AIDA (2013), XV Jornadas sobre Produccion Animal, Tomo II, 529-531

MARCADORES SNP ASOCIADOS A TERNEZA EN DOS MUSCULOS, Flexor Digitorum
y Psoas Major, EN AVILENA NEGRA IBERICA
Quintero-Arboleda, Ximena',Carabafio, M2 Jests' ,Venturini, Guillherme?, Meneses,
Cristina’, Rueda, Julia®, Diaz, Clara’
"Departamento de Mejora Genética Animal. INIA . 2Departamento de Mejora Genética
FCAV-UNESP-Jaboticabal. Sao Paulo.Brasil >Departamento de Genética. Facultad de
Biologia. Universidad Complutense de Madrid

Correo electronico: cdiaz@inia.es

INTRODUCCION

La mejora de la calidad de carne es actualmente uno de los objetivos principales para el
sector de la produccion de carne de vacuno (Diaz y Quintanilla, 2002). De acuerdo a la
opinion de los consumidores, la terneza de la carne es uno de los componentes principales
de la calidad sensorial de la misma (Martin-Collado y Diaz , 2012). Desde finales de la
década de los 90 se ha realizado una busqueda intensiva de QTLs en distintas razas de
vacuno de carne y sus cruces (www.animalgenome.com). Sin embargo, la busqueda de
marcadores genéticos de calidad de la carne en la raza Avilefia Negra-lbérica (ANI), con
sello de Identificacion Geografica Protegida, no ha sido igualmente intensa. En dicha raza se
han realizado estudios desde hace unos afios en dos musculos distintos para entender la
base genética de las diferencias en calidad de carne (Diaz et al., 2009; Lopez de Maturana
et al, 2009). Moreno-Sanchez et al. (2012) encontraron genes que se expresan
diferencialmente (DE) entre los musculos Psoas major (PM)y Flexor digitorum (FD), que se
han asociado a caracteres de calidad de carne en otras poblaciones (Reverter et al., 2008),
o0 que se han localizado en posicion QTL para calidad de carne (Moreno-Sanchez et al.,
2012). Teniendo en cuenta que estos musculos son notablemente distintos desde el punto
de vista histologico, metabdlico y bioquimico (Moreno-Sanchez et al., 2008), es razonable
pensar que hay una base genética que puede estar determinando diferencias entre ambos
musculos para algunos caracteres como la terneza de la carne.

El objetivo de este trabajo es identificar marcadores genéticos relacionados con la terneza
de la carne medida en dos musculos distintos (PM'y FD en ANI).

MATERIALES Y METODOS
Para este estudio se han usado las siguientes fuentes de informacion:
- Posicion en el mapa bovino de QTLs para terneza de carne publicados hasta la fecha,
recopilados en la base de datos publica Animal Genome (www.animalgenome.org) bajo la
version UMD _3.1. Esta informacion fue utilizada para preseleccionar los SNPs participantes
en el estudio asociacion, que fueron aquellos contenidos en estas regiones QTL.
- Genotipado de 397 terneros de raza ANI realizado con la plataforma lllumina Bovine
SNP50.
- Informacion fenotipica de terneza organoléptica y de compresion Warner-Blatzer o terneza
instrumental después de siete dias de maduracién. Las medias y deviaciones estandar por
musculo se presentan en la Tabla 1.

Tabla 1. Numero de animales para los que se tienen datos fenotipicos. Medias y desviaciones tipicas (dt) para cada musculo
del conjunto de datos para cada caracter.

Flexor digitorum Psoas major
Caracteres Fenotipicos N° de Media + dt N° de animales Media + dt
Animales
Terneza instrumental 351 7,86+4,70 357 6,54+3,25
Terneza organoléptica 394 3,49+1,40 393 5,68+1,18

- El modelo usado para el analisis de asociacion fue el siguiente:

Y ijkimno)pgr= CbAz + Dij + EdSA + EpSl + Mn + (SCn + Cto) + gSNPp + ag + Cijkim(no)pqr

