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BeadChip BovineSNP50 v3

Con 53 218 SNP distribuidos de forma uniforme y colocados estratégicamente en todo

el genoma bovino.

Puntos destacados

* Precision e indices de llamada excelentes
Promedio de indice de llamada >99 % y reproducibilidad
>99,9 %

e Cobertura completa y uniforme
SNP polimérficos distribuidos de forma uniforme con una
mediana de distribucion de 37,4 kb

* Flujo de trabajo sencillo
Protocolo sin PCR ni ligadura

¢ Formato de alta productividad
Se pueden examinar hasta 24 muestras en paralelo

Introduccioén

En colaboracion con el Agricultural Research Service (ARS,

Servicio de investigacion agricola) del United States Department

of Agriculture (USDA, Departamento de agricultura de los Estados
Unidos), la Universidad de Missouri y la Universidad de Alberta,
lllumina ha desarrollado la tercera generacion del BeadChip
BovineSNP50 v3 (figura 1). Esta array de genotipado del genoma
completo de alta densidad (tabla 1) cuenta con 53 218 sondas
informativas de polimorfismos de un solo nucleétido (SNP, single
nucleotide polymorphism) que abarcan de forma uniforme todo

el genoma bovino para hacer posible el estudio de la variacion
genética en el ganado. El BeadChip proporciona aplicaciones como
la seleccion basada en el genoma completo, la identificacion de
locus de rasgos cuantitativos, la evaluacion del mérito genético de
los individuos y los estudios genéticos comparativos con capacidad
de imputacion en el ganado vacuno de carne y leche.

Este BeadChip de 24 muestras proporciona indices de llamada
excepcionalmente altos, permite un despliegue de contenido flexible
y posibilita detectar y medir la variacion en el nimero de copias
gracias a iScan™ System, el software de andlisis integrado y el
ensayo de cribado de alta productividad (HTS, High-Throughput
Screening) Infinium. Ademas, la preparacion de muestras en un solo
tubo sin PCR3# reduce significativamente el trabajo y los posibles
errores de manipulacion de muestras.

Contenido de BeadChip BovineSNP50 v3

El contenido de alto valor se obtuvo de fuentes de acceso publico,
como el genoma de referencia de Bos taurus (bovino)' y el Bovine
Genome Consortia?. Los cientificos y colaboradores de lllumina
desarrollaron una microarray informativa de genotipado de SNP

de alta densidad que podria utilizarse para investigar la variacion
genética en cualquier raza de ganado. Se diseharon mas de

12 000 sondas para abordar SNP comunes validados (MAF >0,05)
descritos por el Bovine HapMap Consortium. Los desarrolladores
de BeadChip también extrajeron recursos de acceso publico

para los SNP comunes, incluidas las lecturas de Btau y de
escopeta del genoma completo elaboradas por investigadores

del Baylor College of Medicine®. Entre las fuentes de contenido
complementarias se incluyen los marcadores de linaje identificados
por los investigadores del US Meat Animal Research Center vy el
Clay Center®. El contenido también incluye los SNP identificados
por los investigadores del ARS del USDA mediante la comparacion
de los datos de secuencia’ del cromosoma artificial bacteriano
(BAC, Bacterial Artificial Chromosome) de Holstein con el conjunto
del genoma bovino (tabla 2).
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Figura 1: BeadChip BovineSNP50 v3. El BeadChip BovineSNP50 v3 cuenta
con 53 218 SNP distribuidos de forma uniforme en todo el genoma bovino.

Tabla 1: Informacién del producto?

Caracteristica Descripcion
Especie Bos taurus (bovino)
Numero total de marcadores 53218

Capacidad para tipos de bolas 600 000

personalizados
Numero de muestras por BeadChip 24

Cantidad necesaria de aporte de ADN 200 ng de ADN gendémico

Proceso quimico del ensayo HTS Infinium

Compatibilidad con instrumentos iScan System

Productividad de muestras maxima

de iScan System® Aprox. 5760 muestras/semana

Tiempo de lectura por muestra 30 minutos

a. Los valores aproximados, los tiempos de lectura y la productividad maxima pueden
variar en funcién del laboratorio y de las configuraciones del sistema.

