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Abstract

The objective of the present review was to identify the genes and genomic regions that have been
associated with growth and carcass traits in pigs, their use and their possible inclusion in animal improvement
programs. With the development of genetic markers, it has been possible to identify quantitative trait loci
(QTL) associated with growth and carcass traits in pigs. Two strategies have been used to accomplish this
goal: the candidate gene approach and the genome-wide search. Using combinations of both strategies,
genomic regions on chromosomes 3, 4, 5, 6, 7, 12 and 13 have been potentially associated with growth and
fat. Genomic regions associated with quantitative traits will need to be identified in each population. QTL
segregating in one population may be fixed in another, however, as long as genetic variance for the trait
still exists, they will be segregating and therefore, it is possible to identify them. If marker-assisted selection
is to take place in a population, it is critical to recognize the QTL that affect the traits.
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Resumen

El objetivo del presente trabajo fue identificar los genes y las regiones genémicas que han sido asociadas
con el crecimiento y las caracteristicas a la canal en cerdos, asi como su posible utilizacién e inclusién en
programas de mejoramiento animal. Con el desarrollo de los marcadores genéticos se han identificado
loci de caracteristicas cuantitativas (LCC) asociados con crecimiento y caracteristicas a la canal en cerdos.
Las dos estrategias usadas para identificar LCC son el uso de los genes candidatos y las bisquedas genémicas.
Combinando ambas estrategias se han identificado regiones genémicas en los cromosomas 3, 4, 5, 6, 7, 12
y 13 potencialmente asociadas con el crecimiento y la grasa dorsal. Las regiones genémicas asociadas con
caracteristicas cuantitativas deben ser identificadas en cada poblacién, ya que los LCC segregados en una
poblacién pueden estar fijos en otra; sin embargo, mientras siga existiendo la variacién genética para la
caracteristica, los LCC se seguirén segregando y su identificacién serd posible. Esimportante reconocer
los LCC que afectan a la caracterfstica si se lleva a cabo la seleccién asistida con marcadores en una poblacién.
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Introduccion

El crecimiento se puede definir como el incremento
del tamafio muscular, 6seo y de 6rganos internos, y es
un proceso normal hasta que el organismo alcanza la
madurez. Este proceso es de particular interés en la
produccién animal ya que serelaciona directamente con
la eficiencia de la industria pecuaria.!

El proceso de crecimiento se ha estudiado detalla-
damente desde hace varias décadas, particularmente en
el cerdo. Desde hace mas de cincuenta afios los objetivos
de los programas de mejoramiento porcino han sido
primordialmente dos: incrementar la eficiencia en el
crecimiento y en la conversién alimenticia. El compo-
nente animal que mas ha cambiado al desarrollar estos
objetivos ha sido el crecimiento muscular, donde la
tendencia ha sido producir animales con mayores masas
muscularesy con menos grasa.?

Los programas de seleccién han alterado la regulacién
genética del crecimiento, asumiéndose que el proceso
de seleccién ha cambiado las frecuencias alélicas de los
genes involucrados en el proceso.® A pesar de este
supuesto, poco se sabe sobre cudles son los loci que se
ven involucrados en el crecimiento. Esta caracteristica,
al igual que otras también de importancia econémica,
son controladas por multiples genes,* aunque se ha
postulado que no todos los genes tienen la misma
influencia en una caracteristica productiva, y que pocos
contribuyen en gran medida ala variacién genética.’ La
ubicacién de los genes en el cromosoma se conoce como
loci, y al influir en una caracteristica se les denominan
loci de caracteristicas cuantitativas (LCC), los cuales
pueden ser identificados con el uso de marcadores
genéticos.

