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INTRODUCCION

En porcino, la inclusidn de caracteres inmunolégicos como criterios de seleccién en programas de me-
jora genética ha sido propuesta como una estrategia para mejorar la robustez. Por otro lado, los avan-
ces recientes en la generacion de datos émicos de gran calidad hacen cada vez mas factible su uso en
programas de selecciéon. En este estudio analizamos el potencial de incluir datos transcriptomicos en
modelos predictivos de caracteres de inmunidad.

MATERIAL Y METODOS

En una poblacion comercial de 255 cerdos Duroc se midieron caracteres relacionados con la salud, en-
tre ellos las concentraciones de inmunoglobulinas, cortisol y proteinas de fase aguda, asi como las dis-
tintas subpoblaciones de leucocitos. La poblacion fue genotipada con un chip comercial de 70K SNPs,
y se realizd la imputacion a nivel del genoma completo. Los datos transcriptomicos se obtuvieron a
partir de RNA-Seq de sangre. Para la modelizacion se usaron diversos modelos mixtos: GBLUP, consi-
derando datos gendmicos (Van Raden, 2008); TBLUP, considerando datos transcriptémicos (Guo et al.,
2016); GTBLUP, considerando ambos como efectos aleatorios independientes (Li et al., 2019); y los
modelos GTCBLUP, GTCBLUPi y MBLUP considerando la interaccion entre el efecto gendémico y trans-
criptomico (Perez et al., 2022; Hass et al., 2025; Liang et al., 2022). GTCBLUP y GTCBLUPi corrigen la
proporcion de varianza del transcriptoma explicada por los datos gendmicos con distintas asunciones
sobre la varianza transcriptémica, mientras que MBLUP aplica una ponderacion a los efectos aleatorios.
La precision de las predicciones de los modelos se calculé por validaciéon cruzada.

RESULTADOS Y DISCUSION

El contraste de verosimilitudes entre los modelos confirmé la elevada significacién del efecto del
transcriptoma de sangre sobre los caracteres de inmunidad. Los modelos que consideraban el efecto
del transcriptoma como factor aleatorio capturaban mas proporcién de varianzay ofrecian predicciones
de los fenotipos mas precisas que el modelo genémico (GBLUP) para la mayoria de los fenotipos ana-
lizados. A pesar de la redundancia de la informacién aportada por el genoma'y el transcriptoma, con-
siderar la interaccion entre estos efectos no siempre comportd un incremento en la precision del mo-
delo. Asi, el modelo GTCBLUP mostraba precisiones menores o iguales que el modelo GTBLUP, que
consideraba los efectos genémico y transcriptémico como independientes, e incluso que el modelo
que sélo incluia datos transcriptomicos (TBLUP). Los modelos GTCBLUPi y MBLUP fueron los que pre-
sentaron mejor ajuste y ofrecieron las predicciones mas precisas para los fenotipos de inmunidad. Sin
embargo, la inclusion de datos transcriptémicos no siempre reporté una mayor precision de la eva-
luacién gendmica. Tan solo el modelo GTCBLUPi tendia a una mayor precisién de la prediccion de los
valores mejorantes gendmicos que el modelo GBLUP, si bien la gran dispersiéon obtenida entre las dis-
tintas réplicas no permite ser concluyente al respecto.

CONCLUSION

Se demuestra el interés de los datos transcriptémicos para mejorar el ajuste del modelo y la predicciéon
de fenotipos de inmunidad en porcino, si bien la ganancia en precisiéon de la evaluacién genémica
esta condicionada al ajuste de la interaccién entre los efectos del genoma y el transcriptoma.
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