El BeadChip BovineSNP50 cuenta con mas de 24 000 sondas de
SNP dirigidas a nuevos locus de SNP descubiertos mediante la
secuenciacion de tres poblaciones de ganado vacuno de carne y
leche de importancia econémica. Los cientificos y colaboradores
de lllumina descubrieron mas de supuestos 62 000 SNP mediante
la secuenciacion profunda de aproximadamente el 2 % del genoma
de Bos taurus taurus 8. Se eligieron mas de 23 800 SNP obtenidos
de esta nueva fuente de datos en funcién de su distribucion,

la frecuencia de alelos menores prevista (MAF, Minor Allele
Frequency, y el rendimiento del ensayo de HTS Infinium. Ademas,
los desarrolladores del BeadChip seleccionaron locus que se dirigen
a los mayores contigos no asignados para garantizar una cobertura
completa. Las 53 218 sondas de SNP del BeadChip BovineSNP50
v3 se han validado en 19 razas de ganado vacuno de carne y leche
comunes (tabla 3).
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El BeadChip se dirige a SNP distribuidos de forma uniforme

que son polimdérficos en las razas analizadas, proporciona una
distribucion promedio entre sondas de 50,6 kb y una distribucion
media de 37,4 kb y presenta una MAF promedio de 0,25 en
todos los locus. La investigacion actual sobre el desequilibrio

de ligamiento (LD, Linkage Disequilibrium) en multiples razas

de ganado sugiere blogques de haplotipo de aproximadamente
70 kb en promedio.® Esto indica que la resolucién ofrecida por
el BeadChip BovineSNP50 v3 se ajusta adecuadamente a la del
LD del ganado. Se asignan mas de 53 000 sondas de SNP en
el BeadChip BovineSNP50 v3 BeadChip a UMD 3.0, el conjunto
de genoma de referencia bovino mas actual.

Tabla 2: Fuentes de contenido del BeadChip BovineSNP50

Sondas de Sondas de Sondas de

Fuente BovineSNP50 BovineSNP50 BovineSNP50
vi v2 v3

Nuevos SNP
obtenidos a partir
de la secuenciacion 23 840 o4 181 20 599
de razas de ganado
comunes con lllumina
GenomeAnalyzer
Conjunto de datos
de Bovine HapMap 12298 12 342 11 607
SNP del conjunto 9361 9404 9086
de Btau
Lecturas de disparo 5808 6038 5485
del genoma completo?
Datos de secuencias
del BAC de Holstein 1409 14t 1238
Linaje® 116 120 200
Otro® 1169 1113 3384
Total 54 001 54 609 53218

a. Lecturas obtenidas a partir de 6 vacas/raza (Norwegian Red, Holstein, Brahman,
Angus, Jersey y Limousin) en comparacién con Btau2.0.

b. Marcadores de linaje cuidadosamente seleccionados que incluyen 30 duplicados.

c. Incluye los SNP comunes validados por el Institute for Food and Agricultural
Sciences Alberta e INRA y el French International Institute of Agriculture.

Datos de alta calidad

Las 53 218 sondas de SNP del BeadChip BovineSNP50 v3 se
sometieron a rigurosas pruebas funcionales para garantizar un
rendimiento soélido con el ensayo de HTS Infinium. Los estudios
de asociacion del genoma completo tienen éxito, en parte, debido
a los altos indices de llamada y a los genotipos llamados con
precision. Debido a que los rasgos complejos a menudo tienen
efectos génicos relativamente pequefios, se pueden omitir posibles
asociaciones si el SNP analizado en el desequilibrio de ligamiento
(LD) con el SNP de interés tiene un indice de llamada bajo o

una llamada de genotipo incorrecta. llumina garantiza que cada
BeadChip BovineSNP50 v3 ofrezca un indice de llamada mayor
del 99 % (tabla 3).

La validacion interna del contenido en el BeadChip BovineSNP50 v3
con muestras proporcionadas por el Bovine HapMap Consortium
mostré resultados excepcionales (tabla 4). Los desarrolladores de
productos identificaron y conservaron 4290 locus que parecen
tener una delecion adyacente o subyacente entre las razas
muestreadas. Estos locus producen indices de llamada mas bajos
en comparacion con los otros locus del panel. Sin embargo,

se conservaron porque pueden proporcionar informacién relevante
desde el punto de vista bioldgico respecto a los rasgos de interés

y las futuras mejoras en la construccion del genoma.
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Los resultados de rendimiento y validacion de contenido muestran
claramente la fiabilidad y la calidad de datos excepcional que
ofrece el BeadChip BovineSNP50 v3. Gracias a este BeadChip,
los investigadores pueden predecir el mérito genético de los
fenotipos de interés e investigar la base genética de la variacion
entre una gran variedad de tipos de razas de ganado. El BeadChip
BovineSNP50 v3 pone de manifiesto el compromiso de lllumina de
proporcionar herramientas innovadoras para las necesidades de
investigacién y produccion con el fin de apoyar al sector ganadero.

