostatin (MSTN) gene,
complete cos

Bas indicus haplotype LOG myostatin (MSTN) gene,
compiete cos

Bos indicus haplotype LOS myostatin (MSTN) gene,
compiats cds

Bas indicus hapiotypa LO4 myostatin (MSTN) gane,
compiata cos

Bos Indicus haplotypa LO3 myostatin {MSTN) gens,
compiate cos

hitps:#biast ncbi.nim nih gov/Biast.ogl

NCBI Blast CORSOC_19-002-PLACA3-8

Max
Score

572
57.2

57.2
57.2
512

57.2
57.2
572

57.2

572
512
57.2

57.2
572

57.2

57.2
572
57.2

512
572
57.2
572
572
572
572
57.2

572

E
value

1e-08
1e.05

1e-05

1805
10.05
1805

1e-05
1e-05
1e-05

19.05

1e-05
16-05
1e-05

1605
1e-05

1005

16-05
1005
1e-05

10:05
1e-05
1e-05
1e-05
1805
10-05
1e-05

1805

Per.
Ident

100.00%
100.00%

100.00%

100.00%
100.00%

100.00%
100.00%

100.00%

100 00%

100.00%
100.00%
100 .00%
100.00%
100.00%
100 60%
100.00%

100 00%

Accession

QHTIZ9973IABOTE403.1
QH1692837278IMK214682,1

gil18429073280XM_027555492.1

GHII31Z10936/XM_019969446.1
gil1041151702|NM_001001526.3
gil1016626588/XM_016215608.1

giT42214721|XM_010862903.1
QHESSSI1406|XM_005907427.1
GHEIIT15482(XN_00S3T3312.1

Q18347B0171)1XM_017843548.1

HI92701455%XM_037043762.1
gHI94599632|)Q711189.1
0i146215437|JN642607.1

gil346215431|IN642604.1
qH346215429]IN642603.1

giJ46215427|IN642602.1

QH34215647114H014549.2
gHIIBB26391|AH011054.2
Ol241897522|GQ154147.1

(H224815391|F J752683,1
gi224816309|F 7626821
Q224815387 |F.J752681.1
0i224816385|FJ762680.1
QH224315383|FJ752679.1
9i224815381|FJ752678,1
QH224815379|FJT52677.1
9i22481B377|FJT62676.1

Q224B1EITE|FITE2676.1
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PLACA 5-21 GEN PROLACTINA PRL

12:32021 NCBI Blast GORSOGC_19-002-PLAGAS-21
BLAST = » blastn suile » RID-4RTFIGES013

BLAST Results
Questions/comments

Job title: CORSOC_19-002-PLACAS-21
RID 4RTFIGE9013 (Expires on 03-14 06:06 am)

Query ID |cd|Queary_52591 Database Name nr
Description CORSOC_19-002-PLACAS-21 Description Nucleotide collaction (nt)
Molecule type dna Program BLASTN 2,11.0+

Query Length 118

Graphic Summary
Distribution of the top 124 Blast Hits on 100 subject sequences
Color key for alignment scores

< W40-50 ¥ 50-80 M 50-200 H>=200
e ¢y
1 20 40 60 80 100

hitps:/iblast ncbi.nim nih gov/Blast ogl "



1232021

Descriptions
Sequences producing significant alignments:

Description

Bas tlaurus prolactin (PRL) mRNA, partial cds

Bos indicus breed Rathi protactin (PRL) gens, PRL-G
sliefe, partial cds

Bos mutus isoiate yakQH 1 chromosome 23

Bos indicus breed Sahiwal pop-varant Rsa G prolactin
(PRL) gens, exon 4 and partial ods

