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INTRODUCCION

Un esquema tradicional de seleccion en mejora genética porcina involucra la obtencion de dos lineas, una ma-
terna y otra paterna, que se cruzan posteriormente para producir los animales destinados a la produccién comer-
cial.

La linea paterna, Unica o generada mediante cruce de varias lineas, se selecciona con un mayor peso para ca-
racteres de crecimiento (aumento del peso a edad de sacrificio y porcentaje de carne magra), mientras que las li-
nea materna, generalmente producida por cruce de lineas maternales, se selecciona para caracteres reproductivos
(tamafio de camada).

Tanto la eleccion de lineas genéticas divergentes en linea paterna (Pietrain, Duroc, Yorkshire, paterno, etc) y
materna (Landrace, Yorkshire, maternos, etc) como la seleccion divergente permite aprovechar la complementa-
riedad entre las lineas e incrementar el vigor hibrido o heterosis.

Este esquema basico ha proporcionado una sustancial mejora en la eficacia y la rentabilidad del sector porcino.
En caracteres de crecimiento se estan obteniendo incrementos del orden del 1% anual, y en caracteres reproducti-
vos, el tamafio medio de camada (hacidos vivos) ha pasado de 9.76 a 11.39. Como consecuencia, es previsible que
estos caracteres tengan menos peso en la seleccién en un futuro préximo, y hace previsible que se consideren nue-
VoS grupos de caracteres. Entre estos nuevos grupos de caracteres, destacan por su importancia los relacionados
con la calidad de la carne, tanto en el aspecto sensorial de la misma, como en su relacién con la salud humana.

Los caracteres de calidad sensorial de la carne son caracteres complejos en cuanto a su definicion, porque de-
penden en gran medida de valoraciones subjetivas. Una posibilidad es la creacion de paneles de catadores que
otorguen una valoracion a los productos, pero con un coste dificil de asumir en condiciones no experimentales.
Sin embargo, existen una serie de caracteres mas sencillos de medir que estan genéticamente correlacionados con
la calidad de la carne porcina. Entre estos caracteres cabe citar el pH, cuyo incremento parece correlacionado una
mayor la calidad sensorial de la carne. Otro criterio que influye de manera sustancial en la calidad de la carne es el
porcentaje de grasa intramuscular. Este caracter esta altamente correlacionado con la percepcion de calidad en el
consumidor, y ademas, su correlacién genética con crecimiento y porcentaje de magro en la canal, permite su
seleccion conjunta.

Otro grupo de caracteres relacionados con la calidad de la carne son aquellos relacionados con la oferta de un
producto mas saludable para el consumo humano. Aunque, comparado con otros productos carnicos, la carne
porcina presenta menores niveles de colesterol y un nivel mas alto de acidos grasos monoinsaturados, estos carac-
teres presentan variabilidad genética entre y dentro de linea, con lo que son susceptibles de ser mejorados median-
te seleccion genética. Ademas, su relacion con los caracteres productivos es practicamente nula, con lo que se
podria conseguir un producto mas saludable, con la misma eficiencia productiva.

También podemos considerar relacionados con la salud humana y sobre todo con el bienestar animal a los ca-
racteres de resistencia a enfermedades. La normativa sanitaria de la Unién Europea ha limitado considerablemente
la utilizacion de antibidticos en la produccion porcina. Por este motivo, los caracteres relacionados con la resisten-
cia natural de los animales a los procesos patoldgicos cobran un gran interés. Esta resistencia puede ser medida de
manera indirecta del contenido de inmunoglobulinas en sangre u otros parametros relacionados con al respuesta
inmune.

GENETICA MOLECULAR

El genoma porcino consta de unos 30000 genes distribuidos a lo largo de 19 cromosomas autosémicos y la pa-
reja de cromosomas sexuales, en estos momentos (Mayo 2003) se conocen 1739 secuencias anénimas, principal-
mente microsatélites no codificantes, y 927 genes de funcion conocida (http://iowa.thearkdb.org). Comparado con
el desarrollo de proyectos como el genoma humano o el genoma del ratén, dentro del reino animal, el conocimien-
to del genoma porcino es todavia muy limitado, aunque se prevé que en los préximos afios aumentara exponen-
cialmente. A modo de ejemplo se presenta el mapa de genes y marcadores moleculares del cromosoma 6 porcino
en la Figura 1.
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Figura 1. Genes y Marcadores moleculares en el Cromosoma 6.