Hasta hace poco, no se contaba con una metodologia
que permitieraidentificar las regiones genémicas donde
se encuentran los loci involucrados en la expresién de
caracteristicas de importancia econémica en especies
domésticas. Recientemente se han desarrollado los
mapas de ligamiento genético, compuestos primor-
dialmente por marcadores microsatélites, los cuales son
segmentos de acido desoxirribonucleico (ADN) que
contienen secuencias de di, tri y tetranucleétidos
repetidos en varias ocasiones. Estos marcadores son
altamente estables y polimérficos, donde los alelos
difieren por el nimero de repeticiones que tienen de
cada di, tri o tetranucleétido. La secuencia en los flancos
de esta repeticién de nucleétidos es tnica y le da al
marcador microsatélite una posicién especifica en el
genoma (se entiende por genoma a la totalidad del
material genético de los cromosomas), ademds de que se
heredan estrictamente en forma mendeliana. Actual-
mente se cuenta con marcadores genéticos que han sido
utilizados en la construccién de mapas de ligamiento
para cada cromosoma en diferentes especies.5-2

Latendencia actual es utilizar esquemas tradicionales
de mejoramiento genético, incorporando lainformacién
dela genética molecular mediante el uso de marcadores
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genéticos (también conocidos como marcadores mole-
culares). Esta combinacién incrementa el progreso
genético en animales domésticos, ya que la contribucién
de la genética molecular se incorpora al proceso de
seleccién, al proveer herramientas que permiten
identificar losloci involucrados en la seleccién, siempre
y cuando se apliquen estas herramientas en forma objetiva
y de manera sistemdtica en la poblacién.?!

Una aplicacién directa de los marcadores genéticos
es la seleccién asistida con marcadores (SAM). Esta
seleccién se basa en el hecho de que los segmentos
cromosémicos, donde se encuentran los LCC, pueden
ser delimitados por marcadores genéticos.?** Unavez
que estos segmentos son identificados, se determinala
segregaci6én conjunta de los marcadoresy los LCC.* Al
establecer que los marcadores se encuentran ligados con
los LCC, es posible entonces calcular la ganancia
esperada para una caracteristica cuantitativa basada en
la seleccién de los segmentos cromosémicos marcados.
Sin embargo, es necesario que esta metodologia se
combine con programas de seleccién, pueslos marcado-
res genéticos son s6lo una herramienta complementaria
delos esquemas de mejoramiento animal.*!

Los marcadores genéticos se han utilizado exitosa-
mente en cerdos para identificar regiones genémicas
que influyen en la expresién del crecimiento y otros
caracteres de importancia econémica. Los estudios
iniciales han demostrado la posibilidad de identificar
regiones en diferentes cromosomas. Aun cuando deben
existir regiones cromosémicas que influyen en el
crecimiento que no han sido identificadas, aquellas ya
estudiadas pueden servir como puntos iniciales de
investigacion en estudios de este tipo. El objetivo del
presente trabajo fue revisarla literatura sobre la identifi-
cacién de los genes y las regiones genémicas que han
sido asociadas con el crecimiento y otras caracteristicas
de importancia econémica en el cerdo, asi como su
posible utilizacién e inclusién en programas de mejora-
miento animal.

Estrategias de identificacion de regiones
genémicas asociadas con loci
de caracteristicas cuantitativas

Se hanutilizado dos estrategias alternativas para buscar
LCCasociados con caracteristicas productivas en especies
domésticas. Una de ellas es la biasqueda de genes
candidatos, mediante la cual se pretende hallar un gen
que haya contribuido enla expresién de la caracteristica
deinterés. En esta btisqueda no se requiere lalocalizacién
especifica del gen en el genoma, siempre y cuando se
pueda utilizar un marcador ligado al gen. La otra
estrategia esla bisqueda genémica, enla que marcadores
equidistantes a lo largo del genoma, son usados para
localizar LCC, independientemente de los genes
ubicados en esa regién cromosémica. A continuacién
se presenta una breve discusién de cada una.



La contribucién de los genes involucrados en la
expresion de una caracterfstica se puede evaluar a través
delos genes candidatos. Este método se inicia seleccio-
nando genesinvolucrados enla fisiologfa de la caracterfs-
tica de interés, por lo cual es necesario disponer de
informacién concerniente ala secuencia del ADN. Esta
informacién permite generar marcadores moleculares
con los cuales los genes pueden serubicados en los mapas
deligamiento.

Esta metodologfa también busca establecer la asocia-
cién entre el fenotipo del animal con los genes que se
sabe estdn involucrados en la caracteristica de interés.2
La investigacién genética actual se ha enfocado a
identificar loci que influyen en caracterfsticas econémi-
camente importantes en las especies domésticas, con el
uso de los marcadores genéticos ligados a los genes
candidatos. Esta estrategia incrementa la probabilidad
de detectar una asociacién cuando el gen elegido es
responsable del efecto en la caracteristica.?

