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ESTUDIO PRELIMINAR DEL TRANSCRIPTOMA DE LA MUCOSA ABOMASAL DE 
OVEJAS CLASIFICADAS COMO RESISTENTES Y SUSCEPTIBLES SEGÚN LA 

RESPUESTA A UNA INFECCIÓN EXPERIMENTAL CON TELADORSAGIA 
CIRCUMCINCTA 
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MATERIAL Y MÉTODOS 

Selección de animales, infecciones experimentales y recogida de muestras:

pooles

T. circumcincta 

T. 
circumcincta



Extracción de RNA y secuenciación del transcriptoma: 

Bioanalyzer Agilent 2100

Illumina Hi-Seq 2000 “paired-end”

Análisis bioinformático:
FastQC

STAR_2.3.0e Cufflinks

Fragments Per Kilobase Of Exon Per 
Million Fragments Mapped

Cufflinks

 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Confirmación del estatus “Resistente” o “Susceptible” en base a los resultados de la IE1

versus
Resumen descriptivo del análisis del transcriptoma de la mucosa abomasal
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Tabla 1. Distribución de los genes identificados en la mucosa abomasal del ganado ovino en 

función de su grado de expresión 
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Resumen descriptivo del análisis del transcriptoma de la mucosa abomasal

• Un total 19.008 genes expresados (> 0,01 FPKM) (genes anotados en Oar_v3.1 = 27.054 ). 
• La mayoría de los genes tienen un nivel medio de expresión (Tabla 1).
• Perfil de genes top10 muy similar en las dos condiciones (similar al estudio en vacas de 

infección experimental con O. ostertagi y C. oncophora (Li et al., 2011; Vet. Res.42: 114).
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AGRADECIMIENTOS

LA RESISTENCIA OVINA A 
LAS INFECCIONES POR 

NEMATODOS 
GASTROINTESTINALES (GIN) 

Carácter altamente complejo

INDICADORES CLÁSICOS 
. Recuento de huevos en heces, 

FEC (faecal egg count)
. Niveles séricos de IgA o de 

Pepsinógeno

MEJORA GENÉTICA CLÁSICA 
DIFICULTADA

Caracteres de baja heredabilidad, 
difíciles de medir rutinariamente 

NUEVAS APROXIMACIONES 
IDENTIFICACIÓN DE 

MARCADORES GENÉTICOS

 Mapeo genético
 Estudios de expresión 

“Susceptibles vs Resistentes”

Confirmación del estatus “R”/”S” en 
base a los resultados de la IE1

• Según FEC acumulado en 18 
animales tras la IE1  8 “S” ,   7 “R” 
(2 con FEC =0)

RNA-Seq: 6 “S” vs 6 “R”

• 11 muestras (media de 33.272.779,18 ±
4.713.851,29 lecturas pareadas por
muestra.

• ~ 72,42 % de lecturas mapearon frente al
genoma de referencia (OAR v.3.1).

• Una muestra “S” fue eliminada por bajo nivel
de alineamiento.

 genes ligados a procesos digestivos: gastroquina 1 (GKN1), pepsinógeno A, factor trefoil 1 (TFF1)
 genes relacionados con la respuesta frente a bacterias: beta-2-microglobulin (B2M), lisozima (LYZ), cadena J 

de inmunoglobulina (JCHAIN)
 genes de distintos componentes de las inmunoglobulinas (IGHA2 y IGLC1)

• Distribución de las muestras según la expresión génica global elevada correlación (r > 0,93),
sin un agrupamiento por clases “S/R” (Figura 1).

Tabla 1
Nivel de expresión Resistentes Susceptibles

Genes altamente 
expresados
(180 FPKM) 

6.909 7.072

Genes con nivel de 
expresión medio 
(3 a 180 FPKM) 

10.577 10.656

Genes con nivel de 
expresión bajo (<3 FPKM)

384 381

Figura 1
FUTUROS ESTUDIOS

• Se realizarán estudios de expresión diferencial 
(ED) entre las muestras “S” y “R” de mucosa 
abomasal.

• RNA de ganglio abomasal de animales “S” y “R”. 
 RNASeq Cuantificación y análisis de ED.

Identificación de genes y rutas 
génicas cuya expresión difiere 
entre animales “R” y “S” a GIN.

Mapeo de las lecturas de RNA-Seq

OBJETIVO
Comparación del transcriptoma de la 

mucosa abomasal de ovejas 
clasificadas como resistentes y 

susceptibles a las infecciones por GIN. 
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