Tradicionalmente, la mejora genética ha utilizado los conocimientos en genética cuantitativa, y la informacién

procedente de los registros fenotipicos y genealdgicos en las poblaciones, pero, conceptualmente, selecciona los
animales con una composicion genética mas adecuada a los objetivos de seleccion. El desarrollo de la genética
molecular va a revolucionar los planteamientos de la mejora genética porque proporciona, o proporcionard, infor-
macion directa acerca del patrimonio genético de los individuos. Aunque a largo plazo, el nimero y la magnitud
de las posibilidades puede ser casi tan grande como la imaginacion nos permita; a corto y medio plazo, se presen-
tan varias posibilidades de la utilizacion practica de la genética molecular en la mejora genética porcina:

1.

Utilizacién de los marcadores moleculares neutros en seleccion asistida por marcadores. Estos marcadores
neutros, generalmente microsatélites, permiten trazar cual de los dos alelos de un progenitor de este marcador
se ha trasmitido a la descendencia. Si este microsatélite esta localizado fisicamente en la cercania de un gen o
una region del genoma relacionada con un caracter de interés (QTL), se puede saber con que probabilidad ha
recibido el individuo el alelo “favorable” o “desfavorable” de este gen, incrementado la precision en la valora-
cién genética de los individuos y por lo tanto la velocidad de respuesta a la seleccion.

Otra posibilidad es mediante la deteccidn directa de genes que tengan un efecto mayor en la expresion fenoti-
pica del carécter. EI mejor ejemplo de este tipo de genes es el gen RYR1, que determina la sensibilidad al es-
trés, y sus conocidas repercusiones. Una vez detectados estos genes de efecto grande su utilizacion en la selec-
cion es directa, mediante la eliminacion de los individuos portadores de los alelos desfavorables. Ademas del
gen RYR1 se han asociado efectos con los genes MC4R (Cr. 1), IGF2 (Cr. 2), HFAB (Cr. 6), SLA (Cr. 7),
PIT1 (Cr. 13), RN (Cr. 15) con efecto en caracteres de crecimiento, engrasamiento y calidad de la canal y de la
carne, y con los genes ESR (Cr. 1), FSHB (Cr. 2), OPN (Cr. 8), RBP4 (Cr. 14), PRLR (Cr. 16) y AR (Cr. 18)
asociados a caracteres reproductivos. Pese a todo, hay que ser conscientes que estas asociaciones se han detec-
tado en poblaciones concretas, y estos resultados no son facilmente extrapolables a otras poblaciones. Los re-
sultados favorables en un ambiente genético particular (linea o raza), no tienen porque verse reflejados en un
ambiente genético diferente. El genoma es muy complejo, y una interpretacion maniquea de alelos “buenos” y
alelos “malos” es una simplificacion que muchas veces no va a llevar a un incremento de la eficacia y la renta-
bilidad, o por lo menos, no superior al obtenido por metodos clasicos de seleccidn.

Una tercera posibilidad de actuacion en cuanto a la utilizacion de la informacion molecular es su uso en la
deteccion de genes de interés en poblaciones distintas. Si criamos en una misma granja, con las mismas condi-
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ciones ambientales, a un grupo de Pietrains, unos Ibéricos y unos Meishans, los primeros crecerdn mas, los se-
gundos tendran mejor calidad de carne y los terceros produciran tamafios de camada mas grandes. En conse-
cuencia, éstas lineas o razas poseen genes o combinaciones de genes que determinan su mayor rendimiento pa-
ra algunos caracteres. La genética molecular puede utilizarse para, en cruces experimentales F2, localizar estos
genes diferenciales de estas lineas, y posteriormente, introducirlos en lineas comerciales de alto rendimiento
mediante introgresién. En los Gltimos afios se han llevado a cabo un gran nimero de experimentos en el mundo
para detectar genes en diversas poblaciones.

RESULTADOS: GENETICA MOLECULAR Y CALIDAD DE CARNE

En Espafia se ha realizado un proyecto conjunto entre el Area de Produccion Animal del Centre UdL-IRTA, el
Departamento de Mejora Genética del CIT-INIA de Madrid y la Unitat de Genética del Departament de Produc-
cién Animal de la UAB, que conté con la colaboracion del CTC-IRTA y de la Universidad de Murcia.