Aun cuando la biisqueda de los genes candidatos
parece ser un proceso légico, a la fecha pocos genes
han sido caracterizados por su secuencia, ya que los
genes involucrados en la expresién de una carac-
teristica son generalmente desconocidos.Como
ejemplo, se ha estimado que en el genoma de mami-
feros existen mas de 100,000 genes, de los cuales
menos de 3,500 se han identificado en seres humanos.
Este nimero es aiin més reducido en otras especies.
Ademds, otro problema es que el conocimiento de la
interaccién entre genes es limitado, por lo que el
seleccionar genes candidatos sin entender surelacién
con otros genes podrfa conducir a malas elecciones
en estudios de esta naturaleza.

La identificacién de LCC se puede hacer por medio
de una bisqueda de todo el genoma. Aun cuando la
deteccién de LCCligados a genes se harealizado desde
hace muchos afos,* el desarrollo reciente de los mapas
de ligamiento ha hecho posible una amplia bisqueda
en diferentes especies.®- 2 Estos mapas proveen las
herramientas para identificar regiones genémicas
asociadas con caracterfsticas fenotipicas en especies
animales.

La bisqueda de LCC en regiones cromosémicas
especificas se debe hacer dentro de familias, con
marcadores espaciados a intervalos regularesalo largo
del genoma. El objetivo no es identificar al gen
responsable del efecto, como en el caso anterior, sino
de ubicar la posicién del LCC en el genoma. Si las
regiones gendémicas son identificadas y se tienen
marcadores en ambos flancos del LCG; éstas pueden ser
utilizadas conjuntamente con los esquemas de seleccién
en animales domésticos. Este proceso es la base de la
seleccién asistida con marcadores.?

Los metodos estadisticos con los cualeslos marcadores
genéticos se pueden usar para estimar la presencia de
LCC han sido desarrollados anteriormente.?3%3! La
asociacién de marcadores moleculares con LCCse puede
lograr a través de pruebas de “t”, basadas en un solo

marcador,® o por pruebas de verosimilitud en las que se
incluyen marcadores a ambos flancos del loci, conocido
como mapeo de intervalo.” Asimismo, la posicién del
LCC se puede estimar por méaxima verosimilitud, o
bien con el uso de aproximaciones mis simples comola
de minimos cuadrados.??

Las caracteristicas para las que se han buscado LCC
dependen de la especie y su especializacién. Se han
hechobiisquedas genémicas para localizar LCC asocia-
dos con crecimiento y grasa dorsal en cerdo, 3% con
la tasa de ovulacién en cerdo y bovino,* 3738 con la
produccién de leche en ganado lechero® y con doble
musculatura en ganado de carney ovinos.**! También
se han hecho biisquedas para identificar regiones
gendémicas asociadas con enfermedades en bovinos,*?
ratones*” y seres humanos,* ** y aun asociadas con
comportamiento en humanos.*%4’

Regiones genomicas en las que se han
identificado loci de caracteristicas
cuantitativas, asociados con crecimiento

El estado actual de los mapas de ligamiento en cer-
dos &7 89 permite utilizar més de mil marcadores
altamente polimérficos, localizados a lo largo del
genoma. Estos mapas de ligamiento abarcan entre 18y
20 Morgans del genoma, donde un Morgan eslaunidad
de recombinacién del ADN.* Dado que las estimaciones
indican que el genoma porcino tiene 26 Morgans de
longitud, los mapas de ligamiento actuales cubren
aproximadamente el 75% del genoma.*® Con base en
estos mapas, se han iniciado bisquedas de LCC asociados
con caracteristicas productivas en cerdos. A continua-
cién se presentan los hallazgos hechos en el genoma
porcino clasificados por cromosoma.

