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RESUMEN

Con el objetivo de profundizar en los mecanismos que afectan a las diferencias de calidad
de carne entre musculos se han combinado diferentes fuentes de informacion: resultados de
expresion diferencial (DE) con microarrays en los que se encontraron 204 genes
diferencialmente expresados entre el musculo M. flexor digitorum (morcillo) y M. psoas major
(solomillo), genotipado con chips de alta densidad de SNPs de 397 terneros de raza Avilefia-
Negra Ibérica y 958 regiones QTL encontradas hasta ahora para caracteres de calidad de
carne. El 78% de los SNPs en el chip estaban inicialmente contenidos en las regiones QTL.
Cuando se consideraban regiones QTL que contenian genes DE, el nimero de regiones
involucradas disminuyé a 276. Se han identificado 173 genes DE como candidatos
posicionales a explicar las diferencias en calidad de carne. Finalmente, al considerar las
regiones gendémicas asociadas a QTLs de calidad que contenian los genes DE entre
musculos se pudo reducir notablemente el nimero de SNPs implicados. Como ejempilo,
para terneza, flavor y jugosidad, tres caracteres identificados como prioritarios por los
consumidores, se seleccionaron 1092, 3046 y 2103 SNPs asociados, respectivamente.
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INTRODUCCION

Tradicionalmente la seleccion genética en vacuno de carne se ha orientado hacia la mejora
del peso al sacrificio y las aptitudes maternas, sin embargo existe un interés creciente entre
los productores en la seleccién por calidad de carne (Diaz and Quintanilla, 2002; Garrick,
2005) que coincide con una mayor demanda de calidad de la carne de vacuno por parte del
consumidor (Martin-Collado y Diaz, 2009). Por otro lado, existe un creciente interés en
estudiar las diferencias en calidad que existen entre las distintas partes de la canal.

La calidad de la carne es un caracter complejo, influido por un gran niumero de factores
como la bioquimica del musculo, la composicion fibrilar, la raza, el sexo o las condiciones de
sacrificio entre otros (Insausti et al., 1999, Totland, Kryvi & Slinde, 1988). Existen numerosos
trabajos de busqueda de QTLs para caracteres de calidad de carne en vacuno, sin embargo
éstos son muy limitados en las razas autdctonas, particularmente en Avilefia-Negra Ibérica
(ANI). Por otro lado, la mayoria de los estudios de asociacién estan hechos utilizando el
Longissimus dorsi como musculo de referencia. Sin embargo, existen diferencias de calidad
entre los diversos muasculos que constituyen la canal y por lo tanto es razonable pensar que
los mecanismos moleculares responsables de dichas caracteristicas de calidad, podrian ser
dependientes del masculo (Diaz et al.,, 2006; Lépez de Maturana et al., 2009). Moreno-
Séanchez et al. (2011) encontraron 204 genes diferencialmente expresados (DE) entre los
musculos Psoas major y Flexor digitorum en ANI, misculos que son distintos desde el punto
de vista histologico, metabdlico y bioquimico (Moreno-Sanchez et al., 2008). Parte de dichos
genes han sido asociados a caracteristicas de calidad de carne en otras poblaciones
(Reverter et al., 2008). En los ultimos afios se han iniciado estudios de genotipado de
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genoma completo con la idea de redefinir las regiones e identificar nuevas regiones
asociadas fundamentalmente a caracteres no convencionales con el objetivo de rentabilizar
los genotipados (Goddard, 2008; Boloorma et al., 2011).

El objetivo de este trabajo es identificar y acotar regiones candidatas asociadas a calidad de
carne en vacuno para el estudio de su posible asociacion con caracteres de calidad en dos
musculos distintos en ANI. Para ello se han combinado resultados de experimentos de
expresion y genotipado de genoma completo con estudios previos de caracterizacion de
regiones QTL asociadas a la calidad de carne en vacuno.

