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RESUMEN

El fin del presente estudio fue la identificacion y la asociaron de SNPs con
parametros de tamafio de camada y eficiencia reproductiva en cerdas empleando
estudios de asociacion del genoma completo (GWAS-SNPs), comparar la respuesta
a la seleccion tradicional y asistida molecularmente (MAS) en dos poblaciones. Se
realizd un analisis de genoma completo para identificar los genes candidatos
asociados con los rasgos de: numero total de nacidos vivos, niumero de lechones
destetados, peso de la camada ajustado a los 21 dias e indice de valor reproductivo
en cerdas de linea Landrace-Yorkshire. Se muestrearon 48 cerdas con el fin de
identificar diferencias del genoma, separadndolas en dos grupos, cerdas con
parametros de produccion altos y bajos. Para analizar los genomas de estas dos
poblaciones se utilizé el microarreglo para cerdos de la marca lllumina, modelo
PorcineSNP60 BeadChip. Después de un control de calidad, se usaron 53,087
SNPs. En este estudio se realizaron cinco fases de andlisis de datos GWAS. El
primero con 48 muestras en dos poblaciones, obteniéndose 24 SNPs de importancia
estadistica baja. En un segundo analisis se utilizaron las mejores 36 muestras en
las dos poblaciones, mejorandose el nimero de SNPs con valor significativo de 214
polimorfismos encontrados, posteriormente se realizaron los analisis para cada
poblacion individualmente. En la poblacion 1, se identificaron 411 SNPs
significativos con valor de probabilidad de 1x10° a 1x10-°. El andlisis de la poblacién
2 no arroj6 ninguna informacion relevante, por lo que se excluyeron sus datos en los
analisis posteriores. A través de un analisis de conglomerados con estudios de
regresion son comparados los promedios entre madres e hijas para encontrar
mejoria entre los grupos, se disefid un panel de los SNPs asociados a tamafio de la
camada y eficiencia reproductiva utilizando PCR-RFLP para genotipar, se eligieron
7 SNPs candidatos, y de ellos se genotipificO para dos polimorfismos, uno en el
ABCCL1 y otro en ATP6VOA4. Para el gen ABCC1 pudo observarse un incremento
en el valor de los parametros de TNV, LD y VRDC en los genotipos con presencia
del alelo A, con excepcion del nimero de lechones destetados en el grupo de las
cerdas madres. Los dos SNPs de los genes estudiados los parAmetros de las cerdas
hijas fueron inferiores a los de sus madres, frente a las medias de la poblacion
presentaron una mejoria. En este estudio se logré identificar y asociar SNPs en los
rasgos de TNV, LD y VRDC en cerdas empleando estudios de GWAS-SNPs, al
comparar la respuesta a la seleccion tradicional y MAS en dos poblaciones.
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I. INTRODUCCION

La eficiencia en la produccion porcicola es afectada por el rendimiento reproductivo,
especialmente por el nimero de cerdos nacidos y destetados por camada. Por ello,
un factor de suma importancia para la seleccion de vientres es la prolificidad
(Goliasova y Wolf, 2004).

Una produccion porcina eficiente requiere de una poblacion de cerdas altamente
prolificas, los rasgos reproductivos en la porcicultura son importantes debido a la
importante funcién que desempefian en el éxito econdmico de la explotacion. La
eficiencia de la produccion porcina depende en gran medida el nimero de lechones
nacidos vivos y el numero de lechones destetados. La mejora genética de los rasgos
femeninos de reproduccion es dificil y compleja debido a sus bajos indices de
heredabilidad, su expresion limitada al sexo y porque el fenotipo final sélo es posible
evaluarlo hasta que la cerda alcance su edad reproductiva (Bergfelder-Driing et al.,
2015).

El desarrollo de la tecnologia genémica brinda la oportunidad para identificar genes
gue participan en la reproduccion, ademas de reconocer y con la posibilidad de
seleccionar los mejores alelos (Short et al.,, 1997). La seleccién asistida por
marcadores (MAS por su acronimo en inglés), empleada en combinacién con
métodos tradicionales de seleccion se han utilizado para aumentar el tamafio de
camada en cerdos (Buske, 2006). La MAS en comparacion con los métodos
tradicionales de seleccion, es mas eficaz cuando se refiere a un rasgo mediado por
genes que se expresan mas adelante en la vida, o que su expresion depende del
sexo 0 esta marcado por una baja heredabilidad. Los marcadores genéticos hacen
posible la identificacion de alelos favorables en una etapa temprana de la vida del
animal, tanto en machos como en hembras, y por lo tanto aumentar la precisién de
la seleccidn, acortar la distancia entre generaciones y aumentar el valor genético de
un rasgo dado (Cieslak et al., 2002).

La seleccion gendmica recientemente desarrollada sirve para predecir el mérito
genético de un animal para caracteres especificos basados en su genotipo. Esta
nueva técnica de seleccion ha sido fundamental en la predicciébn genética en la
industria de ganado lechero y promete serlo para muchas otras especies de ganado,
incluyendo los cerdos (Schneider et al., 2012). El comportamiento reproductivo en
los sistemas comerciales de produccion de cerdos generalmente se cuantifica por
numerosos rasgos de produccidon economicamente importantes. Estos rasgos
incluyen el numero total de nacidos, nimero de nacidos vivos, el numero de
muertos, numero de fetos momificados al nacer, peso al nacimiento, peso al destete,
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namero de destetados y la duracién de la gestacion para cada parto. Se han
realizado muchos estudios de ligamiento genético y de genes candidatos para
encontrar loci de un caracter cuantitativo (QTL). y genes asociados para estos
rasgos. Sin embargo, la seleccion gendmica de rasgos reproductivos en cerdos
requiere de un estudio de asociacion del genoma completo (GWAS, Genome-wide
association study) para explorar e identificar las regiones cromosémicas Yy
marcadores genéticos que influyen en la variacién en estos rasgos (Onteru et al.,
2012).

A través del proyecto del genoma del cerdo, el consorcio internacional de
secuenciacion del genoma porcino y el desarrollo del chip: PorcineSNP60 BeadChip
de la marca lllumina™ se ha logrado proporcionar una oportunidad para llevar a
cabo GWAS en el cerdo. Métodos y herramientas basados en avanzados enfoques
estadisticos bayesianos estan disponibles para analizar las grandes cantidades de
datos del chip para SNPs (polimorfismos de un solo nucleétido) para la seleccién
gendmicay los GWAS en poblaciones de animales domésticos. Durante los ultimos
anos, varios estudios se han realizado en seres humanos, ganado vacuno y ovino.
En dltimos afios también estan siendo reportados estudios GWAS utilizando chips
de polimorfismos de un solo nucledétido o SNP para el cerdo, siendo una plataforma
poderosa de analisis gendmico para el estudio de los rasgos reproductivos del cerdo
(Onteru et al., 2012).



1.1 HIPOTESIS

Existen diferencias en los genotipos identificados con técnicas moleculares GWAS-
SNPs en cerdas con alta y baja prolificidad e indice de eficiencia reproductiva. El
uso de esta informacion en la seleccidn genética se esperaria una mayor respuesta
de mejora fenotipica en dos poblaciones porcinas.



[.2 OBJETIVO GENERAL

Identificar la asociacion de SNPs con empleando numero de lechones nacidos
vivos, numero de lechones destetados por camada, peso de la camada al destete
ajustado a 21 dias y valor reproductivo de la descendencia de la cerda empleando
estudios de asociacion del genoma completo (GWAS-SNPs) y comparar la
respuesta a la seleccion tradicional y asistida molecularmente (MAS) en dos
poblaciones.

1.2.1 Objetivos particulares

1.2.1.1 Genotipificar con SNPs dos poblaciones de cerdas con grupos de baja
y alta prolificidad y determinar la asociacion entre genotipos y numero de
lechones nacidos vivos, numero de lechones destetados por camada, peso
de la camada al destete ajustado a 21 dias y valor reproductivo de la
descendencia de la cerda (VRDC).

1.2.1.2 Estimar las frecuencias genotipicas y génicas, heterocigosidad, indice
de fijacidon de los genes asociados a prolificidad y eficiencia reproductiva en
las dos poblaciones porcinas.

1.2.1.3 Estimar los efectos aditivos, de dominancia y de diferencias entre
genotipos de cada gen asociado a parametros reproductivos (nUmero de
lechones nacidos vivos, numero de lechones destetados por camada, peso
de la camada al destete ajustado a 21 dias y valor reproductivo de la
descendencia de la cerda (VRDC).

1.2.1.4 Disefiar un panel de los SNPs asociados a tamafio de la camada y
eficiencia reproductiva para que por medio de PCR-RFLP, se puedan
seleccionar reproductoras de alta prolificidad para formar un ndcleo elite de
seleccion asistida molecularmente.

1.2.1.5 Medir los cambios en las frecuencias genotipicas y génicas,
heterocigosidad, indice de fijacion, efectos aditivos, de dominancia y
aditividad de cada gen asociado para el nimero de lechones nacidos vivos,
namero de lechones destetados por camada, peso de la camada al destete
ajustado a 21 dias y valor reproductivo de la descendencia de la cerda



(VRDC) en 50 hijas de las cerdas pertenecientes al nucleo elite de seleccion
asistida molecularmente de la poblacion.

1.2.1.6 Comparar la respuesta a la seleccion para el niumero de lechones
nacidos vivos, numero de lechones destetados por camada, peso de la
camada al destete ajustado a 21 dias y valor reproductivo de la descendencia
de la cerda (VRDC), en 50 hijas de las cerdas pertenecientes al nacleo elite
de seleccion asistida molecularmente de la poblacion.



Il. REVISION DE LITERATURA

2.1 Rasgos de interés econémico

La mayoria de los rasgos con interés economico en la produccién de animales
muestran una variacion continua. Aunque la naturaleza genética que los origina
tiende a hacer compleja, Unicamente por medio de la identificacion de regiones
cromosomicas que contienen genes que afectan a estos rasgos es posible tomar
decisiones mas precisas y fundamentadas dentro de los mecanismos de seleccion
para la produccién animal (Noguera et al., 2003). El desarrollo de la tecnologia
gendmica brinda una oportunidad para identificar genes controladores de la
reproduccion, ademas de reconocer y seleccionar sus mejores alelos (Short et al.,
1997).

Los marcadores de ADN tienen un rol vital en los programas de reproduccion, su
uso ha tenido un impacto revolucionario en el mapeo genético de plantas y
animales. En las ultimas décadas los avances en genética molecular han guiado al
desarrollo de aplicaciones de marcadores de ADN. La identificacion de multiples
genes asociados que afectan caracteres de interés en el ganado, incluyendo genes
mayores para una caracteristica o0 regiones gendémicas que afectan caracteres
cuantitativos, esto ha proveido oportunidad de enlazar una respuesta mas efectiva
en la seleccion. Los marcadores de ADN estan categorizados en dos grupos
principales: marcadores de PCR basados en microsatélites y polimorfismos de un
s6lo nucledtido (SNP). y los marcadores no basados en PCR (Koopaee y
Koshkoiyeh, 2014).

2.2 Seleccion de caracteristicas reproductivas en el cerdo

La eficiencia en la produccion porcicola es afectada por el rendimiento reproductivo.
Especialmente por el nimero de cerdos nacidos y destetados por camada. Por ello,
un factor de suma importancia para la seleccion de vientres es la prolificidad
(Goliasova y Wolf, 2004). La mejora genética del tamafio de la camada en los cerdos
ha empezado a generar interés de los porcicultores, principalmente debido a que
las mejoras del régimen de alimentacion y sistemas de alojamiento son limitadas.
Se ha observado, que hasta mediados de los afios noventa del siglo pasado, las
mejoras genéticas en cerdos fueron en primer lugar dirigidas en relacién con la
calidad de la carne. Esto condujo a un estancamiento, e incluso en algunos casos
a una disminucion del tamafio de camada, en la produccién porcina una mejora de
la fecundidad en los cerdos es deseable. Sin embargo, los programas de seleccion
actuales son casi exclusivamente basados en los rasgos fenotipicos, los cuales son
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laboriosos, caros, ademas de todo el tiempo de produccion que consumen. Desde
hace afos, la seleccidn asistida por marcadores (MAS), empleado en combinacién
con los métodos tradicionales de seleccion han estado en marcha para aumentar el
tamafo de camada en cerdos (Buske, 2006).

Dado que la produccion de carne de cerdo se vuelve un sistema de produccion cada
vez mas integrado, de pequefias a moderadas ganancias en tamafio de la camada
pueden significar grandes ganancias en la eficiencia general. La seleccion clasica
en cerdos ha utilizado diversos cruces para hacer mejoras en el tamafo de la
camada. Sin embargo, la identificacion de genes individuales que influyen en el
tamafo de camada seguido de la MAS podria potencialmente acelerar el ritmo de
mejora en caracteristicas de importancia econdmica (Rothschild et al. 2000).

2.3 Seleccion asistida por marcadores (MAS).

El mejoramiento tradicional de las especies fue realizado usando métodos
convencionales de seleccion genética a través de cruzamientos y evaluaciones de
fenotipos. Los nuevos descubrimientos en el campo de la genética molecular ahora
permiten el aislamiento y estudio de regiones especificas del genoma que
influencian rasgos importantes para la produccioén. Animales que contienen regiones
especificas pueden ser seleccionados en un programa de MAS. Este nuevo
abordaje ha mostrado prometedores avances en el mejoramiento de caracteres de
baja heredabilidad como son los rasgos reproductivos (Isler et al. 2002).

La MAS en comparacion con los métodos tradicionales de seleccion, es mas eficaz
cuando se refieren a un rasgo mediado por genes que se expresan mas adelante
en la vida, o que su expresion depende del sexo o esta marcado por una baja
heredabilidad. Los marcadores genéticos hacen posible la identificacién de alelos
favorables en una etapa temprana de la vida del animal, tanto en machos y
hembras, y por lo tanto aumentar la precision de la seleccion, acortar la distancia
entre generaciones y aumentar el valor genético de un rasgo dado. El proceso se
lleva a cabo con la identificacion de un gen candidato, pasando por su descripcion,
la estructura, la secuencia de nucleétidos y los sitios de mutacién, responsables de
la aparicion de diferentes alelos de un gen. Alcanzar dicho nivel de conocimiento
acerca de un gen, permite elaborar una prueba molecular, que se utiliza para
identificar los genotipos del animal sobre la base de analisis directo de su ADN
(Cieslak et al., 2002).



