RESULTATS



Resultats

4.1 INFORMATIVITAT DELS MARCADORS MOLECULARS

4.1.1 Index de Ron

A la taula 4.1 es detdlen ds resultats dd cdcul de I'le de tots s marcadors utilitzant
ds tres mascles Iberics i les 29 femdles Landrace que han paticipat en I'andis de QTLs axi
com la informacié d encreuaments, de manera que @ cacul es reditza comparant tan sols les
femdles anb d mascles amb ds que havien edat gpardlades (le). Aquests resultats es
comparen amb I'les i @ contingut informatiu dels diferents marcadors a la F,, axi com amb
I'heterozigositat observada a la F. Els vdors d'les i leg dds 60 microsatd- lits tendeixen a
ser dts (Figura4.1), trobant-se lamgoriad dlsdinsdd rang de 09 a 1.

Figura4.1 Hisograma delsvaorsdelgs i le,gen es60 microsad - litsdel’ estudi.
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4.1.2 Contingut informatiu ala F>(1C)

Els vdors d'IC per ds microsad- lits anditzats oscl- laren entre 0,369 i 1. El vaor
maxim d'IC es va obsarvar en s microsad- lits (taula 4.1). La tendéencia dds vdors d'IC en
e conjunt demicrosatd-  litsesrepresentaalafigura4.2.
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Figura 4.2 Hisograma des vdors de IC en es 60 microsatdl - litsdel’ estudi.
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413 Heterozigositat en la F1

Les dades daguesta mesura de vaiabilitat genética, que indica d percentatge
d'heterozigots a la F, també es dedla a la tala 41 Sobserva que d vdor de
I heterozigodtat (H) per a 7 dds marcadors es de 1, mentre que @ valor minm que sha
observat en es microsad- lits és de 037. A la figura 43 es modra la digribucié de
I'heterozigostat enla k.

Figura 4.3 Histograma delsvaorsdeH en s 60 microsatd - litesdel’ estudi.
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414 Nombred' al- lels

B nombre dd- lds va diferir bagtant entre ds diferents marcadors (taula 4.1). Tan sols
dos marcadors (S0066 i S0216) varen presentar dos d- |ds diferents fixats en cadascuna de les
dues races parentads. Els marcadors amb més d- lds van s es microsad- lits CGA dd
comosoma 1, anb 12 d- lds i d SW61 dd comosoma 8 amb 10 d- leés. La resta de
microsatd- lits ven oxtil- lar entre 3 1 9 d- les, essent la classe més representada la dels
marcadorsamb 5d- lds (Fgura4.4).

Figura 4.4Histogramaddsvaorsdd nombred’d- lelsen es60 microsatd - litsde I’ estudi.
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Tres marcadors van presentar d- lds nuls (SW764, SW1349 i 0219). Aquess es
caacteritzen per una manca de complementarietet, degut a una mutacio, a la regié d'unié amb
e DNA dadguns dds primers durant la PCR, i implica I'absencia d’amplificacio. Es detecten
d reditzar I'andis de segregacid menddiana i obsarvar que gpareixen incoherencies entre
dguns individus dd pedigree amb  genotip presumptament  homozigot. Pot  doner-se
I'exigéncia de més dun d- le nul segregant en I’encreuament i la Unica manera de descartar
aguesta possibilitat és la seqlienciacio directadd fragment amplificat amb primers dterndtius.
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Des cinc microsad- lits dd comosoma X, quare (SWI1608, SW2126, SW2456 |
SW2476) ven presentar incoherencies menddianes d'un tipus Smilar a I'anterior, pero
aguestes sols es van obsarvar en mascles, la qua cosa indica que aguests es locditzen a la part
no homologa dd cromosoma X, i que pe tat d comosoma Y no ds conté El microsad- lit
SWH9 va sgregar menddianament, la qua cosa indica la seva locditzacié en la regio

homodloga dels cromosomes X i Y.

Taula 4.1 Resultats de lainformativitat i del polimorfisme dels marcadors anditzats en aquesta Tesi.

cromosoma marcador las | lex H ‘n°al- lels rangal- lels het USDA
1 CGA 1.00 1.00 0.99 0.97 12 250-320 0.9
1 0113 0.90 0.89 0.57 0.92 5 126-148 0.7
1 0155 0.74 0.79 0.78 0.74 6 145-162 0.8
1 SW1515 0.79 0.77 0.54 0.66 6 114-150 1.0
1 SW1828 0.84 0.81 0.85 0.80 5 92-108 1.0
2 IGF-2 0.92 0.94 0.7 0.91 6 246-260 -
2 0141 0.96 0.96 0.92 0.92 8 205-229 0.9
2 0226 1.00 1.00 0.99 1.00 6 180-212 -
2 S0378 0.90 0.94 0.93 0.91 4 100-108 -
2 SW240 0.90 0.93 0.98 0.97 5 90-112 1.0
2 SW395 0.92 0.90 0.95 0.92 9 134-156 0.9
2 SWr308 1.00 1.00 0.99 0.97 5 124-162 1.0
3 S0002 0.83 0.81 0.72 0.80 7 186-208 0.8
3 S0206 0.67 0.63 0.51 0.68 8 172-206 1.0
3 0216 1.00 1.00 1.00 1.00 2 184-212 0.3
3 SW349 1.00 1.00 0.99 0.97 6 143-177 1.0
3 SW72 1.00 1.00 1.00 0.98 5 94-113 10
4 DECR - - 0.18 0.28 2 RA_P -
4 S0001 0.90 0.88 0.88 0.86 5 182-196 0.9
4 S0097 0.85 0.88 0.84 0.85 5 204-242 1.0
4 0214 0.98 0.97 1.00 0.98 5 122-134 0.8
4 0301 0.83 0.74 0.85 0.78 7 250-264 0.6
4 SW2404 0.71 0.61 0.80 0.71 5 127-175 1.0
4 SW445 1.00 1.00 0.99 1.00 6 183-206 0.9
4 SW839 1.00 0.98 1.00 1.00 4 143-171 0.7
7 S0025 0.67 0.63 0.73 0.69 6 98-114 0.8
7 S0064 0.70 0.66 0.76 0.63 4 153-167 1.0
7 S0066 1.00 1.00 0.99 1.00 2 132-134 0.5
7 0101 0.76 0.80 0.92 0.88 5 194-214 1.0
7 SW632 0.93 0.94 0.93 0.92 5 159-171 0.8
7 SW764 0.98 0.99 0.94 0.95 8 115-127 0.7
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cromosoma marcador las | lex H | n°a- lels rangal- lels het USDA
7 TNFb 0.85 0.80 0.93 0.86 7 155-179 0.8
8 0017 0.98 0.96 0.98 0.98 5 160-174 0.9
8 0225 0.81 0.83 0.83 0.72 4 168-186 0.7
8 SW2410 1.00 1.00 0.98 1.00 5 104-120 0.8
8 SW61 1.00 1.00 0.99 0.97 10 237-265 1.0
8 SW905 0.63 0.65 0.59 0.46 5 130-146 0.9
8 SWr1101 1.00 1.00 1.00 0.97 9 118-170 0.9
9 SW1349 0.43 0.52 0.76 0.54 7 126-164 0.8
9 SW2093 0.97 0.99 0.99 0.98 6 100-136 1.0
9 SW2571 0.88 0.80 0.73 0.84 5 122-132 0.6
9 SWal1 0.63 0.64 0.71 0.68 5 154-166 0.8
9 SW983 0.94 0.91 0.99 0.97 9 88-127 0.6
13 0219 0.47 0.59 0.57 0.46 7 154-178 0.9
13 SW1056 0.43 0.49 0.41 0.37 4 142-166 1.0
13 SW398 0.76 0.85 0.96 0.92 7 164-190 0.7
13 SW769 0.61 0.68 0.59 0.58 6 101-134 0.8
13 SW935 0.90 0.87 0.54 0.83 4 193-199 0.8
13 SWr1008 0.97 0.97 0.97 0.97 6 206-224 0.9
16 S0061 0.55 0.61 0.37 0.61 7 241-273 0.8
16 S0298 0.72 0.72 0.44 0.72 3 169-173 0.4
16 SW2517 1.00 1.00 0.99 0.97 7 162-188 0.5
16 SW742 0.99 0.98 0.99 0.98 8 203-226 1.0
17 SW1920 0.94 0.96 0.95 0.89 6 110-130 0.7
17 SW24 1.00 1.00 1.00 1.00 6 92-114 0.9
17 SW2431 0.57 0.54 0.50 0.54 5 158-168 0.8
X SW1608 0.90 0.90 - 0.80 6 122-136 0.3
X SW2126 0.65 0.68 - 0.44 7 134-154 1.0
X SW2456 0.95 0.90 - 0.91 6 186-206 0.9
X SW2476 0.85 0.86 - 0.71 5 91-101 0.7
X SW949 1.00 0.97 - 0.98 6 180-206 1.0

Abreujaments. leis. Index de Ron en 15 femelles. lex. Index de Ron en 29 femdles IC. Contingut informatiu a
la F. H. Heerozigostat. L'dltima columna indica I'heterozigostat obtinguda a la poblacié de referencia
utilitzada ped MARGUSDA IC.

Els paandres dinformativitat i polimorfisme dd RFLP dd gen DECR mereixen
éssr anditzats independentment, per les seves caracteristiques diferenciades respecte as
microsatd- lits. Aixi, d cdcul dles i leg Nno va ser necessari, ja que aguest RFLP no es a
secdonar dentre un panndl inicid de macadors E Cl va disminuir fins a 0,184,
I heterozigogitat es va reduir fins a 0,28 i d nombre d'd- lels observets fou de dos d tractar-se
d un palimorfisme RALP.
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4.2 MAPES DE LLIGAMENT

Els mapes genétics es van reditzar mitjancant 1'opcié build dd programa informéic CRI-
MAP versg6 2.4 (Green et al., 1990) i ds resultats rdatius es presenten a I'anex 5, en la qud
també shi comparen les poscions redives des nogstres microsatd- lits amb les descrites en
ds mapes de I'USDA-MARC (http:/Aww.genomeiagateedw/mapsmarcmap.html). A la
taula4.2 es detdlen les dades rdaives d mapa de lligament indicat per cromosomes.

Taula 4.2 Caracterigtiques del mapa genétic IBMAP especificades per cromosomes.

cromosoma| N°delod® Mitja (cM)® rang (cMY  longitud®  long. USDA®

1 5 215 8.8-30.1 85.0 144.0
2 7 21.7 7.6-43.2 130.1 132.1
3 5 215 8.5-29.5 86.0 129.3
4 8 19.1 8.0-40.3 133.9 130.1
7 7 26.7 18.940.1 160.3 156.6
8 6 21.8 18.7-25.9 109.1 127.7
9 5 40.2 29.7-51.6 160.8 138.5
13 6 24.3 9.9-33.3 121.6 126.2
16 4 231 17.433.5 69.3 93.2
17 3 36.1 28.344.0 72.4 97.0
X 5 28.2 7.8-50.0 112.7 128.4
globdl 61 25.6 6.0-51.6 2000.0* 2286.2*

2 nombre de marcadors anditzats a cada cromosoma ° Vaors de la distincia mitja entre

marcadors. © Vaors de les distincies extremes entre marcadors. ° Longitud de cadascun des
cromosomes en ¢cM. © Longitud dels cromosomes segons Rohrer et al. (1996) en cM. " Es refereix
ad globd dels cromosomes anditzats a la present Tes. * Longitud de totd del genoma porci

anditzat en @ projecte IBMAP, i segons Rohrer et al. (1996).

Sense tenir en compte les dades des cromosomes sexuds X i Y, I'andis de les
recombinacions observades desglossades per sexes va posyr de manifest la mgor fregiencia
de recombinacié exigent a les femdles. Aixi, les femdles (2326,8 cM) van oferir un mapa
1,34 vegades més gran que es mades (1730,8 cM). Contrariament ad que passa a la resta de
cromosomes, ds cromosomes 1 i 13 presentaren més recombinacions en @s mascles que en

lesfemelles. Laposicié rdativa des microsatd - lits per cromosomaes detdlaal’ annex 5.

69



Resultats

4.3 DETECCIO DE QTLs

Com ja sha mencionat a I'gpatat de materid | méodes I'goroximacié estadigtica
emprada per a la deteccié de QTLs va s la descrita per Hdey e al. (1994). Els llindars de
ggnificacié de la F a nivdl gendmic i cromosomic dd 95%, 9% y 99,9% obtinguts
mitjancant € metode de permutacions descrit per Churchill i Doerge (1994) es dedlen a la
taula4.3.

Taula 4.3. Vdors de significacié de F per cromosomes.

cromosoma p>0.05 p>0.01 p>0.001

1 4.72 6.62 9.65
5.26 7.02 9.46

3 529 7.12 9.84
4 4.92 6.64 8.89
7 5.20 722 10.48
8 5.04 7.07 9.14
9 5.04 6.96 9.09
13 4.99 6.74 8.85
16 512 7.11 941
17 5.03 7.16 9.60
genomic® 8.53 10.39 13.07

A continuacié es detdlen per cromosomes, ds QTLS locditzets per ds carecters que
S han estudiat:

431 Cromosama 1l

Es van detectar tres efectes suggedtius. Els efectes sobre € percentatge de fibres
musculars de tipus IIA i sobre d pHy van superar @ nivel de sgnificacié cromosomic del
99%, mentre que d QTL per d percentatge de fibres de tipus 1IB supera d dd 95%. Les
dedes es detdlen alataula 4.4.
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Taula4.4 QTLsdetectatsd cromosoma 1.

carxter  Posici6 | Fmaxima |

%IA  4(-,16) 7.28 208 0632 205 111
% 1B 19 (8-42) 6.01 273 0871 237 153
pH, 26 (9-44) 650  -008 0024 -005 0.04

A la coumna Posicié es detdla entre paréntes, I'interva de confianga de posicio de
QTL.

4.3.2 Cromosoma 2

En aguest cromosoma shi detectaren 2 QTLs dgnificatius a nivel gendmic, un per a

la profunditat dd llom i un dtre per a I'area dd llom (Figura 4.5), axi com un QTL amb una
F maxima suggedtiva, per d pes de la cand. A la talla 45 es dedlen ds vadors maxims de F

per ds caracters més dedacats, axi com la seva podcé cromosomica i ds vaors additiu i

dominant i llurs variancies en aquestaposicio.

Figura 4.5QTLsamb F sgnificativa detectats en  cromosoma 2.
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Taula 4.5 QTLsdetectasen € cromosoma 2.

cardxter  Podcio | Fmaxima a s d.

PRG34 78 (66-96) 6.00 206 0632 0919 0897 --
PRL34 54 (45-81) 10.36 -251 055 0.989 0.900 0.115
Areallom 68 (60-81) 12.90 -1.84 0363 0252 0520 0.112

Pescana 78 (49-96) 6.80 276 0750 -0260 1.090 --

hagtL Percentatge de la varianciafenctipica explicadapel QTL. -- Per ds QTLs de significaci inferior
a llindar genomic del 95% no es descriu € vaor hagre.

4.3.3 Cromosoma 3

En aguest cromosoma shi detecta un lleu efecte sobre pH, en la poscio 53 (36-70)
cM. LaF en aquestaposicid 657,73, a= 0,109+ 00291 d = 0,036 + 0,04.

4.3.4 Cromosoma 4

Aquest fou d cromosoma en € que shi trobaren un mgor nombre d efectes amb ds
caacters edudias Els QTLs amb efecte sobre s acids greixosos i llurs index metabdlics es
descriuen a I'article de PérezEnciso et al. (2000) (annex 1), i en I'aticle envia a reviso de
Clop e al. (anex 2). A I'anex 1 sindouen les dades rdaives a un primer estudi preliminar
de 247 R per d percentage d'acid deic i linolec i ds index metabdlics dds &cids greixasos.
A l'annex 2 es presenten les dades relatives a 321 K, per a tots ds acids grassos enregirats i
llurs index metabdlics. A la taula 4.6 s detdlen les associacions més destacades per a la reta
de caracters en ds que s hi detectaagun QTL.

Taula 4.6 QTLsdetectats d cromosoma 4, exceptuant elsrelaius a's acids grassos.
Posci6 ~ Fmaxima

Longitud decand 69 (60-78) 1180 -1030 021 0052 0330 0092
P2 90(81-100) 962 1810 046 -1089 0698 008l
Pes greix 75(68-87) 1496 0240 004 -0059 0065 0.113
PRG34 71(66-79 2597 3707 052 -0697 0784 0172
Areallom 73(68-101) 820 -1360 035 -0445 0495  --
ar 89(79-112) 805 0610 015 -0047 0232  --
L* 109(101-117) 1640 -1840 032 0288 0533 0135
Hematina 109(97-121) 868 2290 059 -1210 0969 0077
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A lesfigures4.6i 4.7 esrepresenten ds QTLs amb una F sgnificativad 95% anivell
genomic (superior a8,53).