Cromosoma 3

Un LCC potencialmente asociado con la tasa de
crecimiento ha sido identificado en el cromosoma
porcino 3. Casas-Carrilloetal., *° utilizando sementales
obtenidos del cruzamiento de lineas porcinas seleccio-
nadas en forma divergente para tasa de crecimiento,
generaron dos familias en las que se buscaron LCC
asociados con la tasa de crecimiento. En esta busqueda
se utilizé un total de 75 marcadores cubriendo los 18
cromosomas autosémicos del cerdo. Una regién en el
cromosoma 3 fue identificada como la posicién potencial
deun LCC. La diferencia entre individuos que heredaron
las formas alternativas del haplotipo paterno (enten-
diéndose como haplotipo a la combinacién de alelos en
diferentes marcadores ligados entre si, heredados de
los progenitores) de estaregién cromosémica fue de 33
g/d, que explica el 5% del total de la variacién de la
caracterfstica. Haciendo uso de mapas comparativos,’!
los autores identificaron al gen de la proteina de unién
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de los factores de crecimiento (IGFBP)", ylo propusieron
como un gen posiblemente responsable por el efecto
observado. Este gen se localiza enla misma regién donde
se estableci6 la presencia del LCC, ademas de que enun
estudio previo se encontraron diferencias en la concen-
tracion de esta proteina en las lineas porcinas de donde
los sementales de este estudio fueron obtenidos.”* Aun
cuando la presencia del LCC requiere verificacién en
otras poblaciones, el resultado es importante, ya que
estaregién genémica fue identificada en razas porcinas
comerciales. En estudios donde se ha utilizado el cru-
zamiento de razas exéticas con razas domésticas,* % existe
la posibilidad de que los LCC identificados se encuen-
tren fijos en estas Giltimas. Casas-Carrillo et al. * utilizaron
razas domésticas en sus cruzamientos, con lo que
minimizaron la posibilidad de haber identificado un
LCC falso.

Cromosoma 4

La primera buasqueda a todo lo largo del genoma
involucré una poblacién F, obtenida del cruzamiento
de cerdo europeo salvaje y cerdos Large White comer-
ciales.* En este estudio, 105 marcadores genéticos, que
cubren 10 Morgans en 15 de los 18 cromosomas, fueron
tipificados en 200 animales. Las caracteristicas analizadas
fueron: tasa de crecimiento, cantidad de grasa medida
como porcentaje del total de la cavidad abdominal y
como grasa dorsaly ellargo delintestino. Se localizaron
dosregiones cromosémicas con efecto significativo sobre
caracteristicas de crecimiento y a la canal. Una en el
cromosoma 4, asociada con una menor tasa de creci-
miento, una mayor cantidad de grasay el intestino mas
corto. Estaregion del cromosoma 4 explicé una diferen-
ciade 47 g/d dela tasa de crecimientoy de 4.6 mm dela
grasa dorsal entre las razas involucradas y el 19% del
total de la variacién de esta caracteristica.

Se han identificado genes que pudieran ser respon-
sables de la asociacién observada en el cromosoma 4.%
Fl cromosoma porcino 4 presenta homologia con los
cromosomas 1y 8 del humano. Es interesante observar
que enregiones homoélogas de estos dos cromosomas de
humano, se han identificado dos genes asociados con
obesidad, dby om, en ratones. Tal comparacién sugiere
que estos genes pudieran potencialmente influir en la
expresién del LCC encontrado en cerdos;* sin embargo,
ain queda por verse si los efectos observados en este
estudio son o no tipicos de lo que se puede esperar en
cruzamientos entre razas de cerdo doméstico, por lo
que se requeriran estudios posteriores que corroboren
su presencia.

* Insulin-like growth factor-1 binding protein.
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Cromosoma 5

La informacién de mapas comparativos ha sugerido
la conservacién de regiones genémicas y, en muchos
casos, el orden de los genes entre especies. Los genes
enregiones genémicas similares en dos especies pueden
estar asociados con la expresién de la misma caracte-
ristica.’! Elfactor de crecimiento parecido alainsulina-
1 (IGF1)estd altamente conservado entre especies,” al
grado que un marcador microsatélite ha sido desarro-
llado para el cerdoy el bovino, basado en la informacién
delratény el humano.’ Esta conservacién sugiere que
siun factor fue asociado con un LCC para crecimiento,
el mismo efecto podria ser observado en otra especie.