2.4 Técnicas de Genotipificacion

2.4.1 PCR-RLFP

La técnica de polimorfismos en la longitud de los fragmentos de restriccion o RFLP
(del inglés: Restriction Fragment Length Polymorphism). Esta técnica es usada para
mutaciones conocidas y SNPs. La técnica consiste primeramente en la amplificacion
del ADN objetivo usando una prueba de PCR estandar, seguida una digestion del
producto de PCR usando enzimas de restriccion. El sitio de reconocimiento de la
endonucleasa deben ser las bases que causan el polimorfismo de uno de los dos
alelos. Si el sitio de reconocimiento esta presente habra uno o mas cortes de la
secuencia amplificada, de estar ausente no habra corte y se mantendra del mismo
tamafio. Si el sito de reconocimiento esta Unicamente en uno de los dos alelos, la
digestibn produce dos patrones electroforéticos diferentes. Algunas de las
desventajas de esta técnica son que la mayoria de las mutaciones no resultan en la
abolicién o creacién de un sitio de restriccién para endonucleasas, haciendo estas
mutaciones imposibles de detectar por RFLP y en algunos casos, la fase de
digestion requiere de largos tiempos (Koopaee y Koshkoiyeh, 2014).

2.4.2 PCR Tiempo Real

Esta técnica brinda una gran cantidad de datos con una alta sensibilidad y
especificidad. En el PCR tiempo real el producto de la reaccion se mide al final de
cada ciclo, los datos pueden ser analizados mediante un software informatico y el
namero de copias de los &cidos nucleicos o la expresion génica relativa entre varias
muestras puede calcularse. Esto se debe a que la enorme sensibilidad de la prueba
de PCR se ha acoplado a la precision proporcionada por el monitoreo "en tiempo
real" de productos de la PCR que se generan. Un termociclador de tiempo real
tendra integrados elementos 6pticos para medir las fluctuaciones de marcadores
fluorescentes que proporcionan informacion acerca de la amplificacién a lo largo de
la prueba de PCR (Valasek y Repa, 2005; Vinueza-Burgos, 2009).

Existen dos clases de marcadores fluorescentes: genéricos y especificos. Las
pruebas que usan marcadores fluorescentes especificos emplean sondas de acidos
nucleicos que se unen a amplicones especificos, producto de la PCR. Los métodos
que utilizan sondas fluorescentes tienen la ventaja de ser muy precisos y evitar
posibles artefactos o secuencias inespecificas presentes en la reaccién de PCR,
por lo que la interpretacién de los resultados suele ser mas rapida y directa. La
mayoria de estas sondas usan el fendmeno de Foster o FRET (del inglés:
Fluorescent Resonant Energy Transfer). para emitir las sefiales luminosas que se
van a medir en el termociclador a medida que se obtenga el producto de la PCR
(Vinueza-Burgos, 2009).



2.4.3 Sondas TagMan

Una sonda Tagman es un oligonucledtido cuya secuencia es complementaria a la
region central del amplicon. Tiene una secuencia de 13 a 18 nucledtidos que
presenta en el extremo 5" una marca fluorescente (reportero). y en el extremo 3"un
apagador (quencher). Cuando estas dos moléculas se encuentran unidas por la
sonda, toda fluorescencia emitida por el reportero es absorbida por el apagador, por
lo que la florescencia global observada es igual a cero. A esta manifestacion se le
conoce como fendmeno de FRET. Las sondas TagMan tienen una temperatura de
alineacion mayor que los cebadores por lo que durante la etapa de alineacion, la
sonda se une a su secuencia blanco especifico antes que los cebadores. De esta
forma el ADN polimerasa se une al extremo 3"del iniciador e inicia la elongacion, en
un paso se encuentra con la sonda y la degrada dada su actividad exonucleasa 5" -
3. Al ser degrada, libera al reportero del apagador lo que suprime el fenébmeno
FRET y la fluorescencia emitida puede ser determinada por el sistema de deteccion
del instrumento. Dado que la fluorescencia emitida es proporcional a la cantidad de
sonda degradada, y esta a su vez es proporcional a la cantidad de templado
generado, este sistema permite visualizar el incremento de amplicon a lo largo de
la reaccién de PCR (Valasek y Repa, 2005; Applied Byosystems, 2011).

2.4.4 Microarreglos de ADN

Una coleccion de ADN (array) consiste en un gran numero de moléculas de ADN
ordenadas sobre un sustrato sélido de manera que formen una matriz de secuencias
en dos dimensiones. Estos fragmentos de material genético pueden ser secuencias
cortas llamadas oligonucleétidos, o de mayor tamafio, cDNA, o bien productos de
PCR. A estos fragmentos de ADN de una sola hebra inmovilizados en el soporte,
se les denomina a menudo “sondas”. Los acidos nucleicos de las muestras a
analizar se marcan por diversos métodos (enzimaticos, fluorescentes, etc.) y se
incuban sobre el panel de sondas, permitiendo el reconocimiento, hibridacion y
reconocimiento entre moléculas complementarias de secuencias homologas.
Durante la hibridacién, las muestras de material genético marcadas se uniran a sus
complementarias inmovilizadas en el soporte del chip, permitiendo la identificacion
y cuantificacion del ADN presente en la muestra. Posteriormente el escaner y las
herramientas informaticas permiten interpretar y analizar los datos obtenidos (Lopez
et al., 2002).

2.5 Heterocigosidad

El promedio de heterocigosidad o diversidad genética es el método de medicién

mas adecuado de la variacion genética, pues no depende la arbitrariedad de la

definicion de polimorfismo y puede ser definida sin ambigiiedad en términos de
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frecuencias alélicas. La heterocigosidad esperada de una poblacién (He) es la
media de los valores obtenidos para cada locus en dicha poblacion. Cuando las
poblaciones estan bajo equilibrio Hardy-Weinberg, la heterocigosidad puede ser
calculada a partir de la frecuencia alélica. Ademas, la comparacion entre la
heterocigosis observada (Ho) y la heterocigosis esperada (He) permite evaluar la
estructura genética de las poblaciones (Nei, 1987).

2.6 Indice de fijacion

Los indices de fijacion de WRIGHT, o estadisticas F, son los parametros mas
utilizados para describir la estructura de la poblacién. Los indices de fijacion (Fst)
se definieron como correlaciones entre la union de los gametos. Su tratamiento se
limita a loci dialélicos neutros; es algo artificial y no del todo claro, porque se asignan
valores numéricos a los gametos. Sin restringir las fuerzas evolutivas que pueden
estar presentes, la teoria de los Fst, en una poblacién subdividida arbitrariamente
se desarrolla sistematicamente en términos de frecuencias alélicas y genotipicas.
Los Fst para cada genotipo homocigoto se expresan en términos de los indices de
fijacion para los genotipos heterocigotos. Por lo tanto, junto con las frecuencias
alélicas, estas ultimas son suficientes para describir la estructura de la poblacion.
Se incorporan posibles fluctuaciones aleatorias en las frecuencias alélicas (que
pueden ser causadas, por ejemplo, por la finitud de las subpoblaciones) de modo
gue los Fst son parametros, en lugar de variables aleatorias, y estos parametros se
expresan en términos de proporciones de expectativas evolutivas de
heterocigosidades. El Fst es un indice apropiado de diferenciacién de frecuencia
génica si y solo si la diversidad genética es baja (Nagylaki, 1998).

2.7 Estudio de asociacion del genoma completo
Un estudio de asociacién de genoma completo (GWAS por sus siglas en inglés) es
un enfoque utilizado en la investigacion genética para asociar variaciones genéticas
especificas con ciertas enfermedades. El método implica el andlisis de los genomas
de muchas personas diferentes y la busqueda de marcadores genéticos que se
pueden utilizar para predecir la presencia de una enfermedad (NHI, 2016), Desde
2005 hasta la actualidad se han desarrollado multiples estudios genéticos que han
rastreado a gran escala la mayoria de los genes que conforman el genoma humano.
Estos estudios genéticos son conocidos como GWAS y su objetivo es relacionar
ciertos genes con diversos rasgos como patologias o trastornos (Valiente et al.,
2011). Es un analisis de una variacién genética a lo largo de todo el genoma de un
organismo con el objetivo de identificar su asociacion a un rasgo observable. Los
GWAS suelen centrarse en asociaciones entre los SNPs y rasgos como las
principales enfermedades. Para ello se deben estudiar una gran cantidad de
individuos, de modo que se puedan comparar datos genéticos entre ellos. De este
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modo, al comparar los datos genéticos obtenidos de las secuenciaciones de los
genomas de diferentes individuos, podemos hallar genes ligados a enfermedades o
caracteres fenotipicos. Por ejemplo, podemos contrastar como quiza se produce la
aparicion de uno o varios SNPs (variacion de un solo par de bases) o una delecion,
repeticion, etc. en una secuencia del genoma siempre que aparece el mismo
fenotipo, pudiendo asi concluir que este cambio a nivel genético se corresponde con
un rasgo (Roberts, 2010).

En la actualidad, los GWAs son las herramientas mas utilizadas en las
investigaciones genéticas. A través de ellos se genotipifican grupos de SNPs para
encontrar variantes asociadas con enfermedades; también se identifican rasgos
cuantitativos heredables que se constituyen como factores importantes para la
seleccién asistida por marcadores moleculares. Todos los SNPs utilizados como
marcadores en estos estudios han sido registrados en las bases de datos como la
del Centro Nacional de Informacién Biotecnologica (NCBI), incluyendo sus
frecuencias alélicas y otro tipo de informacion gendmica (Chavez y Martinez, 2010).

Para analizar adecuadamente un GWAS debe hacerse una correcta La
estratificacion de la poblacién (diferencias de frecuencia de alelos entre casos y
controles debido a diferencias sistematicas de ascendencia) puede causar
asociaciones espurias en estudios de enfermedades. El Analisis de Componentes
Principales (PCA) es un método que permite la deteccion explicita y la correccion
de la estratificacion de la poblacion a escala de todo el genoma, el PCA modela
explicitamente las diferencias de ascendencia entre casos y controles. La
correccién resultante es especifica a la variacion de frecuencia de un marcador
candidato en las poblaciones ancestrales, minimizando las asociaciones espurias y
maximizando el poder para detectar asociaciones verdaderas (Price et al., 2006).

2.7.1 Generalidades de los GWAS

Nos encontramos actualmente en la era de los estudios de asociacion de GWAS y
en el corto lapso de una década su prolifico rendimiento ha sido asombroso. Los
GWAS son uno de los hitos de la ciencia en el siglo XXI, tal como lo fue el Proyecto
Genoma Humano en el siglo XX. El disefio de los GWAS proporciona un enfoque
no sesgado para ubicar en los mapas cromosomicos las variantes genéticas de
riesgo frecuentes. Una variante de riesgo frecuente se define arbitrariamente como
la que tiene una frecuencia igual o superior al 5% en la poblacién general. Sin
embargo, el limite inferior de la sensibilidad para la mayoria de los GWAS
publicados hasta la fecha es de una frecuencia de tan solo el 10%. No se prevé que
las variantes muy poco comunes (frecuencia < 5%) se detecten mediante los
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GWAS, a menos que el tamafio de muestra sea excepcionalmente grande (Roberts,
2010).

Los GWAS también pueden brindar informacion acerca de variaciones raras en el
namero de copias. Sin embargo, hay algunos tipos importantes de variaciones
genéticas raras para las que el GWAS no da una buena informacion.
Especificamente, variaciones muy poco frecuentes con un cambio en una sola base
de la secuencia del ADN (llamadas mutaciones puntuales), que no son detectadas
(hay que recordar que los GWAS estan disefiados para detectar variantes comunes
de bases simples, cualquier variacion que tiene una frecuencia poblacional inferior
al 1% no puede ser detectada. No obstante, sabemos que tales variantes raras
pueden tener repercusion en la funcidén bioloégica y algunas influir el riesgo de
enfermedad. Por ende, es extremadamente importante tener en cuenta que los
GWAS pueden no detectar muchas de las variantes raras que pueden mediar, por
ejemplo, la susceptibilidad a una enfermedad (Craddock, 2013).

Los GWAS se usan ya sea con una muestra grande de casos y controles no
emparentados, o con una amplia muestra basada en familias con muchos de sus
miembros emparentados. En la practica, la mayoria de los GWAS se disefian con
casos y controles no relacionados. Una de las razones es que los GWAS para
enfermedades comunes requieren de muestras muy grandes para tener un poder
estadistico adecuado, y las muestras de casos y controles no emparentados son
generalmente mucho mas faciles y baratas de recolectar que las basadas en
familias. Otra consideracién practica importante es que los disefios de casos y
controles pueden usar un Unico y gran conjunto comun de controles, en los que su
frecuencia de alelos puede ser contrastado con muchos trastornos diferentes. Esto
resulta mas atractivo desde el punto de vista econdmico que los disefios basados
en familias en los que los controles son especificos para el correspondiente estudio
(Craddock, 2013).

2.7.2 Trascendencia de los GWAs para identificacion de rasgos
Se ha informado de varios miles de QTL para las principales especies de animales
grandes de consumo. Sin embargo, la mayor parte de estos QTLs fueron detectados
utilizando escasos microsatélites con intervalos de confianza elevados que
cubrieron varias megabases del genoma que contenian cientos de genes y
variantes. Por lo tanto, resulté dificil detectar variaciones basadas en una
distribucion cuantitativa importante, lo que inicié con el re-mapeado y la definicién
de los QTLs iniciales. Por su parte, los GWAS se basan en el fenédmeno natural del
desequilibrio del ligamiento (LD) de la poblacién entre los marcadores genéticos
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(SNP) y las variantes causales, los loci de rasgos cuantitativos (QTL) o los
nucleotidos (QTN). GWAS requieren muestras mas grandes de individuos que los
requeridos para los estudios de vinculacion-QTL, ya que se espera que el LD de la
poblacion entre SNPs y variantes causales sea inferior en las poblaciones y las
sefales de asociacion confiables deben mostrar un nivel muy alto de significancia
(p<1x107) Para sobrevivir a las multiples correcciones de pruebas para casi un
millon de pruebas de asociacion (Kadarmideen, 2014).

2.7.3 GWAS en los animales para el consumo humano

La produccion de alimentos a partir de la ganaderia sera el principal motor para
aliviar los problemas que plantea la creciente demanda de alimentos de origen
animal por parte de la poblacién humana. Para una produccién y reproduccién eficaz
en los animales, hay que superar retos que permitan comprender mejor como la
produccién animal puede contribuir més eficazmente a la bioeconomia (Rodriguez
et al., 2017). La cria de animales y la gendémica desempefian un papel critico en la
produccion de materias primas de origen animal (carne, leche, huevos y sus
productos) que se encuentran en el mercado y que dan certidumbre a la seguridad
para todos los seres humanos, mientras que la conservacion es un recurso
sostenible de recursos naturales y menos un impacto ambiental (Kadarmideen,
2014).

2.7.4 Rasgos de interés reproductivo investigados en GWAS en cerdos

El cerdo, siendo un mamifero altamente prolifico, es una de las mejores especies
para estudiar la complejidad genética de los rasgos reproductivos poco heredables.
Alrededor del 30% del sacrificio de cerdas en los sistemas de produccién porcina
se ha debido principalmente a problemas reproductivos (Stalder et al., 2004). El
rendimiento reproductivo en los sistemas comerciales de produccién porcina suele
cuantificarse por numerosos rasgos de produccion econdmicamente importantes
(Onteru et al., 2012). En el Cuadro 1 pueden observarse algunos de los estudios de
microarreglos con GWAS realizados en el cerdo.

