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ESTUDIO DE ASOCIACIÓN DEL GENOMA COMPLETO (GWAS)
PARA TEMPERAMENTO EN OVINOS DE RAZA MERINO
AUSTRALIANO EN URUGUAY

Romaniuk, E.1*, Vera, B.N.2, Peraza, P.2, Damián, J.P.3, Van Lier, E.1, Ciappesoni,C.G.2

El ovino en condiciones extensivas debe ser fácil de manejo y eficiente en el uso de los recur-
sos disponibles. El temperamento es el miedo y la reactividad de un animal frente a humanos
y ambientes nuevos, extraños o amenazantes. La selección por el tipo calmo, tiene un impac-
to positivo sobre el desempeño de estos animales. Seleccionar a favor del temperamento
calmo, podría mejorar la adaptación del ovino a condiciones extensivas y mejorar su bienes-
tar. El objetivo de este trabajo fue identificar mediante una aproximación GWAS, regiones
genómicas que pudieran estar asociadas al temperamento en ovinos de la raza Merino Aus-
traliano. El temperamento de los corderos fue caracterizado fenotípicamente con el Test de
Cajón de Aislamiento, registrando el escore de agitación causado por los movimientos y voca-
lizaciones del animal. Se estudiaron 323 ovinos provenientes de diferentes cabañas comer-
ciales que han sido genotipados con un panel de 507 SNP, personalizado para la  identifica-
ción de razas, resistencia a parásitos, cuernos y asignación de parentesco. Usando el progra-
ma PLINK v1.9 se realizó el control de calidad de datos (—maf 0.01, —geno 0.15, —mind
0.15) y el estudio de asociación a nivel genómico. Resultaron disponibles para el análisis 438
SNPs distribuidos a lo largo del genoma; se calculó la asociación individual de cada uno de
ellos con el temperamento. El total de SNPs estudiados no tuvieron un p-valor significativo (-
log10<5); se observaron asociaciones débiles en el cromosoma 2 y en otros SNPs, que sugie-
ren regiones genómicas de interés. Se plantean nuevos análisis que consideren desarrollar e
incorporar la Diferencia Esperada de la Progenie para temperamento en el estudio de asocia-
ción, así como genotipar con paneles de mayor densidad que permitan disminuir el sesgo de
los marcadores seleccionados y poder estudiar y confirmar las regiones genómicas asocia-
das a la característica.
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