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INTRODUCCION

La duracién de la gestacion (DG), medida como el intervalo temporal entre la inseminacion
fecundante y el posterior parto de la cerda, influye significativamente sobre la vitalidad de los
lechones al parto y la incidencia de nacidos muertos (Zaleski y Hacker, 1993; Leenhouwers
et al., 1999), ademas de estar genéticamente correlacionada con la supervivencia pre-
destete de los lechones (Knol et al., 2002). Estos resultados, unidos a las heredabilidades
obtenidas en estudios recientes (h?=0,3-0,5; Hanenberg et al., 2001; Cassady et al., 2002),
sugieren que la seleccion genética sobre la DG puede representar una opcién viable para
incrementar la eficiencia de las cerdas en los sistemas productivos actuales. No obstante,
desconocemos en gran medida la arquitectura genética de este caracter reproductivo
porcino asi como las regiones del genoma que regulan su expresion fenotipica. El objetivo
de este trabajo fue realizar un analisis del genoma porcino con el objetivo de detectar
Quantitative Trait Loci (QTL) relacionados con la DG.

MATERIAL Y METODOS

Origen de los datos

Se analizaron un total de 855 datos de DG procedentes de 249 cerdas F, Ibérico x Meishan
registrados en la granja Nova Geneética (Solsona, Lleida) entre octubre de 2002 y enero de
2005. Esas cerdas se obtuvieron a partir de 8 verracos y 97 cerdas Fi que, a su vez,
descendian de 3 verracos Ibéricos de la variedad Guadyerbas (SIA El Dehesoén del Encinar,
Toledo) y 18 cerdas Meishan (Domaine du Magneraud, INRA, Francia). Las cerdas siguieron
un manejo reproductivo estandar y se trasladaron a la sala de maternidad (24 °C) 10 dias
antes de la fecha prevista de parto.

Se tomaron muestras de tejidos (sangre o cola) de todos los individuos de las generaciones
Fo, F1y F2, y se genotiparon para 109 loci microsatélites y 6 SNP distribuidos a lo largo de
los 18 cromosomas autosémicos. Esto proporciond un intervalo medio entre marcadores de
17,4 cM.

Modelo de analisis
Para el andlisis de QTL, se tom6 como punto de partida el factor de Bayes descrito por
Varona et al. (2001), comparandose los modelos:

Modelo 1 y=Xb+X,q+Zp+Z,a+e

Modelo 2 y=Xb+Zp+Z,a+e
donde y es el vector de registros fenotiticos, X,, X,, Z, y Z, son las matrices de
incidencias de los efectos sistematicos (b), del QTL (q'= [a 5]; a, aditivo; 6, dominante),

ambientales permanentes (p) y genéticos aditivos (a), respectivamente, y e es el vector de
residuos. Las distribuciones a priori para la verosimilitud bayesiana, p y a se asumen
normales multivariantes:

Modelo 1 p(y
Modelo 2 p(y

b,ap.a,02 )~ NXb+X,q+Zp+2Z,al0)
b,p.a,c?)~NXb+Zp+2Z,alc?)

! Estudio financiado por el proyecto AGL2004-08368-CO3/GAN.
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plolo? )~ N1o2)
p(a A,aaz)‘~ N(O,Aag)

siendo O'e2 la varianza residual, | una matriz identidad, o-s la varianza de ambiente

permanente, af la varianza genética y A la matriz de parentescos. Para los efectos del QTL
se asumen distribuciones a priori planas entre dos limites definidos:

ple) =12k, sia e[-k,.k,] k, =0, /\J05

p(5) =12k sia e[-ksk;] ky =20,
y para los restantes parametros del modelo se asignan a priori uniformes. Se testo la
presencia de QTL sobre cada cM de los cromosomas autosémicos mediante el factor de
Bayes del Modelo 1 respecto el Modelo 2 (FB,,) segun la férmula:

FB _ p1 (q = 0)
12 =
p,(a=0ly)
donde un FB,,>1 favoreceria al modelo con QTL y un FB,,<1 favoreceria al modelo sin

QTL. Para cada posicion del genoma se lanzé una unica cadena de 25.000 iteraciones,
descartandose las primeras 5.000 (Raftery y Lewis, 1992).