Cuadro 1. Estudios GWAS reportados en cerdos para rasgos asociados a prolificidad

Rasgo/s Autores Raza Resultados

Numero de lechones nacidos Uimari et al., Landrace danés Identifico una region en el
en primeros partos y 2011 cromosoma 9 asociada a
posteriores, Mortalidad de los rasgos.

lechones entre el nacimiento y

el destete.

Numero total de nacidos vivos  Onteru etal.,, Large White 'y Se identificaron 14
Numero de nacidos vivos 2012 Landrace regiones QTL asociadas.
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NUmero de nacidos muertos
NUmero de fetos momificados

al nacer
Tasa de ovulacion Schneider et Cruzas de Se identificaron 80
al., 2014 Landrace, regiones QTL asociadas.
Duroc con
Landrace/
Yorkshire
Peso al nacer Zhang et al., Lineas cruzadas Se identificaron 27
2014 de Yorkshire, regiones QTL asociadas.
Landrace,
Chester White,
Large White,
Hampshire y
Duroc
Numero de lechones nacidos Bergfelder- Large 17 marcadores diferentes
vivos y Numero de lechones Driiing etal.,  Whitey significativos asociados a
destetados 2015 Landrace los rasgos
Numero total de nacidos Sell-Kubiak et  Large White 10 polimorfismos de
al., 2015 nucledtidos para el
namero total nacidos y 9
SNP para su variabilidad.
NuUmero de nacidos vivos Schneider et Cruzas de Se identificaron 124
NuUmero de nacidos muertos al., 2015 Landrace, regiones QTL asociadas.
Numero de nacidos muertos Duroc con
NUmero de momias Landrace/
Peso total al nacer Yorkshire
Peso promedio al nacimiento
Peso al nacer de los lechones  Wang et al., Suzhong Se identificaron 266 SNP
2015 significativos.
El tamafio la camada y Guo et al., Landrace danés  Se identificaron 15
mortalidad de los lechones 2016 y Yorkshire regiones QTL asociadas.
Numero de lechones nacidos Verardo et al., 18 y 65 SNPs
muertos y niumero de tetas 2016 significativos en una y

nueve regiones de QTLSs.

2.7.4.1 Numero de lechones nacidos vivos y destetados

Los rasgos de reproduccion de los animales para consumo son importantes debido
al papel principal que desempefian en el éxito econdmico de la produccion. La
eficiencia de la produccién porcina depende en gran medida del numero de
lechones nacidos vivos y del nimero de lechones destetados. Sin embargo, el
mejoramiento genético de los rasgos reproductivos en las hembras es dificil y
complejo debido a la baja heredabilidad y la expresion limitada del sexo y porque el
fenotipado de estos rasgos solo es posible tardiamente en la vida de una cerda.
Estas condiciones constituyen un desafio para los programas tradicionales de cria
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de animales. La exploracibn de la arquitectura genética de los rasgos de
reproduccion es necesaria debido a los complejos procesos genéticos y biologicos
implicados (Bergfelder-Druing et al., 2015).

2.7.4.2 Numero de lechones nacidos muertos

Los rasgos reproductivos, como el nimero de lechones nacidos muertos se incluyen
ampliamente en los indices de seleccidon de programas de cria de cerdos debido a
su importancia para la industria porcina. El nimero de lechones nacidos muertos es
un rasgo complejo, que se ve afectado directamente por el niUmero total de lechones
nacidos, por efectos de los genes temporales en diferentes paridades y
enfermedades infecciosas (Verardo et al., 2016).

2.7.4.3 Peso al nacer

El peso al nacer es un rasgo econémicamente importante estrechamente asociado
con la supervivencia de los lechones y el crecimiento de mala calidad de la canal.
En términos generales, el peso al nacer de un lechdn recién nacido refleja el
progreso de su desarrollo embrionario y fetal, que depende principalmente del
suministro nutricional del embrién/feto y de su capacidad de utilizar los sustratos
disponibles. Por otra parte, el peso al nacer individual tiene un componente genético
sustancial. La heredabilidad directa para de este rasgo oscila entre 0.13 y 0.36. Por
lo tanto, la identificacién de genes candidatos relacionados al peso al nacer de un
lechén o con sus vias fisiolégicas son imprescindibles para el desarrollo de la
seleccion asistida por marcadores para mejorar rapidamente este fenotipo en los
cerdos (Zhang et al., 2014).

La variabilidad del peso al nacer de los lechones, un rasgo también conocido como
homogeneidad del peso al nacer, refleja la prolificidad de la cerda, porque esta
positivamente correlacionada genéticamente con la mortalidad antes del destete,
pero negativamente correlacionada con el crecimiento promedio de los lechones
durante la lactancia. El rasgo de variabilidad del peso al nacer tiene una baja
heredabilidad. No es facil obtener sefial significativa por GWAS utilizando un
pequefio tamafio de muestra. Ademas, se ha encontrado la variabilidad genética
aditiva materna y la heredabilidad para este rasgo, por lo tanto, la reduccion en la
variabilidad del peso al nacer de los lechones para mejorar la prolificidad de la cerda
es posible mediante la cria selectiva (Wang et al., 2016).

2.7.4.4 Numero de lechones destetados

La reproduccién, en particular el rendimiento reproductivo de las hembras es uno

de los componentes mas importantes de la produccion ganadera. El tamafio de la

camada al destete ha sido considerado como uno de los rasgos de reproduccion
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mas importantes en la produccion porcina. En la cria practica de cerdos, la seleccién
para el numero total de lechones nacidos se introdujo a principios de los afios
ochenta en las poblaciones de Landrace y Yorkshire danesa para mejorar el numero
de lechones destetados. Desafortunadamente, este enfoque condujo a un aumento
en la mortalidad de los lechones. En 2004 se cambi6 la meta de cria en el programa
de mejoramiento danesa para centrarse en el tamafio de la camada a los cinco dias
después del parto, y como resultado la mortalidad de lechones prenatalmente y en
el periodo de lactancia temprana ha disminuido (Guo et al., 2016).

2.7.4.5 Numero de tetas

El nimero de tetas es un rasgo con gran influencia en la capacidad de madres de
cerdas, ya que es un factor limitante para aumentar el nimero de lechones
destetados. Biologicamente, el desarrollo de las glandulas mamarias embrionarias
requiere la coordinacion de muchas vias de sefializacién para dirigir los cambios de
forma celular, los movimientos celulares y las interacciones célula-célula que son
necesarios para la morfogénesis adecuada de las glandulas mamarias. Ademas, el
namero de vértebras, que determina la longitud corporal de la cerda, también puede
tener una relacion directa con el nimero de tetas final que se observa en los cerdos
(Verardo et al., 2016).
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ll. MATERIAL Y METODOS

3.1 Animales

Se muestrearon cerdas reproductoras de cruzas York-Landrace con dos o mas
lactancias de dos explotaciones porcicolas semitecnificadas que desarrollan pie de
cria.

e Poblacion 1. Granja del Grupo de Produccion y Tecnologia Porcina S.A. de
C.V. ubicada en carretera a Atemajac de Brizuela Km 4.5, la poblacién de
Urena, Municipio de Zacoalco de Torres, Jalisco.

e Poblacion 2. Granja Sta. Cecilia, de Guillermo Hernandez Espinoza,
Carretera libre a Guadalajara Km 7.0, Ixtlan del Rio, Nayarit.

3.2 Toma de muestras y captura de datos

Para el andlisis de asociacion del genoma completo (GWAS) se muestrearon 24
hembras en dos grupos, uno de alta produccion y otro de baja produccion (ver
Cuadro 2). Con base en los registros del programa PigCHAMP®, se tomaron en
cuenta los registros de: numero de lechones nacidos vivos, nimero de lechones
destetados por camada, peso de la camada al destete ajustado a 21 dias y valor
reproductivo de la descendencia de la cerda (VRDC). Se seleccionaron doce
hembras con los registros mas altos y doce con los registros mas bajos de cada
poblacién. Para identificarlas se hizo un analisis multivariable de conglomerados de
K medias donde se incluyeron las variables antes mencionadas por medio del
software de SPSS®©. Con el fin identificar los SNPS que estan asociados a
caracteristicas como tamafio de camada y eficiencia reproductiva en cerdas se
emplearon estudios de asociacion del genoma completo (GWAS-SNPs). Se
recolectaron 2 mL de sangre por goteo de cada animal en tubo vacutainer® con
EDTA por medio de la técnica de extraccidn sanguinea del seno venoso oftalmico
(Carmona y Criado, 2008) con agujas estériles calibre 18, previa desinfeccion del
area anatomica respectiva, se rotulé cada tubo con el numero de registro del animal
y se mantuvo en refrigeracion a 4°C para su transportacion, conservacion y posterior
uso.
Cuadro 2. Numero de animales para hacer uso de los microarreglos

Poblaciéon 1 Poblacién 2
12 vientres 12 vientres 12 vientres 12 vientres
Altamente con baja Altamente con baja
productivos produccion productivos produccion
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3.3 Obtenciéon de ADN

Parte del trabajo de laboratorio se efectu6é en las instalaciones del Instituto de
Biotecnologia Animal, del Departamento de Produccion Animal, de la Division de
Ciencias Veterinarias, del Centro Universitario de Ciencias Bioldgicas y
Agropecuarias de la Universidad de Guadalajara, localizado en el kilémetro 7.5 de
la carretera a San Isidro Mazatepec, calle Judrez No. 104, en la poblacion de
Cofradia, Municipio de Tlajomulco de Zufiga, Jalisco.

Se realizé una extraccion de ADN crudo (Ayala-Valdovinos et al., 2007), donde se
depositaron 100 pL de sangre de cada muestra en un microtubo de 2 mL, las
muestras fueron tratadas con 900 uL de buffer A (sacarosa, 0.32 M; Tris HCI, 10
mM; MgClz, 5 mM; Triton X-100,1%), para su posterior centrifugacion por dos
minutos a 13,000 revoluciones por minuto, después se extrajo el sobrenadante del
microtubo. Este proceso se repitid hasta obtener un boton celular blanco. A
continuacion, se incubd la muestra por una hora a 50°C en una solucién de
proteinasa K (8 mg/mL) en buffer D (KCI, 50 mM; Tris HCI, 10 mM; MgClz, 2.5 mM;
NP-40, 0.455 Tween 20, 0.45%). La enzima se inactivd incubando la muestra a
90°C durante 10 minutos y se almacend a -20°C hasta su uso.

3.4 Genotipificacion por medio de microarreglos SNP60 BeadChip

Esta técnica de microarreglos se realizd para identificar y asociar genotipos con
tamafio de camada y eficiencia reproductiva en las cerdas empleando estudios de
asociacion del genoma completo identificando la variacion genética SNPs dentro
del genoma con el objetivo de identificar su asociacion con prolificidad.

Para ello, se hizo uso de microarreglos de 62,621 SNPs de la marca Illlumina,
modelo SNP60 BeadChip. Las muestras de ADN tuvieron una concentracion de
aproximadamente de 700-1000 ng o bien 20 ng/uL (Onteru et al., 2012). Las
pruebas se realizaron en el Instituto Nacional de Medicina Genémica (INMEGEN).,
localizado en: Periférico Sur 4809, Tlalpan, Arenal Tepepan, 14610 Ciudad de
México, D.F.

3.5 Andlisis de datos de GWAS
3.5.1 Control de calidad de los datos

Para poder interpretar los datos obtenidos en los microarreglos de SNPs se utilizd
el software de PLINK (Purcell et al., 2007).
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Primeramente, se efectuaron controles de calidad de los datos con el software de
PLINK con la herramienta “whole genome association analysis toolset”.

e El paso inicial en todos los andlisis de datos fue excluir individuos con
demasiados datos de genotipos desaparecidos por medio de la opcién de
PLINK opcion mind, en él se incluyeron individuos con tasa de genotipado
95% (5% faltante) o inferior. Los individuos con este umbral o inferior se
eliminaron.

¢ Mediante la opcion (geno) se llevo a cabo un andlisis para excluir SNPs con
base en la tasa de genotipos desaparecidos, se incluyeron los SNPs con un
95% de tasa de genotipado.

e Se utilizaron los datos del cromosoma X para determinar e imputar el sexo
(baséndose en las tasas de heterocigosidad) usando las opciones check-sex
e impute sex. Todas las muestras se identifican efectivamente como
muestras de hembras.

e Se utilizé la opcion freq, para generar una lista de frecuencias de alelos
menos frecuente (MAF) para cada SNP.

e Se us6 la opcion genome de PLINK para estimar la identidad por
descendencia-probabilidades.

3.5.2 Analisis de Componentes Principales (PCA).

Con el fin de modelar las diferencias de ascendencia entre las poblaciones de
cerdas con parametros de alta y baja prolificidad se realiz6 un Analisis de
Componentes Principales (PCA) usando EIGENSOFT 4.2 (Price et al., 2006).

3.5.3 Analisis de asociacion

Los analisis de asociacion se realizaron con PLINK, se corrié un modelo logistico
entre las poblaciones de cerdas con parametros de alta y baja prolificidad con los
siguientes lineamientos:

Opciones en funcién durante los andalisis:
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» allow-no-sex permite ambigledad en la determinacion del sexo.

» maf 0.05 solo se usaron los marcadores con frecuencia mayor al 5 %
(marcadores comunes).

max-maf 0.95 solo se usaron marcadores con valor maximo de MAF, omite
los SNPs monogenéticos.

mind 0.05 control de calidad solo individuos con un call rate del 95%.

geno 0.05 control de calidad solo con los SNPs con un call rate del 95%.

ci 0.95 con un intervalo de confianza de 0.05.

logistic modelo de regresion de logistica

adjust modelos de ajuste por multiples pruebas

A\

YVVV VYV

3.5.4 Busqueda e identificacion de SNPs

Para ubicacion e identificacion del gen, la region y el cromosoma de los SNPs que
fueron descritos como candidatos a mejorantes de los rasgos estudiados, se
buscaron los polimorfismos en la base de datos de SNPs del Centro Nacional de
Informacién Biotecnoldgica de Estados Unidos de América o NCBI (por sus siglas
en inglés) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp). Posteriormente, se investigo si los
genes de estos SNPs tenian descripciones previas de asociaciones favorables a
rasgos y parametros reproductivos en el cerdo.

3.5.4.1 Discriminacion o tamizado de cerdas

Posterior al analisis de componentes principales se identificaron en cada poblacion
los vientres que mas se agruparon, para hacer un segundo andlisis de asociacién e
identificacion de SNPs.

3.6 Analisis estadistico de datos genéticos de los SNPs
Ya obtenidos los SNPs de las pruebas de microarreglos se realizaron los siguientes
analisis genéticos con el fin de identificar los candidatos a prolificidad.

3.6.1 Estimacion de frecuencias genotipicas y génicas para cada gen
En la estimacion de frecuencias para cada alelo y genotipo se utilizé el método de
conteo directo (Nei, 1987).