Un estudio reciente indica la posibilidad de conser-
vacién genémica entre ratonesy cerdos. Casas-Carrillo
etal.”” encontraron la asociacién potencial de IGF1 con
la ganancia diaria de peso. Relaciones similares se han
observado en estudios con ratones. Collins et al.,*®
utilizando peso alamadurezcomo medida de crecimien-
toy marcadores genéticosligados con IGF1, encontra-
ron un LCC en el cromosoma 10. Asimismo, Horvaty
Medrano,™ usando una poblacién de ratones F, que
segrega el gen de crecimiento rapido (hg), lograron
ubicarlo en una regién cercana a IGF1. Los mapas
genéticos comparativos indican que el ligamiento entre
IGF1y ellocus de interferén gama (IFNG) se conserva
entre especies. Ambos loci se localizan en el cromosoma
porcino 5, el cromosomabovino 5, el cromosoma murino
10y el cromosoma humano 12 *' Los LCC encontrados
asociados a crecimiento en ratones en ambos estudios ***
se localizan en la regiéon comprendida entre estos loci,
y esla misma en la que Casas-Carrillo efal. * encontraron
el LCC para crecimiento en cerdos. Tales resultados
sugieren que un LCC con efectos similares en crecimiento
pueden estar presentes en ambas especies; sin embargo, es
imposible identificar si son los mismos genes los que estan
involucrados enla expresién de crecimiento.

El locus de IGF1 también ha sido asociado con
caracteristicas de crecimiento en bovino. Enunalinea
consanguinea de Hereford, IGF1 se asocié en forma
significativa con la variacién para pesosal nacimiento,
destete y al afio.® Los autores indican que es probable
que este marcador para IGF1 se encuentre ligado al LCC
en lugar de ser un efecto directo del gen. Paraidentificar
con precisién el LCC para crecimiento en esta linea de
Hereford se requieren mds analisis y es importante que se
establezcasi este LCC selocaliza en una posicién equivalente
alaregi6n genémicaidentificada en cerdosy ratones.

Cromosoma 6

En el cromosoma 6 se ha identificado la presencia de
LCC asociados con crecimiento. Uno de los primeros



intentos para expandir el mapa genético del cerdo y
para detectar LCC asociados con crecimiento fue hecho
por Clamp ef al.%' En su bsqueda utilizaron la segre-
gacién paterna dentro de una familia para establecer el
ligamiento entre cuatro marcadores con caracteristicas
de crecimiento y de la canal. Clamp et al. ¢ observaron
que el gen de la glucofosfato isomerasa (GFI) estaba
asociado con diferencias en ganancia de peso posdestete.
Encontraron también una asociacién entre un marcador
para el gen de la enzima fosfogluconato deshidrogenasa
(FGD) conla firmeza del miisculo. Ademas, GF1y FGD
estaban ligados entre sf en la misma regién genémica.
Estos genes se han asignado al cromosoma 6 del cerdo.®
Aun cuando los resultados de este estudio fueron una
evidencia inicial, estudios subsecuentes han confirmado
la presencia de un LCC para crecimiento de los cerdos
en este cromosoma.

El gen asociado con el sindrome de estrés porcino
(PSS)* hasido asignado también al cromosoma porcino. ®
EIPSSyla carne palida, suave y exudativa (PSE) fueron
detectados hace muchos afios en la industria porcina,
siendo un sindrome controlado por un locus con dos
alelos. Se descubrié que cuando se administraba halo-
tano a cerdos homocigotos recesivos, éstos producian
sintomas de PSE. Este método fue una herramienta con
la que se identific6 al genotipo susceptible antes de que
estuvieran disponibleslas pruebas de ADN. Diferencias
en la tasa de crecimiento entre los genotipos de PSS
encontrados en varios estudios muestran una tendencia
general con menores tasas de crecimiento en individuos
afectados por este sindrome.®* %% La identificacién de
una mutacién en el receptor del ryanodine (RYR1) se ha
asociado con hipertermia maligna,*® estableciéndose
como la mutacién causal de PSS y PSE.” Este locus fue
asignado al cromosoma porcino 6, % lo cual lo hace
un marcador con posible uso para la identificacién de
LCC asociados con crecimiento y caracteristicas de la
canal en cerdo en este cromosoma.

