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Resumen

Este estudio se investigan las caracteristicas esqueléticas, perfiles transcriptomicos y regiones genomicas de
dos grupos de hermanos de similar peso pero con grandes diferencias en la elipsidad (ELL) corporal (HEvsLE).
Nuestros resultados mostraron que lenguados HE tuvieron mas peso, presentaron un mayor niimero de vértebras
asi como un mayor tamafio de los espacios intervertebrales. Las hembras presentaron mayor anchura de la
region ventral para una misma ELL, indicando un reajuste corporal. Los patrones de expresion identificaron
entre 55 y 290 transcritos diferencialmente expresados (DETs) entre HE y LE en musculo y pterigioforos,
respectivamente con un gran efecto del sexo..El mayor niimero de categorias funcionales enriquecidas se
encontr6 en el higado (24) y pterigioforos (14). Un subgrupo de 31 DETs entre HE y LE lo fueron en al menos
dos tejidos. En total, se identificaron cinco ventanas gendmicas significativas asociadas con ELL. La ventana
ubicada en el grupo de ligamiento (LG) 5 incluy6 el gen malt/, que también se encontrd entre los DETSs ubicuos
en varios tejidos. maltl aparecid localizado muy cerca del gen bmprib dentro de la zona caliente de LGS,
indicando que rutas mediadoras de respuestas inflamatorias y de sefializacion BMP podrian ser responsables de
las diferencias en las caracteristicas esqueléticas y de elipsidad corporal.

Introduccion

La morfologia corporal es un rasgo complejo con un gran impacto en la fisiologia y el crecimiento de los peces,
siendo particularmente relevante en peces planos. El lenguado senegalés presenta un cuerpo eliptico, con una
gran plasticidad del esqueleto axial, que se manifiesta en un numero variable de vértebras y altas tasas de
malformaciones (>50% de animales cultivados), principalmente en el complejo caudal y la region caudal (de
Azevedo et al., 2020). Ademas, presenta una gran variabilidad en su morfologia externa que resulta en descartes
del 12 al 15% de los lenguados. Este rasgo tiene una alta heredabilidad (>0,80) (Gayo et al., 2023; Guerrero-
Cozar et al., 2021) indicando un alto componente genético. Dado que la ELL es un variable facilmente
identificable por los consumidores y explica el mayor porcentaje de variacion corporal en lenguado (Gayo et
al., 2023) es importante estudiar los factores genéticos que regular dicha variable. Por ello, el objetivo de este
trabajo ha sido investigar la arquitectura genética y mecanismos de plasticidad que regulan la morfologia del
lenguado.

Materiales y métodos

Se selecciond una familia de lenguado del programa de seleccion genética entre CUPIMAR y IFAPA. Para la
seleccion de los grupos, se estimaron los valores mejorantes (EBVs) para ELL ajustando BLUP a un modelo
animal y usando el peso como covariable. Se seleccionaron dos grupos de hermanos completos con alta ELL
(HE; 4:6 hembra(F): macho(M); EBV =+8,2 £ 5,2) y baja ELL (LE; 8:6 F:M; EBV =-16,4 £ 7,7). Los animales
se sacrificaron y se recogieron muestras de musculo, pterigiéforos ventrales, higado y cerebro. La
caracterizacion fendtipica se hizo mediante 14 variables morfométricas y 12 esqueléticas, y sus ratios
determinadas mediante analisis de imagen digital y radiografico. Posteriormente se llevo a cabo un analisis de



expresion diferencial bajo un disefio multifactorial 2x2 [ELL (HEvsLE) y sexo (MvsF)] para investigar
respuestas conservadas, especificas de grupo y sus interacciones, y un analisis de enriquecimiento funcional
con Cytoscape ClueGO. Para el analisis BSR-seq, se utilizaron los estadisticos G’ y Fst con un enfoque de
ventana deslizante para las poblaciones segregantes HE y LE.

Resultados y discusion

Las diferencias entre HE y LE se explicaron principalmente por cambios simultaneos en la longitud y anchura
corporal. Ademas, el 90% de individuos de HE presentaron 37 vertebras sin malformaciones frente al 64,3% de
LE que tenian 36 vertebras y una mayor incidencia de fusiones vertebrales. Las regiones caudales y abdominales
fueron mas largas en HE, lo que resultd en un esqueleto 6,2% mas largo. Estas modificaciones explican los
cambios en la longitud axial con alargamiento de los cuerpos vertebrales y sus espacios intervertebrales.
Respecto a los patrones de expresion, el numero total de DETs entre HE y LE oscil6 entre 55 y 290 en musculo
y pterigioforos, respectivamente. Se observo un gran efecto del sexo con mas del 60% de DETs co-regulados
por sexo en los tejidos analizados. Se encontrd una alta interaccion M x F entre HE y LE, caracteristico de
especies con dimorfismo sexual (Wang et al., 2022). El mayor nimero de categorias funcionales enriquecidas
se identificd en higado (sistema inmune, metabolismo, transporte, respuestas hormonales y homeostasis) y
pterigioforos (regulacion del ciclo celular, elongacion y traslacion, estructura celular y forma, comportamiento
locomotor e importe de iones de calcio). Un subgrupo de 31 DETs entre HE y LE estuvo conservado en al
menos dos tejidos y cuatro DETs (cct2, madd, maltl and il8]) en los tres tejidos.

Al estudiar las frecuencias alélicas de los SNPs entre los grupos HE y LE se identificaron dos regiones
genomicas en los LG5 y LG15 y tres regiones segundarias en los LG6, LG9 y LG14 asociadas con ELL. La
region de LGS presentd una zona caliente que incluia los genes bmprib, unc5c and maltl. Bmprlb esta
involucrado en la sefializacion BMP que parece tener un papel en la segmentacion de la notocorda y seria el
principal gen candidato que podria explicar las alteraciones vertebrales encontradas.
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