Frecuencias genotipicas:
f (A1Al) =no. de individuos de genatipo tipo A1A1
no. Total de individuos

f (A1A2) =_no. de individuos de genotipo tipo A1A2
no. Total de individuos
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f (A2A2) =_no. de individuos de genotipo tipo A2A2
no. Total de individuos

Frecuencias génicas:
f(A1) = f(A1A1) +1/2f(A1A2). f(A2) = 1- f(Al).

La estimacion del error estandar de las frecuencias génicas se calcul6 como:
\p (1-p) /2n

Donde: n es el tamafio de la muestra, p es la frecuencia del alelo ALy 1- p es la
frecuencia del alelo A2 (Nei, 1987).

3.6.2 Heterocigosidad observada (Ho)
Para obtener proporcion de individuos heterocigotos en una muestra poblacional se
uso el método propuesto por Hedrick (2000).

Hg - 1 i (Nheremzx'goros)i (0 < HO < 1)
L /=1 N.r‘
Donde:
L= Es el nimero de loci analizados en la poblacion objetivo de estudio.
(Nneterozigotos)i = ES el nUmero absoluto de individuos heterocigotos para el locus i. Ni
= es total de individuos analizados para el locus i.

3.6.3 Heterocigosidad esperada (He)
Para estimar la probabilidad de que dos alelos extraidos al azar de la poblacién
sean diferentes se us6 el método propuesto por Hedrick (2000).

1 L { n 2]

He == % 1—_2 P? (0<He<1)
Lyz1| j=1

Donde:

Pii = Es la frecuencia del alelo j en el locus I.

L = Es el numero total de loci analizados.

3.6.4 indice de fijacion (Fis)
Para cuantificar la disminucion de la heterocigosidad en una poblaciéon a
consecuencia de la endogamia se us6 la formula descrita por Wrigth (1937).
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FIS = 1- Ho/He

3.6.5 Efecto aditivo
Es la mitad de la sustraccion entre la media produccién de los dos genotipos
homocigotos (Falconer, 1970). Y se estimé de este modo en cada poblacion y de
cada gen:

a=(A1Al-A2A2) /2
3.6.6 Efecto dominante
Es la desviacién o divergencia resultante del genotipo heterocigoto y mitad de la
sumatoria de los dos genotipos homocigotos (Falconer, 1970).

d =A1A2-0.5 (ALAL + A2A2).

3.6.7 Relacién de los genotipos con la prolificidad

El andlisis se realizé bajo un disefio de dos efectos fijos y un aleatorio considerando
el siguiente modelo estadistico mixto:

Yik = M + (Grupo*Genotipo) j + animalk + eiik

3.6.8 Software empleado para datos genéticos en la etapa de genotipificacion
Para el analisis de los datos moleculares y distancias genéticas se empleo¢ el
programa POPGENE® version 1.32 (POPGENE, 1997).

Para el analisis estadistico de la relacion de los genotipos con la produccion se
utilizara el programa de SPSS® version 17 (SPSS, 2008).

3.7 Disefio de un panel de genes

Para seleccionar los SNPs que se incluyeron en el panel de genes asociados a
prolificidad, se utilizé el software SPSS© y se realiz6 primeramente un analisis de
clasificacion de los SNPs por medio del método de formacién de Conglomerados de
K medias, contemplando a los conglomerados con diferencia estadistica (P<0.01) y
considerando los cuatro parametros registrados en las cerdas con los SNPs de
genes asociados algun rasgo y también con los genes que Unicamente estan
asociados a parametros reproductivos.

Se seleccionaron siete SNPs de cinco genes distintos: ATP6V0A4, ABCC1,
FBRSL1, NHSL1y PELO, debido a que tuvieron mayor grado de asociacion con los
parametros de eficiencia reproductiva y tamafio de camada. De estos siete, solo dos
se encontraron sitios de corte en el polimorfismo para poder genotipificar por medio
de la técnica de PCR-RFLP. Para la genotipificacion los SNPs de los genes

ATP6VOA4 (ALGA0124447) y ABCC1 (ALGA0115044), se identificaron los sitios de
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sus polimorfismos por medio de corte de unos de sus alelos de las enzimas de
restriccion Alul y Mboll respectivamente. La separacion e identificacion de los
fragmentos digeridos se hizo por medio de electroforesis en gel de agarosa con
bromuro de etidio o GelRed™ como sustancias intercalantes del ADN.

De la siguiente generacion cerdas reproductoras de la poblacion 1 se seleccion6
una muestra de 50 cerdas reproductoras descendientes de las cerdas que
previamente habian sido seleccionadas, se realiz6 un analisis de conglomerados de
K medias por medio del software de SPSS®, donde con base a los registros
reproductivos se eligieron 25 cerdas de alta produccion y 25 baja produccion. Ya
genotipificadas los animales reproductores para los dos genes asociados a
eficiencia reproductiva y tamafio de camada, se realizaron los mismos andlisis
aplicados en el punto 3.6. tomando la informacién del software PIGCHAMP® con el
fin de encontrar diferencias entre las cerdas madres, descendientes y la media de
su poblacién para los rasgos seleccionados.

3.8 Respuesta de la seleccidn asistida por marcadores

Mediante la medicion de sus pardmetros reproductivos y sus genotipos de los SNPs
seleccionados, se comparo la respuesta en la seleccidn para cerdas descendientes
de alta y baja eficiencia reproductiva mediante un modelo mixto, se estimaron las
frecuencias genotipicas y génicas, heterocigosidad, indice de fijacién de los dos
genes asociados a prolificidad y eficiencia reproductiva en la muestras de cerdas
descendientes, también se calcularon los efectos aditivos, de dominancia y de
diferencias entre genotipos de cada gen asociado a parametros reproductivos
(nimero de lechones nacidos vivos, numero de lechones destetados por camada y
valor reproductivo de la descendencia de la cerda (VRDC). El peso de la camada al
destete ajustado a 21 dias no puedo estimarse, ya que este parametro no se capturd
en la siguiente generacion. Por dltimo, se estimaron los promedios de los tres rasgos
seleccionados y su diferencia entre la poblacion, madres e hijas.
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IV. RESULTADOS

4.1 Descripcién de las poblaciones

La seleccion de los animales para genotipificacion con GWAS-SNPs se realiz6 por
medio de un analisis de componentes principales para datos categéricos y un
andlisis de K medias debido al numero total de lechones nacidos vivos, nimero de
lechones destetados, peso ajustado a los 21 dias y VRDC. En el Cuadro 3 se
describen las medias para los parametros reproductivos contemplados en el
estudio. Donde se muestra que los grupos son estadisticamente distintos. Ambas
poblaciones con las cerdas que estan categorizadas como cerdas de alta
produccion, son también las que tienen los mejores valores y estan ubicadas dentro
de los grupos de alta produccion.

Cuadro 3. Medias de cada parametro reproductivo por grupo de cerdas de
altay baja produccion y totales

Pob Grupo n No. de No. de Peso VRDC
lechones lechones ajustado a
nacidos vivos destetados los 21 dias
1 Alta 12 12.032 10.962 71.192 109.812
Baja 12 10.03P 8.75 57.6° 94.72b
2 Alta 12 14.192 11.02 76.242 114.522
Baja 12 8.16° 6.7° 49.95P 90.80°
Total 48 11.1 9.35 63.75 102.46
Desviacion tipica 2.88 2.15 12.29 11.12

Pob: Poblacién, VRDC: valor reproductivo de la cerda, Literales distintas (2°) por
columna denotan diferencias estadisticas significativas (P<0.001).

4.2 Resultados de los analisis de datos del estudio de asociacion del genoma
completo (GWAS).

4.2.1 Anédlisis de Componentes Principales

El analisis de componentes principales (PCA) usando EIGENSOFT 4.2 como una
interpretacion de la distancia genética, muestra la agrupacion con base en el
genotipo. En la Figura 1, se observa una variabilidad considerable en los datos. La
explotacion uno (D-High y D-Low) presenta muestras mejor agrupadas y mostrando
un distanciamiento entre muestras de diferentes parametros, mientras que la
explotacion 2 (D-High y D-Low) sus muestras se ubican en un mismo cuadrante, sin
importar a que categoria pertenezcan.
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Figura 1 PCA 48 muestras
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Figura 1. Grafico EIGENSOFT 4.2 de las 48 muestras considerando los 53,033 SNPs.

Las muestras de las dos poblaciones se dispersaron de forma distinta e
independiente, la poblacién 1 se observa en el diagrama con diferencias genéticas
entre sus grupos de alta y baja produccion, por otra parte, en el grafico los animales
muestreados de la poblacién 2 exhiben una gran similitud genética entre sus grupos
y ambas poblaciones son diferentes entre si.

4.3.2 Andlisis de asociacion con PLINK

4.3.2.1 Analisis de asociacion con todas las muestras

El analisis de asociacion incluyé las 48 muestras completas, se comprendieron
53,087 marcadores para SNPs sin ningun fenotipo faltante. La tasa global de
genotipado de los individuos restantes fue del 0.998975, por lo que casi todos los
marcadores contenidos en el microarreglo fueron contemplados dentro del analisis.
Después proceso del filtrado de los genotipos, quedaron 53,033 SNPs para poder
realizar un analisis estandar de asociacién caso-control utilizando la prueba exacta
de Fisher para generar significancia. En el Cuadro 4 pueden observase los 24 SNPs
con los valores de “P” con mas significancia.
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Cuadro 4. SNPs con valores de mayor significancia, contemplando las 48
muestras de las dos poblaciones

Cr SNP Gen P

2 ASGA0011627 S/V 8.06E-05
2 MARC0085103 S/V 7.36E-05
3 DBWU0000430 S/V 2.54E-05
3 MARC0064460 S/V 3.50E-05
3 H3GA0008586 S/V 8.06E-05
3 ASGA0013487 SIV 8.01E-05
3 ASGA0091992 S/V 9.13E-05
3 MARC0037904 S/V 9.13E-05
3 ASGA0014168 S/V 9.13E-05
3 ALGA0018438 S/V 8.06E-05
3 ASGA0014192 S/V 4.02E-05
3 ALGA0018461 S/V 8.06E-05
3 ASGA0089710 S/V 8.56E-05
3 MARC0029948 S/V 9.13E-05
3 MARC0044793 S/V 3.43E-05
4 MARC0099136 S/V 8.56E-05
4 ASGA0020887 S/V 6.54E-05
6 MARC0056813 S/V 1.71E-05
6 H3GA0017523 LOC106510465 1.64E-06
6 ASGA0092787 SIV 7.07E-06
9 ALGA0114190 S/V 8.06E-05
13 ALGA0067897 LOC106505551 5.75E-05
13 MARC0085817 S/V 7.36E-05
14 ALGA0080464 S/V 8.51E-05

Cr: Cromosoma, P: Probabilidad, S/V: Regién sin validar

El andlisis estandar de asociacion de Fisher discrimind 24 SNPs con los valores de
P mas bajos, situados entre 1x10° y 1x10%. Pero al buscar las regiones a las que
pertenecen los SNPs, no se encontré ningin SNP en alguna regién identificada
como gen. Por lo anterior, se decidio retirar los datos pertenecientes a la explotacion
con los datos con menor grado de agrupamiento segun lo expuesto en el andlisis
de componentes principales, con el fin reducir la variabilidad por la dispersién de los
datos.

4.3.2.2 Analisis de asociacion con muestras seleccionadas

Se corrié un segundo andlisis de asociacién, donde se retiraron las muestras mas
dispersas de los cuatro grupos, discriminandolos a través de la distancia genética
expresada en los graficos obtenidos por EIGENSOFT 4.2. Esto con fin de aumentar
la precision de los datos. Se retiraron las 12 muestras mas dispersas, quedando 36
para el estudio, de la poblacion 1 se retiraron cinco muestras del grupo alta
produccion, del grupo de baja producciéon no fue necesario retirar ninguna muestra
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del andlisis. De la poblacion 2 se retiraron tres en el grupo de altas y cuatro en el
grupo de bajas (Cuadro 5). En el segundo andlisis con las 36 muestras de ambas
poblaciones se obtuvieron 214 SNPs, con valores de P (1x10°a 1x10°), obsérvese

Cuadro 6.

Cuadro 5. Numero de muestras seleccionadas por grupo y

poblacion

Poblacién Grupo de Altas  Grupo de bajas
Poblacion 1 7 12

Poblacién 2 9 8

Cuadro 6. SNPs del andlisis con muestras tamizadas de las dos poblaciones los valores

de “P” mas significativos

C SNP Gen P C SNP Gen P

15 MARC0045691 Sin informacién 3.06E-09 3 ALGA0017983 HS3ST4 3.30E-05
1 ALGA0001854 NHSL1 5.44E-08 13  ALGA0069850 LOC102159722 3.30E-05
13 ALGA0070825 Sin informacién 6.61E-08 14  H3GA0043571 Sin informacién 3.30E-05
13 ASGA0058070 ZFYVE20 6.61E-08 3 ALGA0124353 SYT17 3.37E-05
13 DRGA0012585 Sin informacién 6.61E-08 9 ALGA0052257 Sin informacién 3.37E-05
13 MARCO0052143 Sin informacién 6.61E-08 16 MARCO0073405 Sin informacién 3.37E-05
13 MARCO0085495 Sin informacién 6.61E-08 1 ALGA0004837 Sin informacién 3.58E-05
2 ASGA0011627 Sin informacién 7.29E-08 6 ALGA0119727 Sin informacién 3.58E-05
13 ASGA0058118 LOC100517308 9.02E-08 14  DIAS0000600 HIP1R 3.58E-05
13 H3GA0036818 LOC100518399 9.02E-08 14 MARCO0094668 Sin informacién 3.58E-05
13 ASGA0058102 XPC 2.10E-07 16 H3GA0045791 Sin informacién 3.58E-05
1 ASGA0001719 NHSL1 3.04E-07 X ASGA0081190 KIF4A 3.58E-05
3 DBWU0000430 Sin informacién 4.15E-07 14 M1GA0018418 Sin informacién 3.63E-05
6 ALGA0037046 LRRC7 4.58E-07 15 ALGA0083477 Sin informacién 3.63E-05
2 MARCO0085103 Sin informacién 5.32E-07 15 ASGA0091472 Sin informacién 3.63E-05
7 ALGA0045079 Sin informacién 9.50E-07 13  ASGA0090392 LOC102159722 3.89E-05
3 H3GA0008586 Sin informacién 1.06E-06 17 ASGA0075660 Sin informacién 3.89E-05
3 MARC0064460 Sin informacién 1.06E-06 2 MARCO0014765 Sin informacién 3.90E-05
13 ASGA0098033 Sin informacién 1.06E-06 6 MARCO0056813 Sin informacién 3.90E-05
X M1GA0023815 Sin informacién 1.06E-06 18 ALGA0106647 Sin informacién 3.90E-05
1 ALGA0004842 Sin informacién 1.44E-06 1 INRA0001220 ECT2L 3.90E-05
1 CASI0009963 Sin informacién 1.44E-06 11  MARC0056474 Sin informacién 3.90E-05
6 ALGA0105773 Sin informacién 2.82E-06 13 DRGA0012047 Sin informacién 3.90E-05
2 ASGA0011552 TRIM36 3.02E-06 13 H3GA0036594 Sin informacién 3.90E-05
16 ALGA0089822 Sin informacién 3.06E-06 17  ALGA0093511 Sin informacién 3.90E-05
13 ASGA0056787 Sin informacién 3.13E-06 3 ALGA0110088 LOC100525516 3.91E-05
7 ASGA0036896 Sin informacién 3.29E-06 3 ALGA0116852 LOC100525516 3.91E-05
X ALGA0099456 Sin informacién 3.29E-06 4 ALGA0024553 Sin informacién 3.91E-05
X DRGA0017149 Sin informacién 3.29E-06 8 ASGA0083967 FHDC1 3.91E-05
X INRA0056549 Sin informacién 3.29E-06 12 H3GA0035082 LOC100628075 3.91E-05
X INRA0056550 Sin informacién 3.29E-06 17  MARCO0050941 Sin informacién 3.91E-05
X MARCO0074079 Sin informacién 3.29E-06 17 MARCO0082339 Sin informacién 3.91E-05
2 H3GA0006488 Sin informacién 3.76E-06 3 ALGA0017217 Sin informacién 3.92E-05