Figura 4.6 QTLs per acaracters de deposicid de greix detectatsad cromosomad.
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Figura 4.7 QTLsdelongitud delacand, color i pigmentacio de lacarn detectats d cromosoma4.
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L'd- Id Ibéric augmenta d contingut de greix dorsd i la concentracid d’hematina &
Longissimus i conseqientment a*, € valor dd qud indica la foscor de la can. Per dtra banda,
I'd- ld Ibé&ic disminuex la longitud de la cand, I'area dd llom i L*, d vdor dd qud indica la
lluminogitet | claror de la carn. L’efecte sobre I'egpessor del greix dorsdl mesurat amb regleta
(PRG34) és d segon en Sgnificacié detots d detectats d global del projecte IBMAP.

Sembla que sobsarven dues podcions claament diferenciades i que Hn obre
caacters de diferent naturdesa. Aixi, ds efectes sobre es caracters de deposcd de greix i
acids greixosos es locditzen en una regio que sedén entre ds 71 i d 90 cM i que també
afecta I’area dd llom i la longitud de la cand. D’dtra banda, s efectes sobre € color de la
can, hemaina i L*, es locditzen a la posci6 109 cM. No obgtant, & es troba a la primera
regié, enlloc de locditzar-se d maeix segment dels dos caracters anteriors. L'efecte de & no
as0leix un nivel ggnificatiu, perd s clarament suggedtiu, | @ més es veu recolzat per | efecte
sobre L* i sobre la concentracié d’hematina d miscul Longissimus, la qua cosa indica que es
podria tractar d’'un efecte red i no d'un artefacte estadigtic. Per tots aguests motius, exigeixen
indicis contredictoris sobre 9 es tracta de dos QTLs diferents, 0 s pe cortrari, és un mateix
QTL amb €efectes pleotropics par a tots € caracters | que per reons de poca exactitud

S estenen en unallargaregié del cromosoma4.

Pard- ldament, sobsarven dguns QTLs de dgnificacio suggestiva sobre d pes de la
cad (F = 59), d pH, (F = 619), PRL34 (F = 6,73), d diametre de les fibres musculars de
tipus | (F = 547) i d percentatge de les fibres musculars de tipus 11B (F = 5,77). Les poscions
(en cM) dd maxim de F per aqueds efectes son, 89, 116, 73, 41 i 124, respectivament. Els
efectes obsarvats d’aguests QTLs son coherents amb les dades esperades segons Serra et al.
(1998).

4.3.5 Cromosoma 7
En d cromosoma 7 shi va revda |'exigencia d'un QTL ggnificatiu amb efecte sobre
la concentracié d’hematina d miscul Longissmus, en d que I'd- |d Ibeic augmenta la

quantitat de pigment present en aquest teixit. Conseguentment, € vaor minolta & (que indica
la vermdlor de la can) augmenta i L* (que indica la pd- lidesa o daror dd color) disminueix,
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com bé indiquen s vaors detectats per a aquest QTL. També es va detectar un QTL associa
a PRG34. No obgant, d nivell de sgnificacio dds QTLs detectats per a &, L* i PRG34 no
ariben d nivel genomic de sgnificacid dd 95% (taula 4.7). Bl maxim vdor de F per a
PRG34 eta en I'extrem proximad dd cromosoma, per la qua cosa cddria estendre en agquest
sntit  mapa de lligament daguest cromosoma amb nous marcadors moleculars per a
edudiar I'evolucio daguest efecte en d cromosoma i observar 9§ as0leéx en dguna
d aguestes posicions un nivell genomic sgnificatiu.

A continuacio es detdla d vaor de F per hematina en cada cM d llarg dd cromosoma
7 (Figura4.8).

Figura 4.8QTL de concentracio d' hematinaen d muascul Longissimus detectat a cromosoma 7.
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Taula4.7 QTLs detectats d cromosoma7.

Caracter Posicié Fmaxima

MindtalL* 77 (56-86) 717  -1018 0343 -1464 0540  --

Minoltaa* 50 (28-65) 6.66 0624 0177 0421 0310 --

Hemetina 87 (77-96) 9.47 2130 0541 169 0779 0077
PRG34 160(155,-) 740  -1805 0551 -1666 0792 -

AIB 69 (61-74) 5.87 -0500 0770 -1590 1230 ==

4.3.6 Cromosoma 8

Com es detdla a I'annex 2, a la podcié 86 cM d'aguest cromosoma shi va detectar un
efecte dgnificatiu sobre @ percentaige dds acids padmitic (F = 863) i pamitoleic (F = 12,97)
en € greix subcutani dorsd, amb un efecte additiu postiu @ = 041 i 0,136, respectivament), i
un efecte dominant que no és dgnificativamert diferent de 0 (d = -0066 + 0144 i —0072 +
0,041, respectivament). Aquests vaors indiquen que la presncia de I'd- ld Iberic augmenta
percentatge d' aguests dos &cids grassos. A la mateixa posicid cromosomica es va detectar un
efecte per a ACL, tarbé dgnificaiu (F = 12,66), I'efecte genic dd qua és additiu (d = 0425
+ 0416), i per d que I'd- ld Ibeic reduex d vaor (a = -141). Sobserva un lleu efecte
(F=5,19) sobre d gruix dd greix dorsd en laposicié 52 cM.

A més de |'efede sobre ds acids greixosos es detecta un efecte sobre d vaor minolta
a ala podci6 81 (68-99) cM. El vdor de F supera @ llindar cromosomic dd 99%, amb un
efecte additiu negatiu i un efecte dominant inggnificant. Alhora, també exigex un lleu efecte
uggestiu sobre b* a la podcid 37 (25-55) cM, amb un efecte additiu negaiu i un efecte
dominant no diferent de 0 (d = 0,127 + 0,193). Findment, exigeix un dtre QTL amb un vaor
de F superior d llindar cromosomic dd 95% que té un efecte sobre d pes de la cand i1 que es
locditza a la poscié 54 (41-61) cM. L'd- e Ibéric augmenta d pes de lacand (a = 143) i ds
animds heterozigots presenten una cand encara més pesada que la descrita en ds homozigots
per I'd- le Iberic, per la qua cosa es detecta sobredominancia @ = 384 + 1,25). Fndment,
sobserva un lleu efecte a 11 ctM sobre € percentatge de fibres musculars de tipus [IB que
disminueix aquest vaor quanl’d- el Ibéric és present (Taula4.8).
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Taula4.8 QTLsdetectats d cromosoma 8, exceptuant s relaius a acids grassos.

caracter

a* 81 (61-99) 7.37 -0.578 0.151 0.062 0.233

b* 37 (25-55) 6.08 -0.430 0.124 0.127 0.193

Pes Canal 54 (41-61) 6.49 1.430 0.786 3.840 1.250

%11B 11 (-,22) 5.81 -1.830 0.835 -3.210 1.330
4.3.7Cromosoma 9

No shi va detectar cgp QTL ggnificatiu en tot € cromosoma. Tan sols es denota un
efecte suggediu (F = 594) en I'extrem proximd dd cromosoma (7 cM) en € que l'al- Id
Ibéric redueix  percentatge d' &cid oleic en @ greix dorsdl.

4.3.8 Cromosoma 13

Es va detectar un Unic efecte sobre @ pes dd pernil a la poscié 42 (11-58) cM i amb
unaF de 7,41. L’ efecte additiu fou de —0,225 (+0,059) i € dominant de 0,126 (+0,11).

4.3.9Cromosoma 16

No es va detectar en aguest cromosoma cgp QTL per ds caracters anditzats. A 2
(-,22) cM de I'extrem proximd, es va denotar un efecte lleugerament superior (F = 589) d
llindar cromosomic de 95% per d percentatge de grex intramuscular, en d que I'd- |d Ibéic

disminuex d seu vdor.

4.3.10 Cromosoma 17

En aguest cromosoma no sobserva cgp QTL amb un vaor de F dSgnificatiu a nivel
genomic. A nivel cromosomic dd 95% no obgtant, es detecten dos efectes per d pes de la
cad (F = 641) a 13 (-23) cM i per a la longitud de la cand (F = 582) a 12 (-,28) cM.
L’'d- Id Ibéric redueix @ vaor d ambdos parametres.
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4.4 POLIMORFISME PCR-RFLP DEL GEN DECR

A l'anex 3 es desriu d polimorfiame dd gen DECR tractant-lo com un marcador
molecular no descrit préviament en porci.

Després de dissenyar uns primers que permetessn I'amplificacié de I'exd 2 dd gen
DECR porci, es va conar i sequenciar d fragment amplificat de 4 porcs lberics i 3 Landrace.
Aixi van ddectar I'exigencia d'un polimorfisme que provocava I'gparicid d'una diana de
restricci6 Bfal (GTAGR CTAG) en la posc6 114 bp dd producte amplifica. Aquesta
mutacié fou caracteritzada en la nogtra poblacio i fou utilitzada per posicionar € gen en d
nosdre mapa de lligament mitjancant 1'opcié build & programa CRI-MAP. Els d- les ds

anomenarem 1(no presentala diana de restriccid) i 2 (presentala diana de restriccio).

Degut a que d gen presentava un baix nivel de poimorfisme per la mutacio
andlitzada en d nodre pedigree,  nombre de recombinacions detectades entre € gen i la
reda de marcadors dd mapa fou petit. Aquest fet va provocar que sobsarvessin dues
poscions (ambdues d cromosoma 4) posshles per presentar una versemblanca smilar. Una
pogc6 probable (683 cM) es locditzava entre es macadors S0001 i SW839
(LOD score = -836,02), mentre que I'dtra (795 cM) podcionava d gen DECR entre ds
microsatd - lits SW839 i 0214 (LOD score= -83548).

Pard- |dament es va reditzar d magpeg fisc dd gen, mitjancant I'amplificacié amb
primers especifics dd gen DECR porci en un panndl de cd- lules hibrides irradiades de
hamgter-porc (Milan et al., 2000). B gen mgpga molt proper d microsatd- lit SW1003 (13
cRay entre ds dos lod) i aguesta posicid presenta un LOD score de 21,99, El marcador
SW1003 es locditza entre ds microsad- lits 0001 i SW839, td i com succedx amb la
poscié 683 cM dd nostre mapa de lligament. Aixi, € resultat obtingut permeté sdecciorer la
posicié 68,3 cM dd mapa de lligament com alamés probable per alocditzar € gen.

Les fregliéncies genctipiques en ds 321 individus F, de les 58 families utilitzades per

a cer € mapa de lligament, es detdlen en la taula 49. En la taula sobserva com la
freqliencia genotipica dd genotip 11 és la mgoritaria en tots €s casos. En la generacio Fy tots
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ds maxdes presnten d genotip 11, la qud cosa implica que en la generacié R tots
individus presentin I' d- ld 1 en homoziges 0 en heterozigos i provoca dhora, un augment
de la freqiéncia genctipica dd genotip 11 i una reduccié de la dd genotip heterozigot. En
agquesta generacid, logicament @ genotip 22 és inexigent. En la F, 5 mascles presenten d
genatip 11 i un és heterozigat, per laqud cosaen laF s observad mateix fenomen.

Taula 4.9 Fregliencies genotipiques en les tres generacions
anditzades per alareditzacio dd mapadelligament

 Generaci6| Genotip Nombre [ Nombre ]| Freg. Gen.

11 3 16 05%
B 12 0 12 0375
22 0 1 0031
11 5 37 0724
F 12 1 15 0276
22 0 0 0.00
11 141 124 0825
F 12 29 23 0162
22 3 1 0012

Freg. Gen. Freginciagenotipica

45 HAPLOTIPAL CITOCROM B MITOCONDRIAL PORCI

La caacteritzaci6 dd polimorfiame a la regid anditzada dd DNA mitocondrid, va
presentar tres dels quatre haplotips descrits préviament en dtres poblacions (figura 3.10). No
sobserva cap individu amb I'heplatip Ell, que de fe, (Anderssoon, comunicacié persond)
només havia edat detectat en un porc senglar originari d'ltdia D’dtra banda, en un dds 4
animds anditzats de la raca Porc Negre, es va trobar un nou haplotip no descrit préviament
gue presentava un patrd mixt entre 'europeu i I'addic d qua vaem anomenar AE (veure la
taula de resultats 4.10).
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Taula 4.10Nombre d animals per haplotip del Cyt B distribuiits per races.

El E Il Al All AE
IB 5 0 0 0 0
PN 4 0 0 0 1*
LD A 0 18 0 0
LW i) 0 24 0 0
PT 40 0 2 27 0
TOTAL 162 0 44 27 1

*T G C A IBIbéric; PN PorcNegre; LD Landrace, LW Large White PT Pietrain.

Els animds fundadors de pedigree utilitzat per a I'andis d'agqueta Tes presentaren
mgoritariament |"haplotip europeu El i tan sols dues femdles Landrace, implicades en les 58
families anditzades, varen mograr I'asiatic Al. Aquestes dues femdles estaven rdacionades
genealogicament amb tretze animds F,, de manera que, pd bax polimorfisme obsava, no
fou possble utilitzar aguest heplotip com a efecte fix en la formula de regressé per a I'andis
de deteccio de QTLs descrit per Haley et al. (1994).

En d totd d'animas, es va observar una clara segregecid de I'hgplotip europeu El i
I'asatic Al en les tres races comercids anditzades (LD, LW i PT). D'dtra banda, ds animds
de les dues races rudiques (IB i PN) presentaren I'heplotip EI, excepte un individu PN que
mostra un nou haplatip goarentment mixt entre El i Al.
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51 MATERIAL ANIMAL

En d trebdl reditzat per Sara i coautors (1998), en d que comparaven per a diferents
carécters economic-productius, porcs Ibérics de la linia Guadyerbas amb animds de la raga
Landrace, queda pdesa I'extrema divergéncia exident entre ambdues races. Concretament,
Sara et al. anditzaren carecters de creixement, conformacio de la cand, deposicié de greix,
guditat i hisoquimica de la can i quditat dd greix (composcidé en acids grassos). Els
animds Guadyerbas presentaven un crexement mig diai notablement menor i un rendiment
de la cand inferior a I'obsarvat a Landrace. El pH, dd miscul fou sensblement mgor a
Guadyerbas que a Landrace, i € seu color més fosc degut a la mgor concentracio d hematina
B oontingut inramuscular de greix fou dgnificativament superior ds animas Ibérics. Tot i
axo, les diferencies més extremes entre les dues poblacions van ser obsarvades en ds
carecters de depodcid de greix. Aixi, la diferéncia en d gruix dd grex dorsd entre
Guadyerbas | Landrace corresponia a 6,7 desviecions tipiques. La compodcio en a&cids
grexosos dd greix dorsd també va demodtrar diferéncies notables entre les dues poblacions,
trobant-se una mgor proporcié d'acids grassos saturats | monoinsaturats a Guadyerbas que a
Landrace, o, dit duna dtra manera € contingut d'acids grasos poliinsaturats linoleic i

linolenic, que son ahora essencids, es va veure augmentat a Landrace.

Al creuar animds de les dues poblacions shan obtingut, per tant, uns hibrids en els
gue exigeix un eevat desequilibri de lligament i una gran heterogeneitat en ds fenotips per
ds cardcters mesurats, essent per tant, un materid genetic ided per a la deteccio de QTLs que
afectin aguests caracters, aspecte que sha demostrat amb ds resultats obtinguts | presentats
en aguedta Ted i en |'daborada per Cridina Ovilo (Madrid, 1999). Shan detectat QTLS per a
deposcid de greix, que com ja sha menciona, fou € caracter que va modra mMgors
diferencies entre les dues poblacions. Aquests QTLs detectats ds cromosomes 4 (aguesta
Ted) i 6 (Ovilo, 1999), sbn ds que presnten mgor dgnificacié d'entre tots €s que Shan
detectat a les andiss. En d trebdl de Sara e al. es descriuen diferéncies sgnificatives entre
les dues poblacions per a L* i la concentracid d’hematina, i precisament, shan detectat dos
QTLs que &afecten ambdis parametres. També exigeixen coincidéncies entre les diferencies
fenotipiques i ds QTLs deectats per d percentaige de greix intramuscular | per a la
composicié d'acids grasos, on es detecten les diferencies més dgnificatives en @ percentatge
des &dds grassos miridic, pamitic, oleic, linoleic i linolenic i axi ho corroboren ds QTLs
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detectats, que van presentar efectes sobre ds acids grassos anteriorment nomenats i també
sobre  pamitoleic.

Els encreuaments entre poblacions porcines divergents que existeixen actudment,
involucren mgoritariament a la raca xinesa Meshan 0 d sengla. Bl maerid usat en aquest
projecte és per tant, Unic i ha permés detectar dguns QTLs que no s havien detectat en dtres
encreuaments (Ovilo & al., 1999; aquedta ted). Es possble que aguns dds QTLs detectats
responguin a gens que estan tan sols, segregant a la nodtra poblacié animd i no ho fan en ds
encreuaments de Meishan o de senglar.

5.2 MARCADORS MOLECULARS

La mgor pat dds marcadors moleculars utilitzets en aguesta Tes posseeixen una
informetivitat elevada, tad i com ho demodren ds vdors de les, lex, IC i H. Aquestes dades
sOn coherents amb la divergéncia fenotipica exigent entre les dues poblacions originds
(Guadyerbas | Landrace). Exideix una corrdacio  (ry) €devada, podtiva i dtament
dgnificativa entre aquests quatre parametres dinformativitat (Taula 5.1), per la quad cosa es
pot concloure que ds vdors de legs | leo, Utilitzats per a una sdeccio inicid dels marcadors
sense un coneixement previ dd genotip dels descendents ddl pedigree, sHn bons estimadors de

la sevainformdtivitat.

