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Para relacionar determinados caracteres fenotípicos de naturaleza poligénica con 
regiones concretas del genoma (QTL's) es necesario disponer de marcadores molecu­
lares conocidos y posic ionados que permitan detectar la ex istencia de desequilibrios 
de ligam iento. Los marcadores tipo microsatélite. por su gran abundancia, el conoci­
miento que ex iste ele su posición en el genoma porcino y por su elevado polimorfis­
mo, resultan idoneos para realizar esta aproximación. Este trab<1jo se ha realiwdo con 
el objeti vo de seleccion<tr <1quellos microsatélites más apropi<tdos para un proyecto 
pluridisciplinar más amplio encaminado a localizar QTL's relac ionados con la cal idad 
de la carne en las razas porcinas Ibérica y Landrace. Para el lo hemos tenido en cuenta 
su posición en el genoma y su variabilidad interpoblacional, es decir, su informativi­
clad . Ésta ha sido calculada mediante un estadístico que tiene en cuenta las frecuen­

cias, en una de las pobl<tciones, de los alelos presentes en la otra. 
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SUMMARY 
MICROSATELLITE MOLECULAR MARKERS INFORMATIVENESS IN TWO 
POPULATIONS OF PIG. THE !SERIAN AND LANDRACE PIGS 

To associate sorne polygenic phenotypes with discrete regions of the genome 
(QTL's) it is necessary to have at one 's disposal some known and positioned molecu­
lar markers to der.ect linkage disequilibrium that nllow us to detect those associations. 
T he microsatellites. due to their abundance. dueto the high level of knowledgement 
of their position in the pig genome and clue to the high polymorph ism, are suitable to 
do thi s approach. This work has been done to select the appropriate microsatell ites for 
a pluridisciplinar project to detect QTL's associated to meat quality in the lberian pig 
and the Landrnce pig. To manage that we bear in mind thei r position in the genome 
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and their interpopu lation variability, that means , their informativity. This has been cal­
culated by means of an stadi stic based on the frequences, in one population, of the 
all eles in the other population. 
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Introducción 

Este trabajo forma parte de un proyecto 
pluridisciplinar más amplio, cuyo objetivo 
es caracterizar regiones del genoma respon­
sables de las características relacionadas 
con la calidad de la carne en porcino (t he 
IBMAP consortium, 1998). 

Gracias al trabajo realizado en el desa­
rrollo del mapa genético del cerdo (S us 
scrofa), en el que actualmente se dispone 
de más de l 000 microsatélites posicionados 
a lo largo del genoma (ROHRER et al., 
1996), se pueden llevar a cabo experimen­
tos para loca lizar QTL's ligados a estos 
marcadores. 

El diseño experimental realizado se basa 
en un cruzamiento de tipo F2 entre ejem­
plares de caracterís ticas bien diferenciadas 
en cuanto a la ca lidad de Ja carne, como 
son las razas Ibérica y Landrace. En los 
anima les de este cruzamiento se determina­
rá e l genotipo para algunos marcadores 
moleculares de tipo microsatélite y se me­
dirá el va lor fenotípico de los caracteres de 
ca lid ad cárnica. La existencia en Ja F2 de 
asociac iones entre los alelos de un marca­
dor con distintos niveles de expresión de 
alguno de los caracteres estudiados, nos 
indicará la presencia de factores genéticos, 
cercanos a l microsatélite, responsables de 
las diferencias obse rvadas entre las razas 
parentales en dichos caracteres de calidad. 

En una primera fase de desarrollo del 
proyecto e l objetivo más inmediato es la 
elección de los microsatélites , en función 

de su posic ión en e l genoma y su informati­
vidad en los c ruzamientos realizados, para 
proceder al genot ipado de Jos individuos de 
este cruzamiento. 

Material y métodos 

Los animales usados en este trabajo son 
los que componen la FO del cruzamiento 
del proyecto IBMAP Consortium. 

Las ex tracc iones del ADN genómico se 
han realizado mediante un protocolo de 
precipitación sa lina con Cloruro Sódico en 
saturación (5.5 M), (MILLER et al., 1988). 