LOC102157493
y

13 ALGA0109216 Sin informacién 3.82E-06 3 ASGA0013487 LOC102157744 3.92E-05
3 H3GA0053928 LOC102160049 3.83E-06 13 1SU10000647 Sin informacién 3.92E-05
7 M1GA0009933 Sin informacién 4.43E-06 16  ALGA0090150 ARL15 3.92E-05
2 ALGA0015589 DMXL1 5.03E-06 3 H3GA0010624 DTNB 4.09E-05
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H3GA0002228
MARCO0099136
MARCO0010192
ASGA0028004

DRGA0014500
ALGA0088021
ASGA0001721
ASGA0099595
MARC0002870
ALGA0089818
ALGA0100236
MARCO0003934
ALGAO0107987
ALGA0115113
ALGA0104820
H3GA0051677
ASGA0021065
MARC0064624
ALGA0087901
H3GA0052947
ALGAO0059513
ALGA0062438
ALGA0004820
ALGAO0097407
H3GA0050572
MARC0068932
H3GA0009504
ALGA0041302
ALGA0027621
DRGAO0007065
ALGA0015586
DRGA0004246
H3GA0040514
MARC0015290
ASGA0032522
INRA0036652
H3GA0055650
DIAS0001066
ALGA0017952
ALGA0123954
ASGA0020887
ALGA0069052
ALGA0070877
ASGA0056791
MARC0084121
ALGAO0089383
DIAS0004788
MARC0017185
MARCO0008901
ALGA0040805
ALGA0040847
ALGA0040921
ASGA0033158
H3GA0028844
ASGA0075226
ASGA0082368
MARCO0058079
MARC0027741
ALGA0114190

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
TOX3

Sin informacién
Sin informacién
NHSL1

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
PBXIP1

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
GRM8

GRM8

Sin informacién
LOC100737080
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
DMXL1

Sin informacién
CAPN9

Sin informacién
GRM4

Sin informacién
Sin informacién
RFC2

HS3ST4

Sin informacién
Sin informacién
ULK4
KBTBD12

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
SEC61A1

Sin informacién
Sin informacién
FOXP4
TRERF1

Sin informacién
Sin informacién
SRGAP2

Sin informacién
SUPT20H

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién

5.90E-06
5.90E-06
5.90E-06
6.33E-06

8.36E-06
8.36E-06
8.90E-06
8.90E-06
8.90E-06
8.90E-06
8.90E-06
8.90E-06
9.71E-06
9.71E-06
1.02E-05
1.02E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.25E-05
1.25E-05
1.25E-05
1.26E-05
1.26E-05
1.26E-05
1.26E-05
1.26E-05
1.27E-05
1.36E-05
1.36E-05
1.46E-05
1.47E-05
1.51E-05
1.65E-05
1.65E-05
1.65E-05
1.65E-05
1.68E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
1.86E-05
2.04E-05
2.04E-05
2.04E-05
2.09E-05
2.09E-05
2.09E-05
2.09E-05
2.09E-05
2.09E-05
2.16E-05
2.38E-05
2.52E-05
2.52E-05
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ALGA0070563
DRGA0000255
H3GA0008606
ALGA0091756

ALGA0093608
ALGA0004833
ASGA0003760
ALGA0102419
H3GA0049448
ALGAO0007870
ALGAO0007873
INRA0027601
ASGA0044530
ALGA0071573
DRGA0017147
MARC0004517
M1GA0006094
MARCO0063385
H3GA0017523
ALGAO0046587
ASGA0037921
DRGAO0008346
ALGA0068988
ALGA0068996
ALGA0069061
DRGA0012596
MARCO0033394
H3GA0009014
ALGA0116409
ASGA0062190
ASGA0092787
ASGA0001155
ALGA0076660
ASGA0014168
ASGA0091992
MARC0029948
MARC0037904
ALGA0028348
ALGA0055609
ALGA0073335
MARCO0036990
H3GA0028115
ALGA0068973
ALGA0069014
ASGA0056782
DRGA0012538
MARC0046697
M1GA0020980
MARC0094807
MARC0061085
INRA0060430
H3GA0045035
DRGA0001924
MARC0016290
INRAQ056745
ASGA0003861
MARCO0105139
CASI0009314
ASGA0093244

SUMF1

Sin informacién
CUX1

FAT2
LOC102165625
y PAK7

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
KCNG1

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LOC100156073
Sin informacién
Sin informacién
KCNIP4
KCNIP4

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
HS3ST4

Sin informacién
FBRSL1

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LOC100736832
CITA

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
SLC30A1

Sin informacién
Sin informacién
LOC100739730
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
SPTAL

VATI1L

4.09E-05
4.42E-05
4.42E-05
4.42E-05

4.42E-05
5.04E-05
5.04E-05
5.04E-05
5.04E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.16E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.18E-05
5.62E-05
5.62E-05
5.71E-05
5.96E-05
6.03E-05
6.03E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.67E-05
6.81E-05
6.81E-05
6.81E-05
6.81E-05
6.81E-05
7.41E-05
7.86E-05
7.86E-05
7.92E-05
7.92E-05
7.92E-05
7.92E-05
8.31E-05
8.31E-05
8.31E-05
8.63E-05
8.63E-05
8.63E-05
8.63E-05

28



13

DIAS0001178
H3GA0029984
H3GA0047116
ASGA0004211
DRGA0001450
ASGA0014192
MARCO0045544
ALGA0117672
ALGA0108473
MARCO0037294
H3GA0036535

NUAK?2

Sin informacién
FAT2
LOC102163170
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién

2.52E-05
2.52E-05
2.52E-05
2.64E-05
2.64E-05
2.64E-05
2.64E-05
2.64E-05
2.85E-05
2.85E-05
2.85E-05

13
14
14
13
13
14

10
14

ASGA0033859
H3GA0023257
MARCO0085817
ASGA0064256
DRGA0013545
CASI0010159
MARCO0037006
MARCO0049055
ALGA0121035
MARC0018859
M1GA0018459

ZFANDG6

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
NUAK?2

Sin informacién
Sin informacién

8.63E-05
8.63E-05
8.63E-05
8.63E-05
8.63E-05
8.64E-05
8.64E-05
8.64E-05
8.84E-05
8.84E-05
8.84E-05

C: Cromosoma, P: Probabilidad, S/V: Region sin validar

De los 214 SNPs identificados en este segundo analisis de asociacion, 151 se
ubicaron dentro de regiones sin caracterizar y 63 SNPs se encontraban en locus
dentro de genes ya identificados y validados. Varios SNPs seleccionados se

encontraron cercanos de otros dentro del genoma, lo que puede sugerir la presencia
de haplotipos en algunas regiones de los cromosomas con muchos SNPS préximos

en la cadena. En el Cuadro 7 se observan la cantidad de SNPs encontrados que
pertenecen a cada cromosoma.

En el Cuadro 8, en la pagina siguiente se muestran los 63 SNPs que en literatura

Cuadro 7 Namero de SNPs por cada cromosoma

Cromosoma Numero de SNPs Cromosoma Numero de SNPs

1 19 11 3
2 12 12 2
3 24 13 40
4 10 14 13
6 10 15 8
7 13 16 9
8 8 17 9
9 10 18 5
10 3 X 16
S 109 5y 105

Total 214

se han identificado dentro genes y a que rasgo se ha asociado. Son de mayor interés
para el estudio los genes que conciernen de forma directa o indirecta con procesos
fisioldgicos reproductivos como ovulacion, ciclo estral y gestacion.
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Cuadro 8. SNPs posicionados del andlisis con las muestras tamizadas en genes y la
funcion gen

C SNP Gen Asociado a:

1 INRA0O001220 ECT2L Puede actuar como un factor de intercambio de nucledtidos de
guanina (GEF). (GeneCards).

1 ASGA0004211 LOC102163170 No hay informacion.

1 ASGA0001721 NHSL1 La presencia de progesterona y estrégeno influyen en la expresion
de este gen en el endometrio (Shimizu et al., 2010).

1 ALGA0001854 NHSL1 La presencia de progesterona y estrégeno influyen en la expresion
de este gen en el endometrio (Shimizu et al., 2010).

1 ASGA0001719 NHSL1 La presencia de progesterona y estrégeno influyen en la expresion
de este gen en el endometrio (Shimizu et al., 2010).

2  ALGA0015589 DMXL1 La proteina codificada por este gen es un miembro de la superfamilia
de proteinas repeticion WD, que tienen funciones reguladoras
(http://www.genecards.org/).

2  ALGA0015586 DMXL1 La proteina codificada por este gen es un miembro de la superfamilia
de proteinas repeticion WD, que tienen funciones reguladoras
(http://www.genecards.org/).

2  ASGA0011552 TRIM36 Gen relacionado en otras especies en otras especies con el sistema
Inmune (http://www.genecards.org/).

3  ASGA0091992 CIITA Este gen codifica una proteina que se localiza en el ndcleo y actia
como un gen de transcripcion regulador positivo de clase Il del
complejo mayor de histocompatibilidad y se conoce como factor
maestro de control (Chang et al., 1994; Hara et al., 2013).

3  H3GA0008606 CUX1 Modula la expresion génica en el ileon de los cerdos (prediccion de
la diafonia entre las células inmunitarias intestinales y los adipocitos
submusculares). (Hulst et al., 2015).

3 H3GA0010624 DTNB Este gen codifica la distrobrevina beta, un componente del complejo
de proteinas asociado a la distrofina (DPC). El DPC se localiza en el
sarcolema y su disrupcion se asocia con diversas formas de distrofia
muscular (NCBI).

3 ALGA0017952 HS3ST4 Este gen codifica la enzima heparan sulfato DE-glucosamina 3-O-
sulfotransferasa 4 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene).

3 ALGA0017983 HS3ST4 Se cree que la expresion de este gen juega un papel en la
patogénesis del HSV-1, humanos (NCBI).

3 H3GA0009014 HS3ST4 Se cree que la expresion de este gen juega un papel en la
patogénesis del HSV-1, humanos (NCBI).

3  ALGA0110088 LOC100525516 No hay informacion.

3  ALGAO0116852 LOC100525516 No hay informacion.

3  ASGA0014168 LOC100736832 No hay informacion.

3  H3GA0009504 LOC100737080 No hay informacion.

3  ASGA0013487 LOC102157493 No hay informacion.

y
LOC102157744

3 H3GA0053928 LOC102160049 No hay informacion.

3 DIAS0001066 RFC2 Coadifican una subunidad de una proteina influyen en la expresion de
proteinas hepéticas en los cerdos en crecimiento (Junghans et al.,
2003).

3 ALGA0124353 SYT17 Asociacion con un haplotipo relacionado a infanticidio materno
porcino (Quilter 2012).

4 M1GAO0006094 LOC100156073 No hay informacion.
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12
13
13
13
13
13
13

ASGA0021065

CASI0009314

ALGA0037046

ASGA0028004

ASGA0093244

ALGAQ0040805

ASGA0032522

ALGA0040847

ASGA0033859

ASGA0083967
ALGA0046587
ASGAQ0037921
H3GA0028115
ALGA0121035

DIAS0001178

ALGA0055609

H3GA0028844

H3GA0035082
ALGAO0070877
ASGA0058118
H3GA0036818
ALGA0069850
ASGA0090392
DIAS0004788

PBXIP1

SPTAl

LRRC7

TOX3

VATIL

FOXP4

GRM4

TRERF1

ZFANDG

FHDC1
KCNIP4
KCNIP4
LOC100739730
NUAK2

NUAK?2

SLC30A1

SRGAP2

LOC100628075
KBTBD12

LOC100517308
LOC100518399
LOC102159722
LOC102159722
SEC61A1

La proteina codificada por este gen interactta con la proteina PBX1,
inhibe su potencial de activacion transcripcional al prevenir su union
al ADN puede interactuar con los receptores de estrégeno alfa y beta
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene).

Expresion alta en tejido de ovarios de cerdas con bajos registro de
camada (Zhang et al., 2015).

Este gen se asocia en cerdos al espesor de la grasa dorsal, el
contenido de grasa intramuscular y la ganancia diaria promedio
(Fontanesi et al., 2014, Lee et al., 2015).

Gen miembro de una subfamilia de factores de transcripciéon que
puede estar implicado en la flexion y el desenrollamiento del ADN y
la  alteracion de la  estructura de la  cromatina
(http://www.genecards.org/).

Gen asociado en cerdos F1 Landrace con la expresiéon de niveles
séricos de transaminasas piravicas glutamicas (GPT). pueden usarse
como un indicador de dafios en los musculos y células hepéticas que
afectan el estado de salud (Lee et al., 2014).

Juegan un papel importante en la regulacion de la transcripcién de
genes especificos de tejidos y células durante el desarrollo y la edad
adulta. NCBI

Expresa para un receptor de un neurotransmisor excitador en el
sistema nervioso central y activa tanto los receptores de glutamato
ionotrépico como metabotropico.

Este gen codifica una proteina reguladora transcripcional de dedo de
zinc que interacciona con CBP / p300 para regular el gen humano
CYP11A1. NBCl y Fronza, 2011.

Gen estudiado en la susceptibilidad de hernia umbilical en cerdos,
pero esté en chino (Su et al., 2014).

No hay informacién.

Gen asociado al asma en humanos (Himes et al., 2013).

Gen asociado al asma en humanos (Himes et al., 2013).

No hay informacién.

Su expresion esté relacionada con la sefializacion apoptosis y la
autofagia del citoesqueleto y la apoptosis y la autofagia (Genecards).
Su expresion esta relacionada con la sefializacion apoptosis y la
autofagia del citoesqueleto y la apoptosis y la autofagia (Genecards).
Asociado con el transporte de glucosa y otros azUcares, sales biliares
y é&cidos organicos, iones metalicos y compuestos aminicos y
transportadores SLC de ion metalico (GeneCards).