-529 -



donde CbA= Cebadero-Afio, DCb=Duracién del periodo de cebo, EdS=Edad al sacrificio,
EpS=Epoca de sacrificio, M=Matadero, Ss/Ct=Sesién de cata/Catador (sélo para terneza
organoléptica), gSNP=genotipo SNP, a=efecto poligénico, e=residuo. El analisis se llevo a
cabo con el software QXpak 5.2 (Pérez-Enciso y Misztal, 2011)

Par fijar el umbral de significaciéon para seleccionar los SNPs asociados a terneza en cada
musculo se utilizé la tasa de falsos positivos (FDR) obtenida como: FDR=(n*p)/k, donde n es
el nimero total de SNPs incluidos en el analisis, p es el umbral del p-valor fijado a priori y k
es el numero de SNPs seleccionados dado el umbral establecido.

RESULTADOS Y DISCUSION
Para este estudio encontramos 4101 SNPs contenidos en los 140 QTLs descritos en
www.animalgenome.com. De éstos, el 15.43% estaban fijados y/o presentaron un “call rate”
por marcador <98%. Finalmente, tras esta depuracién se utilizaron un total de 3468 SNPs.

Tabla 2. Niumero de SNPs (k) asociados a Terneza organoléptica e instrumental para distintos musculos y tasa de falsos
positivos (FDR) asociada segun distintos umbrales del p-valor.

Terneza Organoléptica Terneza Instrumental
P-valor Flexor digitorum Psoas major Flexor digitorum Psoas major
k FDR k FDR k FDR k FDR
P<0.01 54 0,64 153 0,23 65 0,53 43 0,80
P<0.001 9 0,38 8 0,43 17 0,20 4 0,87
P<0.0001 3 0,12 0 0 5 0,07 0 0
P<0.00001 1 0,03 0 0 2 0,02 0 0

En la Figura 1 se presentan el log de los p-valores junto con el umbral de significacion fijado
seglin el FDR correspondiente a un p valor menor que 10° para la terneza organoléptica
(arriba) e instrumental (abajo), respectivamente.
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Fig.1. Manhattan plots para —Log(Pvalue) junto con el umbral de significacién de acuerdo un FDR <12%. y efectos de los SNPs
en cada musculo para terneza organoléptica (arriba) e instrumental (abajo)
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Para el caracter terneza organoléptica se han identificado tres SNPs con un FDR=0.12,
entre los cuales el SNP de mayor efecto explica el 7% de la varianza aditiva en el musculo
FD y ningun SNP asociado a este caracter en el PM con el mismo nivel de FDR. En cuanto
a terneza instrumental se han identificado 5 SNPs con un FDR=0.07, de los cuales el SNP
de mayor efecto explicaria alrededor de un 32% de la varianza para este caracter en el
musculo FD. Al igual que para terneza organoléptica, no se identificaron SNPs para el PM.
Los resultados sugieren que podria existir un patrén diferencial entre ambos musculos.
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SNPs MARKERS ASSOCIATED TO TENDERNESS IN TWO DIFFERENT
MUSCLES Flexor Digitorum AND Psoas Major, IN AVILENA NEGRA IBERICA BREED

ABSTRACT: This study aimed at identifying genetic markers associated with beef
tenderness in two largely different muscles, Psoas major (PM) en Flexor digitorum (FD). A
total of 397 Avilefia-Negra Ibérica calves with genotypes for the lllumina Bovine SNP50
platform and measures of organoleptic tenderness (OT) and Warner-Blazter compression
(WBC) participated in the study. A pre-selection of SNPs was carried out by determining the
SNPs contained in 140 QTL regions previously identified as associated with beef tenderness
in the Animal Genome UMD_3.1 database. A genome wide association study (GWAS) was
then performed using QXpak 5.2. A model including place-year and length of fattening, age,
place and season of slaughter, panel session and panelist (only for OT), one SNP at a time
and the polygenic additive effect was used. A total of 4101 SNPs were pre-selected. The
GWAS revealed that 3/0 and 5/0 SNPs were associated to OT and WBC in FD/PM for a 12
and a 7 % FDR threshold, respectively. The SNP of largest effect was responsible for a of
7% and 32% of the total additive genetic variance of OT and WBC in FD, respectively. These
results suggest a differential pattern of genetic regulation of tenderness between the two
muscles.
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