Tabla 3: Rendimiento del BeadChip BovineSNP50 v3

Parametro Resultados Esg;c;f:ggzi;r;es
indice de llamada promedio® 99,7 % >99 %
Reproducibilidad® 100 % >99,9 %
Inconsistencias mendelianas 0,06 % <0,1 %

a. Basado en 274 reses de 17 razas de ganado principales, 31 trios y 1 réplica.
b. Basado en 4 trios de Holstein.

Tabla 4: Validacion del contenido del BeadChip BovineSNP50 v3

Raza Muestras _Locu_s MA'.: Mediana
polimérficos® media de MAF®

Angus 22 41209 0,22 0,23
Beefmaster 24 43 741 0,23 0,23
Bos indicus Gir 17 25320 0,11 0,03
Bos indicus Nelore 5 22 422 0,1 0
Brahman 20 33038 0,13 0,08
Charolés 14 42 685 0,23 0,21
Guernsey 21 37 313 0,2 0,19
Hereford 20 43902 0,23 0,23
Holstein 22 41913 0,23 0,23
Jersey 9 36 683 0,18 0,17
Limousin 10 42 732 0,21 0,2
N’Dama 6 29 032 0,14 0,08
Piedmontese 21 42 652 0,23 0,24
Red Angus 10 43028 0,22 0,2
Romagnola 6 38 521 0,2 0,17
Santa Gertrudis 7 42 675 0,21 0,21
Sheko 9 36 582 0,17 0,17
Global 274 47 919 0,26 0,26

a. Frecuencia de alelos menores (MAF) >0,05
b. Enlos 53 218 locus

Soluciones para el genotipado

Hay disponible un sistema de gestién de informacion de laboratorio
(LIMS, Laboratory Information Management System) opcional

y automatizacion robética para realizar un seguimiento de las
muestras de forma precisa y eficiente a lo largo del flujo de trabajo.
Los investigadores pueden genotipar sus propias muestras con el
software de andlisis de ADN GenomeStudio de lllumina o FastTrack
Genotyping Service.

Para uso exclusivo en investigacion. Prohibido su uso en procedimientos de diagnéstico.
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Datos para realizar pedidos

BovineSNP50-24 v3 BeadChip Kit?

48 muestras

288 muestras

1152 muestras

BovineSNP50-24+ v3 BeadChip Kit®

48 muestras

288 muestras

11562 muestras

Descripcion

Cada envase contiene 2 BeadChip, junto con reactivos para amplificar, fragmentar,
hibridar, marcar y detectar 48 muestras de ADN

Cada envase contiene 12 BeadChip, junto con reactivos para amplificar, fragmentar,
hibridar, marcar y detectar 288 muestras de ADN

Cada envase contiene 48 BeadChip, junto con reactivos para amplificar, fragmentar,
hibridar, marcar y detectar 1152 muestras de ADN

Descripcién
Cada envase contiene 2 BeadChip y permite a los investigadores incluir hasta
600 000 sondas personalizadas adicionales por muestra para estudios selectivos

Cada envase contiene 12 BeadChip y permite a los investigadores incluir hasta
600 000 sondas personalizadas adicionales por muestra para estudios selectivos

Cada envase contiene 48 BeadChip y permite a los investigadores incluir hasta
600 000 sondas personalizadas adicionales por muestra para estudios selectivos

N.° de
catalogo

20000766

20000767

20000768

N.° de
catalogo

20000769

20000830

20000831

a. Cada BeadChip puede procesar 24 muestras y analizar aproximadamente 53 000 locus.
b. Admite contenido personalizado.

Resumen

Desarrollado en colaboracion con investigadores bovinos lideres,
el BeadChip BovineSNP50 v3 cuenta con mas de 53 000 sondas
de SNP distribuidas de forma uniforme que abarcan el genoma
bovino. Este BeadChip de 24 muestras presenta una solucion
rentable y de alta productividad para su aplicacion en estudios
del genoma completo en ganado vacuno de carne y leche.

Informacion adicional

Obtenga mas informacion sobre el BeadChip BovineSNP50-24 v3.0
en www.illumina.com/products/by-type/microarray-kits/
bovine-snp50.htmll
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