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INTRODUCCION

Durante los ultimos afos se han desarrollado distintos métodos para identificar
marcadores genéticos dominantes, tales como las técnicas RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA, Williams et a/, 1990), AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymorphism, Vos
et a/,1995) y RDA (Representational Difference Analysis, Lisitsyn et a/, 1993).

Estas técnicas tienen como principal ventaja la posibilidad de trabajar con un nidmero
practicamente ilimitado de marcadores en estudios de QTLs, representando todas las regiones
del genoma y con un bajo coste. Sin embargo, estos marcadores no se han utilizado en estudios
de deteccion de QTLs en animales domésticos debido a la falta de mapas genéticos y a la menor
eficiencia en la estimacidn de los efectos de los QTLs respecto a los marcadores codominantes.

Los objetivos de este estudio han sido comparar la utilizacién de marcadores individuales
dominantes y codominantes en un disefio F, para detectar ligamiento entre marcadores y QTLs,
asf como evaluar distintas técnicas de Genotipado Selectivo usando marcadores dominantes:
a)Genotipado Selectivo Standard {Darvasi & Soller, 1992), con distinto nimero de individuos F,
genotipados o evaluados para el caracter; b) Genotipado selectivo basado en desviaciones de la

media familiar.

METODOS

Disefio F,

Lineas parentales 2d linea A x 40% linea B
F, 8ax 809

F, 640 individuos
Simulacién

Se utiliz6 simulacién Monte Cario para producir un cruce F2 entre dos lineas A y B, con
un cardcter cuantitativo controlado por un QTL.con dos alelos fijados alternativamente en las
lineas parentales, siendo los efectos de estos alelos a/2 y -a/2, mas 30 genes de efecto pequeno
(h?=0.10, 0.30, 0.50) y un efecto ambiental comun {c*=0.0, 0.20).

Para el estudio de ligamiento se simuld un locus marcador con dos alelos (M y m) fijados
en las lineas parentales, siendo r la frecuencia de recombinacién entre el QTL y el marcador. Los
individuos de la generacién F, se agruparon segun e! genotipo del marcador y se buscaron
diferencias significativas entre las medias del valor genotfpico del QTL para estos grupos

mediante un analisis de varianza jerdrquico simple. El nimero de repeticiones fue de 10.000
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RESULTADOS
D ion_de ligamiento entre QTL y marcador

La imposibilidad de detectar los genotipos heterocigotos cuando se utilizan marcadores
dominantes provoca una disminucién en la diferencia entre los valores del caracter para los dos
genotipos: E(M_)-E(mm)=4/3a(1-2r), comparada con la obtenida al utilizar marcadores
codominantes: E(MM}-E(mm) =2a{1-2r).

Como consecuencia de esta menor diferencia entre los valores genotipicos del carécter,
la potencia del disefio F2 cuando se utilizan marcadores dominantes es ligeramente inferior a la
obtenida con marcadores codominantes. Esta disminucién en la potencia es més evidente al
disminuir el efecto del QTL o al aumentar la frecuencia de recombinacién entre el marcador y el
QTL. Sin embargo, si por razones de coste o sencillez los marcadores dominantes pueden
utilizarse en mayor nimero que los codominantes (lo que implicarfa un menor valor de r) la
comparacién puede ser favorable a los primeros.

Tabla 1. Potencia experimental de disefios F2 usando marcadores dominantes (negrita) o

codominantes para distintos efectos del QTL vy distintas frecuencias de recombinacién.

2a= r= 0 0.1 0.2 0.5
0 4.7 5.4 5.3 5.8
4.8 5.7 5.6 4.4

0.25 52.4 33.7 gy g 6.1
' 48.3 " 30.6 24.1 5.0

0.50 98.5 90.4 67.5 5.8
95.2 82.6 62.6 5.2

0.75 100 99.8 950 5.2
’ 99.8 98.5. 89.5 4.6

1 100 100 99.6 6.4
1Q0 100 __ 985 4.7

Genotipado selectivo ,
En general el genotipado selectivo permite reducir los costes de laboratorio a expensas

de una disminucién de la potencia de deteccién de QTLs, aunque puede observarse que el
incremento en el nimero de registros del cardcter permite obtener una potencia superior al
genotipado completo, por lo que el balance de los costes de la medida del caracter frente al
genotipado determina la utilidad de esta técnica (Figura 1).

El genotipado selectivo puede aplicarse eligiendo los individuos a genotipar en base a las
desviaciones individuales respecto a la media familiar. Esta técnica permite superar la potencia
del disefio con respecto al genotipado selectivo standard en los casos en que existen efectos
ambientales comunes (Figura 2). Asimismo, se ha comprobado que este tipo de genotipado es

también ventajoso para valores aitos de la heredabilidad {(h?=0,50).
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Fig 1. Potencia experimental de disefios F2 de deteccién de QTLs, con Genotipado Completo
(G.C.), o Selectivo (G.S.) de distinta proporcién de individuos usando marcadores dominantes.
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Fig 2. Potencia experimental de disefios F2 de deteccién de QTLs, con Genotipado Selectivo
Standard (lfneas continuas) y Genotipado Selectivo basado en desviaciones de la media famitiar
(Iineas discontinuas). Se representa en cada gréfica la potencia del disefio para r=0,1 y r=0,2
(iineas superiores e inferiores respectivamente). En todos los casos el porcentaje genotipado es

el 20% (128/640). h*=0,30
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