Taula 5.1 Correaio entre les quatre mesures d' informativitat dels marcadors anditzats.

€15 | €29 IC H
1 0.975 0.828 0.716
0.0001 0.0001 0.0001
0.975 1 0.840 0.753
0.0001 0.0001 0.0001
0.828 0.840 1 0.983
0.0001 0.0001 0.0001

0.716 0.753 0.983 1

0.0001 0.0001 0.0001
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5.3 MAPA DE LLIGAMENT

El mapa gendtic IBMAP é molt smilar d congruit a I'USDA, mantenint en generd
e mateix ordre en ds marcadors i unes fregliencies de recombinacié semblants. Cd tenir en
compte que en d mapa america hi ha molts més marcadors posicionas per la qua cosa les
longituds totdls acumulades BN mgors a les obtingudes en d mapa IBMAP. Aixi, d mapa
congtruiit en la nostra genealogia és de 2.000 cM, amb un totd de 97 marcadors, mentre que d
mapa publicat per Rohrer et al. (1996) asoleix 2286 cM amb 1.042 loci. Segons Schmitz et
al. (1992), que va mesurar la mida dd genoma porci mitjancant citometria, agquest conté 2,7 X
10° padls de bases El nosre mapa gendlic, aixi com ds reditzats fins ara coincideixen en
aguesta dada 9 assumim que aproximadament 1 Mb equivd a un cM. Corroborant d que sha
detectat en dtres trebdls, € magpa condruit a patir de les femelles (23268 cM) é 1,34
vegades superior ad des masdes (1.731 cM). En @ primer mapa suec publicat (Marklund et
al., 1996a), d magpa de les femdles era 1,4 vegades superior a I'observat en mascles i segons
Archibad et al. (1995) d mapa de les femdles | d dds mastles mesuraven 2163 cM i 1.652
cM, respectivament, és a dir, € mapa de la femdla era 1,31 vegades superior d dd mascle.
Els cromosomes 1 i 13 presentaren mgor nombre de recombinacions en els mascles que en
les femdles la qua cosa concorda amb es dtres trebdls publicats que indiquen I'existencia
de regions en les que Sinvetex la tendencia generd de les femdles a presentar mgor
nombre de recombinacions que ds mascles (Archibad et al., 1995). Per ds cromosomes i €s
marcadors anditzats a la UAB, exigeix una concordancia amb €s tres mapes porcins
publicats d no obsarvar-se cgp reordenacio cromosomica. Es possible detectar diferencies en
I'ordre dds marcadors en les diferents poblacions, cosa que indica devades diferencies
gendliques entre les poblacions anditzedes, o més freqlientment, erors en & genctipat dds
animas. En d nogre cas, les diferencies entre mapes en les disgancies entre marcadors no son
goaentment  dgnificatives, podent éssr degudes a diferencies en la freqlencia de
recombinacio | no aerrors en & genotipd.

Van Oodijen (1992), va invedigar la precis6 dd mapeig de QTLs per smulacié amb
marcadors podcionas en intervas de 20-40 cM en retrocreuaments i en encreuaments F, de
diferents mides poblacionds. Aquest autor va trobar que en poblacions composades per 200
anmds R, d 79 % dds QTLs que expliquessn d 10 % de la vaiancia fenotipica serien
detectats amb una F ggnificaiva, mentre que solament Sidentificarien d 29 % dds que
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expliguessn un 5 % de la variancia En ds nodres estudis (a excepcid de les mesures ce
fibres musculars), han edtat anditzats més de 300 animds F, i pe tat, la probabilitat de
detectar QTLs és fins i tot superior. Aixi, d nostre mgpa genétic eta suficientment cobert de
marcadors per a detectar QTLs amb efectes devats. Tot i axo, en ds cromosomes anditzats a
la present Tes exigteixen regions de més de 35 cM no cobertes per marcadors. Al cromosoma
2, la digancia entre d 0378 i d SWr308 asoleix €s 43,2 cM. El microsad- lit S0378 no eta
posciona en d mgpa aneaica (Rohrer et al.,, 1996), perd segons Robic e al., (1997), la seva
posicié equivddria en d mapa ameica a 24 ctM dd SWr308, per la qud cosa semblava que
inicidment la regi0 edava suficentment coberta En & cromosoma 4, la regio entre d
SW2404 i d S0301 mesura 40,3 cM, pero segons € mapa de Rohrer et al. (1996), en d qud
ens varem basar inicidment per a I'deccié dds marcadors, la digancia entre dls era tan sols
de 26 cM. A més, en aguedta regio, Rohrer et al. (1996) poscionen tan sols 3 marcadors que
etan a 8 cM dd SW2404, per la qud cosa no fou possble indoure cgp microsatd- lit en la
poscio centrd d'aguest segment. Entre s marcadors S0025 | S0064 dd cromosoma 7 hi ha
40,1 cM, pero segons d mapa de I'USDA, la digtancia és tan sols de 26 cM. En d cromosoma
9 es troben les dues regions més descobertes de tota la porcid de genoma anditzada en
aguesta Ted. Aquestes sin entre SW911 i SW2571 i entre SW2093 i SW1349. La primera
regid mesura 484 cM, tot i que segons Rohrer et al. (1996) la didancia entre aguests dos
marcadors és de 37 cM. Inicidment vam anditzar d marcador SW940, la poscié dd qud
eta entre SWO11l i SW2571. No obgant, aquest fou descatat poderiorment, quan ens vam
adonar de la dificultat en la interpretaci6 menddiana que presentava degut a |'exigténcia
dd- lds seminuls. La segona regio descoberta del cromosoma 9 mesura 51,6 ¢M, fet que la
converteix en la mgor de les exigents. En € mapa america aquesta distancia és tan sols de 37
cM i pe tant, inicidment no la vam cobrir amb més marcadors. Entre ds microsad- lits
SW1920 i SW2431 dd cromosoma 17, hi ha 44 cM, digancia semblat a la indicada per
Rohrer et al. (1996), per0 no exigeixen marcadors en posicions intermedies en cap dds
trebdls publicais. En @ cromosoma X hi ha una regio de 50 cM (entre SW949 i SW2126)
sene marcadors anditzats. No obgant, per aguest cromosoma les dades edan encara sota
andis i tan solsles podem prendre com a orientatives.
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5.4 DETECCIO DE QTLs

54.1 QTLs detectats al cromosana 1

En la posci6 4 cM ded cromosoma 1 es va detectar un efecte suggestiu sobre €
percentatge de fibres musculars de tipus [IA (F = 7,28), que va supear d llindar de
sgnificadd cromosomica dd 99% (F = 662) en d que I'd- |d Ibéric digminuia aguest
paametre @ = -2,083). Aquest QTL anava acompanyat d'un dtre efecte dgnificatiu a nivel
cromosomic de 95% sobre € percentaige de fibres musculars de tipus 11B, en la poscié 19
cM, I'efecte additiu dd qud a = 273 indica que I'd- |d lberic augmentava € vaor d aquest
parametre. Aquest fet concorda amb la corrdacid negativa entre ambdds caracters detectada
per Serra et al. (1998) pero contradiu @ sentit dels efectes que Serra et al. (1998) van obsarvar
en la comparacio entre porcs Guadyerbas i porcs Landrace. En aguest trebdl es animds
Ibérics presentaren un percentaige més devat de fibres oxidatives de tipus |, acompanyat
d'una menor proporcié de fibres glicolitiques 11B que ds animads de la raca Landrace. El
percentatge de fibres oxidatives I11A fou mgor en ds animas Ibérics perd les diferencies no
vaen asolir un nivel dgnificatiu. No obgant, cd tenir en compte que cap des dos QTLs
asolex un nivdl de dgnificacid genomic dgnificatiu, per la quad cosa edevé necessai
augmentar d nombre danimds anditzats per a confirmar I'exigéncia daguest QTL. E
cromosoma 1 va presentar un dtre efecte de dgnificacio dubtosa (F = 6,5) sobre  pH, ala
posicié 26 cM, per d que I'd- |d Ibéric proporcdonava un muiscul Longissmus amb un pH
menor que @ Landrace. Aquest resultat tampoc no concorda amb d descrit per Sara et al.
(1998), perd també és necessai augmentar € nombre d'animas anditzats per a poder
confirmar o rebutjar I’ existéncia d’ aquest efecte.

Rohrer i Kede (19983, 198b) van detectar en un encreuament de Meishan i diferents
linies comercids, a I'dtre extrem d'aguest cromosoma, un QTL dgnificaiu amb efecte sobre
I'area dd llom, la rdacié totd de pes de les peces d'especgament | € pes viu de I'animd,
I'epessor dd greix dorsd i amb un efecte suggestiu sobre la longitud de la cand. Més
recentment, Rohrer (2000) ha detectat associacio de la mateixa regié cromosomica amb €
creixement i I'engreixament. També, Paszek i col- laboradors (1999) van anditzar es aimds
d'un encreuament entre Meishan i Yorkshire i van trobar un efecte sobre € creixement mig
diai durant la fase d'engreéxament. L'devada digancia entre aguests QTLs de Meshan i
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I’obtingut en I’ encreuament IBMAP probablement indica que es trecta de dos QTLs diferents,
S tenim en compte d diferent origen genetic dels dos encreuaments Meishan repecte a
Iencreuament IBMAP.

Findment, en I'encreuament suec de senglar i Large White, Knott i col- laboradors
(1998) van detectar associacions suggedtives entre d pes d naixement, I'espessor dd greix
dorsd i d percentatge de greix abdomind, en una poscié propera d QTL destrit en aguesta
Tes per ds dos primers caacters | en la poscio equivdent a la descrita per Rohrer i Kede
(1998a) i Paszek et d. (1999) per a I'dtim. Bidand et al. (2001) van detectar, en un
encreuament de porcs Meshan amb Large White, que I'extrem digd (molt llunya ds QTLs

descrits en aguesta Ted) d'aguest cromosoma edava associat amb 'edtat d'engreixament i €
creixement a diferents edats.

5.4.2 QTLs detectats al cromosoma 2

Els efectes detectats sobre la profunditat del mascul Longissmus mesurat amb regleta
(PRL34) (54 cM) i l'area dd llom (68 cM) coincideixen amb € que ja eperavem, ja que
ld- ld Ibéric reduex subgtancidment ambdds parametres. Els homozigots Landrace
presenten un llom 502 mm més profund i una &ea 368 cif més gran que es homozigots
Ibéric, d que equivd a 0,39 i 0,36 dt. de la mitjana fenctipica, respectivament. De fet, aquest
QTL explica d 115 i d 11,2, respectivament, de la variancia fenotipica dds dos caracters. En
ambdés casos la rdlacio entre es dos d- les és codominant. A causa de |'devada corrdacio
genética entre ambdos caracters (f, = 0,796 amb les dades fenctipiques utilitzades en aquesta
Ted), la proximitat cromosomica dds dos efectes (es intervas de confianca de la posicié
d'ambdés coincideixen) i les amilituds observades, és raonable proposxr que es tracti dd
mateix QTL amb efecte sobre diferents expressons del mateix caracter.

Sobsava un eecte anb una sgnificacié superior d 95% a nivel cromosomic i que
finsi tot Sapropa d 99%, sobre € pes de la cand (F = 6,8) a la posicié 78 cM. El seu efecte
és contrari a I'esperat, ja que I'd- ld d'origen Ibéric augmenta € pes de la cand en 276 kg i
equivd a 0,28 dt. de la mitjana fenotipica Sha detectat associacio amb aquest carecter en
dtres cromosomes, encara que en cap cas ha superat d llindar genomic dd 95%. En dgunes
regions I'd- ld Ibéric augmeta d paramere, mentre que en dtres @ disminuex. S a
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I'anditzar més animds i nous marcadors augmentés la dgnificacio de I'efecte fins a nivels
genomics dgnificaius, seria necessari reditzar un magpa genétic d'dta dengtat per trobar un
marcador suficientment lligat d gen causd que pogués ser utilitzaa per a MAS en

poblacions comercids.

Exigeixen molt pocs aticdes que descriguin efectes del cromosoma 2 porci sobre

caracters d' interés economic-productiu (Taula5.2).

De Koning et al. (1999) van reditzar un estudi de deteccid de QTLs per a I'espessor
del greix dorsd i @ percentatge de greix intramuscular en un encreuament F, de Meishan i
diferents linies comercids holandeses, i van deectar una petita associacié amb ds dos
caracters a la regié compresa entre els microsatd- lits SWC9 i 0141, que es troba bagtant
dlunyadadelaregio que conté d QTL descrit en aquesta Tes.

AnderssonEklund i coautors (1998) van deectar en un encreuament de senglar i
Large White, la presencia dun QTL sobre € percentatge de magre i os d pemnil i d llom, a
I'extrem proxima del seu mapa genétic i que correspon a la regié en la que es troba €
microsad- lit S0141 (30 cM) en d mapa IBMAP. Aquedta regio esa sensblement dlunyada
de la detectada per d nostre grup sobre PRL34 i I'area dd llom, i més digant encara de la
descrita sobre € pes de la cand. Tot i axo, també anditzaren I'area dd llom i no van
detectar cap efecte associat en aguest cromosoma. Knott et al. (1998) van trobar en @ mateix
encreuament, un QTL de Sgnificacio dubtosa, per d creixement entre ds 30 i ds 70 kg en la
mateixa poscio que € QTL per a PRL34 i I'area dd llom i un dtre per d gruix dd greix
dorsd a lI'extrem proximd dd cromosoma No obdant, entre les andEs reditzades per
Knott e al. (1998) no hi figura cgp que fos rdaiu d desenvolupament dd  muascul
Longissmus per la qua cosa no es pot concloure que exigexi una divergéncia genetica
notoria per aguest caracter entre les dues poblacions experimentds senglar X Large White i
Ibéric x Landrace. Jeon et al. (1999) van identificar d gen IGF2 (Insuline Growth Factor-2)
com a gen candidat de sr d responsable de I'efecte d'aguest QTL, a causa de llur fisologia i
de I'homologia exigent entre huma i pac. Per aguests motius, van posicionar € gen en d
mapa de lligament del encreuament entre senglar | Large White mitjangant & genotipat d'un
microsatd- it intern dd gen, d qud anomenaren IGF2ms i que va resultar ser andeg d
préviament descrit SWC9. EH mepeg daguet microsad- lit va permetre estendre €

87



Discussio

cromosoma 25 cM en direccid proximd. Contrariament ads resultats descrits per Andersson
Eklund et al. (1998), en aguest estudi van detectar un efecte en la regio dd IGF2ms sobre
'area dd llom axi com sobre I'epessor dd greix dorsd. En I'andid, mitjangant un metode
que permet discriminar I'd- 1 segons @ seu origen patern o matern, van observar imprinting
de tipus patern, és a dir, quan es digingia I'd- ld, no tan sols per la seva seguencia Snd
també pe seu origen patern 0 matern, es trobava més associacio amb @ caracter que quan no
es tenia en compte I'origen de I'd- ld. Agquestes dades es van obtenir smultaniament per
Nezer et al. (1999) en un encreuament entre Large White i Pietrain, i €s seus resultats van
ser molt gmilars. La poscié dd QTL de cromosoma 2 descrit en I'encreuament [béric x
Landrace esta forca dlunyada de la descrita per Jeon et al. (1999), Nezer et al. (1999) i De
Koning et al. (1999), la qua cosa indica que no es tracta dels mateixos QTLs. Tot i axo, ds
efectes daguests QTLs sOn dmilars, i per tant, cddria reditzar més andiss per obtenir
dades que pemein una condusé6 més fidble L'andis prdiminar de ['exigéncia
dimprinting en ds QTLs de I'IBMAP no ha demodrat cgp efecte Sgnificatiu en tot d
genoma (Vaona et al., 2001), tot i que De Koning et al. (2000) detecten un important
nombre de QTLsamb imprinting.

Taula 5.2 Publicacions que descriuen QTLs de caracters productius en € cromosoma 2 porci.

| Publicacio | Efecte |
DeKoning et al. (1999) Espessor greix dorsa
% Greix intramuscular
AnderssontEklund et al. (1998) % Magre + osd pernil i d llom
Knott et al. (1998) Creixement entre 30 i 70 kg
Espessor greix dorsal
Jeon et al. (1999) Areallom
Espessor greix dorsa
Nezer et al. (1999) Desenvolupament muscular
Espessor greix dorsa

5.4.3 QTLs detectats al cromosoma 3

En aguest cromosoma es va detectar un efecte suggestiu (F = 7,73) sobre pH, entre es
microsatd- lits S0206 i S0216. Els animds de la F> homozigots per a I'd- |d d origen Iberic
presentaven de mitiang, un pH, 0218 unitats més basc que la mitiana dds animds
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homozigots per a I'd- ld dorigen Landrace El nivdl de dgnificacio suggestiu  aconsdla
augmentar d nombre d animas anditzats per obsarvar I'evolucio dd vaor de F dd QTL.

