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INTRODUCCION

La carne se considera una fuente importante de nutrientes, aunque un consumo elevado puede
incrementar el riesgo de algunos tipos de enfermedades crénicas (Godfray et al., 2018). Ademas, los
consumidores estan cada vez més preocupados por obtener carnes saludables y de alta calidad. El
crecimiento muscular y la deposicion de grasa estan relacionados con la calidad de la carne de cerdo y
sus valores nutricionales (Wood et al., 2004, 2008). El objetivo principal de este trabajo consiste en
estudiar el transcriptoma del muasculo en cerdos mediante RNA-Seq para identificar potenciales
reguladores de la expresidén génica en musculo y analizar su relacion con la calidad de la carne.

MATERIAL Y METODOS

El estudio abarca un total de 132 cerdos de la poblacién experimental denominada BC1_DU (25%
Ibéricos x 75% Duroc). La extraccion del ARN del tejido muscular se realiz6 con el kit RiboPure (Ambion)
y se secuencio con lllumina HiSeq 3000/4000. Para la cuantificacién de la expresion génica se realiz6é un
procesamiento, control de calidad y filtrado de los datos mediante los paquetes de R EdgeR (Robinson et
al., 2009) y Limma (Ritchie et al., 2015). La cantidad de genes expresados se normaliz6 utilizando el
recuento de registros por millon (logCPM) usando limma-Trend (Law et al., 2014). Todos los animales
fueron genotipados con el chip Axiom Porcine Genotyping Array 650k (Affymetrix). Ademas, los SNPs se
filtraron utilizando el software PLINK (Purcell et al., 2007). Los estudios de asociacién gendmica entre
cada medida de expresion génica y los SNPs genotipados (eGWAS) se realizaron mediante un modelo
lineal mixto utilizando el software GEMMA (Zhou y Stephens, 2012).

RESULTADOS Y DISCUSION

Realizamos un eGWAS combinando los datos de la expresion de genes en musculo, medidos por RNA-
Seq, y los genotipos de los SNPs obtenidos del chip de Affymetrix, en un total de 132 animales. Se
observaron asociaciones significativas con SNPs en 291 genes y se identificaron 324 regiones de eQTL,
estando 247 en posicion cis y 77 en posicidn trans. El analisis funcional de los genes asociados identifico
tres vias metabdlicas principales: sefalizacion de la granzima B, desintoxicacion mediada por glutacién y
respuesta al estrés oxidativo mediada por NRF2. Los genes HNF4A, KLF3, E2F4 y RORC han sido
escogidos como potenciales candidatos para la regulacién de la expresion génica muscular.

CONCLUSION
El eGWAS reveld cis y trans-eQTLs que regulan la expresion génica en el musculo del cerdo. Se
identificaron los genes candidatos localizados en estas regiones gendmicas y las vias metabdlicas
relacionadas. En conjunto, los genes descritos, sus funciones y vias, aumentan el conocimiento de la
arquitectura gendmica del musculo esquelético del cerdo.
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