RESULTADOS Y DISCUSION

El valor promedio para la DG en nuestro cruce experimental fue de 112,16 (+ 0,08) dias, un
valor claramente inferior a los 114 dias tipicamente observados en las poblaciones
comerciales (Cassady et al., 2002), y quiza relacionado con el efecto de heterosis inherente
en una poblacion F,. Las estimaciones modales para los componentes de varianza fueron
0,67 (varianza genética), 1,16 (varianza ambiental permanente) y 3,45 (varianza residual).
Estos resultados sugieren un background genético moderado (h? =0,13), comparable al
descrito por Nguyen et al. (2006) y claramente inferior a los valores obtenidos por
Hanenberg et al. (2001) y Cassady et al. (2002).

Se detectaron QTL para DG en los cromosomas 6, 8 y 11 (Tabla 1), aunque Unicamente el
QTL correspondiente al cromosoma 8 alcanzé un factor de Bayes superior a 30.
Paralelamente, la inclusion del efecto de dominancia en el andlisis no mejor6 los factores de
Bayes obtenidos (Tabla 2), incluyendo el cero en el intervalo de maxima probabilidad
posterior al 95 % en todos los casos (Tabla 1). En el caso del cromosoma 6, el QTL se
localizd en el cM 0, justamente en la posicion del gen del receptor 1 de la melanocortina
(MC1R). Este locus esta estrechamente relacionado con el color de la capa en cerdos y
nunca se ha relacionado con caracteres reproductivos en porcino. En este sentido, resulta
imposible determinar si el MC1R es el gen causal de la variabilidad observada en la DG o
esta se debe a desequilibrio de ligamiento con otro locus localizado fuera de la region
analizada.

En el caso del cromosoma 8, el QTL se localizé en el ctM 111, cerca del marcador SW61,
aunque el factor de Bayes fue mayor que 1 entre los cM 98 y 118. Cabe destacar que el gen
BMPR1B, el homdlogo porcino del gen Booroola ovino, se localiza en el limite del intervalo
descrito (cM 118). Se han detectado QTL sugestivos para tamafio de camada y
supervivencia prenatal cercanos al marcador SW61 (King et al., 2003), ambos caracteres
estrechamente relacionados con la duracion de la gestacion. Finalmente, se detectdé un QTL
en el cM 73 del cromosoma 11, localizado entre los marcadores S0071 y SW703. Esta
localizacion coincide con la del QTL putativo descrito por Cassady et al. (2001) para el
numero de lechones nacidos vivos.
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Tabla 1. Quantitative trait loci para duracion de la gestacion.
Efectos del QTL

Posicién Factor Aditivo (@) Dominante ()
Cromosoma (cM) Bayes Moda HPD95 Moda HPD95
Modelo ¢
6 0 1,87 0,503 0,212 a0,827
8 111 31,03 -0,596 -0,899 a-0,294
11 74 165 -0,638 -1,036a-0,264
Modelo a+&°
6 0 0,02 0,451 0,153 a 0,922 -0,002 -0,542 a 0,551
8 108 0,177 -0,623 -0,946 a-0,289 -0,022 -0,502 a 0,435
11 74 0,06 -0,669 -1,082a-0,285 0,414 -0,375a 1,148

"Modelo con el efecto aditivo del QTL (sin efecto de dominancia).
2Modelo con el efecto aditivo y de dominancia del QTL.

Tabla 2. Factores de Bayes entre QTL aditivos y QTL aditivos y dominantes.

Cromosoma FB (aditivo vs. aditivo+dominante) FB (aditivo+dominante vs. aditivo)
6 93,50 0,01
8 182,53 0,01
11 27,50 0,04
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