No exigex cgp atide centific que descrigui dgun QTL que es pugui comparar d
descrit en aguest gpartat. No obgant, recentment Kim et al. (2000b) descriuen un efecte de
sgnificacié dubtosa en d cromosoma 3 porci sobre d maeix caacter en una poblacio
Yorkshire de mitjos germans. Alguns autors mencionen |'assodacié d'dguna regié dd
cromosoma 3 amb d creixement mig diai (CasasCarrillo et al., 1997b), pes de la cand abans
dd saoifid (Rohrer i Kede 1998b), gruix dd greix dorsal (Knott et al., 1998) i area dd
Longissmus (Andersson-eklund et al., 1998). Cgp daguests efectes recau sobre la regid
descritaalapresent Ted.

54.4 QTLs detectats al cromosoma 4

En d cromosoma 4 shan detectat influencies sobre la deposcid de greix a nivel
subcutani dorsd, la longitud de la cand, I'area dd llom, @ color dd mulscul Longissmus i la

composicio d' acids grassosi s seus irdex metabolics (annexes 1 2).

Els parametres P2 i PRG34 mesuren d gruix dd greix dorsd entre la 3 i la 42 cogtdles

a 6 cm. de la linia mita amb sonda optica (fat-o-meter) i regleta, respectivament. Aixi,
aguess dos carecters indiquen @ mateix ( = 0632) i per tat, les possbles diferéncies
observables entre les dues mesures no son atribuibles a diferencies redls, Snd a erors o a
biax en la presa de les dades De fet,  vaor més figble correspon a PRG34 ja que reditza la
mesura amb regleta directament, mentre que P2 requereix uns cadculs de conversé per poder
rlacionar la difraccid d'ona amb I'egpessor del greix dorsd. D'dtra banda, € pes totd de
greix dorsd edta dtament corrdacionat anb PRG34 i P2 (ky = 0,772 i 0567, respectivament,
amb les dades fenotipiques utilitzades en agueta Ted). Es a dir, ds efectes trobats per ds tres
caacters sOn probablement diferents expressons dd mateix caracter (espessor dd  greix
dorsd), i per tant, sembla que les diferents posicions que prenen (entre 71 ¢cM i 90 cM) es
deguin a la imprecis6 dds métodes actuds de deteccio de QTLs i de fet, ds intervas de
confianga de la posicio dd s tres efectes estan solapats (figura 4.1).
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Quedcom semblant succeeix amb ds QTLs dacids grasos, ja que llur posicidé esta
entre s 73 cM de DBI i ds 76 cM dd percentatge d acid oleic, I'efecte dd qua supera €
llindar cromosomic dd 99% perd no assoleix d genomic dd 95%. Els intervas de confianca
de la podcid daguests efectes coincideix amb @ dels QTLs per ds caracters de deposicio de
grex, la qud cosa indica la possble pleotropia dun Unic gen amb efecte sobre aguests
caracters (figura4.1).

La longitud de la cand a 69 (60-78) cM, i I'aea dd llom a 73 (68-101) cM també
edan influenciats per dgun efecte genetic en la mateixa regidé de cromosoma 4 (figura 4.1),
cosa que suggereix la possihilitat que es tracti d'un sol QTL amb efectes pleiotropics sobre la
deposcio de greix dorsdl, I'areadd llom i lalongitud de la cand.

Tot i a@xo, com bé indiquen les figures 3.7 i 3.8, uns dtres dos caracters asocdiats a
color de la can (concentracid d’hematina i L*) es didribueixen en una posicié darament
definida i diferenciada (109 cM), a més, d pefil dd grafic de dgnificacié de L* presenta un
20l pic daament definit i anb un maxim molt dgnificatiu (F = 164). La concentracio
d'hematina en d miscul Longissimus, axi com d contingut de greix intramuscular i d'dtres
caacters, confereixen un color i una tondita find ad miscul qe es mesura i Savaua
mitjiancant &, b* i L*. Aixi, tot i que d vdor de la F maxima dd QTL dhematina sgui la
meitat de I'obsarvat par a L* (F = 868), resulta logic que I'efecte sobre L* Sgui degut d
propi efecte en la concentracié d’hemating, entre d'dtres. Tot i ax0, Sera et al. (1998) no
van trobar una associacio sgnificativa entre ds dos cardcters. Cd destacar que es dos efectes
recalen en la mateixa podcié cromosomica, fet que per 9§ sol indicaia que es tracta d'un
locus diferent d detectat per a deposicié de greix | acids greixosos. També gpareix un efecte
sobre & (que indica € nivel de vermdl dd color de la carn) en la posicié 89 cM, que és
intermedia a la descrita pd maxim de F de I'efecte per PRG34 i per L*. Al obsarvar I'interva
de confianga de I'éfecte per a (79112) ens adonem que gran pat daguest segment
coincidex amb d dds efectes per hematina (97-121) i per L*. (101-117). Resumint, sembla
gue exigeixin dos QTLs segregant en |'encreuament encara que no tenim prou indics per
afirmar-ho amb rotunditat. En aguest sentit, Andersson et al. (1994) van detectar en un
encreuament F, de senglar i Large White, un QTL a la matexa regio dd cromosoma 4 que
dectava I'engreixament | @ creixement, la F dd qua presentava dos pics. Knott et al. (1998)
van reenditzar aguestes dades i van comparar un modd que suposava un ol QTL amb un
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modd que podciona dos posshles QTLs Els resultats obtinguts mostraren mgor sgnificacio

en d primer modd que en d segon, per la qua cosa van gpuntar que per a cadascun dds

caacters en ds que shavia detectat associacié, exidtia la influencia d'un sol QTL en aguest
cromosoma. Waling et al. (1998) van reditzar la mateixa comparacio en un encreuament F2

entre Meshan i Large White, ja que havien observat que la corba de F per a creixement en €

cromosoma 4, presentava dos pics En I'andis van obtenir un limitat indid de I'exigéncia de
dos QTLs segregant, anb efecte sobre € creixement en la mateixa regié. No obgtant, per a
cap dds caacters anditzals (engreéixament i crexement, basicament) sobserva una evidencia
suficient per a poder acceptar € model de dos QTLs.

Els animds homozigots per a I'd- |d lbéic dd QTL de PRG34 tenen 74 mm més
d'espessor de greix que ds homozigots per a I'd- |d Landrace, ja que I'efecte additiu fou de
3,707+ 052, cosa que suposa 047 dt. La vaiancia fenotipica explicada pd QTL ariba d
17,2%. Al compaar P2 amb PRG34 sobserva que € primer cardcter t€ un efecte clarament
dominant (a = 1,81+046, d = -1,089+0,698) , donantli un vaor recessu a I'd- |d Ibéric, ja
que es heterozigots Sassemblen més ads homozigots Landrace, mentre que PRG34 té un
comportament clarament additiu (a = 3,707£052, d = -0,697+0,784). Andersson et al. (1994)
van reditzar € primer esudi en porci de deteccid de QTLs de carecters productius en un
encreuament F, de senglar per Lage White En d sau estudi, com ja Sha mencionat
préviament, van detectar en una posicié equivdent dd cromosoma 4, un QTL amb efecte
sdore la mitjana de varies mesures de profunditat dd greix dorsd preses despres dd sacrifici
anb un eecte additiu de 23 (042) mm, que equivdien a 047 dt. i un efecte dominant de
147 (065 mm, indicat que I'd- ld sdvage (originari dd sengla) dominava sobre I'd- ld
domestic. Knott et al. (1998) van reanditzar aguestes dades poderiorment amb més
marcadors, obtenint una a de 2,03 (0,34) mm que corresponia a 055 d. t 1 una d de 043
(048) mm que indicava un efecte codominant per ds dos d- lels. Sobserva per tant, que les
dades de a i d no es poden vaorar com a concloents. Es a dir, no és tan sorprenent que per a
les dues mesures equivadents P2 | PRG34, dsvdorsdeai d semblin contradictoris.

L'efecte sobre PRG34 detectat d cromosoma 4 representa € segon QTL més
sgnificatiu detectat a tot I'experiment. El més gran de tots s QTLs que shan trobat afecta,
curiosament, també a PRG34 i es locditza d cromosoma 6 en la poscié 103 cM, td i com ho
fa d QTL sobre € percentatge de grex intramuscular (Ovilo et al., 1999). També s observa
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un efecte amb una F menor sobre P2 en la mateixa posicié dd cromosoma 6. Ca destacar que
al'estud reditzat per Serra et al. (1998), I'espessor dd greix dorsd va ser @ carecter que més
va diferir entre les dues poblacions i que PRG34 és una mesura directa de la profunditat del
greix dorsd, d contrari que P2, que la cdcula a patir de la difraccié de les ones mitjancant
una sonda optica (fat-o-meter) i per tant es pot consderar més fiable.

Aquesta regié del cromosoma 4 (69 cM) presenta un clar efecte sobre la longitud de la
cand que modtra una interaccid, entre s dos d- lds dd QTL de tipus codominant, i un vaor
additiu a = -1,03, la qud cosa dgnifica que ds animds homozigots per a I'd- |d lberic
possien una cand 2,12 cm més curta que ds homozigots Landrace. Aquest QTL explica €
95 % de la vaiancia fenotipica dd caacter. A la podci6 89 cM daguest cromosoma
sobserva un efecte en la maeixa direccié (I'd- Id Iberic disminuex € vaor), sobre € pes de
la cand dds animds, anb una F = 595, que supera € nivel de dgnificadd cromosomic de
95%. Alguns autors han trobat associacio amb € creixement en diferents etgpes de la
producci6 en aguesta regié (Andersson et al., 1994 Wadling et al., 1998; ecétera). Quelcom
semblant passa amb € QTL detectat per a I'area dd llom, ja que es va detectar un efecte sobre
la profunditat dd llom (PRL34) amb una F = 6,73 que supera d llindar de dgnificacio
cromosomic de 99%. L'd- |d Iberic dd QTL per a I'dea dd llom digninuex d vdor
(a = -1,36) i la interacci6 entre es dos d- lds és codominant, i de forma smilar actua d
presumpte QTL per aPRL34.

Els efectes sobre L* i la concentracio d’hematina en @ muscul Longissmus detectat en
en la poscié 109 cM dd cromosoma 4 sOn coherents amb es resultats comparatius obtinguts
per Sara e al.(1998). Els animds homozigots per a I'd- ld Ibéric contenen 4,58 g
d'hematina per gram de miscul més que ds homozigots Landrace Sobserva una petita
tendencia a la dominenca de I'd- ld Landrace sobre I'lberic. L'd- ld Ibé&ic disminuex d
vador de L* (a = -1,84) i les dades indiquen que I'efecte entre €s dos d- lds és purament
codominant. En un interval de confianca de la pasicié dd 95%, solgpat amb d de |’ efecte per
hematina i per a L* (figura 4.1), es va detectar un efecte sobre &, la sgnificacié dd qud (F =
805) supera la dd llindar cromosomic dd 99% i fins i tot Sgoropa d llindar gendmic ded
95%. L'd- Id Ibéric augmenta a, fet que encaixaria amb |'augment de la quantitat d hematina
en  miscul, ja que d augmentar la foscor d'aguest, sincrementaria € vdor da. Es

possible qued anditzar-se més animals, augmenti lasignificacio d' aquest QTL.
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Els efectes detectats sobre la composicid des acids greixosos (annex 2) afecten
cdaament I'acid linoleic,c DBI i Pl. E QTL pe d pecetage dacid linoleic té una
sgnificacié molt devada (F = 17,13) i ds seus efectes additiu @ = -0,652+0,112) i dominant
(d = -0,004+0,164) indiquen que la interaccid entre s dos d- lds é codominant i que ds
homozigots Ibérics posseeixen un 1,3% menys daguest &cid gras, que tenint en compte la
miana a la F, i llur dt. (1443£145%) equivd a 045 dt. En I'andis de 58 families de
germans complets (annex 3) sobsava que aguest QTL és responsable dd 12,73 % de la
vaiancia fenotipica dd caracter, mentre que a anex 1, en d que sSanditzaren 33 families
danimds, € QTL explicava d 25 % dd percentatge d'acid linoleic. Per motius fisologics, és
possble que aguest QTL es degui a un mgor engreixament de la cand. D’aguesta manera,
com d linolec é un acid gras essencid, d seu pecentatge es veuria reduit per un mgor
acimul d'acids grassos de sintes endogena. Aixo indicaria que no existeix cagp gen en aquesta
regio que afecti independentment d dipost o a la metabolitzacié de I'acid linolec. A I'annex
1, agquest carecter fou mesurat en 247 F, i fou corregit, per separdt, per d pes de la cand i per
d gruix dd greix dorsd pe td de poder dilucidar 9§ es posshle I'exigéncia 0 no d'un gen
amb efecte independent sobre I'acid linoleic. El QTL quan la covarigble era € pes de la cand
va tenir una dgnificacié de 17,36 (molt Smilar a la detectada a I'annex 2, en d que també
sutilitza agueta mateixa covaridble), i a I'ésser corregit per 'epessor dd greix dorsd, la
sva dgnificacié va digminuir fins a F = 6,97, que Sgoropa d llindar cromosomic dd 99%
(F = 711). Al reditzar I'andis emprant com a covariable I'espessor dd greix dorsd en les
dades utilitzades a I'anex 2, € vdor maxim de F per a aques efecte en € cromosoma 4
disminuex fins a 4,19, vaor bagant inferior d llindar cromosomic dd 95%. Aquestes dades
indiquen que, possblement, no exigeix cagp gen en agquesta regid que afecti d percentatge
dacid linoleic en d greix dorsd | que no decti dhora a I'espessor dd greix dorsd. La seva
dgnificacio a nivel gendmic va ser Pc = 0,20, i a@x0 indica que malt probeblement, I'efecte
sobre I'acid linoleic obsarvat en aquedta regio te, parcidment, un origen genétic. Per a I'acid
oleic, quan era corregit per d pes de la cand, es va detectar en ambdds annexes (1 1 2), un
eecte (F = 668 1 7,14, regpectivament) que va superar € llindar cromosomic dd 95% (F =
526) en I'anex 1 i d dd 99% en l'anex 2 (F = 7,12). L'efecte sobre DBl i P és
consegliencia dd QTL per a add lindeic, ja que d disminuir d percentatge d'aquest &cid gres
quan I'd- e Ibéric és present, es redueix DBI i P Aixi, d disminuir € percentatge de linoleic
en d grex quan | d- |d lbéric és presant, es redueix la tendencia a la peroxidabilitat dd greix
dorsd. No sobserva cap efecte sobre ACL degut probablement a que la variacid en linoleic i
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possblement en oleic no aecta d percentatge dels acids grassos agrupats per la longitud de
cadena Recentment, Grindflek et al. (2001) han detectat un efecte de sgnificacio suggestiva
sobre d percentatge d'acid margaic (C17:0), en la maeixa regié dd cromosoma 4 en un
encreuament de linies comercids. Aquest QTL no ha edtat anditzat en € nodtre trebdl ja que
estractad un &cid grasmolt escas d teixit grasd' origen animdl.

Figura 5.1 Intervals de confianca ddls QTLs detectats a cromosoma 4.
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Els nombres dtuats ads extrems des intervas indiquen d rang de l'intervd de confianga expressat en cM. Els

nombres situats al’interior delsintervalsindiquen laposicié en cM del maxim del grafic de F.

Anderson et al. (1994) van anditzar diferents caracters de creixement, i de deposicio
de grex dorsd i adomind axi com la longitud de l'inteti prim per la seva dta corrdacio
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anb d creixement i van detectar dos QTLs en es cromosomes 4 i 13. Els microsad - lits que
van anditzar no corresponen dd tot amb els emprats en aquesta Tesi perd es pot establir una
rdacié que permet concdloure que d QTL que van detectar d cromosoma 4 es locditza a la
mateixa regié descrita en @ nostre estudi. Els efectes dd seu QTL eren sobre la velocitat de
creéxement des dd naixement fins ds 70 kg (g/dia), la longitud de I'intesti prim, la mitjana de
I'espessor dd greix dorsdl i @ percentatge de greix abdomind. L'd- ld sdvatge disminuia ds

dos primers i augmentava ds caactars de deposcid de grex. Knott et al. (1998) van
reenditzar ds mateixos carecters | animds perd amb més marcadors moleculars i van
corroborar s resultats obtinguts per Andersson et al. (1994). Andersson-Eklund et al. (1998)
van publicar un trebal sobre la deteccié de QTLS per a aracters de quditat de lacand i de la
can en d maex maeid animd | van deectar que la maeixa regid dd cromosoma 4
presentava associacié amb aguns caracters de composicié de la cand perd no amb la longitud
de la cand, la pigmentacié i I'aea dd llom. Pogteriorment, Marklund et al. (1999) van
reenditzar ds caractes en ds animds obtinguts en un retrocreuament doble de la R, amb
Lage White i Landrace en d que € contingut gengtic d'origen sdvetge estimat era d'un
12,5%. En aguesta andis 9 que es va trobar associacio amb la longitud de la cand a més de
la descrita anteriorment sobre la deposicid de greix dorsd i abdomind i € creixement.

