167 XXI Jornadas sobre Produccién Animal de AIDA (2025) aida-itea.org

ENSAMBLAJE DE NOVO DEL GENOMA DE DOS GALLINAS ESPANOLAS AUTOCTONAS:
CASTELLANA NEGRA 'Y ANDALUZA FRANCISCANA

Peiré-Pastor™, R., Rauw', W.M. y Gomez', L.

'INIA-CSIC, Crta. La Corufia Km. 7,5, 28040 Madrid
*ramon.peiro@inia.csic.es

INTRODUCCION

El proyecto GALLIBER tiene como objetivo principal evaluar el impacto del calentamiento global en
la eficiencia productiva de las gallinas ponedoras. Para ello se pretende investigar la variabilidad fe-
notipica, genotipica y de expresién genética y su relacion con situaciones de estrés térmico de varias
razas autéctonas espafiolas. Sin embargo, los genomas de referencia existentes en las bases de datos,
Red Jungle Fowl (GRCgb6a) y White Leghorn Layer (GRCg7w), estan incompletos, careciendo incluso
de algunos de sus cromosomas. Por evitar el uso de mapas de referencia incompletos hemos construido
mapas de referencia propios basados en la secuenciacion y ensamblado de novo de 2 ejemplares de
gallinas autéctonas esparfiolas: Castellana Negra y Andaluza Franciscana.

MATERIAL Y METODOS

El ADN de ambos ejemplares se secuencié con la tecnologia PacBio Sequel Il/lle en su modo CCS (Cir-
cular Consensus Sequencing), que produce una secuencia consenso a partir de multiples sub-lecturas
de la misma molécula de ADN con una gran exactitud. Se obtuvieron en cada muestra mas de 5M de
lecturas con longitudes (N50) superiores a 19Kb, y con un total secuenciado en cada muestra de mas
de 100Gb. Ademas de las lecturas originales, se obtuvieron 2 conjuntos de lecturas adicionales aplicando
filtros por longitud y por calidad media de lectura (L>10Kb - Q>15y L>15Kb — Q>25). Los tres conjuntos
de lecturas correspondientes a cada ejemplar fueron ensamblados con Canu (Nurk et al., 2020) y con
Hifiasm (Cheng et al., 2021), obteniéndose un total de 12 ensamblajes diferentes. De cada uno de ellos
se obtuvieron diversas métricas, continuando el andlisis posterior sol6 en el mejor ensamblaje para
cada ejemplar. Las potenciales contaminaciones en los ensamblajes fueron identificadas con Diamond
(Buchfink et al., 2021) y BlobTools (Laetsch y Blaxter, 2017), eliminandose los contigs problematicos.
Seguidamente se obtuvieron los scaffolds con la ayuda de los genomas de referencia existentes (GRCg6a
y GRCg7w) usando RagTag (Alonge et al., 2022). Finalmente, se anotaron los genomas y se analizé su
calidad después del proceso de scaffolding con BUSCO (Manni et al., 2021).

RESULTADOS Y DISCUSION

Para cada ensamblaje se han obtenido diferentes métricas de calidad y completitud. Dichas métricas
indican una completitud del genoma para la Castellana Negra del 91,4% y para la Andaluza Franciscana
del 96,5%, y la proporcion de genoma fragmentado fue del 0,6% en ambos casos. Por otro lado, la
longitud de los cromosomas ensamblados en ambos ejemplares fue en general similar a los corres-
pondientes genomas de referencia publicados anteriormente.

CONCLUSION

El mejor método de ensamblaje es usando el ensamblador Hifiasm, con un filtrado previo de las
lecturas a L>10Kb y Q>15. Los genomas obtenidos tras el proceso de ensamblaje y depuracién muestran
buenas métricas de calidad, aunque se necesitan refinamientos manuales posteriores para mejorar
las calidades de los genomas y de su anotacion. Estos genomas obtenidos podran ser usados en fases
posteriores del proyecto para el analisis de variantes y de expresion génica.
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