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INTRODUCCIÓN 
El contenido y composición de ácidos grasos en porcino resulta un parámetro de 
creciente interés por su efecto sobre el rendimiento de la canal y la calidad de la carne. 
En un cruce F2 Ibérico x Landrace se identificó (Clop et al., 2003) un QTL en el 
cromosoma 8 porcino (SSC8) para el porcentaje de los ácidos grasos palmítico y 
palmitoleico y para la longitud media de los ácidos grasos en grasa dorsal. 
Recientemente, se ha realizado un análisis de asociación genómico (GWAS) 
(Ramayo-Caldas et al., 2012) con los datos genotípicos del chip de 60 K SNPs de 
Illumina y la composición de ácidos grasos en músculo (Longissimus dorsi) en 144 
animales del retrocruce BC1_LD (25% Ibérico, 75% Landrace). Este estudio ha 
permitido refinar la posición del QTL del SSC8 e identificar el gen ELOVL6 como 
potente candidato posicional y funcional. ELOVL6 está implicado en la lipogénesis de 
novo, actuando en la elongación de ácidos grasos saturados y monoinsaturados. Un 
polimorfismo en la región promotora de este gen (ELOVL6:c.-533C>T) está asociado 
con el porcentaje de palmítico y palmitoleico en músculo y tejido adiposo (Corominas 
et al., 2013). Animales con un genotipo diferente para el polimorfismo ELOVL6:c.-
533C>T, mostraron diferencias de expresión del gen ELOVL6 en tejido adiposo, donde 
una menor expresión del gen resultó en un mayor porcentaje de palmítico y 
palmitoleico en músculo y tejido adiposo, en concordancia con la función del gen 
(Corominas et al., 2013). El objetivo del presente trabajo es estudiar el QTL del SSC8 
para la composición de ácidos grasos en grasa dorsal en la generación F2 del cruce 
IBMAP con un panel refinado de 144 SNPs informativos distribuidos a lo largo del 
SSC8. 
 

MATERIAL Y MÉTODOS 
Material animal y fenotipos: El material animal utilizado procede del cruce IBMAP, 
generado por el cruce inicial de verracos Ibéricos Guadyerbas y cerdas Landrace 
(Pérez-Enciso et al. 2000). Se analizaron un total de 470 animales F2 procedentes del 
cruce de 6 machos y 67 hembras F1. En el estudio de asociación se incluyeron los 
datos de composición de 20 ácidos grasos en grasa dorsal, en el rango del C12:0 al 
C22:0 (Clop et al., 2003). También se realizaron estudios de asociación por familias de 
medios hermanos paternos. Para el análisis se utilizaron 426 animales pertenecientes 
a las 4 familias con mayor número de descendientes.  
Genotipado y control de calidad. Se determinó el genotipo de un total de 144 SNPs 
del SSC8 en 470 animales mediante la metodología de GoldenGate en un chip 
VeraCode (Illumina) donde se incluyeron 142 SNPs del Porcine SNP60K BeadChip 
(Illumina) y 2 SNPs de genes candidatos: MTTP (Estellé et al., 2009) y FABP2 (Estellé 
et al., 2009). Utilizando el programa Plink (Purcell et al., 2007), se actualizaron las 
coordenadas genómicas de los SNPs (Sscrofa10.2). Posteriormente, se eliminaron los 
SNPs con problemas de asignación de genotipos (cluster analysis de GenomeStudio, 
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Illumina) y con una frecuencia del alelo minoritario (MAF) inferior al 5 %. Finalmente, 
se obtuvieron un total de 133 SNPs informativos. 
Modelo estadístico: El análisis de asociación fue realizado con la nueva versión del 
programa Qxpak5 (Pérez-Enciso y Misztal, 2011). Todos los fenotipos fueron 
analizados bajo el siguiente modelo: 
 

yijlkm = Sexoi + Lotej + ßcl + �lkak + �l + eiijlkm 

 

Donde yijlkm es el valor fenotípico de cada individuo 
Sexoi: sexo del individuo con 2 niveles i=1,2 (definido como efecto fijo) 
Lotej: Lote del individuo con 5 niveles j=1, 2, 3, 4, 5 (definido como efecto fijo) 
ß: Coeficiente de covariable 
cl: Peso de la canal de cada individuo 
�lk corresponde al genotipo del SNP k para el individuo l, siendo � = -1(aa), 0 (Aa), +1 
(AA)  
ak: es el efecto aditivo de sustitución alélica del SNP k 

�l: Efecto infinitesimal que se distribuye como N(0, A σ 2u) 
A: Matriz de parentesco 

σ
2
u: varianza genética aditiva 

eiijlkm: residuo 
 
Los p-valores obtenidos fueron corregidos utilizando la librería de R q-value (Storey et 
al., 2004) considerando significativos aquellos SNPs que mostraron un q-value < 0,05. 
La versión 2.15.2 de R (R Development Core Team, 2008) fue utilizada para calcular 
los estadísticos descriptivos para los 20 caracteres analizados. 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
El primer objetivo fue diseñar un chip con aquellos SNPs que presentaban una 
máxima informatividad, distribuidos uniformemente a lo largo del SSC8. 
Posteriormente, se realizó un estudio de asociación con 133 SNPs informativos y 470 
animales F2. Se observaron asociaciones significativas en el 50% de los ácidos grasos 
estudiados (10/20) incluyendo los descritos previamente en grasa dorsal (Clop et al., 
2003): C16:0, C16:1 (n-7) y ACL. El genotipado de nuevos marcadores distribuidos a 
lo largo del SSC8 ha permitido identificar nuevos QTLs (C16:1 y C18:0)  en regiones 
genómicas poco cubiertas en los análisis anteriores con microsatélites (C14:0, C18:1 
(n-9), C18:0). Los resultados obtenidos concuerdan con los obtenidos recientemente 
en grasa intramuscular en un retrocruce de la población experimental IBMAP 
(BC1_LD) (Ramayo-Caldas et al., 2012), siendo la región 117,4-121,0 Mb del SSC8 la 
más asociada a los ácidos grasos C16:1 (n-7) y C16:0. En esta región se localiza el 
gen ELOVL6. Estos resultados refuerzan la hipótesis de un QTL con efecto 
pleiotrópico sobre el perfil de estos ácidos grasos en grasa dorsal y en músculo. 
En el análisis por familias se obtuvieron asociaciones significativas en el 80% de los 
ácidos grasos estudiados, observándose una fuerte asociación en el SSC8 con el 
ácido palmítico en las cuatro familias estudiadas (Figura 1). Cabe destacar la 
detección en algunas de las familias de una región localizada en la posición 92,7-93,2 
Mb y asociada con C16:0, C16:1, C18:0, C18:1(n-9), ACL, C18:1/C16:1, C16:1/C16:0 
y C18:0/C16:0. En esta región se encuentran los genes SETD7 y MAML3. El gen 
SETD7 desempeña un papel central en la activación transcripcional de genes como la 
colagenasa o la insulina. El gen MAML3 actúa como un coactivador transcripcional de 
las proteínas NOTCH. Los resultados sugieren la presencia de dos QTLs del SSC8 
para la composición de ácidos grasos en grasa dorsal.  
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