Wadling et al. (1998) van detectar en un encreuament de Meishan (MS) amb Lage
White (LW), en una poscié equivdent, un QTL amb efecte sobre varies mesures d espessor
del greix dorsal edimat per ultrasons. El mgor efecte es va detectar en I'espessor dd greix
dorsd a nivel dd que dls van anomenar mid back amb una sgnificacio F = 10 i un efede de
QTL daament additiu en d que ds animds homozigots per a I'd- |d LW veen disminit €
greix dorsd en 364 mm repecte ds homozigots MS (a = -1,82 #041). També van trobar
asociacions caament dgnificatives de la matexa regid cromosdomica amb mesures de
creixement en diferents edtadis productius, en ds que I'd- ld MS reduia d pes guanyat
digriament. Recentment, Bidand et al. (2001) han asocia aguesta mateixa regié amb

caracters de creixement i engreixament.

Altres autors han publicat trebdls en es que trobaven associacié amb un vaor maxim
de F suggestiu perd que estan en sintonia (per llur efecte sobre s carecters i llur posicio) amb
les dades descrites en aguesta Tes i en dtres publicacions. Rohrer | Kede (1998b) van trobar

en un retrocrelament entre animals Meishan i hibrids comercids, associacid amb la longitud
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de la cand, igud que d nogtre materid, amb una F = 9,31 que Sauropava d llindar gendmic
dd 95% (F = 10,15), perd no van detectar cap efecte sobre deposcié de greix. Paszek et al.
(1999) van detectar en un encreuament F, de Meshan i Yorkshire un QTL suggestiu que
afectava € pes d naixement i que es locditzava d brag curt (p) dd cromosoma 4 en una
poscié quas tdomerica Wang et al. (1998) van trobar un efecte suggestiu sobre € pes d
dedletament | la velocitat dd creixement en un grup de diferents encreuaments divergents de
tipus 2 entre Meshan o Minzhu i Duroc, Landrace o Hampshire. De Koning et al. (1999) van
detectar un QTL suggestiu per a percentatge de greix intramuscular perd no per a deposicio
de greix, en un encreuament F, entre Meishan i diferents linies comercids holandeses.

Findment, Wdling et al. (2000) van reditzar una andis conjunt dd cromosoma 4 per
a carecters de pes d naixement, creixement des dd naixement fins d sacrific | deposicid de
greix, utilitzant set encreuaments divergents de tipus F, en es que préviament shavia trobat
associacid d'dgun  carecter  quantitetiu amb  aguest cromosoma. Entre eles es trobava
I'encrauament de senglar i Large White produit a Suécia, €s encreuaments de Meshan i
Large White produits a Franga, Gran Bretanya i Holanda, Fietran x Meshan i Feran x
sngla prodiits a la Universta de Hohenheim (Alemanya) i I'encreuament utilitzat per
Wang et al. (1998) ja descrit anteriorment. Per a I'andis ven tilitzar  métode descrit per
Haey et al. (1994), que asumex que € QTL eda fixat amb d- lds dternatius en cadascuna
de les poblacions englobant a Meashan i senglar en una poblacié i els animds comercid en
l'dtra El totd danimds anditzats sgoropa ds 3000, perd les mesures fenotipiques i ds
marcadors utilitzats van ser diferents en cada poblacio. En anditzar conjuntament totes les
dades, es van obtenir QTLs darament Sgnificatius per as tres caracters avauats. Les dades
resultants de I'andis de les diferents poblacions par segparat van coincidir amb les publicades
anteriorment per a cadascuna d'dles. L'andis conjunta de totes les dades va permetre
confirmar la podcié dd QTL, augmentar € poder de deteccid de QTLSs (es nivells maxims de
F per a I'epessor dd greix dorsd i per d cexement foren F = 248 i F = 394,
respectivament), i findment, va posshilitar la comparacié directa entre ds diferents
experiments. Les ggnificacions dds QTLs per d pes d naxement i per d creixement foren
més devades en ds encreuaments amb gens d'origen xinés (MS), mentre que per |’ espessor
del greix dorsd, la sgnificacio i | efecte additiu des encreuaments de senglar fou molt mgor.
Una possible explicacio d' aguests resultats seria que d QTL presentés, dmenys, tres d- ldsen
d totd danimds de I'expeiment. Un a Meshan, un d senglar i un dire en d globd
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danimds comercids. Tanmatelx, aguestes obsarvacions han de ser preses amb cautela ja que
van exidir nombroses diferencies en d maneg, mesures fenotipiques i marcadors moleculars
utilitzats a cada poblacié. Aixi, és possble que en I'encreuament d'lbéric existexi un quart
d- ld especific de raga, per la qua @sa resultaria interessant comparar les nostres dades per a
PRG34 i P2 amb les obtingudes en senglar i Meshan. L’efecte additiu obtingut per a P2 @& =
1,81) és més smilar d descrit en ds encreuaments de senglar amb Large White @ = -2,39) i
amb Pietran, (a = —1,11), que d dexrit en ds encreuaments de Meishan, en ds que a és
menor, aribant fins i tot a ser pogdtiu en I'encreuament de MS amb Figrain (Wdling et al.,
2000, van conddea com a —a a l'd- ld sdvage i +a d domedic, mentre que en
I'encreuament Ibéric hem invertit & sentit). Aquesta comparaciéo és compatible amb la rdacio
filogenetica entre @ porc Ibéric i € senglar i la raga Meishan (Clop et al., 2000; Giuffra et al.,
2000). No obgant, PRG34 poseeix un efecte additiu molt superior a I'observat en s
encreuaments anteriors, cosa gque aorga més suport a la teoria d'un quart d- ld independent
d origen lberic. Sigui com dSgui, cd acotar més la posicidé dd QTL, detectar d gen causd, |
obtenir la seqiiéncia completa d'aguest per aixi observar directament les possbles diferencies
d- ldiquesentrelesraces.

Aquedta és la regid de genoma en la que shan descrit més QTLs en d globd dds
trebdls publicats (Taula 5.3). La coincidencia en llurs efectes pemet agountar amb gran
probebilitat que es tracta dd mateix QTL en la mgoria dds casos, d qua Maklund e al.
(1999) anomenaren FAT1.
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Taula 5.3 Publicacions que descriuen QTLs productius a cromosoma4 porci.

Publicacié Efecte

Andersson et d. (1994) Velocitat creixement
Knott et al. (1998) Longitud intesti prim
Espessor greix dorsa
% Greix abdomind
Anderssor+ Eklund et al. (1998) Composicio de la cand
Marklund et al. (1999) Longitud de la cand
Espessor greix dorsa
% Greix abdomina
Waling et al. (1998) Espessor greix dorsa
Creixement
Rohrer et al. (1998b) Longitud de la cand
Paszek et al. (1999) Pes d naixement
Wang et al. (1998) Pes d dedletament
Vdocitet creixement
DeKoning et al. (1999) % Greix intramuscular
Waling et al. (2000) Pes d naixement
Creixement
Espessor greix dorsa
Bidand et al. (2001) Creixement
Espessor greix dorsal

545 QTLs detectats al cromosoma 7

La concentracié d hematina d muscul esta influenciada per la mateixa regd en la que
es locditza d microsatd- lit S0066 (87 cM) i L* edta afectada per la regié (77 cM) compresa
entre s microsad- lits TNFb i S0066. L'efecte sobre hemdina (F = 947) va superar €
llinder de dgnificacid genomica, mentre que & de L* (F = 7,17) fou tan sols suggedtiu. Els
animas que presenten I'd- |d Ibéic en homozigoes contenen 426 pg més dhemdina
(a=213) i un vdor de L* = 204 unitas inferior & = -1,02) que s homozgots per a I'd- |d
Landrace. Aquests vdors corresponen a 0,35 i 0,30 dit., respectivament, la qua cosa suposa
que s efectes d'aquest QTL sn moderats. De fet, d QTL per a hemdina es responsable de
7,71 % de la vaiancia fenotipica dd carecter. L’efecte dominant d'aquest QTL per hematina
(d=217+£078) i L* @ =-146 = 054) ens indica que d seu efecte génic és dominant, ja que
és individus heterozigots presenten uns vaors Smilars ds exigents en ds homozigots per a
l'd- ld Ibéric. La regié d voltant dds microsad- lits S0064 i TNRb presenta un efecte
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uggediu (F = 6,66) sobre &, que indica d nivel de color vemdl a la can. Els animds que
presenten I'd- ldl Ibéric posseeixen una can més vermdla que ds homozigots per a I'd- Id
Landrace (a = 0624 = 0177, d = 0421 + 0310). Encara que la digancia per & i L* o
hematina és de 27 i 37 cM, respectivament, I'devada corrdacio exigent entre ds tres
caracters indica que es tracta probablement d'un mateix QTL amb efectes sobre € color de la
carn. Aquests resultats concorden anb ds descrits per Serra et al. (1998) en ds que I'd- 1d
| béric conté més hematinad muscul i per tant aquest é&smésfosci menyspd- lid.

També es va detectar un efecte sobre PRG34 a I'extrem dd cromosoma 7, a la mateixa
poscié que d marcador SW764. L' efecte additiu d'agquest QTL suggereix que I'd- ld Iberic
redugx d gruix de grex dorsd, contraiament d que es podria esperar (Sara et al., 1998).
Tanmatex aguest fat és faciiment explicable ja que es pot tractar d'un QTL amb efectes
pleiotropics sobre dtres carecters d'devada importancia biologica o economica També és
possble que en aguesta regié shi locditzin dos gens lligas amb efectes contrgposats sobre
diferents caracters d'interés economic-productiu i d millorar d vdor productiu en aguests
animds, ha empitjora (augmentant) € nivel de grex dorsd acumula. De la maeixa manera
que passa en ds QTLs per hemding, a i L*, I'd- ld Ibéric és dominant sobre € Landrace. El
vador maxim de F (F = 74) dagues QTL no asoleix d lindar genomic Sgnificatiu dd 95%,
per la qua cosa sembla que aguest QTL no hauria de ser pres massa en compte, pero dtres
grups han detectat efectes amilars en aguest cromosoma utilitzant diferents  encreuaments
porcins. Tot i ax0, é interessant analitzar més animds i nous marcadors moleculars per
poder confirmar la presencia daques QTL. S es confirma € QTL sobre PRG34, pot ser
interessant refinar la posicidé exacta dd QTL, ja que es tracta d'un caracter d'devat interés

economic.

A la tala 54 es detdlen les publicacions que descriuen QTLs dinterés productiu en
e cromosoma 7 porci.

Rothschild et al. (1995) van reditzar una andis de deteccid de QTLs en d
cromosoma 7 porci, motivat per I'exigéncia de nombrosos trebdls exigents que descrivien
ds dectes dd Complex Mgor d Hisocompetibilitaa (MHC) porci (SLA) sobre diferents
caracters productius, | per la seva locditzacio en d cromosoma 7 (Rohrer et al., 1996; 1997).
Rothschild et al. (1995) van anditzar en diferents encreuaments R de Meshan o Minzhu amb
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Landrace, Duroc, 0 Hampshire, I'associaci0 de st marcadors moleculars  independentment,
per la quad cosa tan sols varen poder detectar aguns efectes associats a determinats
marcadors, perd no van poder locditzar llur poscié eecta. Entre d'atres efectes, detectaren
un asociacid dd microsad- lit S0066 amb d color de la can (p<Ol) i I'aea dd llom, i
I'asociacio de vais microsad- lits princpadment d S0102, sobre d gruix dd grex dorsal.
L’'associaciéd dd color de la can amb d marcador S0066 concorda amb la podcié dd QTL
detectat d nogre trebal sobre la concentracid d’hemaina i L*, encara que es troba forca
digant de a. El microsatd- lit S0102, associa amb I'egpessor dd greix dorsd, es locditza
entre els marcadors TNFRb i S0066, per la qua cosa la seva podcid és equivdent a la dd QTL
per a la concentracio d'hematina i L*, per0 es seus efectes son diferents. No obstant, en
I’encreuament de porc Guadyerbas i Landrace es va detectar un efecte de sgnificacié dubtosa
sobre PRG34 en un extrem dd cromosoma 7 que es troba forga lluny dd S0102. No obdart,
Rothschild et al. (1995) no van anditzar cgp marcador més enlla dd microsad- lit S0101, que
edta a 23 cM dd QTL en & mapa IBMAP, per la qua cosa o es pot concloure que I’ efecte es
degui a diferents loci. Els efectes detectats per Rothschild et al. (1995) es locditzen a la regio
on mapga d SLA. Per confirmar aguestes dades Wang et al. (1998) van anditzar més
animds amb més marcadors i van reditzar una andis de tot d cromosoma 7 mitjancant
Interval Mapping, que permet, d contrari que d metode emprat per Rothschild et al. (1995)
detectar també la posicié dd QTL. Les andiss les van reditzar independentment a cada
encreuament i conjuntamert. En I'andis  conjunta de tots ds animds, van trobar un QTL amb
efecte sobre diferents mesures de I'espessor dd greix dorsd en un segment de 33 cM d
voltant dd microsatd- lit S0102 i en I'andis especifica per I'encreuament entre Minzhu i
Hampshire, van detectar un efecte suggestiu sobre I'area dd llom a la posicié 11 cM (entre €s
marcadors 0064 i TNFa). Alhora, també van trobar en I'encreuament entre Meishan |
Landrace, una associacid dubtosa a la posicid 103 (entre ds microsad- lits S0066 i SW304)
amb & color de la can. Aquestes associacions les van aribuir d complex SLA, encara que la
disanca per a dgun dds QTLs fos gparentment devada. L'd- |d xings (Meshan 0 Minzhu)
dd QTL per a espessor de greix disminuia condderablement € vaor dd carecter, coincidint,
per tant, amb ds resultats detectats per d QTL suggestiu de PRG34 en @ nodretrebdl.

Rohrer i Kede (19983) varen deectar un efecte smilar en una poblecid de tres
generacions formada a partir danimas de la raga Meishan i un composat de linies comercids
El QTL que varen trobar modrava efectes sobre diferents mesures d’ espessor del greix dorsal
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entre ds 40 i s 62 cM, posicid que coincideix amb la descrita per Wang et al. (1998) i amb
la dexrita par d complex SLA (Rohrer et al., 1996; 1997). Aquedts efectes varen ser
confirmats pogeriorment, per Rohrer (2000), qui també detecta efectes sobre € pes a diferents
edats. El mateix va succeir en € caacters d'engreixament, en |'encreuament holandés de
Meshan amb linies comercids holandeses (de Koning et al., 1999). Td com succeeix d
trebal anterior, I'd- Id xinés digminuia I'espessor dd greix dorsd. Findment, Bidand et al.
(2001) han edat ds Ultims en confirmar aguest QTL, I'd- |d sdvage dd qud digminuex

I’engreixament i incrementad creixement.

Aixi doncs, en ds quatre encreuaments descrits, existeix una coincidéncia amb |’ efecte
invertit sobre d gruix dd grex dorsd, encara que en € QTL detectat a la poblacié IBMAP es
locditza en una podscid forca dlunyada Tanmateix, € seu efecte sobre € color, axi com €
mencionat efecte invertit sobre PRG34, indiquen que es tracta dd maex QTL en ds quare
casos | que per tant, €s gens candidats es troben amb gran probabilitat a la regié dd MHC
porci. L’ efecte invertit d aquest QTL podria ésser utilitzat en un futur per aM.A.S.

Es interessant destacar que en I’encreuament suec de senglar amb Large White no es
va detectar cgp QTL dgnificatiu en tot d cromosoma 7, degut potser d diferent origen gendtic
de les races implicades 0 dds propis animds utilitzats en I'encreuament, que no van permetre
lasegregacio del d- ldsdd gen responsable ala k.

Taula 5.4 Publicacions que descriuen QTLs productius a cromosoma 7 porci.