MATERIAL Y METODOS

Se han combinado diferentes fuentes de informacién bajo la version Btau4.0 del mapa
bovino:

- Genes diferencialmente expresados (DE) entre dos musculos (Psoas major y Flexor
digitorum) de distinta calidad (Moreno-Sanchez et al., 2011) en terneros de ANI. Son un total
de 204 genes, 93 sobre-expresados en solomillo y 111 en morcillo.

- QTLs para caracteres de calidad de carne en bovino publicados hasta la fecha, recopilados
en la base de datos publica Animal Genome (www.animalgenome.orq).

- Genotipados de 397 terneros de raza ANI, con la plataforma lllumina Bovine SNP50. Se
dispone de informacion sobre 22 pardmetros de calidad de carne en los musculos
anteriormente mencionados para esos 397 terneros.

RESULTADOS Y DISCUSION

Los terneros se han genotipado para un total de 54.606 SNPs, 47.585 marcadores no
presentaron problemas y el 4% presentaron un “call rate” inferior al 98%. La distribucion de
frecuencias alélicas muestra que un 23% de los marcadores tienen alelos a una frecuencia
minima menor del 5% y que el 11,7% de éstos estan fijados en la poblacion de ANI. Estos
resultados coinciden con los descritos en otras poblaciones no utilizadas para el desarrollo
del chip (Mackay et al 2008).

Hasta la fecha se han publicado un total de 958 QTLs asociados a caracteres de calidad de
carne en vacuno. En la Tabla 1 se recoge una clasificaciéon en 12 grupos de dichos QTLs.
Cada uno de los grupos contiene diferentes caracteres relacionados con el término bajo el
gue se engloban. Esta tabla muestra también la cifra de genes diferencialmente expresados,
el nimero de QTLs que contienen dichos genes y el numero de SNPs contenidos en esas
regiones QTL. En la dltima columna se recoge el nUmero de los SNPs anteriores que estan
en genes DE contenidos a su vez en un QTL.
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Tabla 1. Resumen general de las coincidencias entre experimentos.

Grupos de N° de N° de N° de QTLs N° de SNPs N° de SNPs
caracteres QTLs genes DE que en regiones en genes DE
en QTLs contienen QTL en QTLs
genes DE

Color 35 13 6 3119 2
Acidos grasos 202 60 44 13769 46
Cantidad de grasa 312 143 121 34598 79
Flavor 19 8 5 3046 6
Grasa intramuscular 15 5 4 1034 0
Jugosidad 19 11 7 2103 5
Fibras musculares 5 1 2 15 0
Otros 21 18 5 2429 9
Aceptacion general 2 1 1 15 0
pH 9 9 3 1581 4
Proteina 231 84 45 19928 43
Terneza 88 14 33 1092 8
Total 958 173 276 42412 100

Algunos genes estan en mas de una region QTL correspondiente a distinto grupo de caracteres. Por tanto, la suma de filas no coincide con Ta fila

de Total

Asi, de las 958 regiones QTL detectadas por su asociacion a algun caracter de calidad de
carne, los grupos mayoritarios son: en primer lugar el de cantidad de grasa con 312 QTLs,
en segundo el de contenido proteico con 231, y en tercero el de acidos grasos con 202. En
esos tres grupos generales, a su vez, estdn contenidos el mayor numero de genes
diferencialmente expresados y de SNPs. En cambio este orden se altera ligeramente si
consideramos el nimero de SNPs dentro de genes DE. Entonces la cantidad de grasa sigue
en primera posiciébn pero a continuacion aparece el contenido de 4cidos grasos, con 46
SNPs en genes DE y después la cantidad de proteina con 43 SNPs.

