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Infinium Bovine Methylation Array

Introdugao

Com a expansdo da epigenética do gado,

sd0 necessarias novas ferramentas de metilagao
especificas para bovinos para simplificar a descoberta
de biomarcadores e apoiar o0 manejo preciso do gado.
A lllumina desenvolveu o primeiro array de metilagao
designado para epigenética bovina. Projetado pela
RUMIGEN e desenvolvido com tecnologia de microarray
da Illumina, o Infinium Bovine Methylation Array oferece
deteccgédo de alta resolugado de marcas de metilagao

de DNA que influenciam caracteristicas-chave de
desempenho, salde e bem-estar em bovinos.

O Infinium Bovine Methylation Array (Figura 1) é uma
adigdo inovadora ao consolidado portfélio de arrays de
metilagdo da Illumina, oferecendo aos pesquisadores a
capacidade de perfilar mais de 40.000 locais CpG em
todo o genoma bovino (Tabela 1, Tabela 2). O ensaio é
compativel com amostras de sangue e sémen e pode
ser executado como um fluxo de trabalho manual

ou semiautomatizado.

Tabela 1: Especificagdes do Infinium Bovine Methylation
Array

Recurso Descrigao

Espécie Bovino

Marcadores Aprox. 42.000
o

N° de amostras 24

por BeadChip

Tamanho minimo

do pedido 48 amostras

Faixa de entrada de

DNA recomendada 250 ng

Quimica do ensaio Metilag&o Infinium HTS

Suporte do

instrumento IScan System

Infinium Automated Pipetting
System with Illumina
Automation Control

Automagao do
manuseio de liquidos

illumina

Figura 1: Infinium Bovine Methylation Array BeadChip

Os BeadChips com sondas para andlise de > 40K
locais de CpG estdo disponiveis em um formato de
24 amostras para estudos de alto volume.

Por que estudar epigenética
bovina

A andlise epigenética fornece uma compreensao

mais profunda de como os mecanismos regulatérios
influenciam os principais tragos relacionados

a produtividade, salde e bem-estar no gado.

Ao mapear assinaturas de metilagdo associadas a
fertilidade, eficiéncia de crescimento e regulagao do
desenvolvimento, o perfil epigenético pode apoiar
decisdes de melhoramento genético mais informadas e
revelar biomarcadores ligados ao desempenho de longo
prazo.”® Avaliacées epigenéticas de vias responsivas
ao estresse, especialmente aqueles ativados durante

a carga térmica, fornecem insights sobre adaptagdes
moleculares ao estresse térmico e melhoram a
identificacdo de animais com termotolerancia
superior.* Exposicdes ambientais, como nutri¢ao,
temporada, e praticas de manejo também deixam
pegadas de metilagdo mensuraveis que podem ser
usadas para avaliar como as condi¢des ambientais
moldam os resultados fisiolégicos e a resiliéncia.’

Além disso, marcadores epigenéticos ligados a
regulacdo imunoldgica, estresse cronico, e respostas
inflamatdrias oferecem uma abordagem promissora para
0 monitoramento do bem-estar animal, permitindo a
deteccdo precoce de tensdo subclinica e intervengdes
de manejo mais precisas.®
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Infinium Bovine Methylation Array

Conteudo selecionado por Dados precisos de metilagao
especialistas bovina

O Bovine Methylation Array apresenta conteudo obtido A quimica do array Infinium utiliza muitas réplicas de
de varios especialistas no campo da agricultura e beads para cada local de CpG analisado, cada bead
pesquisa gendmica bovina. O contetdo foi projetado com milhares de sondas anexadas, para fornecer

pelo RUMIGEN, um consércio europeu de pesquisa medicdes de metilagdo altamente precisas. Estudos de
focado no melhoramento genético de ruminantes validagdo técnica realizados pelo RUMIGEN mostram
por meio de abordagens gendmicas e epigendémicas. reprodutibilidade > 99% entre réplicas técnicas em