' Publicacio Efecte

Rothschild et al. (1995) Color delacan
Areallom
Espessor greix dorsa
Wang et al. (1998) Color delacan
Areallom
Espessor greix dorsa
Rohrer et al. (19983) Espessor greix dorsa
Rohrer (2000) Creixement
Espessor greix dorsa
DeKoning et al. (1999)  Espessor greix dorsal
Bidand et al. (2001) Creixement
Espessor greix dorsa
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5.4.6 QTLs detectats al cromosoma 8

Com es dexriu a I'anex 2, a la poscié 86 cM es va detectar un efecte per d
percentatge dds acids grassos pamitic (7893 cM) i pdmitoldc (78-94 cM), axi com per
ACL (8091 cM). En aguedta poscio també es locditza € microsatd- lit 0225, L'd- |d Ibéric
en homozigos implicava tenir un 0,82% més d'acid pamitic i un 0,272% més de pamitolec,
la qua cosa dgnifica 028 i 037 dit, regpectivament. Cd tenir en compte que s vadors
mitjos dd percentaige d’ambdds acids grasos a la b, fou de 21,8% per d pdmitic i de 247%
per d pamitoleic i de fet, com sexplica a I'anex 2, d QTL per a pamitic explica d 6,51%
de la variancia fenctipica i  QTL per a pamitdec explica € 9,7% de la maeixa, per la qud
cosa d QTL té un eecte mgor sobre d pamitoleic que sobre d pamitic. Com ambdds acids
grassos son de cadena curta, ACL es veu dafectat degut a un efecte reflex i d seu vaor
digmninuira 9 I'd- |d Ibéric és present. El fet que no sobservi cgp efecte sobre la deposicio de
greix indica que d QTL té un efecte directe sobre aguests dos acids grassos. Aix0 mateix es
corrobora en corregir I'efecte d'agquesta regié per un espessor de greix dorsd  congant
(mijancant la indusé d'aquest vaor com a covaridble en la recta de regressid per detectar
QTL9). En utilitzar aquesta covaridble, d vdor de F dd QTL pe a pdmitic i palmitoldc,
fins i tot augmenta (F = 11,38 i 13,36, respectivament). L’efecte d' aquesta regio sobre €
pamitic i d pamitoleic pot dterar la sintes (o sHn acids grassos essencids), @ trangort, €
dipdst o la meabolitzecié de I'acid pamitic, modificant aixi la concentracié d'acids grassos
d teixit adipés. L'acid pamitoldc és un deivat dd pamitic mitjancant I'actuacio de laA 9
dessturasa, | per tant podria tractar-se d'un gen que afecta la sintes 0 metabolitzacio de I'acid
pamitic, modificant la seva concentracié en @ texit adipds i per tant, modificant també d
percentatge @ I'acid pamitoleic. De fet, d pdmitic és d precursor de la reta d'acids grasos
no essencids mitjangant I'accid d'un complex d'elongases | desaturases, per la qua cosa
sembla estrany que no es vegin aectats la resta d'acids grassos anditzats. Cablria contrastar
agquest resultat amb les andisis que en un futur es puguin reditzar en dtres encreuaments, per
a poder confirmar aguest QTL i poder entendre millor la seva fisologia En d mac de
I"'IBMAP sesa reditzant un mgpa més dens de microsad lits d' aquesta regié dd cromosoma
81, amés, es genotiparan nous animals

El cromosoma 8 també ha modrat associacio suggedtiva sobre &, b* i d pes de la
cand, en unes podcions molt digpars dd cromosoma (tan sols |'efecte sobre & presenta un
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interva de confianca smilar d dd QTL dacids grassos). L'd- |d Ibéric reduex a i b* i
augmenta @ pes de la cand. Per ds dos caracters de color I’ efecte genic és additiu mentre que
per d pes de la cand hi ha una cdara sobredominancia ja que s heerozigots posseeixen una
cand 241 kg. més pesada que ds homozigots per a I'd- ld Ib&ic. Sgui com dgui, per a
poder reditzar una discuss@ amb fonament cd obtenir uns resultals meés fidbles mitjancant €
genatipat de més animasi nous marcadors que confirmin o descartin aguests QTLS.

El projecte en d qua Semmarca agquesta Tes doctord ha edat € primer en reditzar
un estudi de deteccid de QTLs per a carecters de quditat de greix i per tant la comparacio
amb dtres trebdls publicats pot ser tan sols descriptiva

Andersson-Eklund et al. (1998) detectaren, en un encreuament de senglar i Lage
White, un efecte per a la longitud de la cand, la digancia vertebrd i @ percentatge d'os més
teixit magre d pemnil, en una posco propera a la decrita en s nogres resultats per a b*.
Knott et al. (1998) detectaren en d mateix materiad animd, un QTL per d percentage de
greix abdomind en la maeixa poscidé que la destrita en aguesta Tes | per Andersson-Eklund
et al. (1998) i un dtre pa a la longitud de I'intesti prim, que es locditza en una posido
propera a la dd QTL per &cids grassos Rohrer | Kede (19983, 1998b) van trobar, en un
encreuament de Meshan amb linies comercids americanes, asociacions de  sgnificacio
dubtosa sobre la deposicié de greix dorsd, I'area dd llom i & pes sumat de les dues peces de
I especgjament corregit per € pes de la cand (TWPCWT). El primer QTL es locditza en una
posci6 smilar a la deectada en I'encreuament IBMAP amb efecte sobre b* i en
I’encreuament de senglar, sobre @ gruix dd greix dorsd. Els QTLs per a 'aea dd llom i per
a TWPCWT es locditzen en una regié en la que no sha descrit cap QTL (proper d marcador
0225). Recetment, Bidand et al. (2001) han associa una regié d'aguest cromosoma,
diferent a la dexrita en aguesta Tes (entre s microsatd- lits SW905 i SWrl1101), amb
I'espessor del greix dorsdl i laveocitat de creixement.

Es interessant destacar que en aguest cromosoma es locditza € gen KIT (Johansson et
al., 1992; Johansson Moller et al., 1996), que té efecte un dominant sobre @ color blanc de la
cgpa en € porc. Comparant els microsatd- lits utilitzats per a mapga d gen KIT en
I’encreuament suec de senglar i Large White, amb € mapa publicat per Rohrer et al. (1996),
laposici6 exacte del gen KIT resulta ser molt properad microsad- it S0017 (veure annex 5).
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54.7 QTLs detectats al cromosoma 13

Aquest cromosoma va mostrar una lleu associacié (F = 7,41) amb d pes dd pemil a la
regié flanqugada per els microsad- lits SW935 i SWr1008. L'd- Id Iberic disminuex € pes
de la peca (@ = -0225) i la seva interacci6 amb I'd- ld Landrace sembla ser recessva
(d = 0126 £+ 011). Cd reditzaa més andiss en nous animads i amb nous marcadors
moleculars per a confirmar o descartar aquests efectes.

Anderson et al. (1994) varen detectar un QTL d cromosoma 13 en una regié Smilar a
la descrita en aguesta Tes amb un efecte sobre € creixement des dd naixement fins ds 30 kg
de pes viu. No es va detectar cap asociacio amb @ creixement en dtres etgpes productives.
Aquest efecte no pot ser contrastat amb ds resultats obtinguts a nosre encreuament ja que no
Sha anditzat d creixement en aguesta etapa inicid. Knott et al. (1998) van reditzar una nova
ardis dins d mateix encreuament de senglar i Large White amb més marcadors moleculars i
van detectar un efecte sobre @ mateix caracter que Andersson et al. (1994) perd en una
posicid darament alunyada

Rohrer i Kede (19989 detectaren un efecte suggedtiu sobre la depodcid de greix
dorsd a nivel de la desena cogtdla a I'extrem proxima dd cromosoma 13, la posicié dd qud
diga bagant de la detectada per Andersson e al. (1994). Roher i Kede no van anditzar €
creixement en ds diferents estadis productius per la qua cosa no es ssp S aguest QTL també
sgregava a la seva poblacio de referencia Bidand et al (2001) van detectar un QTL
dgnificatiu amb efecte sobre @ pes i la veocitat de creéxement en una posicio equivdent a la
descrita en ajuesta Ted. No obgant, en € nostre materid anima no hem detectat cgp efecte

sobre aquest darrer caracter.

Pard- ldament, d grup dirigit per  Dr. M. Rothschild ha estudiat I'associacio dd gen
PIT1L amb caacters de creixement i engreixament. Arclibed et al. (1995) i Yu et al. (1999)
van podcionar aquest gen d comosoma 13. Segons Yu et al. (1999) la digancia entre la
poscio dd gen PITL i € QTL detectat per Andersson et al. (1994) no és dgnificativament
diferent. A més, Yu et al. (1995) van confirmar |'associacio d'aguest gen amb € creixement i
la depodcié de grex. Aquests dos edtudis junt amb la seva posici, confirmen aguest gen
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com a un probable candidat per d QTL detectat per Andersson et al. (1994 amb efecte sobre
e pesdd pernil revelat en I’ encreuament IBMAP.

55ANALIS DEL POLIMORFISME EN UN HAPLOTIP MITOCONDRIAL

Ja que d dtocrom B mitocondria es relaciona amb funcions energdtiques (Marin-
Garcia et al., 1996) i per tat pot tenir implicacions en d creixement | 'edat d' engreixament
dels animds, es va reditzar la caracteritzacio en la nostra poblacié, d'un haplotip composat
per quare SNPs locditzals en € gen. L'objectiu find conddia en poder incoure |"haplatip
com a efecte fixe en la férmula de regressé descrita per Haey e al. (1994) per a detectar
QTLs No obgtant, aguesta goroximecié no fou possble per d baix nivdl de polimorfiame
detectat en la poblacid. De les 31 femdles Landrace, tan s0ls dues presentaven un hgplotip
(Al) diferent a les demés (El), i com a conseqiiencia, aguest tipus es va trobar nomes en tretze

animashk.

Pard- |da i complementariament a la deteccid de QTLs sobre caracters dinterés
economic en d nodre maeid animd, es va reditzar un edudi, en 5 poblacions porcines
diferents, de I'heplotip dd citocrom B. L'objectiu d'agquest trebdl conddia en poder
caracteritzar, basant-nos en Giuffra et al. (2000), I'origen europeu 0 asiaic de la linia maerna
de les nodres poblacions.

Des 10 animds de races espanyoles autoctones, 9 ndividus (5 1B i 4 PN) presentaren
un heplotip tipicament europeu. Aquestes dades concorden amb € fet que son animds que
provenen de poblacions molt tancades, en les que la introgressé d'animds d'dtres races ha
eda molt Son dhora, poblacions amb una dta consanguinitat, la qua cosa unida d
bax nombre danimds anditzats, pemet pensy en la possble exigéncia de biax en ds
resultats obtinguts.

Un animad PN va presentar una hagplotip no descrit anteriorment (TGCA), que podria
ser consegiéncia d'una mutacio puntua d MtDNA o a un cas de recombinacio genética De
fe, dguns trebdls recents descriuen desequilibri de lligament en  mMDNA danimds
superiors com I'home i d ximpanzé, solament expliceble per I'exigenda de recombinacid
genetica (Awadalla et al., 1999).
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Les linies comercids espanyoles (LW, LD i PT) presenten individus Al que indiquen
la presencia de gens dorigen asatic (probablement Meishan) de procedencia maerna com es
descriu en dtrestrebalsi en documents historics (Giuffra et al., 2000).

En d cas concret dds animds LW es detecta una proporcid molt més devada de tipus
Al que en ds animds de la poblacié LD o PT, la qua cosa concorda amb € fet que foren ds
britanics ds que, durat ds segles XVIII i XIX importaren un mgor nombre de femdles
Meishan per a creuar-les amb les seves races autoctones. A la mostra de PT es detecta la
presencia devada d'animas All, que sran seqUencids per a poder entendre la diferéncia
filogeneticaentre s dostipus asdics Al i All.

L'estudi dd mtDNA permet determinar |'origen de la linia materna dds animds per la
qua cosa, en d nogre cas, tan sols podem indicar la introgressé de femeles asatiques en les
poblacions europees. No obstant, estudis recents no descarten la possbilitat de trobar heréncia
mitocondrid dorigen paen (Srauss, 1999). Per daerminar § també es varen introduir
mascles asdtics, cadriaestudiar marcadors locditzats d cromosoma 'Y (Jobling, 1995).

5.6 GENS CANDIDATS

Els QTLs indiquen I'associacio d'una regio amb d caracter que sha anditzat. Aquest
efecte és consequiencia de la preséncia d’'un 0 més gens a la regié dd QTL que codifiquen per
a una proteina que exerceix un efecte biologic sobre @ caracter en qlestio, i que esta
segregant a la poblacié anditzada. Aixi, la finditat d'aguesta exploracio és la locditzacio
exacta i la caracteritzacié d aguests gens. El problema associat a la deteccié de QTLs és la
baixa resolucid que presenta € métode, determinant unes regions forca extenses i que poden
poseir multitud de gens. Els criteris de sdeccid dds gens associats a un QTL es basen,
generdment, en la poscio i fisologia dagquests. En dguns casos, la poscid des gens eta
determinada a la propia espécie porcing, ja par mapelg fiSsc o per mapeg gendtic, i en dtres
casos, cd basar-se en la informacid exigent en espécies anb un genoma més estudiat i més
conegut, per a determinar s gens que edtan a les repectives regions homologues. Sigui com
sgui, I'obtencid de das candidats resulta complex, ja que d coneixement de la podcid
exactadd QTL i dds gens mapgats, aixi com de llur funcid, és sovint limitada



Discussio

En aquest gpartat es presenta una discussio dels possibles gens candidats per ds QTLs
amb una sgnificaci6 estadigtica Sgnificativa

5.6.1 Gens mapejats en porci

5.6.1.1 Cromosonma 2

En d cromosoma 2 es va detectar un efecte sgnificatiu per a PRL34 i 'area del llom,
a les poscions 54 cM i 68 cM, respectivament (entre s microsad- lits SW240 i S0226).
Sassumeix que ambdues mesures vaoren € mateix caracter, | que per tant, es tracta d'un
mateix gen que directa o indirectament, provoca l'augment de la seccié dd  mascul
Longissimus cosa que es veu reflexada en un augment de PRL34 i 'area dd llom. A |'annex
6 hi ha regigras tots d gens mapgdas (per mapelg fisc o de lligament) a porci segons les
bases de dades dd PIGMAP  (http:/Amww.ri.bbsrc.ac.uk/cgrbin/arckde/) 1 dd INRA
(http:/Mww.toulouseinrafr/igc/pig/).

En e cromosoma 2 porci exigteixen 43 gens posicionas fisica o genéticamernt.

Segons & mapa genétic: Els gens FSHB, INSR i PC1/3 presenten una podicio rddiva
en d mapa gendtic equivdent a la dd QTL i per tant, poden condderar-se gens candidats per
posicio.

Segons € mapa fisic: Els microsad- lits SW240 i S0226 es Stuen a les regions
citogendtiques dd cromosoma 2 porci pl.7pld i g2.1-024, respectivament, per la qud cosa
tots els gens sStuats entre aguestes dues posicions son potencidment candidats per posicio a
representar € QTL. Practicament tots es gens posicionats ad cromosoma 2 Subiquen en
aquesta regid. Només es gens HARS, NPY6R PST1, TPM4 i GM2 es troben fora d’ aquesta
regio. Els gens FGFR4, 1L4, MANA2, MUCS5AC, PDGFRB i PTH no han pogut ser
posicionats en una regié concreta, por la qual cosa solament es sp que es locditzen en aguest
cromosomali s convertelx, per tant, en candidats potencids també.

De tots aguests gens locditzats, tant fisca com genéticament, a la regio dd QTL, nou
es rdacionen amb efectes fisologics que podrien estar influenciant d desenvolupament del



Discussio

miscul  Longissmus. Aquests son ds gens CANX, CAPN1, CAST, FGFR4, IGF2, INSR
MYOD1, PC1/3, PDGFRB i PYGM.

5.6.1.2 Cromosoma 4

En d cromosoma 4 es van detectar grups d efectes sgnificatius. Entre s 62 i ds 100
cM es troben efectes sobre la deposicio de greix dorsd (P2, PRG34, pes dd greix dorsd), y
sobre la composicié d'aquest greix (% d'acid lindleic i d'acid oleic, ACL, DBI iPl). Entre s
60 i 78 cM es detecta un efecte sobre la longitud de la cand. Findment, entre s 97 i ds 121
cM sobsarven efectes per a la concentracio dhematina d Longissmus i sobre € vaor L*
d aquest muscul.

Segons la informecié detdlada a I'annex 6, exigeixen 33 gens mgpgats d cromosoma
4 porci. Deu ddls estan podcionas d mapa de lligament | 22 han eda posicionas en una

regio citogenética concreta d’ aguest cromosoma.

Segons € mapa genetic: La regié amb efecte sobre la deposicié de greix dorsd eta
flanqueada pes marcadors S0001 i S0214, per la quad cosa ds gens ATP1B1, EAL, F13B,
FABP4, GBA i HSP, d locditzar-se en aguest matex segment, son gens candidats per llur
poscid genética L'éfecte sobre la longitud de la cand edta flanqugat pds microsad- lits
0001 i SW839, que flanquegen dhora, ds gens F13B i FABP4. Findment, entre ds
marcadors S0214 i SW445 es detecten uns efectes sobre la concentracio d’hematina i sobre
L*, i en aquest segment es troben els gensATP1AL, EAL, GBA, HSPi TSHB.

Segons & mapa fisic: Els microsatd- lits SO001 i S0214 sHn ds que flanquegen d
QTL per a deposcid de grex dorsa i llur compodcio en ecids grassos. La seva posicio d
mapa fisc és SstApl.3pl.2 i Sscgql5q.l, respectivament. Els gens AT3, ATP1AL, ATP1B1,
CD1, CRH, CRP, DDBI, ETV3, c-MYC, NGFB, ODF1, SGC10, SC9C8, V-ATPae i TG
esan flanqueats per aguestes regions citogenétiques. L’efecte per a la longitud de la cand
esta flanqugat per ds microsatd- lits SO00L i SW839,i per tant, donada la seva posicio fisca,
els gens podcionats entre les regions SscApl.3 i SstAgld sran candidats per Ilur posicid.
Aquests gens son d ATP1B1, CRH, ODF1, c-MYC, SSCO9C8 i TG. Findment, la regié amb
efecte sobre hematina i L* edta flanqugada pds marcadors S0214 i SW445, la poscio
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citogentica dels quas és SscAgl5g21l i SsAglb, repectivament. Entre ambdues bandes
citogenétiques es troben ds gens AT3, ATP1AL, ATP1B1, CD1, CRP, DDBI, ETV3, NFGB,
S100A6, SGC10, THH, THB, i sHn per tant, candidats posicionds. Per a un totd de 4 gens no
Sha pogut concretar la seva posicio fisgca ni genética dins del cromosoma 4 i per tant, també
edevenen candidats poscionas.