Induce protusiones de membrana necesarias para la migracion
neuronal y la morfogénesis, relacionado con la dinamica evolutiva de
la variacion del nimero de copias en genomas de cerdo en el
contexto de adaptacién y domesticacion (Paudel, 2013).

No hay informacién.

No hay informacion.

No hay informacion.

No hay informacién.

No hay informacion.

No hay informacién.

Tiene acciones e interaccion con la progesterona y el estrégeno en
el transcriptoma del endometrio bovino (Shimizu et al. 2010).
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ALGAO0070563

ALGA0069052

ASGA0058102

ASGA0058070

H3GA0040514

ASGA0062190

DIAS0000600

ALGA0090150

H3GA0047116

ALGA0091756

H3GA0049448

ALGA0093608

ALGAO0097407

H3GA0050572

ASGA0081190

ASGA0082368

SUMF1

ULK4
XPC

ZFYVEZ20

CAPN9

FBRSL1

HIP1R

ARL15

FAT2

FAT2

KCNG1
LOC102165625

y PAK7
GRM8

GRM8

KIF4A

SUPT20H

Codifica una enzima que cataliza la hidrolisis de ésteres de sulfato.
Las mutaciones en este gen causan multiples deficiencias de
sulfatasa, un trastorno de almacenamiento lisosomal (NCBI).
Desempefian un papel en el crecimiento neuronal y la endocitosis
(https://lwww.ncbi.nim.nih.gov/gene).

Este gen codifica un componente de la ruta de reparacién de
escisién de nucleétidos (NER).

Es un gen cuya expresion esta relacionada con un vector de calidad
de la carne, con gran contribucion positiva de la conductividad a 1y
24 h post mortem en M. longissiumus dorsi del cerdo

La proteina codificada por este gen se expresa predominantemente
en el estbmago y el intestino delgado y puede tener funciones
especializadas en el tracto digestivo (Colombo et al., 2014).
https://www.ncbi.nim.nih.gov/gene).

Asociacién con un haplotipo relacionado a infanticidio materno
porcino (Quilter 2012).

Componente de fosas y vesiculas recubiertas de clatrina, que
pueden vincular la maquinaria endocitica al citoesqueleto de actina
(GenecCards).

Gen candidato con la tasa de conversion de alimentos en la raza
Duroc (Wang et al., 2015).

Codifica un supresor de tumores esencial para controlar la
proliferacion celular durante el desarrollo en humanos (NCBI).
Codifica un supresor de tumores esencial para controlar la
proliferacion celular durante el desarrollo en humanos (NCBI).

Este gen codifica un miembro del canal de potasio, se expresa
abundantemente en el misculo esquelético (NCBI).

No hay informacion.

Gen asociado con el mecanismo subyacente implicado en la
alteracion del fenotipo de comportamiento durante la domesticacién
del cerdo.

Gen asociado con el mecanismo subyacente implicado en la
alteracion del fenotipo de comportamiento durante la domesticacion
del cerdo.

Esta implicado en el transporte intracelular de organelos
membranosos. Esta proteina también se asocia con los brazos
cromosémicos condensados y puede estar involucrada en el
mantenimiento de la integridad cromosomica durante la mitosis
(NCBI).

Relacionado con exosomas derivados de placenta que aumentan
continuamente en la circulaciéon materna durante el primer trimestre
del embarazo en humanos (Sarker, 2014).

C: Cromosoma, P: Probabilidad, NCBI: https://www.ncbi.nIm.nih.gov/gene, GeneCards:
http://www.genecards.org/

4.3.2.3 Analisis de asociacion en cada poblacion

Posteriormente de haberse realizado el analisis de asociacién con las muestras de
los dos grupos, discriminadas a través de su variabilidad genética, se realizd un
tercer andlisis de asociacion independiente para cada poblacién. Con el fin de
analizar las diferencias de asociacién en los SNPs de cada poblacion.
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4.3.2.3.1 Analisis de asociacion de 19 muestras en la poblacién 1
Para el andlisis de la poblacion 1 se retiraron cinco datos del grupo de cerdas de
alta produccién. Después de correr el analisis de asociacion de sélo esta poblacién,
se encontraron 411 SNPs con valores de P significativos de 1x10° hasta 1x10
(Cuadro 9 y 10). Lo cual duplicé el numero de SNPs con valor de P significativo en
comparacion con el analisis realizado con las muestras de los dos grupos juntas.
Cabe sefalar que varios de los SNPs sefalados en el andlisis anterior fueron
nuevamente encontrados y con menor valor de P.

Cuadro 9. Numero de SNPs con diferencias significativas entre grupos
para cada poblacion

Poblacién 1 2
SNPs con valores P significativos 411 3
SNPs en locus ubicados en un gen 149 1
SNPs en locus ubicados en un gen funcionales 98 0
SNPs asociados a rasgos reproductivos 20 0
SNPs asociados a rasgos de carne, grasa y crecimiento 38 0
SNPs asociados a rasgos inmunolégicos 12 0
SNPs asociados a rasgos diversos 28 0

Cuadro 10. SNPs de genes asociados a rasgos con
poblacién 1 ordenados por valor de P

los datos ajustados de

C SNP Gen P C SNP Gen P

1 ALGA0001854 NHSL1 1.55E-09 2 MARCO0085103 Sin informacién 2.03E-05
15 MARC0045691 Sin informacién 3.16E-08 3 ALGA0017987 Sin informacion 2.03E-05
1 ASGA0001719 NHSL1 3.49E-08 3 ASGA0099178 Sin informacién 2.03E-05
3 ALGA0103214 LOC102165540 7.03E-08 3 MARCO0004212 Sin informacion 2.03E-05
3 ALGA0108901 Sin informacion 7.03E-08 4 ALGA0024553 Sin informacion 2.03E-05
1 ASGA0001721 NHSL1 2.51E-07 4 DRGA0004815 Sin informacion 2.03E-05
3 ASGA0100009 Sin informacion 2.51E-07 4 H3GA0012015 Sin informacion 2.03E-05
4 DIAS0003911 C4H8orf76 2.51E-07 4 M1GA0005230 TRAPPC9 2.03E-05
4 MARCO0027741 Sin informacion 2.51E-07 6 ALGA0117317 LOC102159582 2.03E-05
3 ALGA0106253 ABCC1 3.03E-07 6 CASI0009620 Sin informacién 2.03E-05
3 ALGA0124095 ABCC1 3.03E-07 7 H3GA0023580 BCL11B 2.03E-05
3 ALGA0106252 Sin informacién 3.03E-07 7 M1GA0011118 Sin informacién 2.03E-05
3 ALGA0112622 Sin informacién 3.03E-07 8 ALGA0124361 Sin informacién 2.03E-05
3 MARCO0014155 Sin informacién 3.03E-07 8 H3GA0024605 Sin informacion 2.03E-05
6 ASGA0093244 VATI1L 3.03E-07 9 ALGA0054950 Sin informacién 2.03E-05
2 ASGA0008918 MYRF 3.17E-07 9 ALGA0054952 LOC102165782 2.03E-05
4 MARCO0099136 Sin informacion 4.06E-07 9 ASGA0041863 LOC102160763 2.03E-05
7 ASGA0036917 BCL11B 4.06E-07 8 MARCO0064928 Sin informacién 2.13E-05
8 ALGA0104141 Sin informacion 4.06E-07 14  H3GA0042081 Sin informacién 2.21E-05
16 ALGA0088750 LOC102166411 4.06E-07 16 ALGAO0115566 MOCS2 2.21E-05
1 ALGA0002197 Sin informacion 1.29E-06 16 DRGA0016063 Sin informacién 2.21E-05
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ALGA0113319
H3GA0052947
DBWU0000430
MARCO0064460
M1GA0011339
ASGA0094624

ASGA0094144
ALGA0120329

ASGA0078912
ASGA0082368
ALGAO0008664

MARC0089099
MARC0114026
M1GA0002537
ALGA0026377

H3GA0013271

MARCO0044456
ASGA0037801

ASGA0099595
ALGA0073639
ALGAO0075760

ALGAO0075774
ALGA0080464
ALGA0076446
ASGA0080982
H3GA0024024
ALGA0087901
ALGA0093131
ALGA0093072
H3GA0047778
ASGAO0075277
ASGA0084177
H3GA0006488

ALGA0120949
H3GA0013326

ALGA0046582
ALGA0046587
ASGA0037912
ASGA0037921
DRGA0008346

H3GA0054964
MARC0084960
ALGAO0075909
ALGA0092908
ALGA0008866
MARCO0014094
ALGA0104331
SIRI0001147
ALGA0018230
ASGA0090872
CASI0010191
ALGA0026394
ASGA0029626

DCP2

Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
LOC100620346
Sin informacién

COG7
Sin informacion

Sin informacion
SUPT20H
LOC102157646
Sin informacion
Sin informacién
OTUB1

Sin informacién
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion

Sin informacion
TIAM1
Sin informacion

Sin informacion
PANK1
TMEM132D
Sin informacion
LOC102159054
Sin informacion
ANK1

Sin informacion
Sin informacion
SLC20A2

Sin informacion
Sin informacion

LOC100739476
DDR2

KCNIP4
KCNIP4
KCNIP4
KCNIP4

Sin informacion
C12H170rf67 y
SCPEP1

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
PARN

PARN

Sin informacién
PBX1

Sin informacion

1.29E-06
1.29E-06
1.29E-06
1.29E-06
1.29E-06
1.29E-06

1.29E-06
1.29E-06

1.29E-06
1.29E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06

2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06

2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.12E-06
2.41E-06
2.41E-06
2.41E-06
2.41E-06
2.41E-06
2.41E-06
2.63E-06
2.63E-06

2.63E-06
2.63E-06

2.63E-06
2.63E-06
2.63E-06
2.63E-06
2.63E-06

2.63E-06
2.63E-06
2.63E-06
2.63E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
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ALGA0026204
MARCO0093868
ASGA0042982
ALGA0018199
ALGA0088210
H3GA0045949

ALGA0093121
ASGA0075294

ALGAO0008730
MARC0055938
ALGA0024881
ALGA0024883
ASGA0088507
ALGA0040805
ASGA0033937
ASGA0036896
M1GA0009933
ASGA0038435

H3GA0024339
ALGA0068996
ALGA0069685

ALGA0069846
ALGA0073804
ALGA0107497
ALGA0115393
ASGA0056787
ASGA0094172
DRGA0012225
MARCO0035160
MARC0046697
ALGA0078438
ALGA0078447
ALGA0078456

ASGAO0066774
DRGA0013984

H3GA0042474
MARCO0034469
ASGA0069431
DRGA0015110
M1GA0025948

ALGAO0090538
DRGA0016121
MARC0105409
ALGA0108512
ALGA0121127
MARCO0037341
ALGA0006162
ALGA0006167
ALGA0006168
ALGA0006186
ALGA0007745
ASGA0004685
ASGA0005636

Sin informacion
Sin informacién
MFRP

Sin informacién
LOC102167844
LOC396902

LOC102163747 y

SLC20A2
LOC102162882

LOC102159880 y

LOC102160082
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
CPNES8

FOXP4

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién

LOC102165356 y

SLIT2
Sin informacion
LOC100737245

LOC100622030 y

LOC102159722
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LOC100624376
Sin informacién
Sin informacion
Sin informacion
C14H100rf107
LOC100739234
LOC100739234
ATRNL1y
LOC102161079
Sin informacién
ATRNL1y
LOC102161079
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
TMEM177

Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LOC100515354
Sin informacién
CCDC171

2.21E-05
2.21E-05
2.21E-05
2.23E-05
3.44E-05
3.44E-05

3.44E-05
3.44E-05

3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05
3.44E-05

3.44E-05
6.14E-05
6.14E-05

6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05

6.14E-05
6.14E-05

6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05

6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
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H3GA0039312
ALGA0090150
ALGA0101951
H3GA0051546
ASGA0008874
ALGA0046459
H3GA0024295
ASGA0096165
MARC0101370
ALGA0121118
ALGA0088683
ALGAO0088675
ASGA0075300
ALGA0099456
DRGA0017149
INRA0056549
INRA0056550
MARCO0074079
ALGA0002310
H3GA0056213
H3GA0053928
H3GA0008586
ALGA0124353
ASGA0090392
DIAS0002401
DBWU0000937
MARCO0053577
ALGA0060151
DRGA0010706
H3GA0031952
ASGA0061534
MARCO0017899
H3GA0045663
ALGA0089383
MARC0082339
MARC0032120
ALGA0002493
ASGA0005590
MARC0063042
ALGA0099584
DRGAO0004577
MARCO0079588
ALGA0046590
ALGA0046591

ALGA0046601
ALGAO0049720
ASGA0083967
ASGA0096925
MARC0052559
MARC0052560
ALGA0062821
ALGA0069850
ALGA0070890
H3GA0036832
ALGA0075125
ASGA0061207
ASGA0062190
DRGA0013545
H3GA0043571

LOC100739427
ARL15

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LDB2

LDB2

Sin informacion
Sin informacion
SCD5
LOC100518698
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
VNN3

Sin informacion
LOC102160049
Sin informacion
SYT17
LOC102159722
PELO

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
KIF13B

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
L3MBTL3

Sin informacion
Sin informacion
oTC

Sin informacién
Sin informacién
KCNIP4
KCNIP4
LOC102166139

y LOC102166390

Sin informacion
FHDC1
ZNF827

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
LOC102159722
LOC102164059
Sin informacién
PPP2R2A

Sin informacién
FBRSL1

Sin informacion
Sin informacion

3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
3.26E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
4.33E-06
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5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
5.24E-06
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05

1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.22E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
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H3GA0002868
INRA0004404
INRA0004425
INRA0004431
MARCO0072754
MARC0088702
MARCO0111426
SIRI0001167
ASGA0011627
M1GAO0003373
MARC0020428
MARC0098230
ALGA0023663
ASGA0019818
ASGA0022634
INRA0013423
ALGA0030874
ALGA0032488
H3GA0015829
ALGA0034995
ALGAO0034996
ALGA0109995
ALGA0111865
ASGA0029617
ASGA0029619
DRGAO0006731
H3GA0018914
ALGA0045587
ASGA0032522
ASGA0036911
MARCO0060135
SIR10001039
ALGAO0046711
ALGA0103270
ASGA0037886
MARCO0070512
ALGA0051097
ALGA0054305
ALGA0109853
MARCO0016053
MARCO0053552
ALGA0062007
ALGA0062008
ALGA0065669

ALGA0119779
DRGA0011720
MARCO0054710
ALGA0076680
DRGA0013769
M1GA0018488
ASGA0078916
ASGA0098614
MARCO0005377
ALGA0012962
MARCO0042115
ALGA0049721
ALGA0119511
ASGA0037898
ASGA0037908

Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
Sin informacion
AFAP1L1

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
PKHD1L1
LOC102159290
Sin informacién
FAIM2

Sin informacién
AMFR

Sin informacion
DHCR24

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
GRM4

Sin informacién
Sin informacién
CDCA4

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
PGM2L1
CACNA2D1
Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién

