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Infinium Bovine Methylation Array

Introducciodn

Con la expansion de la epigenética del ganado,

se necesitan nuevas herramientas de deteccién de la
metilacion especificas para muestras bovinas, a fin
de optimizar el descubrimiento de biomarcadores y
respaldar una gestion precisa del ganado. lllumina

ha desarrollado el primer array de metilacién para

la epigenética bovina. Disefiado por RUMIGEN y

con la tecnologia de microarray de lllumina, Infinium
Bovine Methylation Array ofrece una deteccién de alta
resolucion de las marcas de metilacion del ADN que
influyen en los rasgos clave de rendimiento, salud y
bienestar del ganado.

Infinium Bovine Methylation Array (figura 1) es una
incorporacién innovadora a la consolidada gama de
soluciones de arrays de metilacion de lllumina, lo que
permite a los investigadores crear el perfil de mas

de 40 000 sitios de CpG en todo el genoma bovino
(tabla 1, tabla 2). El ensayo es compatible con muestras
de sangre y semen y se puede ejecutar como flujo de
trabajo manual o semiautomatico.

Tabla 1: Especificaciones de Infinium Bovine
Methylation Array

Caracteristica Descripcion
Especie Bovina
Marcadores Aprox. 42 000

N.° de muestras

por BeadChip 24

Tamafio minimo

del pedido 48 muestras

Aporte de ADN

recomendado 250ng

Proceso quimico

del ensayo Metilacion Infinium HTS

Compatibilidad

. i n m
con instrumentos Scan Syste

Manipulacién Infinium Automated Pipetting
automatizada System con Illumina
de liquidos Automation Control

illumina

Figura 1: Infinium Bovine Methylation Array BeadChip

Los BeadChips con sondas para analizar >40 000 sitios
de CpG estan disponibles en un formato de 24 muestras
para estudios de gran volumen.

Por qué estudiar la epigenética
bovina

El andlisis epigenético proporciona una comprension
mas profunda de coémo influyen los mecanismos
reguladores en los rasgos clave relacionados con la
productividad, la salud y el bienestar en el ganado.
Mediante la asignacion de firmas de metilacién
asociadas a la fertilidad, la eficiencia del crecimiento

y la regulacién del desarrollo, la creacion de perfiles
epigenéticos puede respaldar decisiones de cria mas
fundamentadas y revelar biomarcadores vinculados

al rendimiento a largo plazo."” Las evaluaciones
epigenéticas de vias sensibles al estrés, especialmente
las activadas durante la carga térmica, proporcionan
informacién sobre las adaptaciones moleculares al
estrés térmico y mejoran la identificacién de animales
con una termotolerancia superior.* Exposiciones
ambientales como la nutricién, la estacion del afio y las
practicas de gestiéon también dejan huellas de metilacién
medibles que se pueden utilizar para evaluar cémo las
condiciones ambientales dan forma a los resultados
fisioldgicos y a la resiliencia.® Ademas, los marcadores
epigenéticos vinculados a la regulacion inmunitaria,

el estrés cronico y las respuestas inflamatorias ofrecen
un enfoque prometedor para la supervision del bienestar
animal, lo que permite una deteccién mas temprana

de la cepa causante de la infeccion asintomatica y de
intervenciones de tratamiento mas precisas.®
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Infinium Bovine Methylation Array

Contenido seleccionado
por expertos

El array de metilacion bovina incluye contenido
seleccionado por diversos expertos en el campo

de la agricultura y la investigacién gendmica bovina.

El contenido fue disefiado por RUMIGEN, un consorcio
europeo de investigacidon centrado en mejorar la
reproduccion de rumiantes a través de enfoques
genomicos y epigenémicos. RUMIGEN combina

datos fenotipicos, gendmicos y epigendmicos a

gran escala para perfeccionar las ecuaciones de
seleccién gendmica, abordar los desafios climaticos

y proporcionar informacion practica para la gestiéon
precisa del ganado. El array de metilaciéon bovina
explora marcadores objetivo de estudios de
secuenciacion con bisulfito en todo el genoma bovino
(tabla 2, tabla 3), incluidos marcadores de asociaciones
conocidas y nuevas del fenotipo, para permitir el
descubrimiento de biomarcadores epigenéticos

en el ganado.

