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INTRODUCCION

El esquema de mejora de la poblacién Rubia Gallega utiliza caracteres medios en la propia explotacién
(peso al nacimiento -BW- y peso al destete -WW-) y en matadero (peso de la canal — CCW-,
conformacion -CON- y engrasamiento -FAT-). Recientemente, se ha comenzado a obtener datos
genotipicos a escala gendémica con el objetivo de complementar los procedimientos de valoracion
genética de reproductores con las predicciones obtenidas mediante una estrategia single-step (Legarra et
al., 2014). Este procedimiento permite describir las regiones del genoma asociadas a un mayor
porcentaje de la variabilidad genética aditiva (Wang et al., 2012). El objetivo de este estudio fue identificar
regiones gendémicas asociadas a la variabilidad genética en caracteres de crecimiento y de calidad de la
canal mediante un analisis de asociacién del genoma completo (GWAS) a partir de las valoraciones
obtenidas mediante el procedimiento single-step.

MATERIAL Y METODOS

Se llevd a cabo un andlisis de seleccion gendmica single-step mediante software BLUPF90 vy
POSTGSF90 (Misztal et al., 2018) usando una base de datos que incluia 327,350 registros para peso al
nacimiento (BW), 83,818 para peso al destete (WW), 91,621 para peso de la canal (CCW), 91,609 para
conformacion de la canal usando la escala SEUROP (CONF) y 91,475 para engrasamiento (FAT). El
pedigri incluia 464,373 registros, de los cuales 2,449 habian sido genotipados con el chip
Affymetrix Axiom® Bovine. Tras un filtrado estandar, se usaron 43,211 marcadores SNP. Se usaron las
equivalencias entre los modelos GBLUP y SNPBLUP para obtener las soluciones de los efectos en los
SNPs, con los que se calculé el porcentaje de varianza explicado por las regiones del genoma en
ventanas de 1 Mb.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los resultados obtenidos nos permitieron identificar 7 regiones del genoma para CCW, 8 para BW, WW y
FAT, y 9 para CONF que explicaban un porcentaje de varianza por encima del 0.5%. Algunas de las
regiones del genoma identificadas demostraron tener efectos pleiotropicos en al menos 3 de los
caracteres analizados, y se localizaron en BTA1 (131-132 Mb), BTA2 (1-11), BTA3 (32-33), BTA6 (36-38),
BTA15 (23-24), BTA16 (24-26) - BW, WW, CCW, CONF, FAT; BTA 20 (20-22), BTA 21 (56-57), BTA 23
(38-39). Estas regiones contienen, entre otros, los siguientes genes candidatos: NCK1, MSTN, KCNAS3,
LCORL, NCAPG, BPNT1, SLC24A4y RNF144B.

CONCLUSION
Se han detectado varias regiones del genoma con efectos pleiotrépicos en los caracteres incluidos en el
criterio de seleccién de la raza Rubia Gallega
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