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INTRODUCCION

El conocimiento de los factores genéticos que regulan la variabilidad fenotipica del
contenido y la composicion de la grasa intramuscular (GIM) puede contribuir a mejorar las
propiedades tecnoldgicas y el valor nutricional de la carne porcina. La implementacién de los
analisis de asociacion a nivel genémico (GWAS) ha permitido progresar en el conocimiento
de la arquitectura genética de este tipo de caracteres. En un estudio reciente, Ramayo-
Caldas et al. (2012) identificaron 813 SNP, distribuidos en 43 intervalos cromosémicos,
asociados con el porcentaje y la composicién de GIM. Asimismo, se ha determinado que el
gen ELOVLG6 contiene una posible mutacion causal, a nivel de promotor, que explicaria la
segregacion de un QTL SSC8 para los acidos grasos palmitico y palmitoleico (Corominas et
al. 2013). El objetivo del presente trabajo consiste en realizar un GWAS para identificar
regiones gendmicas asociadas a la variacién fenotipica del contenido y la composicién de
GIM en una poblacién comercial Duroc, en la cual se ha obtenido registros fenotipicos en los
musculos gluteus medius (GM) y longissimus dorsi (LD).

MATERIAL Y METODOS

En el estudio de asociacion se incluyeron los siguientes fenotipos: contenido de GIM
y colesterol (Chol), asi como el porcentaje de los acidos grasos palmitico (C16:00), estearico
(C18:00), oleico (C18:1n9) y linoleico (C18:2n6c). Como material animal, se utilizé una
poblacién de 350 cerdos castrados pertenecientes a una linea comercial de la raza Duroc.
La informacién genotipica se obtuvo con el Porcine SNP60 BeadChip (lllumina) mediante el
protocolo Infinium HD Assay Ultra. Todos los analisis fueron realizados con el software
PLINK v1.07 (Purcell et al., 2007). El numero de SNP genotipados fue de 62,163 SNPs, sin
embargo se eliminaron aquellos SNP cuyo alelo minoritario presentaba una frecuencia
alélica inferior al 5%, asi como aquéllos con un porcentaje de individuos no-genotipables
superior al 5% o cuya segregacién no concordaba con la ley de Hardy-Weinberg. Una vez
finalizado este proceso de filtrado, el numero de individuos y SNP disponibles fue de 320 y
38.800, respectivamente. Los fenotipos de lipidos musculares fueron analizados
considerando tres modelos distintos:

I- Yik(GIM) =y + Li+ F ¢ + @snpk + Eijke
11— Yik (Ch0|) =ut L+ asnpk T €ik.
11— ij (% AG) =M Li+ F covj T Asnpk  €jk-

Dénde: Y;:Fenotipo, p : Media general de las observaciones; L;: Lote del individuo (4
niveles); Fj cov: Espesor del tocino dorsal (Yiu=GIM); Fj cov: GIM para (Yjx= %AG); asnpk:
Efecto aditivo del marcador; e;: Residuo. Los P-values nominales fueron corregidos
mediante el test de permutacion implementado en PLINK.
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RESULTADOS Y DISCUSION

Mediante la aproximaciéon GWAS, se detectaron asociaciones significativas para 3 de
los 6 fenotipos analizados. Concretamente 24 SNPs (4 no mapeados en Ensembl Sscrofa
10.2) localizados en los cromosomas SSC2, SSC3, SSC4, SSC8, SSC10 y SSC14
presentaron asociaciones significativas con GIM del musculo GM (Figura 1.a). Ningin SNP
mostré significacion, a nivel gendmico, con el porcentaje de Chol en LD y GM. Respecto a la
composicion de AG, se observo la existencia de asociaciones significativas para los acidos
grasos palmitico y estearico. En cuanto al palmitico en GM, 13 SNPs localizados en SSC5
(Figura 1.b) presentaron asociaciones significativas, mientras que en el caso del estearico
en GM y LD el numero de marcadores con asociaciones fue mucho mayor (218 SNP). Su
distribucion fue la siguiente: para GM, 135 SNPs localizados en los cromosomas SSCH1,
SSC2, SSC4, SSC5, SSC12, SSC14, SSC17 y SSC18 (Figura 1.c); y para LD, 83 SNPs
distribuidos en SSC3, 4, 6, 7, 13, 14 (Figura 1.d).
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Figura 1. Manhattan plot de las asociaciones genémicas observadas en el analisis GWAS
de los siguientes caracteres: a) GIM_GM, b) Palmitico _GM, c) Estearico_ GM, d)
Estearico_LD. Linea roja (p-value=0.01), linea azul (p-value=0.05).

Nuestros resultados fueron parcialmente concordantes con los obtenidos en esta
misma poblaciéon por Hernandez-Sanchez et al. (2012). También Ramayo-Caldas et al.
(2012) detectaron asociaciones significativas, para los niveles de acidos grasos del LD, en
cromosomas que coinciden con los detectados en este trabajo. EI cromosoma con el mayor
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numero de asociaciones con el porcentaje de estearico fue SSC14. Una region de SSC14
particularmente relevante es la que abarca los SNPs DIAS0004286, DRGA0014601 y
ALGA0081626, puesto que contiene el gen glycerol-3-phosphate acyltransferase (GPAM)
que juega un papel clave en la regulacion ‘de los niveles de triglicéridos (Hammond et al.
2002). Por otra parte, Uemoto et al. (2012) también detectaron QTL para palmitico, miristico,
oleico y estearico en SSC14 (150-200 cM), y sugirieron que la mutacion causal podria estar
localizada en el gen de la estearoil-CoA desaturasa (SCDT), un enzima clave en la
desaturacién de acidos grasos. Finalmente, se observo una baja concordancia posicional en
los analisis GWAS a nivel de los musculos GM y LD, lo cual indica la presencia de algun
factor musculo-especifico que influye de manera diferencial en el almacenamiento y la
composicion de la grasa.
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A GENOME-WIDE ASSOCIATION ANALYSIS FOR INTRAMUSCULAR FAT CONTENT
AND COMPOSITION IN DUROC PIGS

ABSTRACT: Intramuscular fat (IMF), cholesterol (Chol) and fatty acid (FA) contents have
important consequences on meat quality as well as on its nutritional properties. In this study
we performed a genome-wide association analysis (GWAS) in a Duroc outbred population (N
= 350) for IMF, Chol, palmitic, stearic, oleic (C18:1n9) and linoleic (C18:2n6c) percentages in
the gluteus medius (GM) and longissimus dorsi (LD) muscles. Genotypes for 60,000 SNP
were obtained with the lllumina Infinium HD Porcine SNP60 Beadchip. Association analyses
were carried out with PLINK v1.07, and permutation tests were used to correct for multiple
testing. A total of 24 SNPs were significantly associated with GM IMF on chromosomes
SSC2, SSC3, SSC4, SSC8, SSC10 and SSC14. With regard to GM FA content phenotypes,
associations were observed for palmitic (SSC5) and stearic (SSC1,2,4,5,12,14,17 and 18).
Regarding the LD muscle, we found associations with stearic content (SSC3,4,6,7,13 and
14). It is worth to highlight that SSC14 contains most of the associations with muscle lipid
traits and that, in general, there is limited concordance between results obtained in the GM
and LD GWAS analyses.
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