Este experimento consistié en un cruce experimental F2 entre cerdo Ibérico y Landrace, para producir segrega-
cion genética (ver fotos), que permita detectar genes de calidad de la canal y de la carne. Como principales resul-
tados se detectaron QTL para engrasamiento (Cr. 4 y Cr. 6), porcentaje de grasa intramuscular (Cr. 6 y Cr. X),
perfil de acidos grasos (Cr. 4, Cr. 8 y Cr. 12), area del lomo (Cr. 2), longitud de la canal (Cr. 4), cantidad de he-
matina (Cr. 4y Cr. 7) y pigmentacién de la carne (Cr. 4).

En la Figura 2, se presenta el barrido genémico para grasa intramuscular en el cromosoma 6, donde se observa
la presencia de un QTL en torno a la posicién 120. Este resultado indica que en torno a esta posicion se encuen-
tran uno o varios genes que explican la diferencia fenotipica entre el cerdo Ibérico y el Landrace.

EJEMPLOS DE SEGREGACION GENETICA EN LA F2

Figura 2.- Barrido Genémico para Grasa Intramuscular en el Cromosoma 6.
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NUEVOS PROYECTOS

PROYECTO CICYT: LIPGEN

En este proyecto se pretende investigar las bases genéticas de la variacion en la composicién lipidica en la car-
ne porcina. Y, ademas, el porcino se utilizara como modelo para el estudio del metabolismo humano, aprovechan-
do la estructura familiar y la posibilidad de tomar muestras de drganos sin las dificultades legales que presenta
trabajar con humanos.

El disefio experimental constard de 5 machos cruzados con 400 hembras para obtener 400 lechones, todos ellos
de raza Duroc, la cual se utiliza comercialmente para la produccion de jamon curado de calidad. Estos lechones
seran controlados individualmente para ingesta y crecimiento diario, evaluando asi la eficiencia alimentaria.
Ademas, a estos animales se les mediran los niveles de colesterol en sangre, composicion de acidos grasos y gra-
sa intramuscular.

Seran genotipados para 32 genes candidatos susceptibles de afectar al metabolismo lipidico y para 100 micro-
satélites repartidos a lo largo del genoma. También se estudiara la expresion de genes del metabolismo lipidico
mediante la extraccién de ARNm en higado, musculo y grasa. Este ARNm se usara para identificar ESTs (Expres-
sed Squence Tags). Con todos los resultados, se construiran mapas genéticos de los marcadores, QTLsS, genes
candidatos y ESTs. Se van a evaluar genes con un efecto conocido en colesterol en humanos, para contrastar su
efecto en la especie porcina, y, mediante mapeo comparativo, se estudiara el efecto de estos genes en el metabo-
lismo lipidico de cada especie.

PROYECTO INIA: IBMAP3

CONCLUSIONES
El objetivo principal es incrementar el conocimiento de la base genética de la calidad de carne de cerdo con

vistas al desarrollo de nuevas estrategias de mejora. Este objetivo se abordara mediante tres alternativas comple-

mentarias:

Objetivo 1. Obtencién de 3 lineas porcinas de origen Landrace, Pietrain y Duroc que incluyan un segmento del
cromosoma 6 de origen ibérico y evaluacién de los efectos de este segmento sobre porcentaje de grasa intra-
muscular y calidad de carne.

Objetivo 2. Andlisis de genes candidatos posicionales en las regiones cromosomicas donde se han detectado QTL
que afectan a porcentaje de grasa intramuscular y contenido en acidos grasos, para la identificacion de las mu-
taciones responsables de los efectos previamente detectados sobre caracteres de calidad de carne.

Objetivo 3. Determinacion de diferencias en perfiles de expresion génica, entre los distintos genotipos compara-
dos, en los tejidos de mayor relacion con la calidad de carne y atendiendo a las diferentes etapas del desarrollo.

La genética cuantitativa y su aplicacion a la mejora animal ha supuesto un importante cambio fenotipico en los
caracteres de interés en produccién porcina. En los Gltimos afios, las modificaciones en la situaciéon del mercado
imponen la inclusion de nuevos caracteres en el objetivo de seleccidn, destacando entre estos los relacionados con
la calidad de la carne. Por otra parte, el desarrollo de la genética molecular ofrece un importante nimero de he-
rramientas para mejorar la calidad de carne de nuestras poblaciones, y, en este sentido, los proyectos de investiga-
cion realizados en Espafia ofrecen resultados muy atractivos para su utilizacion practica a corto y medio plazo.
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