O RUMIGEN combina dados fenotipicos, gendmicos e amostras de sangue bovino e sémen (Figura 2).

epigenémicos de grande escala para refinar equacgoes
de selegdo gendmica, abordar desafios climaticos e
fornecer insights aciondveis para o manejo preciso

do gado. As sondas do Bovine Methylation Array tém
como alvo marcadores de estudos de sequenciamento
de bissulfito em todo 0 genoma bovino (Tabela 2,
Tabela 3), incluindo marcadores de associagoes
conhecidas e novas ao fendtipo, para permitir a
descoberta de biomarcadores epigenéticos no gado.

Tabela 2: Cobertura de marcadores por recursos
de mapeamento genémico

Amostra de sangue (réplica 2)

N.° médio
Recurso N.° coberto | % coberta de loci por
recurso ¥
770,00 0,25 0,50 075 1,00
Ilha CpG 3901 10% 0,15 Amostra de sangue (réplica 1)
Plataforma o
norte 2958 8% omn B.
Costa norte 2192 6% 0,07
~
Plataforma 3056 8% oM 8
sul £
e
Costa sul 2279 6% 0,08 5
«@
o
©
Tabela 3: Cobertura de regides genémicas bovinas 2
. Contagem
RIEEEE N.° coberto | % coberta média de
recurso sondas 770,00 0,25 0,50 0,75 1,00
Amostra de sémen (réplica 1)
Intrénico 14.921 40% 0,37
Exbnico 8312 2% 0,03
Primeiro Figura 2: O Infinium Bovine Methylation Array gera
éxon 2765 6% 0,08 dados de metilagio altamente reproduziveis
TSS200 2812 6% 007 A comparagdo dos valores beta de réplicas técnicas
' para amostras bovinas de (A) sangue e (B) sémen no
Infinium Bovine Methylation Array mostra um valor de
TSS1500 13.479 31% 0,35 R?>99%. Os dados foram analisados usando SeSAMe.
5'UTR 121 5% 0,05
3'UTR 676 3% 0,04
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Infinium Bovine Methylation Array

Fluxo de trabalho simplificado
de alto rendimento

O Infinium Bovine Methylation Array usa o comprovado
formato Infinium HTS 24-sample BeadChip para
permitir que os laboratérios escalem com eficiéncia.

O fluxo de trabalho de trés dias inclui converséo rapida
por bissulfito, etapas automatizadas de processamento
do BeadChip e escaneamento de alto rendimento no
iScan™ System, tornando este array uma solugdo ideal
para estudos e aplica¢bes de alto volume.

Analise de dados simplificada

Ferramentas de biocondutores faceis de usar podem
ser usadas para andlise de metilagdo posterior

de dados gerados usando o Infinium Bovine
Methylation Array. Por exemplo, o SeSAMe oferece
pré-processamento de sinais, identificagéo de
deteccao, controle de qualidade, interpretacéo da
conversao de bissulfito, modelagem de metilagao
diferencial, visualizagdo e inferéncia para andlise

de metilagcédo bovina.

Para saber mais sobre as melhores praticas e protocolos
para o Bovine Methylation Array, entre em contato com
seu representante de vendas da lllumina.

Resumo

O Infinium Bovine Methylation Array é uma solugao
escalavel e inovadora para pesquisa avangada de
epigenética bovina e manejo do gado. Esse array,
projetado pelo consércio RUMIGEN, combina contetdo
selecionado habilmente do campo da pesquisa agricola
bovina com fluxos de trabalho confidveis do Infinium
HTS para permitir a analise epigenética precisa em
espécies bovinas.
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Saiba mais
Ensaios de metilagéo Infinium
Consodrcio RUMIGEN

Webinar sobre como desbloquear insights
epigenéticos em pecuaria

Informagdes para pedidos

Entre em contato com seu representante de
vendas da Illumina para solicitar o Infinium Bovine
Methylation Array.
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