En la Figura 1 se representa la distribucién en los diferentes cromosomas de los 12 grupos
de caracteres de calidad presentados en la Tabla 1. En la Figura 2 se representa la
distribucion sélo para aquellos QTLs que contienen genes diferencialmente expresados. En
la Figura 1 se observa una mayor concentracion de QTLs en los cromosomas 19, 6 y 2.
Aunque si consideramos los QTLs que contienen algun gen diferencialmente expresado
(Figura 2) los que presentan una mayor cantidad de QTLs son los cromosomas 2, 29 y 19.

Figura 1. Numero de QTLs de los distintos grupos de calidad de carne en cada
cromosoma.
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En la Figura 1 se observa como grupos como el de &acidos grasos o cantidad de acidos
grasos estan presentes en casi todos los cromosomas mientras que otros caracteres, como
el MC (caracteristicas del musculo) se sitian s6lo en los cromosomas 1 y 2. Dicha figura
muestra también como aquellos cromosomas con un nimero elevado de QTLs no contienen
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muchos tipos de caracteres sino un nimero elevado de QTL pertenecientes a un solo grupo
como los &cidos grasos en el cromosoma 19 o la proteina en el 6. Los genes FASN y
ACACA estan en esa region del cromosoma 19 y codifican enzimas esenciales en la sintesis
de novo de acidos grasos.

Figura 2. Numero de QTLs de calidad de carne por grupo de caracter que contienen
genes diferencialmente expresados en cada cromosoma.
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En la Figura 2 se puede observar una reduccion drastica en el numero de QTLs que
contienen genes DE entre musculos de diferente calidad (solomillo y morcillo), que podrian
ser parcialmente responsables de dichas diferencias y que, por tanto, se postularian como
potenciales candidatos. Los QTLs para cantidad de grasa siguen representados en casi
todos los cromosomas mientras que los de &cidos grasos pierden representatividad con
respecto a la Figura 1. Hay un nimero importante de QTLs asociados a terneza en el
cromosoma 29, donde se encuentra el gen CAPN1 responsable de la codificaciéon de
proteina proteoliticas como la calpaina. En términos globales, el 78% de los SNP contenidos
en el chip estarian presentes en los QTLs de calidad conocidos (Tablal). Sin embargo,
cuando se estudian los grupos de caracteres se reduce sustancialmente el nimero de SNPs
gue van a formar parte de los estudios de asociacion. De los SNPs contenidos en genes DE
gue a su vez estan contenidos en regiones QTL el 15% estén fijados en la poblacion objeto
de estudio y el 24% estan a un frecuencia inferior al 0,05.

La Figura 3 presenta la distribucion del nimero de SNPs que estan contenidos en alguno de
los genes DE por cromosoma y grupo de caracteres. Destacan de nuevo los cromosomas
29 para terneza y jugosidad y el cromosoma 2 con una mezcla de caracteres entre los que
vuelve a destacar la composicién en &cidos grasos y la cantidad de grasa.

Figura 3. N° de SNPs en genes DE contenidos en regiones QTL de calidad de carne
por grupo de caracter en cada cromosoma.
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Al considerar las regiones genémicas asociadas a QTLs de calidad que contenian los genes
DE entre musculos se pudo reducir el numero de SNPs implicados notablemente. Como
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ejemplo, para terneza, flavor y jugosidad, tres caracteres identificados como prioritarios por
los consumidores (Martin-Collado y Diaz, 2009), se seleccionaron 1092, 3046 y 2103 SNPs
asociados, respectivamente. De éstos, 806, 2327 y 1624 tienen un MAF mayor de 0,05.

CONCLUSIONES

Se ha detectado una distribucion muy heterogénea de los distintos grupos de caracteres de
calidad de carne a lo largo de los distintos cromosomas. Se han identificado genes DE como
candidatos posicionales a explicar las diferencias en calidad de carne. Utilizando distintas
fuentes de informacién molecular se ha establecido un criterio que permite acotar el nimero
de SNPs, en particular para cada grupo de caracteres, a utilizar en posteriores analisis de
asociacion. Esto supone una mejora en experimentos como éste en los que el tamafio
muestral del que se dispone es limitado.
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