Bos indicus pralactin (PRL) gene, complede cds

PREDICTED: Bas mutus prolactin (PRL ), transcript
vanant X3, mRNA

PREDICTED: Bos mutus protactin (PRL), transcript
vaiant X2. mRNA

PREDICTED: Bos mutus protactin (PRL), transcrpl
variant X1, mRNA

PREDICTED. Bison bison bison peofactin
(LOC104802619), mRNA

Bos Indicus breed Sahiwal proiactin (PRL ) gene, axon
3 and partial cds

Camelus dromedanus isolate A profactin (PRL) gens,
exon 3 and partial cds

Bas indicus broed Gaclao Cattle prolactn (PRL) gene,
PRL-T abele, oxon 4 and partal cds

PREDICTED: Bos indius x Bos taurus prolactin
(PRL), transcript variant X2, mRNA

PREDICTED: Bos indicus x Bos tawus prolactin
(PRL), tranacript variant X1, mRNA

PREDICTED: Bubahs bubalis proactin-ike
(LOC102412882), wanscrpt variant X1, MRANA

Bos Indicus breed Kankrey prolactn (PRL) gene, PRL-
G allele, partal cds

Bos Indicus breed Kankreg pop-variam A prolactin
(PRL) gone, axon 4 and partial ods

Bos indicus breed Kanirey pop-variant Rsa G proactin
(PRL) gena, exon 4 and partial ods

Bos indicus breed Sabvwal pop: Rsa A pr
(PRL) gene, exon 4 and partial eds

Bos Indicus breed Rashi pop-variant A prolactin (PRL)
gans, exon 4 and pertial ods

Bos indicus breed Kanire; prolactnn (PRL) gene. axon
3 wed partiad eds

Capra hrous bread Marwan pop-varant A prolachin
(PRL) gane. axon 3 and pastial ods

Bubdalus bubalis peolactin (PRL) gene, partial cds

Baos taurs prolacin (PRL) gene. complete cds
PREDICTED. Odocodeus virginanus texanus prolactin
(PRL), Yranscript variant X2, mRNA

PREDICTED: Cdacodeus Wrginkanus texanus prolactn
(PRL}, transcript variant X1, mRNA

Bas indicus 1solate B prolactn (PRL) gene, exon 3 and
partial cds

hitps:/iblast nobi.nim nih gov/Blast ogl

NCBI Blast CORSOC_19-002-PLACAS-21

Max

195
195
195
195
195

195
195
195
195
191
19t
190
190
190
190
190
190
190
190
190
190

190

190
190

190
190

190

E
value

1a-45
1e-45
la45
1e-45
1ed5

leds

1e45
1a-45
ledd
la44
la-44
ledd
1a-44
ledd
To-44
led4d
la44
la-44
Ta44
1844

ledd

tedd
ACE

led4
le-44

ledd

Per.
Ident

97 48%
97 A8%
67 48%
97 A8%
87 48%
97.48%

97.48%
07 .48%
97.44%

97 44%

56.64%
96.64%
86.64%
96.64%
86.64%

96.64%

06 84%

96.64%

£6.64%
56.64%

096 .64%
96.64%

86.64%

Accession

QU 1444896561 IMHATT 34,1
gi137 5379693 MFD45465.1
Gi1363783181ICPO27081,1
giI341381084KYTT7611.1
GH1231294430IK X 625939, 1
gHI42060695|XM_014477767.1
qH942050594|XM_005894272.2
QiB42050589|XM_014477755.1
Qi{742149096|XM_010845567.1
134138107 8IKYTTT608.1
gi[1143697298|KXB63739.1
QUI64309433IMHTRI171.1
9il15429209121XM_027524257.1
QH15429209101XM_027524256.1
9i1408479106{XM_006072851.2
giH1375379697IMFD45467 1
ai13413810900KYTTTE14.1
gHI241351088IKYTTT613.1
QHI341391088IKYTTT612.1
gi13413810829KY777610.1
Q1241391080¢KYT77609.1

gil1341381074KYTT7606,1

12312944 320KX625940. 1
qi1207080216IKX602711.1

Qi[1187607065|XM_020500845,1
QUITSTEOTO63|XM_020900844,1

GH1I43637I04|KXBEIT42.1
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