Se han hecho nuevos esfuerzos para facilitar la
identificacién de LCC en cerdos. Los avances en el uso
de marcadoresy el desarrollo de los mapas comparativos
han permitido la construccién de mapas de alta resolu-
cién en especies domésticas. Estos mapas se construyen
con eluso de marcadores obtenidos de la secuencia de
codificacién de un gen conservado entre especies
(marcador tipo I) y de segmentos de ADN altamente
polimérficos, pero anénimos (marcador tipo IT), obteni-
dosdelas especies estudiadas . Un mapa de ligamiento
comprensivo del cromosoma porcino 6 ha sido el
resultado de un esfuerzo internacional. Este mapa consta
de 48 marcadores de tipo Iy II ordenados con un
espaciamiento promedio de 3.5 centimorgans (cM), que
abarcan en promedio 166 cM del largo del cromosoma.”
El mapa resultante de este cromosoma provee una

* Porcine stress syndrome.

herramienta valiosa para el anélisis y localizacién de
LCC de caracteristicas importantes en el cerdo.

Cromosoma 7

Ladisponibilidad de marcadores genéticos espaciados
en todo el genoma también ha permitido la busqueda
de LCC en cromosomas individuales. El primer intento
de este tipo fue hecho por Rothschild et al.,’* usando
familias obtenidas del cruzamiento de dos razas chinas
con tres razas americanas. Dado que el complejo de
histocompatibilidad mayor (CHM) habia sido asignado
previamente al cromosoma porcino 7, el objetivo del
estudio de Rothschild efal. * fue investigar la asociacién
de este complejo con caracteristicas productivasy de la
canal encerdos. Un LCC para grasa dorsal fue localizado
en este cromosoma. El marcador molecular que presenté
la mayor diferencia estadistica entre las razas involu-
cradas en el estudio mostré que aquellos individuos que
heredaron el alelo de las razas chinas generalmente
depositaron mayores cantidades de grasa. Aun cuando
hay evidencia de que existe un LCC en este cromosoma,
se requieren més estudios para confirmar su presencia,
o identificar el papel que pueda jugar el CHM en la
expresién de la caracteristica.

Cromosoma 12

La hormona del crecimiento (HC) pudiera estar
asociada a caracterfsticas productivasy de la canal en el
cerdo. Se ha documentado que cuando se administra
HC exégenaal cerdo, se observa un incremento del 10%
al 19% en la tasa de crecimiento, un decremento entre
15%y 25% en la conversién alimenticia y los depésitos
de grasa se reducen entre 25% y 38%."" 7% "7t Estos
resultados han motivado el estudio de la HC como un
gen candidato para identificar su posible asociacién con
caracteristicas econémicamente importantes en el cerdo.

Lahormona del crecimiento esun péptido que influye
en el crecimiento de los mamiferos. Vize y Wells™
determinaron una estrecha homologia en la secuencia
de dcidos nucleicos entre cerdosy otros mamiferos. La
secuencia de la hormona del crecimiento porcino
involucra 2231 pares de bases (pb) y contiene cuatro
intrones de un tamafio y posicién comparables al gen
de la hormona del crecimiento de rata, humano y
bovino. Los mapas genéticos comparativos han revelado
que el gen de esta hormona se encuentra en el cromosoma
humano 17, en el cromosoma murino 11, en el cromo-
soma bovino 19y en el cromosoma porcino 12.%%76

Varios marcadores genéticos ligados ala hormona del
crecimiento se han desarrollado en diferentes especies
y han sido usados para establecer su asociacién con
caracteristicas de crecimiento. Un marcador de
conformacién polimérfica de doble banda (DSCP),
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" desarrollado en cerdos,” consiste en un fragmento
ubicado en la regién promotora y otro en el segundo
intrén del gen. Originalmente se pensé que el primer
fragmento estaba asociado con diferencias en el creci-
miento, ya que Nielsen etal.,* usando cerdos de cuatro

,razas porcinas danesas, encontraron este fragmento

. asociadoconla ganancia diaria de peso, lo que sugiere
que el gen podria ser un LCC para tasa de crecimiento.
Sin embargo, Larsen et al.,” usando el mismo marcador
enuna poblacién F, del cruzamiento de cerdo salvaje y
Large White, encontraron que el locus no jugaba un
papelimportante enla definicién de diferencia genética
para ganancia diaria de peso en ambas razas. De la

_misma forma, .Casas-Carrillo et al.,’” utilizando seis
familias de raza europea, no encontraron asociacién de
este marcador con caracteristicas de crecimiento. De
estos estudios se aprecia que la asociacién de los
marcadores genéticos de la HC con el crecimiento en
cerdos estd indeterminada, abriendo la posibilidad de
que su expresién sea constitutiva y que otros sean los
genes que influyan en las diferencias en el crecimiento
del cerdo.

