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INTRODUCCION

Los criterios de seleccion en produccion porcina
se han focalizado fundamentalmente en contenido de
magro con el concomitante deterioro de la calidad de
carne. Los marcadores moleculares pueden utilizarse
para mejorar la calidad de la misma como también para
seleccionar caracteres de tipo productivo y cortes
magros. PPARGC1A (Peroxisome proliferator activated
receptor y coactivador 1 a) es un activador
transcripcional  involucrado en varios procesos
biologicos. Se identificaron dos SNPs en la region 3
UTR del mismo, 2690T>C y 2864 T>C asociados a
caracteres de calidad de carne, y tipos de fibra (Lee y
col. 2012). El objetivo del presente trabajo fue realizar un
estudio de asociacion en animales de raza Landrace con
diferentes caracteres productivos, de calidad de la canal
y de la carne.

MATERIALES Y METODOS

60 cerdos de la raza Landrace, mitad machos
castrados y mitad hembras fueron alojados en boxes y
alimentados a voluntad con una racion standard desde
los 60 a los 90 Kg de peso vivo. Durante éste periodo se
registr6 la velocidad de crecimiento, la conversion
alimenticia y el espesor de grasa dorsal. Al finalizar la
prueba se procedié a la extraccion de una muestra de
sangre para la posterior genotipificacién de 48 animales
que fueron faenados. Se procedié al estudio de las
canales en las que se determiné el contenido de magro,
el espesor de la grasa subcutanea dorsal y la
profundidad del musculo longissimus dorsi. A los 45
minutos post morten el pH 45 fue medido y de cada
canal izquierda se procedié a la toma de un bloque de
lomo entre la 92 y 112 costilla registrandose el color de la
grasa y el mdasculo. Posteriormente los blogues
identificados fueron refrigerados y transportados al ITA
para el andlisis de pH.4, color del musculo y la grasa,
terneza, drip loss y mermas por coccion.

Genoatipificacion: Se aislé el ADN a partir de
sangre entera con el kit comercial Illustra blood
genomicPrep Mini Spin Kit (GE Healthcare). Se
analizaron los SNPs 2690 T>C y 2864 T>C del gen
PPARGC1A (GenBank EU088376.1) por PCR vy
posterior secuenciacion de los correspondientes
amplicones en un equipo ABI3130XL.

Se realizé el andlisis de variancia y para la

comparacion de medias se utilizd la prueba de t de
Student (SAS Institute Inc., Cary, NC, USA).

RESULTADOS

Las frecuencias genotipicas fueron: SNPs 2690;
TT (0.875) y TC (0.125) y SNP; 2864 TT (0.708) y TC
(0.291). No se detecto el genotipo CC para ninguno de
los dos polimorfismos.

De los caracteres analizados s6lo se hallaron
diferencias significativas para el caracter merma por
coccion (29,8 vs 27,9; p valor 0.04) en la posicion 2864
siendo el genotipo TC el favorable para éste caracter de
capital importancia para la industria.
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DISCUSION

Las frecuencias genotipicas no son semejantes
a las halladas por Lee y col. (2012) para la raza
Landrace, debido que en nuestro caso el genotipo CC
estuvo ausente para ambos polimorfismos.

Nuestro ensayo no encontré diferencias
significativas con respecto a los caracteres analizados
en la posicién 2690 T>C en contra oposicion al trabajo
de Lee y col. (2012) que lo hallaron asociado a pHas. En
relacion al SNP 2864 T>C, estos autores hallaron
diferencias para pHss, drip loss y luminosidad del
musculo. En el presente trabajo sdélo hallamos
diferencias significativas para el caracter merma por
coccién, siendo el genotipo TC el favorable. Los
resultados encontrados podrian ser debidos a las
diferencias en las frecuencias génicas entre la muestras
de animales en ambos ensayos. En nuestro caso la
frecuencia del alelo C para ambos polimorfismos fue
muy baja de 0.0625 para el SNP en 2690 y de 0.1455
para el SNP en 2864 en relacion a los informados por
Lee y col. (0.34 y 0.35) respectivamente para ambas
posiciones. En un SNP diferente (1288 T>A) Gandolfi y
col. (2011) encontraron efecto significativo para merma
por cocciéon que en este caso los autores lo relacionan
con mediciones de pH mas bajas.

Todos los animales analizados fueron negativos
para el gen RYR1.

Estos resultados sugieren la importancia de
este gen como un marcador molecular que pueda ser
utiizado en programas de seleccion. En el caso
particular del caracter merma por cocciéon el SNP en la
posicion 2864 deberia ser analizado en razas y/o lineas
porcinas utilizadas en la industria procesadora para
definir su efecto sobre un caracter relevante en dicha
actividad.
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