ANKFN1

Sin informacion
Sin informacion
CCDC62

Sin informacién
BCL7A

Sin informacién
SLC2A12

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
SLIT2

KCNIP4

6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
6.14E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05

7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
7.78E-05
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INRA0042505
ASGA0094809
ALGA0090535
H3GA0055529
ALGA0095311
DRGA0016533
H3GA0001394
MARC0010520
ALGA0115044
DIAS0003364
ALGA0025682
ALGA0027621
ASGA0020073
INRA0013288
ALGA0045549
ASGA0038742
ALGA0111541
ASGA0050837
ALGA0091404
H3GA0003072
M1GA0001392
H3GA0051677
ASGA0096552
ASGA0096938
M1GA0004133
ALGA0024885
H3GA0014078
ALGA0119727
H3GA0021185
ALGA0046438
ASGA0037818
H3GA0024299
ALGA0062438
DRGA0011015
H3GA0032120
INRA0036652
ASGA0102601
ALGA0070825

ALGA0102818
ASGA0058070
ASGA0058118
DRGA0012585
H3GA0036818
MARCO0052143
MARC0085495
H3GA0039612
ALGA0090122
MARC0033970
ASGA0075327
MARC0021764
ALGA0124447
ASGA0002401
MARCO0034815
ALGA0019900
ALGA0123954
ALGA0026452
ASGA0022626
ASGA0103970
M1GA0006092

PPP2R2A

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
ABCC1
ABCC1

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
BCL11B

Sin informacién
ESYT2

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
SDK1

HSD3B7

PDP1

KCND3

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
LOC102166313
Sin informacion
LOC100622285
Sin informacion
COLQy
LOC102161116
ZFYVEZ20
LOC100517308
Sin informacién
LOC100518399
Sin informacién
Sin informacion
LOC102157919
ITGA1

Sin informacion
ANK1

Sin informacion
ATP6V0OA4

Sin informacién
Sin informacién
BCL11A

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
Sin informacion

1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.23E-05
1.48E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.73E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05

1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
1.90E-05
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MARC0095169
H3GA0026474
ASGA0049100
ASGA0092761
ALGA0062845
ALGA0062857
ALGA0062870
H3GA0032128
ASGA0057379
ASGA0097399
MARC0019610
ASGA0061212
ASGA0061216
ASGA0061237
DIAS0004697
H3GA0038865
H3GA0038870
M1GA0018222
MARCO0012645
H3GA0044115
ALGA0089827
ALGAO0090532
ASGA0073240
ASGA0073242
ASGA0097650
ASGA0105850
DRGA0015826
DRGA0016320
MARCO0017783
MARC0026849
MARCO0050941
ALGA0001936
ALGA0003523
ASGA0006468
ASGA0008667
ASGA0008883
ALGA0106525
ASGA0103234

DIAS0000012
H3GA0009816
ASGA0020862
ASGA0020882
H3GA0013429
H3GA0013541
MARC0050704
ALGA0105773
ALGA0038434
ALGA0039425
ALGA0049710
ASGA0039349
DRGAO0008866
INRA0030705
MARC0048398
ASGA0066259
H3GA0029258
MARCO0017630
H3GA0055265
MARC0034687
MARC0015150

Sin informacion
LOC100620224
KCNT2

GGA2

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
Sin informacion
HLCS

Sin informacion
BNIP3L

Sin informacion
DPYSL2
PPP2R2A
DPYSL2
DPYSL2
DPYSL2

Sin informacién
TFCP2L1

Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacion
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacion
LOC100153054
LOC100512393
Sin informacion
Sin informacion
ACSM5

ABCC1

Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
LOC102162419
LMNA

Sin informacion
LOC102159622
HIVEP1

Sin informacién
Sin informacién
LOC102164280
Sin informacién
LOC100516210
Sin informacién
CCDC147
LOC100520091
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién
Sin informacién

7.78E-05
7.78E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05

7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
7.88E-05
9.49E-05
9.67E-05
9.67E-05
9.67E-05
9.67E-05
9.67E-05

36



6 ALGA0037046 LRRC7 1.90E-05 1 ALGA0011117 Sin informacion 9.67E-05
7 H3GA0021132 Sin informacién 1.90E-05 23  ALGA0099376 Sin informacién 9.67E-05
8 MARCO0084454 Sin informacién 1.90E-05 23 DRGA0017128 Sin informacién 9.67E-05
11 M1GA0015148 LOC102167198 2.03E-05 23 DRGA0017142 Sin informacién 9.67E-05
14 ALGAO0075785 LOC100625540 2.03E-05 23 DRGAO0017147 Sin informacioén 9.67E-05
14 ALGAO0078315 FAM13C 2.03E-05 23 MARC0031172 Sin informacioén 9.67E-05
15 ALGA0083638 ARHGAP15 2.03E-05 2 ALGA0011778 Sin informacién 9.67E-05
15 ASGA0068448 Sin informacion 2.03E-05 2 INRA0008572 Sin informacion 9.67E-05
16 DRGA0016090 Sin informacion 2.03E-05 7 ALGA0040921 Sin informacion 9.67E-05
1 ALGA0002268 Sin informacion 2.03E-05 7 INRA0026223 NPTN 9.67E-05
1 INRA0004954 Sin informacion 2.03E-05 8 ALGA0111836 LOC102165776 9.67E-05
23 ALGA0100249 Sin informacion 2.03E-05 8 ALGA0121391 SCD5 9.67E-05
2 MARCO0035118 Sin informacion 2.03E-05 9 ASGA0102149 Sin informacion 9.67E-05

16 ALGA0113627 Sin informacion 9.92E-05

C: Cromosoma, P: Probabilidad, S/V: Regién sin validar

De los 411 SNPs identificados, 149 se ubicaron dentro de genes caracterizados y
98 SNPs se encontraban en locus dentro de genes ya identificados y validados.
Nuevamente varios SNPs seleccionados se encontraron cercanos de otros dentro
del mismo cromosoma y region, lo que puede sugerir la presencia de haplotipos en
algunas regiones de los cromosomas con muchos SNPS proximos en la cadena.
De los 98 SNPS ubicados dentro de genes ya caracterizados y asociados a rasgos
en investigaciones anteriores, se encuentran algunos SNPs que por su cercania se
localizan dentro del mismo gen y pueden ser considerados para determinar un
haplotipo. En el gen NHSL1 puede ser de interés al estar presente con tres
polimorfismos y estar asociado a la expresion de hormonas relacionadas con la
reproduccion en las cerdas. Asimismo, se encontraron dos polimorfismos del gen
ABCCL1 también esta asociado a la prostaglandina, hormona asociada al ciclo estral
y la gestacion en las cerdas, obsérvese Cuadro 11.

Cuadro 11. SNPs de la poblacion 1 tamizada posicionados en genes y su funcion

C SNP Gen P Cat Asociado a:

1 ALGA0001854 NHSL1 1.55E-09 Rep Influye en la respuesta hormonal de la progesterona y el
estrégeno.

1 ASGA0001719 NHSL1 3.49E-08 Rep Influye en la respuesta hormonal de la progesteronay el
estrégeno.

1 ASGA0001721 NHSL1 2.51E-07 Rep Influye en la respuesta hormonal de la progesteronay el
estrégeno.

1 ALGA0002310 VNN3 5.24E-06 Var Expresa una proteina que hidroliza especificamente uno de los
enlaces carboxamida en la D-panteteina, reciclando asi el
acido pantoténico (vitamina B5). y liberando cisteamina
(NBCI).

1 ALGA0002493 L3MBTL3  1.22E-05 Var Este gen codifica un miembro de la familia de tumores
cerebrales malignos (MBT) de cromatina que interact(ian con
los represores transcripcionales (NCBI).

1 ASGA0005636 CCDC171 6.14E-05 Cal Gen asociado al andlisis de la ingesta de alimento y consumo
de alimento residual en bovinos (Santana et al., 2012).

1 ASGA0098614 SLC2A12  7.78E-05 Cal Genes expresados en el tejido adiposo, en las células de

placenta de cerdo y esta asociado significativamente con la
grasa en el area del ojo del lomo (Grapes y Rothschild, 2006;
Corominas et al., 2013; Vallet et al., 2014).
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ASGA0008918

ALGA0113319

M1GA0002537

M1GAO0003373

ALGA0106253

ALGA0124095

ALGA0018230

ASGA0090872

ALGA0124353

ALGA0115044

DIAS0003364

M1GA0004133

ASGA0096938

ALGA0019900

DIAS0000012

ASGA0103234

H3GA0013326

ALGA0026394

H3GA0014078

ALGA0024885

M1GA0005230

H3GA0013541

MYRF

DCP2

OTuB1

AFAP1L1

ABCC1

ABCC1

PARN

PARN

SYT17

ABCC1

ABCC1

HSD3B7

SDK1

BCL11A

ABCC1

ACSM5

DDR2

PBX1

KCND3

PDP1

TRAPPC

9
LMNA

3.17E-07

1.29E-06

2.12E-06

6.14E-05

3.03E-07

3.03E-07

3.26E-06

3.26E-06

5.24E-06

1.23E-05

1.23E-05

1.73E-05

1.73E-05

1.90E-05

7.88E-05

7.88E-05

2.63E-06

3.26E-06

1.73E-05

1.73E-05

2.03E-05

7.88E-05

Var

Var

Inm

Cal

Rep

Rep

Rep

Rep

Var

Rep

Rep

Cal

Cal

Cal

Rep

Cal
Cal

Var

Cal
Var
Cal

Cal

Cadifica un factor de transcripcién que se requiere para la
mielinizacién del sistema nervioso central y puede regular la
diferenciacion de los oligodendrocitos (NCBI).

La proteina codificada por este gen es un componente clave
de un complejo de decapping de mRNA requerido para la
degradacion de mRNAs (NCBI).

Es un gen miembro de la superfamilia OTU (tumor de ovario).
y esta relacionada con la repuesta inmune en cerdos.
Asaciado al transcriptoma de tejido adiposo porcino, vinculado
de QTL para el crecimiento y la composicién corporal
(Fernandez et al., 2012; Corominas et al., 2013).

Tiene un efecto de regulacion de transportadores de
prostaglandina ABCC1 en el endometrio uterino durante el
ciclo estral y el embarazo en cerdos.

Tiene un efecto de regulacién de transportadores de
prostaglandina ABCCL1 en el endometrio uterino durante el
ciclo estral y el embarazo en cerdos.

Gen implicado en el silenciamiento de ciertos mRNAs
maternos durante la maduracion de ovocitos y el desarrollo
embrionario temprano (GeneCards).

Gen implicado en el silenciamiento de ciertos mMRNAs
maternos durante la maduracion de ovocitos y el desarrollo
embrionario temprano (GeneCards).

Juega un papel en la formacion de dendritas de los
melanocitos, region asociada con el comportamiento.

Tiene un efecto de regulacion de transportadores de
prostaglandina ABCC1 en el endometrio uterino durante el
ciclo estral y el embarazo en cerdos.

Tiene un efecto de regulacién de transportadores de
prostaglandina ABCC1 en el endometrio uterino durante el
ciclo estral y el embarazo en cerdos.

Media el colesterol, el &cido biliar y el metabolismo de la
glucosa. Implicados en la biosintesis del colesterol y la
reduccion de los procesos metabdlicos de los acidos biliares
en el higado del cerdo (Cai et al., 2015).

Asociado a grasa intramuscular en raza de cerdos larga white
con GWAS (Davoli et al., 2016).

Asociado con la diabetes tipo 2, la funcién de las células 8
pancreéticas y la obesidad en un modelo de cerdo (Kopelman
et al., 2014).

Tiene un efecto de regulacién de transportadores de
prostaglandina ABCC1 en el endometrio uterino durante el
ciclo estral y el embarazo en cerdos.

Expresion del gen rasgos de crecimiento y de calidad de la
carne en cerdos (Puig, 2015).

Gen relacionado para la adaptacion local y el tamafio corporal
en el cerdo (Dong et al., 2013).

La proteina codificada por este gen interactia con la proteina
PBX1, inhibe su potencial de activacion transcripcional al
prevenir su unién al ADN puede interactuar con los receptores
de estrégeno alfa y beta (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene).
Expresa parte del canal de potasio cardiaco en el corazén del
cerdo (Gassanov et al., 2009).

Codifica para el piruvato deshidrogenasa (E1)., esta enzima se
encuentra en la matriz mitocondrial (NCBI).

Asociado con grueso de grasa y ganancia diaria promedio en
cerdos Duroc (Long et al., 2014).

La variacion genética en LMNA modula la leptina plasmatica y
los indices de obesidad en humanos (Hegele et al., 2000).
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ASGA0088507

H3GA0015829
ASGA0093244
ALGA0037046

ALGAO0034996

ALGA0111865

ASGA0036917

ALGA0045549

H3GA0023580

ALGAO0040805

SIRI0001039

ASGA0032522

ALGA0038434

INRA0026223

ALGA0046582

ALGA0046587

ASGA0037912

ASGA0037921

ALGA0121118

ALGA0046459

H3GA0024295

CPNES8

FAIM2
VATIL
LRRC7

AMFR

DHCR24

BCL11B

BCL11B

BCL11B

FOXP4

CDCA4

GRM4

HIVEP1

NPTN

KCNIP4

KCNIP4

KCNIP4

KCNIP4

SCD5

LDB2

LDB2

3.44E-05

6.14E-05
3.03E-07
1.90E-05

6.14E-05

6.14E-05

4.06E-07

1.23E-05

2.03E-05

3.44E-05

6.14E-05

6.14E-05

7.88E-05

9.67E-05

2.63E-06

2.63E-06

2.63E-06

2.63E-06

4.33E-06

4.33E-06

4.33E-06

Cal

Cal
Var
Cal

Cal

Cal

Inm

Inm

Inm

Var

Var

Var

Cal

Var

Inm

Inm

Inm

Inm

Cal

Var

Var

Gen asociado a calidad de la carne, crecimiento y la
composicién corporal y nimero de vértebras en cerdos
(Fernandez et al., 2012; Jeong et al., 2015; Rohrer et al.,
2015).

Gen candidato para la adaptacién a gran altura en cerdos
asiaticos (Ai et al., 2014).

Células regenerativas endometriales

Este gen se asocia en cerdos al espesor de la grasa dorsal, el
contenido de grasa intramuscular y la ganancia diaria
promedio (Fontanesi et al., 2014, Lee et al., 2015).

El silenciamiento génico del gen AMFR inhibe la diferenciacion
de los preadipocitos porcinos (Chen et al., 2016).

Gen asociado al transcriptoma de tejido adiposo porcino revela
diferencias en la sintesis de novo de &cidos grasos en cerdos
(Corominas et al., 2013).

Produce una proteina asociada con las células B, que estan
implicadas en la respuesta inmune (Young et al., 2011).
Produce una proteina asociada con las células B, que estan
implicadas en la respuesta inmune (Young et al., 2011).
Produce una proteina asociada con las células B, que estan
implicadas en la respuesta inmune (Young et al., 2011).

