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La correcta gestion de los Libros Genealdgicos de las razas, implica la llevanza de un adecuado
y fiable control de las filiaciones de los animales registrados. El método mas empleado suele ser
mediante el andlisis genético con marcadores microsatélite. No obstante, este método, puede
resultar demasiado costoso econémicamente en animales de produccion, con una elevada tasa de
reposicion y un limitado margen de venta. En este estudio, se ha valorado la utilidad de 96 SNPs
descritos en ovino para disefiar un chip de 48 SNPs, destinado al control de paternidades en las tres
razas ovinas autéctonas catalanas: Aranesa, Ripollesa y Xisqueta. Los chips de SNPs tienen la
ventaja de ser facilmente automatizables y mas baratos que los microsatélites. Los 96 SNPs
analizados fueron seleccionados por su distribucién en el genoma y su MAF en otras razas, segun
datos del International Sheep Genomics Consortium (ISGC). Para ello, se emplearon muestras de
machos reproductores distribuidos en distintas explotaciones de cada raza: Aranesa (N=77),
Ripollesa (N=197) y Xisqueta (N=196). Los 48 SNPs seleccionados estan repartidos en los 26
cromosomas autosémicos y mostraron una MAF que oscilé, dentro de raza, entre 0.201 y 0.500, con
una media superior a 0.400 en las tres. La probabilidad de exclusion de una falsa paternidad fue
superior al 99% en las tres razas, combinando estos 48 SNPs y asumiendo apareamientos
aleatorios dentro de cada una. Este chip ha empezado a ser utilizado en el control de filiaciones de

la reposicion de las razas Ripollesa y Xisqueta, inscritas en sus respectivos Libros Genealdgicos.
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INTRODUCCION

La correcta gestion de los Libros Genealdgicos de las razas implica un
control adecuado de las filiaciones de los animales registrados. Algunos
métodos pueden resultar demasiado costosos en animales de produccion
con una elevada tasa de reposicion y un limitado margen de venta.

En este estudio se ha valorado la utilidad de 96 marcadores SNPs
descritos en ovino para crear un chip de 48 SNPs, destinado al control de
paternidades en las tres razas ovinas autdctonas catalanas: Aranesa,
Ripollesa y Xisqueta.

MATERIAL Y METODOS

¢ Los 96 SNP analizados fueron seleccionados por su distribucion en el genoma'y 2 s e
por los valores de frecuencia del alelo minoritario (MAF) en otras razas, segun
datos de The International Sheep Genomics Consortium (ISGC, 2010).

* Se analizo el genotipo de 470 machos reproductores de las razas ovinas catalanas: Aranesa (N=77), Ripollesa (N=197) y Xisqueta (N=196).

e El genotipado fue realizado con la plataforma BeadXpress® System de la compaiiia lllumina (San Diego, CA, EEUU).

* Los valores de MAF y las probabilidades de exclusién de un progenitor candidato, incluyendo o no informacidn del otro progenitor, fueron
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