De tots ds gens mapgats a la regid amb efecte sobre € greix dorsd, tan sols s gens
FABP4 (a-FABP) i c-MYC sambla que podrien tenir una fiSologia directament implicada en
e meaboligmes dds acids greixosos (FABP4) i en I'adipogénes (c-MYC). Gerbens et al.
(1998) varen trobar associacio del gen a-FABP amb d contingut de greix intramuscular en la
raca Duroc, perd no observaren cgp efecte sobre € contingut de greix dorsd. No obgtant, d
tractar-se d'un gen que actua sobre d transport dels acids grassos, es converteix en un gen
candidat per llur pogcié i fundd fisologica Freytag i Geddes (1992) varen implicar d gen
c-MYC en d control de la inhibicd6 de I'adipogenes en cultius cd- lulars. Per ds QTLs de
longitud de la cand i dd color dd mlscul Longissimus no es detecta en cap dels gens una

implicaci6 clara en aquestes funcions.

Grecies d trebdl descrit en I'annex 3, sha pogut posicionar € gen DECR en aquesta
regio dd cromosoma 4, per la qua cosa, S tenim en compte llur funcié fisiologica, és també
un ca gen candida per a l'efecte daguesta regié sobre ds caracters d'engreixament i

composicié d acids grassos en d greix dorsdl.

5.6.1.3 Cromosoma 7

Aquest cromosoma va modrar associacid amb la concentracid d hematina d  muscul
Longissmus a la posc6 87 cM, i coincidex per tant amb la poscio en la que es locditza d
microsatd- lit S0066. Aquest microsad- lit es locditza a la regid cromosomica 7gl5. Al
cromosoma 7 exigeixen 118 gens mapgats fisca o genéticament. A I'annex 6 es descriuen

els 61 gens o families de gens magpgats en aquest cromosoma.

Detotsdls, 17 eslocditzen fiscament alaregio dd QTL per ahemdtinai 6 dels
mape ats geneticament coincideixen amb laposcio dd microsad- |it S00661 dd QTL. No
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S observa entre aguests gens cap que pugui estar clarament implicat en € transport del
Fe’Fe* ni en d metabolisme heminic.

5.6.1.4 Cromosoma 8

A la poscié 86 cM daguest cromosoma es va detectar associacio amb € percentatge
dacid pamitic i pamitoleic, i com a conseqlencia, també Sassocia amb ACL. Agqesta
poscid és exactament la maeixa en la que resdeix € microsatd- lit S0225, la posicio fisca
dd qud é St 8g23-027. En aguest cromosoma hi exigeixen 37 gens mapgas fisca o
genticament (annex 6).

Sa dds gens podcionas en d mapa fisc es locditzen a la maeixa regio que €
microsatd- lit S0225 (EGF, FGF2, PDEGB, SSC20B10, Neuromedin-K-receptor, Sppl i
UGT8). Dds gens mapgas pe lligament gendtic, ds gens ADH3, CCKAR CPE, CSN10 i
IL2 sOn propers a aguest microsatd- lit. De tots dis, tan sols d gen CCKAR sembla que podria
edar relacionat amb I efecte dd QTL pel seu paper en d control de laingestai la sacietat.

5.6.2 Mapeig comparatiu

L’especie humana (Homo sapiens) i € ratoli domestic Mus musculus) posseeixen un
mapa gendic molt més complet (International Human Genome Sequencing Consortium
2001; Crag Venter et al., 2001; Dietrich et al., 1996, Nusbaum et al., 1999) i desenvolupat
que d de les egpécies dinteres economic-productiu, inclosa la porcina Exideix entre
aguestes espécies, grups de dnténia conservals que correponen a les regions homologues
entre es diferents genomes. Entre les regions homologues es comparteixen molts gens, encara
gue poden gparéixer reordenacions internes. Per aguest motiu, I'estudi dels gens locditzats a
les regions homologues de I'home i dd ratoli pot ser de gran utilitat per a la deteccidé dds
gens responsables de |’ efecte d'un QTL.

No obstant, cd avancar en d podcionament exacte i “refinat” dds QTLS axi com en
d oconexement de les reacions snténiques entre les espécies, en la posicid exacte i la
caacteritzacid dds gens i en la fisologia propia dd carecter dinterés i es efectes |
interaccions del's gens mapgas.
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A la figura 4.2 es mogren ds mapes compaaius pes quatre cromosomes en s que
S han detectat ds QTLs sgnificatius.

Figura 5.2 Mapes comparatius huma-porc dels cromosomes porcins 2,4, 7 8.
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homologia amb la regid6 dd genoma huma Hsgp 1lptergql3, mentre que les regions dd
comosoma porci 21 i g22-g24 presenten homologia amb la regié sntenica Hsgp 19p i
Hsap 5ql.4qter, repectivament. Les regions snténiques Hsgp 1lqter-gl.3, Hsgp 19p i Hsp
5ql4-gter, contenen 438, 229 i 283 gens mapgas és a dir, per llur posdd en d magpa
genetic huma, exigteixen 950 gens candidats posicionds.

Al cromosoma 4 porci sShan deectat QTLS per a deposcié de greix, percentatge
d'acids grassos d greix subcutani, longitud de la cand, profunditat de llom i color de la can
a la regio Stuada entre d 69 i es 109 cM, que conté dhora, ds microsad- lits SW839, 0214
i SW445. Aquests microsatd- lits estan també posicionas fiscament, cosa que permet detdlar
la posci6 dd QTL etre e segments gl.lqld i gl5g2l La primera regid manté
homologia amb d ssgment Hsap 8g11.1-g24.3, que conté 192 gens, i la segona regid, equiva
a Hsap 1p2.2g25, que conté 452 gens Dd totd dds 644 gens continguts en ambdues
regions, es va excollir d gen DECR que té la seva assgnacidé cromosomica (mitjancant
hibridacié in Situ en cromosomes metafasics de cultius de limfocity d genoma huma en la
regio Hsap 8¢21.3, com a candidat per a I'efecte sobre €s caracters relacionats amb la
depodcié | la qudita (percentatge d'acid linoleic) dd greix dorsd, per llur efecte sobre
I'oxidaci6 dds acids grassos insaturdts. El defict de I'activitat 24reductasa, de la qud és
responsable  DECR, provoca una degradecié pacid de I'acid linoleic i I'apaicidé d'un
metabdlit letd inusud en sang | orina Gracies a la deteccié d'un polimorfisme nudectidic a
I'exd dos dd gen, es va poder establir una rdacié de lligament dd gen amb ds microsatd- lits
utilitzats en la nodra poblacio. Tot i que d nivdl de polimorfisme de la mutacd fou molt
reduit en € nostre pedigree, es va poder posicionar d gen en d mgpa genétic. La podcio
consens entre @ mapa de lligament i d mapa fisc obtingut mitjancant & pannel de cd- lules
irradiades hibrides de hamgerporc, poscionen € gen entre s microsatd- lits S0001 |
SW839, dins de I'interval de confianca de QTL amb efectes sobre s carecters relacionats
anb € grex dorsd. Actudment, seda trebdlant en la deteccidé de nous polimorfismes dd
gen que posseekin un nivel de polimorfisme en la poblacié suficientment deva per a poder
reditzar  edtudis dassociaci6 amb  ds diferents caracters  d'engreixament  anditzats.
Pard- |dament, es pretén obtenir una S&rie de teixits de porc lbéric i de Landrace, per a
extreure n cDNA i reditzar una deteccido de polimorfismes codificants i estudis d expressio
diferencid entre ambdues races.
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A la maeixa poscié genetica dd microsad- lit S0066 dd cromosoma 7 es va detectar
un efecte sobre la concentracid d’hematina d mulscul Longissimus. Aquest microsatd- lit es
locditza a la regié citogenética gl.5, que té € seu homdleg huma a la regié Hsap 1502.4qter,
enlaqua hi ha72 gensmapgats.

Findment, es va trobar un efecte sobre @ percentatge dds acids grassos palmitic |
pamitoleic a la maexa regid gendtica que d microsatd- lit S0225, que es locditza en la
posicié citogenética dd cromosoma 8 porci, g2.3-g2.7. La regid Hsgp 4p-g31.3 humana és
homdlogaaladd QTL dd cromasoma8 porci, i en dlashi locditzen 309 gens

La detecci6 de QTLs permet acotar les regions que contenen gens que exerceixen
dgun efecte sobre carecters quantitatius d'interes  economic-productiu. En aguestes regions
Shi locditzen tat gens fundonds com dtres lod que es poden utilitzar com a marcadors
moleculars. Un cop sha detectat un QTL i Sha refina la seva podcid mitjancant un mapa de
lligament d'dta dendtat es pot gplicar la técnica de sdeccid assgtida per marcadors (M.A.S)
per a seeccionar I'd- ld beneficiés dd QTL i millorar d rendiment productiu des animds
També es pot reditzar una recerca ded gen o gens implicats en I'efecte dd QTL mitjancant un
esudi podciond i funcond dd gen basat-se en € mapa genétic de la propia especie o
d'epecies gendticamert  properes  (mgpelg  compadiu).  Actudment, les empreses
relacionades en d camp de la produccié anima mosren un deva interés en les técniques
dandis de I'arquitectura molecular dd genoma, principdment en M.A.S. Es dificl saber
amb exactitud I'impacte red de la gendmica en la produccié animd, perd es pot suposar que
sra devd, § d compaem amb d que actudment sesa produint en d camp de la
biomedicina i en d de la produccié de vegetds (Georges et al., 2001). Pard- ldament, noves
tecniques i metodologies d'andis permetran evolucionar més rgpidament en la determinacio
de I'egtructura genética dds QTLs i accderaran per tant I'Us dels propis gens implicats en ds
programes de millora (Hint i Mott, 2001).
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Les conclusons derivades de I'andis de deteccid de QTLs per a diferents caracters
dinterées economic-productiu en ds comosomes 1, 2, 3, 4, 7, 8 9, 13 16 i 17 en un
encreuament F, entre porcs Ibérics de la linia Guadyerbas i truges de la raca Landrace, son les
seglents:

1. Sha obtingut un pedigree que conditueix un materia genetic Unic per a la deteccio
de QTLs amb efecte sobre diferents carecters d'interés economic-productiu d betiar porci.
Aquest efecte es deu a I'devat grau de divergencia fenotipica existent entre les races Ibéric i
Landracei € nivell de segregacio fencatipica que presentala .

2. Sha congrui t un mapa de lligament per ds cromosomes detdlats anteriorment, que
concorda amb dtres mapes de lligament préviament publicats. Aquest mapa ha estat Util per a
locditzar diferents QTLs relacionats amb ds caracters anditzats.

3. Sha deectat un QTL d cromosoma 2 amb efecte Sgnificatiu sobre la profunditat
(F = 1036) i l'aea (F = 129) dd miscul Longissmus a les posicons 54 ¢cM i 68 cM,
respectivament. L’d- ld Ibéric disminuex ambdos parametres | € seu efecte és d regponsable
dd 11,5% i 11,2% de la variancia fenctipica ala F, respectivament.

4. B cromosoma 4 ha mosra d mgor nombre dassociacions amb  caracters
productius, axi com les més dgnificaives Apaentment, hi ha dues regions darament
diferenciades amb efectes sobre diferents grups de caracters. El QTL amb mgor sgnificacio
(F = 2597) es locditza a la posdo 71 (6679) ctM daguest cromosoma i afecta  gruix dd
greix dorsd mesurat amb regleta a I'escorxador. El gruix dd greix dorsd mesura amb sonda
optica Fat-O-meter (F = 9,62), axi com & seu pes (F = 14,96) també presenten associacions
anb la maeixa regidé cromosomica (81-100 i 6887 cM, respectivament). Aquesta regiod
cromosomica locditzada entre s microsad- lits SW839 | S0214 (67-87 cM) també afecta d
percentatge d'acid linoleic d greix dorsd (F = 17,13) i d DBI 0 index de dobles enllagos
(F =99 i d de peoxidabilitaa (A1) (F = 16,1), probablement degut a I'efecte sobre I'acid
lindleic. La longitud de la cand també eda claament influencdada (F = 11,8) par aguedta
regi6 cromosomica (60-78 cM). A la podcié 109 cM hi ha un efecte Sgnificaiu sobre la
concentracio d’hematina a muscul Longissmus (97-121 ¢M), i sobre L* d Longissmus (101-
117 cM) i un efecte suggestiu sobre & (79-112 cM). L'd- ld Iberic augmenta d vaor dds
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caactas de deposcid de grex, la concentraci6 dhemdina i la foscor dd  muscul
Longissmus mentre que disminueix @ percentatige d'acd linoleic, DBI i Pl, axi com la
longitud de la cand.

5. Al ccomosoma 7 hi ha un da efecte (F = 9) sobre la concentracié d hematina d
muiscul Longissmus en d que I'd- | Iberic augmenta la concentracié d hematina @ = 2,31).

Laseva posicié cromosomica coincidex amb ladd microsatd- it S0066 (87 cM).

6. Al cromosoma 8 sha detectat un QTL per d percentaige dels acids grassos pamitic
(F = 863) i pdmitdec (F = 1297), axi com per a la mitjana de la longitud de la cadena de
cabonis des acids grasos (ACL) dd greix dorsd, en la poscé 86 cM. Aquesta poscio
coincideix amb la dd microsad- lit S0225. L'd- ld Iberic augmenta € percentatge d ambdds

&cids grasos i com a consegiiencia disminueix d vaor de ACL.

7. Shan detectat un totd de 22 associacions sSgnificatives a nivel cromosomic
digribui ts en tots €s cromosomes anditzats en la present Tes. Aquestes efectes son sobre €
percentatge de fibres musculars de tipus [IA i 1IB i @ diamere de les de tipus 1IB, pH,, I'area
dd llom, d pes i la longitud de la cand, d pes dd pemil, ds vdors mindta &, b* i L*, d
percentatge de greix intramuscular, PRG34 i ds pecentatges des acids grassos pamitic,
padmitoldc, estedric, deic, linoleic i vaccénic aixi com ds seus index metabdlics ACL i Pl.
Cd augmentar d nombre d'animds i/o de marcadors anditzats per a confirmar I'exigéncia
d aquestsQTLs.

8. Sha inicia I'estudi dd gen DECR com a posshle candidet, per llur posicié en d
mapa gendic huma i per llur funcié fidologica, dd QTL per a &dd linolec, locditzat d
cromosoma 4. Sha detectat un polimorfisme nudeotidic que implica un canvi aminoecidic en
I'ex6 dos dd gen i sha posat a punt una técnica de PCR-RFLP i una dtra de Primer
Extenson Analysis per a detectar-lo. Els resultats obtinguts confirmen la locditzacié propera
del gend QTL edudiat.

9. La caateitzacid de I'heplotip locditzat en d Citocrom B mitocondrid en ds
animas dd pedigree anditzat en aguesta ha modtra un baix nivel de polimorfisme que no ha
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permés utilitzar-lo com a efecte fix en la formula de regressé descrita per Haey et al. (1994)
per d mapeig de QTLs.

10. Les races comercids Landrece, Large White i Pietrain, presenten segregadd en
I'heplotip dd Citocrom B mitocondrid per ds tipus El i Al, la qud cosa indica € diferent
origen europeu i asatic de les linies maternes que € composen. Els animas de les dues races
rustiques Ibéric i Porc Negre de Malorca (PN) presenten bascament I'haplotip europeu El, i
tan sols un individu PN modra un hegplotip no definit préviament, que cddra anditzar per
entendre millor & seu origen.
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Aquesta Tes sha reditzat amb |’ objectiu de detectar QTLs amb efecte sobre carecters
dinterés economic i productiu en porci. Per aconseguir-ho, inicidment es va reditzar I'andis
genotipica de 60 microsatd- lits posicionats en ds cromosomes 1, 2, 3,4, 7, 8,9, 13, 16 1 17.
Aqueta andis es va dur a teme en una poblacié de tipus R obtinguda mitjancant
I'encreuament de 3 porcs Ibérics de I'edtirp Guadyerbas amb 31 femeles Landrace, les
diferéncies entre s quas son molt notables. Mitjancant aquest encreuament, es varen obtenir
73 femdles i 6 mastles Fy, que dhora, varen produir 577 animas F2 (295 maescles 1 282

femelles).

Bl primer trebal experimenta reditzat fou I'extracciO de 'ADN genomic dds animds
i I'establiment d'un banc de mosres. Pogteriorment es varen sdleccionar 60 microsatd- lits en
funcid de I'eficiencia damplificacio, la poscidé cromosomica i la informativitat que varen
modrar. Findment es va reditzar I'amplificaci6 d'aguess microsatd- lits en ds 34 animds
fundedors, ds 79 individus de la F; i 321 animds F, agrupas en 58 families diferents, per la
gud cosad nombretota d animas anditzats fou de 434.