Enratones se han usado marcadores genéticos ligados
al gen de lahormona del crecimiento para establecer su
asociacién con las caracteristicas de crecimiento. Salmon
et al.”™ presentaron uno de los primeros trabajos en el
que lineas de ratones seleccionadas para peso a 42 dias
de edad presentaban un haplotipo fijado enla hormona
del crecimiento, el cual estaba ausente en las lineas
testigo. Los autores concluyeron que el haplotipo en
este gen estaba asociado con las diferencias en los
patrones de crecimiento entre laslineas seleccionadasy
de control. En un estudio posterior, Winkelman y
Hodgetts,® usando poblaciones de ratones F, obtenidos
del cruzamiento de lalinea seleccionada para peso alos
42 dias de edad y lalinea testigo, utilizadas por Salmon
et al.,” encontraron que el haplotipo del gen de la
hormona del crecimiento no se asociaba con patrones
de crecimiento. Los resultados contradictorios de ambos
estudios sugieren que el haplotipo de la HC observado
enel primer estudio se habfa fijado en la linea seleccio-
nada por deriva génética, en lugar de ser el resultado de
la seleccién. Sin embargo, a diferencia del resultado de
Winkelmany Hodgetts,® Nielsen y Bjerre,®! usandoun
fragmento de restriccién polimérfico (RFLP)* dela HC
encontraron que el gen explicaba una parte significativa
de la variacién en el crecimiento de 3 a 6 semanas de
edad en ratones. A pesar de que la evidencia de la
asociacién de la HC con caracteristicas de crecimiento
escontadictoria en ratones, ésta se ha establecido mejor
que en cerdos.

Elpapel de la hormona del crecimiento enla expresién
de caracteristicas productivas también ha sido estudiado
enbovinos. Rocha et al.,®2 usando animales producidos
enun sistema de cruzamiento de cinco razas, utilizaron

* Restriction fragment length pblymorphism.
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un RFLP de la HC para detectar efectos cuantitativos

asociados con marcadores genéticos. La hormona del
crecimiento influyé en peso al nacimiento, sin existir
efecto alguno sobre crecimiento posdestete. Unresultado
similar fue observado por Pilla et al., al utilizar un
marcador de la HC en animales F, obtenidos a partir de
las razas Piedmontesa y Chianina. Estos resultados
establecen la asociacién de lahormona del crecimiento
con caracteristicas cuantitativas en bovinos, sin que esta
relacién se haya identificado en cerdos.

‘Nosehaencontrado evidencia de que la hormona del
crecimiento pudiera estar asociada con caracterfsticas a
lacanal en cerdo. Nielsen e al.,** asi como Larsen et al. 7
y Casas-Carrillo et al.,*” usando el marcador dela regién
promotora del gen, encontraron que tanto marcador,
como losvalores de la grasa dorsaly del area dela chuleta
se segregaban en forma independiente, indicando con
esto que el locus de la HC esirrelevante en la expresién
de estas caracterfsticas en cerdos. Recientemente * los
resultados de un estudio sugieren que el gen de la HC
podria considerarse como candidato en la expresién de
caracteristicas de la canal. Knorr ¢t al. ,* haciendo uso
de cruzamientos entre cerdo europeo salvaje, con
Pietrainy Meishan, encontraron queun RFLPenla HC
explicé del 11.7% al 17.7% del total de la variacién de
caracteristicas relacionadas con grasa dorsal. Losautores *
indican que el gen pudiera considerarse como can-
didato, a pesar de que estudios previos no han encon-
trado ninguna asociacién.