Tabla 2: Cobertura de marcadores mediante funciones
de asignacién gendémica

N.°de % de N.° medio
Caracteristica = regiones regiones de locus por
cubiertas | cubiertas | caracteristica

Datos precisos de metilacion
bovina

La quimica del array de Infinium emplea muchos
duplicados de bolas para cada sitio de CpG explorado,
cada una de las cuales cuenta con miles de sondas
unidas, para proporcionar mediciones de metilacién
muy precisas. Los estudios de validacion técnica
realizados por RUMIGEN muestran una reproducibilidad
superior al 99 % entre réplicas técnicas en muestras
bovinas de sangre y semen (figura 2).

Muestra de sangre (réplica 2)

70,00 0,25 0,50 0,75 1,00

Muestra de sangre (réplica 1)

Isla CpG 3901 10 % 0,15
Plataforma o B.
norte 2958 8% 01
Orilla norte 2192 6 % 0,07 .
o~
©
Plataforma 3056 8% 011 %
sur ° ' g
:
Orilla sur 2279 6 % 0,08 2
S
e
Tabla 3: Cobertura de regiones gendémicas bovinas 3
=
; N.° de % de Recuento
I;?'gco:gristica regiones regiones medio de 70,00 0,25 0,50 0,75 1,00
cubiertas | cubiertas sondas Muestra de semen (réplica 1)
Intrénica 14 921 40 % 0,37
Exdnica 8312 2% 0,03
Figura 2: Infinium Bovine Methylation Array genera
Primer exdn 2765 6% 0,08 datos de metilacién altamente reproducibles
TSS200 2812 6 % 0,07 La comparacion de los valores beta de réplicas técnicas
para muestras bovinas de (A) sangre y (B) semen en
o Infinium Bovine Methylation Array muestra un valor
TS$1500 13479 31% 0,35 R?>99 %. Los datos se analizaron con SeSAMe.
5'UTR 1121 5% 0,05
3'UTR 676 3% 0,04
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Infinium Bovine Methylation Array

Flujo de trabajo optimizado
de alta productividad

Infinium Bovine Methylation Array utiliza el demostrado
formato de BeadChip en la plataforma Infinium

HTS de 24 muestras para ampliar la eficiencia de

los laboratorios. El flujo de trabajo de tres dias

cuenta con una rapida conversion con bisulfito,

pasos de procesamiento automatizados en BeadChip
y adquisicién de imagenes de alta productividad

en iScan™ System, lo que convierte a este array en

una solucion ideal para estudios y aplicaciones de
gran volumen.

Analisis de datos simplificado

Para el andlisis de metilacion posterior de los datos
generados con Infinium Bovine Methylation Array se
pueden utilizar las herramientas Bioconductor faciles
de usar. Por ejemplo, SeSAMe ofrece preprocesamiento
de sefiales, llamadas de deteccidn, control de calidad,
interpretacion de la conversién con bisulfito, modelado
de metilacién diferencial, visualizacién e inferencia para
el analisis de metilacion bovina.

Para obtener mas informacién sobre las mejores
practicas y protocolos para el array de metilacion
bovina, péngase en contacto con su representante
de ventas de lllumina.

Resumen

Infinium Bovine Methylation Array es una solucién
flexible e innovadora para la investigacion avanzada
en epigenética bovina y la gestiéon ganadera.

Este array, diseflado por el consorcio RUMIGEN,
combina contenido seleccionado por expertos en la
investigacién agricola bovina con los flujos de trabajo
Infinium HTS de confianza para permitir un analisis
epigenético preciso en especies bovinas.
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Mas informacion
Ensayos de metilacién Infinium
Consorcio RUMIGEN

Seminario web sobre el descubrimiento de informacién
epigenética en el ganado

Datos para realizar pedidos

Pdngase en contacto con su representante de ventas
de Illlumina para solicitar Infinium Bovine Methylation
Array.
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