La informativitat dels microsatd- lits es va vdorar mitjancant € cadcul modifica (Clop
et al.,, 1998) de I'index dinformativitat de Ron (Ron et al., 1995) en ds tres mascles Ibérics i
en 15 femdles Landrace (les), € mateix cdcul en ds 3 masdes i en 29 femdles tenint en
compte la informacié genedlogica (ley), I'heterozigositat a la F; (H) i @ contingut informatiu
ala R, (IC). Totes aquestes mesures resultaren dtes en la mgoria dels microsad- lits. Segons
e paametre, entre 2 i 4 microsatd- lits varen presentar un vdor inferior a 05 1 entre 6 i 14
microsatd- lits asoliren @ vador maxim (1). Hs quatre parametres varen mostrar una dtissma
corrdlacio genética podtiva, per la qud cosa va quedar demostrada la utilitat de I'index de
Ron per a vdorar la informativitat deds marcadors a la Fo. El nombre d'd- |ds dds marcadors
es va Stuar entre 2 i 12, essent ds marcadors meés freglents aquells que presentaven 5 0 6
d- lds

Amb la informacié genctipica obtinguda i mitjancant I'opcié build del programa CRI-
MAP, verson 24 (Green e al., 1990), es varen cdcular les digancies de recombinacié entre
es marcadors i es va congdruir € mapa de lligament per ds deu cromosomes. L’ordre dels
microsatd- lits d mapa de lligament obtingut, va coincidir plenament amb d destrit per
Rohrer et al. (1996). Exigeixen agunes diferencies en les digancies entre els microsad- lits
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gue podrien ésser degudes a la diferent base genetica de les poblacions anditzades en ambdos
trebdls o d diferent nombre de meiossinformatives detectades en les mateixes.

L'andis de deteccid de QTLs es va reditzar mitjatant € métode de regresso
desenvolupat per Hdey et al. (1994). Es varen detectar QTLs sgnificatius en s cromosomes
2,4,7i 8 End cromosoma 2 es va detectar un efecte sgnificatiu per a I'espessor (F = 10,36)
i 'area dd llom (F = 129), a les poscions 54 i 68 cM, repectivament. En ambdds casos
I'efecte additiu (@ = -251 i -184, regpectivament) va indicar una disminucié de
deservolupament del llom quan’d- 1€l 1beric estava present.

Els QTLs més dgnificaius varen ser detectats d cromosoma 4, a la regié compresa
entre es microsad- lits SW839 i S0214. El mgor de tots dls afectava a I'espessor dd greix
dorsd mesurat amb regleta a I'escorxador (F = 25,97), que, dhora, anava acompanya d'dtres
efectes sgnificatius sobre  mateix cadcter pero mesurat amb un Fat-O-meter | obre @ pes
dd grex dosd. L'd- ld lbéric en homozigopd augmentava claament aguests parametres
(a = 3707). El segon efecte de mgor sgnificacio descrit a la present Tes (F = 17.13), es va
detectar a la mateixa regié cromosomica i estava associa amb  percentatige d' acid linoleic d
teixit adipds subcutani dorsd. L'd- ld Iberic estava asocia a una disminucidé d aguest
percentatge (a = -0,65). Aquesta regié també va modrar un efecte sobre I'index de dobles
enllacos dds &cids grassos (DBI) i llur index de peroxidebilitat (P1). La maeixa regio
cromosomica poseeix efectes sobre la longitud de la cand (F = 11,8), de manera que I'd- ld
Ibéric redueix d tamany de les cands. En una regié propera d nicrosatd- lit SW445 (109 cM)
i dlunyada de la descrita per aguests QTLS, es va detectar una associacio amb la concentracio
d hematina d muscul Longissmus (F = 868) i sobre d paramere colorimétric L* (F = 164).
L'd- ld Iberic augmentava € vaor dd primer i disminui a € dd segon. També sobsarva un
efecte sobre € parametre colorimétric & en una regio que presentava un interva de confianca
ensolgpat amb els segments que s associaren amb la concentracié d hematinaii L*.

En d cromosoma 7 es va trobar un efecte (F = 9) per a la concentracié d’hematina a la
mateixa podcid que @ microsad- lit (S0066), en d que I'd- ld Ib&ic augmentava d
paamere. En d comosoma 8, a la maeixa poscid que € microsatd- lit S0225, es vaen
trobar efectes sobre ds percentages dds acids grassos pamitic i pamitoleic en d grex
dorsd, axi com sobre la longitud mitjiana de les cadenes de carboni dels acids grassos en
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agquest teixit (ACL). La prestncia de I'd- ld Ibéric implicava un augment dd percentaige
dambdbs acids grexosos i, per tant, una disminucd ded vador de ACL. També es varen
detectar per a diversos caracters efectes suggestius a tots s cromosomes estudiats en aguesta
Tes. Aquests QTLs afectaren d percentaige de fibres musculars de tipus 1A (cromosoma 1) i
IIB (cromosomes 1 i 8), d diametre de fibres 11B (cromosoma 7), a la longitud (cromosoma
17) i & pes de la cand (cromosomes 2 i 17), d pH dd llom a les 24 hores pos-mortem
(cromosomes 1 i 3), a I'area dd llom (cromosoma 4), ds vaors minota & (cromosomes 4, 7
i 8), b* (ccomosoma 8) i L* (cromosoma 7), a I'espessor del greix dorsd (cromosomes 2, 7 i
8), d percentatge de greix intramuscular (cromosoma 16), d pes dd pernil (cromosoma 13) |
d percentage dds ecids grassos pamitic (cromosomes 6 y 12), pamitolec (cromosoma 2),
estedric (cromosomes 6 | 7) oleéc (cromosomes 4, 8 i 9), linoleic (cromosoma 6), vaccenic
(cromosoma 12) i € seus index metabolics ACL (cromosomes 6 i 12) i Pl (cromosomes 6 |
12).

Amb la intencié de valorar d possble efecte dd DNA mitocondrid sobre ds diferents
caracters de creixement i engreixament en la nostra poblacio, es va caracteritzar un haplotip
en € citocrom B porci (CytB), conditui t per quatre SNPs, que determina |’ origen europeu 0
agdic de la linia maerna dds animds. El baix nivell de segregacio de I'heplotip Al en la
poblacié Landrace Ry dd nodre trebdl, no va fa possble avduar la incidencia d aquests
haplotips en ds caracters productius anditzats. La caracteritzacid dds heplotips es va dur a
terme mitjancant la técnica de piroseglienciacio, en cinc poblacions porcines diferents per
determinar I’origen europeu o0 agaic de la linia maena dds animds que les composaven.
Dds quatre haplotips obsarvas fins deshores (Andersson, comunicacio persond), dos ddls
sOn caracterigtics d origen europeu (El i Ell) i s dtres dos ho son de I'asiaic (Al i All). Es
van genatipar cinc porcs de I'estirp Guadyerbas dd porc Ibéric (IB), cinc animds de la raga
Porc Negre de Malorca (PN), 112 truges Landrace (LD), 43 Large White (LW) i 69 Pietrain
(PT). Mentre que en les races comercids es va observar una clara segregacio de | haplotip
europeu El i agaic Al, en nou dels deu animds autoctons (IB i PN) sobsarva d tipus El i un
anmd PN presenta un nou haplotip aparentment hibrid del El i d Al.

Pear a la deteccid dds possbles gens candidats que expliquessn I'efecte sobre
caacters d'engreixament i de composicid en acids grasos ded grex dorsd en d cromosoma

4, es va revisar la funcié dds gens que es trobaven locditzats a la regi6 homologa a la de
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QTL, en huma (Hsap 1p22025 i Hsp 8911.1-q24.3). Findment, es va excollir d gen de la
24-Diendil Coenzim A Reductasa (DECR), (Hs3p8g21.3) i que intervé en la beta-oxidacio
des acids grassos, com a possble candidat. Es dissenyaren uns primers a patir de les
seguiéncies consarvades entre huma i rata i es va amplificar un grup d' animas parentds. Es va
detectar un polimorfisme nudeotidic (GO C) a la poscid 114 de I'exd 2 que implicava un
cawvi aminoacidic (Va 0 Leu) i que podia ser detectat per PCR-RFLP mitjancant la digestio
anb I'enzim de restricci6 Madl o d sau isoexquizome Bfal. Es varen anditzar tots es
animas dd pedigree i es va incorporar d mapa de lligament. L'd- | que presentava la diana
de redriccid edava representat en molt pocs individus del pedigree Degut d baix nivel de
polimorfisme exigdent, d resltaa de I'andis podulava dues poscons (entre ds
microsatd - lits SW839 i 0214, 0 entre SO001 i SW839), d LOD score de les quas era molt
gmilar. L'andis en un panndl de cd- lules hibrides irradiades va confirmar la posicié dd gen
entre s microsatd- lits SO001 i SW839. Aquesta podcié (683 cM) indica la proximitat de
gen d QTL per d peacentage dacid linoleic (67-87 ¢cM). Degut a aguest baix nivel de
polimorfisme exigent tampoc es va poder reditzar una andis d'associacié dd gen amb ds
caracters afectats per € QTL de greix i acids grassos dd cromosoma 4. Actudment s edtan
cercant noves mutacions que poguessn presentar un nivel de segregacié superior | que

permetessin per tant, reditzar unaandis d associacio amb aguests caracters fenctipics.

Els resultats obtinguts en aguesta Tes es complementen amb ds deectats en la resta
de cromosomes porcins en € laboratori dd Area de Genética y Mejora Animal dd CIT-INIA i
conditueixen una bona base i punt de patida per a la identificacio | caracteritzacid de gens
candidats d' interés economic-productiu en I’ espécie porcina
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The main purpose of this Thesis was to detect QTLs affecting economically important
traits in pigs. First of all, the genotypic analysis located along the chromosomes 1, 2, 3, 4, 7,
8, 9,13, 16 and 17 was performed. The analysis was executed in a F, intercross obtained by
mating 3 Iberian boars from the Guadyerbas lineage to 31 Landrace sows. The phenotypes of
the two breeds are markedly different. As a result of this cross, 73 females and 6 males in the
F, and 577 F, (295 males and 282 females) were produced.

Our first goal was to obtain genomic DNA from each pig. Afterwards, 60
microsatellites were selected according to their amplification efficiency, chromosomal
location and informativeness. Finally, we analysed these markers by PCR, in the 34 founder
animals, the 79 individuals from the R and 321 F from 58 full-sib families, which means a
total of 434 animals.

The informativeness of these markers was measured by means of a modified statistics
(Clop et al., 1998) derived from the predictor developed by Ron et al. (1995). The dtatistics
was calculated in the 3 Iberian boars and 15 Landrace sows (le;s), or by employing the 3
boars and 29 Landrace sows according to the pedigree information (Iexg). The heterozygosity
in the F1 (H) and the information content of the F2 (IC) was also calculated. Most of the
markers showed high informativeness, although, between 2 and 4 microsatellites showed
values below the 0.5 threshold. Approximately, between 6 and 14 markers presented the
highest informative index (1). All the 4 informativeness predictors were highly correlated.
This allows us to conclude that the le is a very useful index in predicting the marker
informativeness of microsatellites in the R, The number of alleles varied between 2 and 12,

being the mogt frequent markerswith 5 or 6 alleles.

By using the option build of the CRI-MAP program, version 2.4 (Green et al., 1990),
we calculated the recombination fractions between the markers and constructed the linkage
map of the 10 chromosomes. The order of the markers was in total agreement with the map
described by Rohrer et al. (1996). There exists several minor differences between both maps
related with the distances between markers. This could be due to the different biological
material used in both pedigrees or even to the different number of informative meiosis that
could be detected in each pedigree.
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With the objective of detecting QTLs, we performed the regression analysis devel oped
by Haley et al. (1994). We detected sgnificant QTLs in chromosomes 2, 4, 7 and 8. A
significant QTL affecting loin thickness (F = 10.36) and loin eye area (F = 12.9) was detected
in chromosome 2 at 54 cM and 68 cM, respectively. In both cases, the additive effect
(a= -2.51 and —1.84, respectively) showed that the Iberian allele decreased the values of both
parameters.

The most significant QTLs were found in chromosome 4, between the markers SAV339
and 0214. The most significant QTL affected backfat thickness measured directly in the
daughterhouse (F = 25.97). This QTL was also affecting backfat thickness measured with a
Fat-O-meter and backfat weight. The homozygous animals with the Iberian allele showed
higher backfat deposition (@ = 3.707). The second most important QTL found in this work
was detected in the same position and was affecting the linoleic fatty acid percentage in the
subcutaneous backfat (F = 17.13). The Iberian allele decreased this percentage (@ = -0.65).
An €effect on the double bond index of fatty acids (DBI) an their peroxidizability index (PI)
was also detected. In the same region, we detected an effect on the carcass length (F = 11.8),
showing that the Iberian allele reduced the value of this trait. In the position 109 cM, close to
the marker SWA445, we detected an effect on the haematine ®ncentration on Longissimus
muscle (F = 8.68) and on the colorimetric parameter L* (F = 16.4). The |berian allde
increased the haematine concentration and decreased L*. An effect on the colorimetric
parameter a* was also denoted in a position which confidence interval overlapped with the

segments associated with the concentration of haematin and L*.

In chromosome 7, in the same position defined by the microsatelite S0066, we
detected a QTL (F = 9) for the haematine concentration. When the Iberian allele was present,
the haematine concentration was increased. In chromosome 8, in the same position where the
marker S0225 is located, we detected an association with the percentage of palmitic and
palmitoleic fatty acids in backfat, as well as with the average chain length of fatty acids
(ACL). The presence of the Iberian allele increased these percentages and consequently,
decreased ACL. Suggestive associations were detected on all the chromosomes analysed in
this Thesis. These QTLS showed effects on the percentage of type I1A (chromosome 1)and 11B
(chromosomes 1 and 8), and the diameter of type IIB (chromosome 7) muscle fibres, the

carcass length (chromosome 17) and weight (chromosomes 2 and 17), the pH at the
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Longissmus muscle 24 hours post-mortem (chromosomes 1 and 3), the loin eye area
(chromosome 4), the minolta parameters a* (chromosomes 4, 7 and 8), b* (chromosome 8)
and L* (chromosome 7), the backfat thickness (chromosomes 2, 7 and 8),the percentage of
intramuscular fat (chromosome 16) the ham weight (chromosome 13) and the percentage of
palmitic (chromosomes 6 and 12), palmitoleic (chromosome 2), stearic (chromosomes 6 and
7), oleic (chromosomes 4, 8 and 9), linoleic (chromosome 6), and vaccenic (chromosome 12)
fatty acids and their metabolic ratios ACL (chromosomes 6 and 12) and Pl (chromosomes 6
and 12).

To evaluate the putative effect of mitochondrial DNA on fatness and growth traits in
our population, we characterized an haplotype in Cytochrome B (CytB), composed by four
\Ps, which determinates the european or asiatic origin of the maternal line of the animals.
Because the segregation of the Al allele in the |y Landrace sows was low, we could not study
the influence of this haplotype on the analysed traits. The characterization of the haplotypes
was performed by Pyrosequencing, in five different pig breeds in order to determine the
european or asiatic origin of their maternal lines. Two out of the four haplotypes that had
been detected to time (Andersson, Personal Communication) have an european origin (El and
Ell), and the other two types indicates an agiatic origin (Al and All). Five Guadyerbas pigs
from the Iberian breed (IB), five pigs from the Porc Negre de Mallorca breed (PN), 112
Landrace sows (LD), 43 Large White sows (LW) and 69 Pietrain sows (PT), were analysed.
The commercial breeds (LD, LW and PT) showed a clear segregation of both european El
and agiatic Al types. Nine out of the ten pigs from the autochthonous breeds (IB and PN) were
El type and one PN showed a new haplotype, which sequence was apparently a mixture
between El and Al haplotypes.

To detect the possible candidate genes for the chromosome 4 effect on the linoleic
percentage, we investigated the physiology of the genes that were located in the human
genomic regions that share homology with the chromosomal position of the QTL (Hsap
1p2.2-g2.5 and Hsap 80g11.1-g24.3). This study suggested that the 2,4-Dienoyl CoA
Reductase gene (DECR) (Hsap8g21.3) was a good candidate since it participates in the beta-
oxidation of fatty acids. We designed two primers complementary to the conserved regions of
the exon 2, between human and rat and we amplified this target in several F individuals. The
analysis of the sequences, showed a nucleotide polymorphism (G [0 C) that was associated to

124
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an amino acidic subgtitution (Val [0 Leu). This polymorphism could be detected by PCR-
RFLP by using the Bfal or Mael endonucleases. After analysing all the individuals of the
pedigree, we mapped the DECR in our linkage map. Due to the low polymorphism of the
mutation in our population, the results showed two possible postions (between the
microsatellites SV839 and 0214, or between 0001 and SW839), which LOD score was
highly smilar. The analysis in a RH panel confirmed the position between the markers S0001
and SW839. This position (68.3 cM) indicates that the fatty acids QTL lies in a close region
(67-87 cM). Due to this low polymorphism the association analysis with the traits affected by
this chromosome 4 fatness and fatty acids QTL could not be performed. At present, we are
searching for other mutations than could segregate at a higher level in our population, and

thus, allows us to perform an association analysis with these phenotypic traits.

The results showed in this Thesis are complementary to those detected in the rest of
pig chromosomes, that were analysed by the Laboratory of the “ Area de Genética y Mejora
Animal” from CIT-INIA. These results pinpoint the identification and characterization of

candidate genes in pigs, affecting important genes with effect on economic traits.
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