A diferencia de losresultados en el cerdo, el papel de
la HC en aves se ha identificado con mayor facilidad.
En un estudio en el que pollos de engorda fueron
seleccionados en forma divergente parala expresién de
grasa abdominal, un RFLP de la HC se asocié con
diferencias en el depésito de grasa.®* De manera similar,
enun estudio reciente en gallina ponedora ® se identificé
queun RFLP dela HC estaba asociado con unincremento
del 15% en la produccién de huevo. Este RFLP se
encontré en una linea seleccionada para alta tasa de
produccién de huevo. El disefio de estos estudios impidié

identificar si el incremento en la grasa abdominal y en

la produccién de huevo se debia al efecto directo de los
RFLP o era el resultado de deriva genética, como en el
caso de ratones.®’ Los resultados observados en estos
estudios abren la posibilidad de postular que el efecto
de la HC se encuentra relacionado con la especie ani-
mal 3 %.79,82 85,84, 85 o hien que el conocimiento de la
accién de esta hormona esatn limitado.

éromosoma 13

En el cromosoma 13 se asoci6 unaregién genémica
con el crecimiento predestete.*® En el mismo estudio
en el que se identific6 un LCC para crecimiento
posdestete en cerdos, se encontré un LCC asociado con
crecimiento predestete. Andersson e al. ** encontraron



que la diferencia entre animales que heredaron los
haplotipos alternos fue de 27g/d, lo que explica el 7.5%
del total de lavariacién para crecimiento. Los individuos
con herencia de cerdo comercial tuvieron mayores tasas
de crecimiento, a diferencia del cerdo salvaje.

En un estudio posterior® se ha podido confirmar el
efecto del cromosoma 13 en la expresién de carac-
terfsticas productivas en el cerdo. Un RFLP, desarrollado
a partir de la informacién del gen del factor de
transcripcién especifico de la pituitaria, conocido como
PITL1,% fue utilizado en una poblacién de cerdos
obtenida del cruzamiento de una raza china con cerdo
doméstico.”® Los autores encontraron una asociacién
entre el gen de PIT1 con la grasa dorsal, donde aquellos
individuos que heredaron el alelo de la raza china
presentaron mayores depésitos de grasa dorsal, en
comparacién con aquellos individuos que heredaron el
delaraza europea (diferencia de 41 mm). Larelevancia
de este estudio estriba en que el gen de PIT1 fue asignado
al cromosoma 13,° cerca de la regién donde Andersson
etal.” indicaron la existencia del LCC para crecimiento
predestete en cerdos. De aqui que el gen de PIT1 puede
considerarse como un gen responsable del LCC en este
cromosoma porcino.

Laasociacién encontrada en cerdos pudiera ser similar
a la que se observé con un marcador ligado a PIT1 en
bovinos. Un RFLP de este gen se us6 para establecer su
asociacién con caracteristicas de crecimiento.* El efecto
regulatorio de PIT1 sobre la hormona del crecimiento
lo hace un candidato obvio para la identificacién de
LCC en diferentes especies; sin embargo, adn se
desconoce si esta asociacién se debe al efecto del locus
por s{ mismo o es un efecto ligado a otro gen. Los
resultados de los estudios en los que se involucra al gen
de PIT1 indican que la regién cromosémica en la que se
localiza tiene influencia sobre el crecimiento.

Consideraciones finqles

De acuerdo con los resultados obtenidos en los dife-
rentes estudios en los que se han hecho busquedas para
localizar LCC asociados con crecimiento en cerdos, se
puede concluir que en regiones genémicas de los
cromosomas 3,5 4,3 5 57 6,61, 63, 64,65 7,54 193 y 13,3553
existen potencialmente LCC asociados con crecimiento
y caracteristicas de la canal en cerdos. Estos resultados
sugieren que en diferentes poblaciones porcinas, se
segregan diferentes LCC para la misma caracteristica.
Los LCC de una poblacién pueden estar fijados en otra;
sin embargo, mientras exista variacién genética parauna
caracteristica, los LCC que la afectan podrén ser
identificados. Si se pretende instrumentar la seleccién
asistida con marcadores, es importante identificar en
las poblaciones bajo estudio, las regiones genémicas en
las que se localizan los LCC.
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