Se han probado 139 microsatélites mar­
cados fluore scentemente con las condicio­
nes de amp li ficació n descritas por ROHRER 
et al. ( 1996), con a lgu nas modificaciones. 
El anál is is de los productos de PCR se ha 
real izado mediante electroforesis capilar en 
un equipo automatizado de detección fluo­
rescente (A Bl PRISM 310 Genetic analy­
zer). 

Para va lorar la informatividad de cada 
uno de los microsatélites se ha utilizado el 
Índice de Ron (le) (RON et al., 1995). Este 
cálcu lo ha s ido adaptado a nuestro diseño 
experimental para poder aplicarlo a Ja po­
blac ión parental. Así, siendo Ai, Aj e l geno­
tipo para cada macho Ibérico, calculamos: 

le= 1- l /2(Pi + Pj) 

donde: Pi= Frecuencia del alelo Ai en la 
muestra de hembras Landrace. 
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Pj =Frecuencia del alelo Aj en Ja 
muestra de hembras Landrace. 

Una vez calculado el le para cada ma­
cho, se calcula la media de los tres resulta­
dos. Así, cuanto menor sea la frecuencia de 
los alelos de los individuos Jbéricos en las 
hembras Landrace, más alto será el valor le 
para aquel microsatél ite. 

Resultados y discusión 

Los microsatélites son repeticiones en 
tándem de 2 a 5 nucleótidos uniformemente 
distribuidos por todo e l genoma, con una 
e levada tasa de variabilidad poblacional en 
el número de repeticiones. Una vez deter­
minada su posición en el genoma, se pue­
den usar como marcadores para detectar la 
presencia de QTL's ligados a ellos y asocia­
dos a los fenotipos observados. 

Para este tipo de experimentos nos inte­
resan solamente los marcadores que sean 
suficientemente informativos (reflejado en 
un le alto), es dec ir, aquéllos en los que 
haya una alta divergencia en los alelos pre­
sentes en cada población y en las frecuen­
cias de los mismos, ya que esto permite 
seguir la here ncia de los aJe los al ana lizar 
la segregación de la F2. 

Inicialmente se ana lizaron los 139 mi­
crosatélites para los 3 animales Ibéricos y 5 
Landrace, obten iendo los s iguientes resul­
tados: le =O e n 3 microsatél ites, le < 0,5 en 
19, le =[0,50 -0,69] en 23 casos, le = [0,70-
0 ,99] en 69 y le = 1 en 25 marcadores 
(figura l ). La mayoría de estos marcadores 
presentan un nivel elevado de informativi­
dad que refleja la diferencia genética 
existente entre las dos poblac iones de l ex­
perimento . De estos 139 m icrosaté lites ana­
li zados, se rechazaron 27 por estar en zonas 
del genoma sufici e ntemente cubiertas por 

otros microsatélites más informativos, y 22 
debido a su baja informatividad. 

Finalmente, los marcadores selecciona­
dos se genoti paron en el res to de hembras 
de la población FO (26), y se volvió a cal­
cular el le de cada microsatélite. Cuando se 
comparan los valores de Je inferidos a par­
tir de una muestra de la población parental 
con los ca lcul ados para la generación 
parental completa no se encuentran diferen­
cias s ignificativas, concluyéndose que en 
nuestro caso, y con la muestra de animaJes 
utilizada, el cálculo deJ Índice de Ron ha 
requerido pocos datos para obtener valores 
suficientemente fiables. 

Los marcadores moleculares finalmente 
seleccionados, según su posición y su in­
formatividad, son 90 microsatélites, los 
cuales están siendo usados actualmente pa­
ra analizar la descendencia del cruzamiento 
del proyecto IBMAP Consortium. Asimis­
mo se han probado 80 microsaté lites me­
diante tinción con nitrato de plata, con el 
fin de disponer de una batería adicional de 
microsaté lites polimórficos q ue permitiría 
cubrir zonas del genoma en las que no se 
disponga de suficientes microsatélites fluo­
rescentes informativos. El objetivo siguien­
te será relac ionar los genotipos obtenidos 
con los caracteres fenotípicos de calidad 
estudiados. 
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Figura 1 .. Porceotage de m icrosaté lites (ordenadas) que presen tan un determinado valor de le 

(abcisas), en intervalos de O, 1 unidades 
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