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EFECTO DE LA SELECCIÓN POR TASA DE OVULACIÓN EN EL 
TRANSCRIPTOMA DE TEJIDO OVÁRICO EN CONEJO 

INTRODUCCIÓN 

MATERIAL Y MÉTODOS 

GeneChip® Rabbit Gene 1.0 ST 

Expression Console™ 1.4.1.46 
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Figura 1. Tres representaciones gráficas del resultado del análisis de componentes 
principales para muestras de tejido ovárico procedentes de tres conejas de una línea 
seleccionada por tasa de ovulación durante 10 generaciones (verde) y tres conejas de 
la población control (morado). 
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Figura 2. Heatmap de los 1.357 genes diferencialmente expresados en tejido ovárico 
procedente de tres conejas de una línea seleccionada por tasa de ovulación durante 
10 generaciones (verde) y las otras muestras de tres conejas de la población control 
(morado).Los genes sobreexpresados se representan en rojo y los infraexpresados en 
azul. 
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Figura 3. Representación de 19 genes diferencialmente expresados en tejido ovárico 
procedente de tres conejas de una línea seleccionada por tasa de ovulación y de tres 
conejas de la población control. Los genes sobreexpresados e infraexpresados en la 
población seleccionada se representan en rojo y en azul, respectivamente. 
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