Este gen desempefia un papel importante en la regulacion de
la transcripcién génica especifica de tejidos y células durante
el desarrollo y la edad adulta (NCBI).

Caodifica una proteina que regula la activacion transcripcional y
la proliferacion celular, principalmente a través de la E2F /
retinoblastoma via de la proteina (NCBI).

Expresa para un receptor de un neurotransmisor excitador en
el sistema nervioso central y activa tanto los receptores de
glutamato ionotrépico como metabotrépico.

Asociado a la hipertrofia cardiaca inducida por el ejercicio en
cerdos (Kuster et al., 2014).

La proteina que expresa esta implicada en interacciones
célula-célula o interacciones célula-sustrato. El empalme del
gen alternativo da lugar a multiples variantes de transcripcion
(NBCI).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccién de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccion de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccion de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccion de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Expresa una proteina que cataliza la formacion de &cidos
grasos monoinsaturados a partir de acidos grasos saturados.
Puede ser un regulador clave del metabolismo energético con
un papel en la obesidad y dislipidemia (NCBI).

Este gen codifica moléculas adaptadoras para permitir el
montaje de complejos reguladores transcripcionales (NCBI).
Este gen codifica moléculas adaptadoras para permitir el
montaje de complejos reguladores transcripcionales (NCBI).
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10

10

10

12

12

13

13

ALGAO0046590

ALGA0046591

ASGA0096925

H3GA0024339

ASGA0037908

ASGA0037898

ALGA0121391

ASGA0042982

ALGA0054305

ALGA0051097

ASGA0094144

ASGA0049100

ASGA0092761

H3GA0054964

ALGA0119779

ALGA0073639

ASGA0058070

KCNIP4

KCNIP4

ZNF827
LOC1021
65356 y
SLIT2

KCNIP4

SLIT2

SCD5

MFRP

CACNA2
D1

PGM2L1

COG7

KCNT2

GGA2
C12H170r
f67'y

SCPEP1
ANKFN1

TIAM1

ZFYVE20

1.22E-05

1.22E-05

1.22E-05

3.44E-05

7.78E-05

7.78E-05

9.67E-05

2.21E-05

6.14E-05

6.14E-05

1.29E-06

7.88E-05

7.88E-05

2.63E-06

7.78E-05

2.12E-06

1.90E-05

Inm

Inm

Var

Var

Inm

Inm

Cal

Var

Cal

Cal

Var

Cal

Var

Cal

Cal

Rep

Cal

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccion de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccién de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Gen asociado significativamente a rasgos hematolégicos, a la
hemoglobina corpuscular media (Jung et al., 2014).

Expresa una proteina de importancia para la guia del axény la
migracion neuronal y también tiene funciones durante otros
procesos de migracién celular incluyendo migracion de
leucocitos (NCBI).

Este gen codifica un miembro de la familia de proteinas de
interaccién de canales de potasio, son pequefias proteinas de
unién al calcio. Relacionado a asma en humanos y la tos por
un medicamento (GeneCards).

Expresa una proteina de importancia para la guia del axén y la
migracién neuronal y también tiene funciones durante otros
procesos de migracién celular incluyendo migracién de
leucocitos (NCBI).

Expresa una proteina que cataliza la formacion de acidos
grasos monoinsaturados a partir de acidos grasos saturados.
Puede ser un regulador clave del metabolismo energético con
un papel en la obesidad y dislipidemia (NCBI).

Gen de la proteina relacionado con el factor de necrosis
tumoral (Sommer et al., 2012).

Asociado con la conductividad del musculo en los cerdos
(Correlative analysis between the SNP in intron 19 of porcine
CACNA2D1 gene and hindquarter muscle conductivity.).
Asociado al metabolismo del almidén y metabolismo de la
sacarosa, en la expresion temprana de los genes postmortem
y su relacién con la composicién y los rasgos de calidad en el
musculo Longissimus dorsi del cerdo (Canovas et al., 2015).
La proteina codificada por este gen reside en el aparato de
golgi que se requiere para la morfologia normal y su
localizacion.

Participa en la unién de iones de metales alcalinos, asociado
con el espesor de grasa en cerdos afectado la deposicion de
grasa, expresado también en el higado en cerdos con
fenotipos extremos de composicion de acidos grasos
intramusculares (Fontanesi et al., 2012; Ramayo-Caldas et al.,
2012).

Regula el trafico de proteinas entre la red trans-Golgi y el
lisosoma (NCBI).

Rasgos relacionados con la calidad de la carne y la regulacion
del contenido de grasa corporal en cerdos

Asociado con la arquitectura genética del comportamiento
alimenticio en los cerdos y sus implicaciones para la obesidad
humana mediante la cartografia comparativa (Ngoc Do et al.,
2013).

Expresion durante la formacion del tejido mamario en la
gestacion (Chomwisarutkun).

Es un gen cuya expresion esta relacionada con un vector de
calidad de la carne, con gran contribucion positiva de la
conductividad a 1 y 24 h post mortem en M. Longissiumus
dorsi del cerdo (Ponsuksil et al., 2010).
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14

14

14

14

14

14

14

14

14

14

14

14

14

ALGA0102818

ASGA0097399

ALGAO0076446

ALGAO0080464

ASGA0061534

ASGA0062190

ALGA0075125

INRA0042505

ASGA0066774

H3GA0042474

ALGA0076680

M1GA0018488

DIAS0004697

ASGA0061212

ASGA0061237

H3GA0038865

COLQy
LOC1021
61116
HLCS

TMEM13
2D
PANK1

KIF13B

FBRSL1

PPP2R2A

PPP2R2A

ATRNL1

y
LOC1021

61079
ATRNL1

y
LOC1021

61079
CCDC62

BCL7A

PPP2R2A

BNIP3L

DPYSL2

DPYSL2

1.90E-05

7.88E-05

2.12E-06

2.12E-06

1.22E-05

1.23E-05

1.23E-05

1.23E-05

6.14E-05

6.14E-05

7.78E-05

7.78E-05

7.88E-05

7.88E-05

7.88E-05

7.88E-05

Var

Cal

Cal
Var

Var

Rep

Rep

Rep

Rep

Rep

Rep

Var

Rep

Cal

Cal

Cal

Este gen codifica la subunidad de una molécula similar al
colageno asociada con la acetilcolinesterasa en el masculo
esquelético (NCBI).

Esté involucrado en el metabolismo energético, juega un papel
importante en la gluconeogénesis, sintesis de acidos grasos y
catabolismo de aminoacidos de cadena ramificada, asociado
al rasgo de pérdida de goteo en cerdos (Ngoc Do et al., 2014,
Liu et al., 2015, Welzenbach et al., 2016).

Gene asociados con la grasa total en entrecruzamientos Duroc
y Yorkshire F2

This gene encodes a member of the pantothenate kinase
family (NCBI).

Participacion en la reorganizacion del citoesqueleto cortical.
Regula la formacion del axdn mediante la promocion de la
formacién de axones extra (GeneCards).

Asaociacion con un haplotipo relacionado a infanticidio materno
porcino (Quilter 2012).

Gen asociado con el tamafio de la camada Tamafio de la
camada al dia 5 en Landrace y Yorkshire (Guo et al., 2016). Y
esta en asociacion de SNP en las redes de genes para la
composicion de &cidos grasos intramusculares en porcino
(Ramayo-Caldas et al., 2014).

Gen asociado con el tamafio de la camada Tamafio de la
camada al dia 5 en Landrace y Yorkshire (Guo et al., 2016). Y
esté en co-asociacion de SNP en las redes de genes para la
composicion de &cidos grasos intramusculares en porcino
(Ramayo-Caldas et al., 2014).

Asociacion con un haplotipo relacionado a infanticidio materno
porcino (Quilter 2012).

Asociacion con un haplotipo relacionado a infanticidio materno
porcino (Quilter 2012).

Coactivador de receptores nucleares que puede mejorar
preferentemente la transactivacion de los receptores de
estrogeno ESR1 y ESR2. Modula también transactivaciones
de progesterona y andrégenos / AR. En humanos
(GeneCards).

Modula la expresién génica en el ileon de los cerdos (Hulst et
al., 2015).

Gen asociado con el tamafio de la camada Tamaiio de la
camada al dia 5 en Landrace y Yorkshire (Guo et al., 2016). Y
esta en co-asociacion de SNP en las redes de genes para la
composicion de acidos grasos intramusculares en porcino
(Ramayo-Caldas et al., 2014).

Asociado a rasgos de calidad de la carne y disminucion del
peso corporal, esté involucrado en la red de proliferacion
celular y diferenciacion miogénica (Jiang et al., 2010; Liu et al.,
2015).

Asociado al metabolismo de los lipidos y proteoma de tejido
adiposo blanco en cerdos en crecimiento y se asocian con el
desarrollo del sistema nervioso entérico (Jiang et al., 2013;
Guo et al., 2015).

Asociado al metabolismo de los lipidos y proteoma de tejido
adiposo blanco en cerdos en crecimiento y se asocian con el
desarrollo del sistema nervioso entérico (Jiang et al., 2013;
Guo et al., 2015).
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LOC1021
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4
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2.41E-06
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1.90E-05

1.29E-06
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Cal

Cal

Cal

Cal
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Cal
Cal

Cal

Var

Cal

Var

Var
Rep
Var

Var

Asociado al metabolismo de los lipidos y proteoma de tejido
adiposo blanco en cerdos en crecimiento y se asocian con el
desarrollo del sistema nervioso entérico (Jiang et al., 2013;
Guo et al., 2015).

Asociado al metabolismo de los lipidos y proteoma de tejido
adiposo blanco en cerdos en crecimiento y se asocian con el
desarrollo del sistema nervioso entérico (Jiang et al., 2013;
Guo et al., 2015).

Expresién en grasa intramuscular y espesor de grasa dorsal
en cerdos y participa en la derivacion de células embrionarias
porcinas (Kim et al., 2015; Hou et al., 2016).

Gen asociado positivamente a la ganancia media diaria de
lechones Durok

La proteina codificada puede tener un papel en la
espermatogénesis, el control del ciclo celular y en la divisién
celular meidtica. (NCBI).

El gen esta en una regién asociada con el factor de eficiencia
de alimentacion (Sahana et al., 2014).

El gen esta en una region asociada con el factor de eficiencia
de alimentacion (Pena-Sollero, 2010; Sahana et al., 2014).
Asaociado a rasgos relacionados con la calidad de carne y de la
canal. Tiene expresion en el tejido muscular prenatal porcino y
se asocia con la posicién muscular (Wimmers et al., 2007; Lee
et al., 2014).

Juega un papel importante en la homeostasis del fosfato
mediando la absorcién de fosfato celular (NCBI).

Asociado a rasgos relacionados con la calidad de carne y de la
canal. Tiene expresion en el tejido muscular prenatal porcino y
se asocia con la posicién muscular (Wimmers et al., 2007; Lee
et al., 2014).

Juega un papel importante en la homeostasis del fosfato
mediando la absorcion de fosfato celular (NCBI).

Proteina que promueve la formacién de aposiciones entre el
reticulo endoplasmaético y la membrana celular (GeneCards).
Locus ubicado en una regién asociada con que el lechén
permita que le muerdan la cola (Wilson et al., 2012).

Su expresion esta relacionada con la organizacion de la
cromatina (GeneCards).

Este gen nuclear codifica una enzima matriz mitocondrial.
(NCBI).

C: Cromosoma, P: Probabilidad, NCBI: https://www.ncbi.nim.nih.gov/gene, GeneCards: https://www.genecards.org/, Rep:
SNP asociado a rasgos reproductivos, Inm: SNP asociado a rasgos inmunolégicos, Cal: SNP asociado a rasgos de calidad
de la carne y grasa, Var: SNP asociado a rasgos varios dificiles de catalogar.

4.3.2.3.2 Analisis de asociacion de 17 muestras de la poblacion 2

Para el andlisis de esta poblacién se retiraron tres datos del grupo de cerdas de alta
produccion y cuatro del grupo de cerdas de baja produccion. Contrariamente a lo
sucedido en la poblacién 1, la poblacion 2 arrojé pocos polimorfismos considerando
Gnicamente sus muestras ya tamizadas en el analisis de asociacion, obteniéndose
solamente tres SNPs asociados y teniendo ademas valores de P mas altos,
ubicandose sus valores en alrededor de 1x10-°, obsérvese el Cuadro 12. Situacion
gue muestra la variacion y las fuertes diferencias genéticas presentes dentro de

poblaciones de la misma especie y linea.
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Cuadro 12. Valores de P para SNPs de la poblacion 2 con muestras
tamizadas

Cromosoma SNP P Gen

8 H3GA0024406 2.80E-05 Sin caracterizar
8 ASGA0087166 7.42E-05 LOC102163195
15 MARCO0087583 7.14E-05 Sin caracterizar

P: Probabilidad

4.3.2.4 Analisis de datos genéticos de las muestras seleccionadas en la
poblacion 1

4.3.2.4.1 Frecuencias génicas para cada grupo en la poblacién 1
Las frecuencias génicas se obtuvieron de manera independiente para cada grupo,
como se observa en el Cuadro 13.

Cuadro 13. Frecuencias alélicas de los 98 SNP en la poblacion 1 en las
cerdas de alta y baja eficiencia reproductiva

C SNP Gen Cat Al A2 F. Alélicas F. Alélicas
Cerdas Alta Cerdas Baja
1 ASGA0001721 NHSL1 1 C T 0.93 0.07 0.08 0.92
1 ALGA0001854 NHSL1 1 G A 1.00 0.00 0.04 0.96
1 ASGA0001719 NHSL1 1 T G 0.93 0.07 0.04 0.96
3 ALGA0106253 ABCC1 1 G A 0.79 0.21 0.00 1.00
3 ALGA0115044 ABCC1 1 G A 0.64 0.36 0.00 1.00
3 ALGA0124095 ABCC1 1 C A 0.79 0.21 0.00 1.00
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A 0.79 0.21 0.13 0.88
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 0.64 0.36 0.00 1.00
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 0.79 0.21 0.13 0.88
3  ASGA0090872 PARN 1 G A 0.79 0.21 0.13 0.88
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 0.71 0.29 0.13 0.88
14 ASGA0066774 ATRNL1ly 1 A G 0.57 0.43 0.00 1.00
LOC102161079
14 H3GA0042474 ATRNL1lYy 1 A G 0.57 0.43 0.00 1.00
LOC102161079

14 ALGA0076680 CCDC62 1 T G 0.86 0.14 0.17 0.83
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 C T 0.64 0.36 0.00 1.00
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1 T C 0.64 0.36 0.00 1.00
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 0.79 0.21 0.13 0.88
14 INRA0042505 PPP2R2A 1 C T 0.64 0.36 0.00 1.00
16 DIAS0002401 PELO 1 A G 0.93 0.07 0.13 0.88
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C: Cromosoma, Cat: Categoria, F: Frecuencia

4.3.2.4.2 Parametros de diversidad genética de los grupos de cerdas de altay
baja eficiencia reproductiva

En el Cuadro 14 se observan los parametros de heterocigosidad observada,
heterocigosidad esperada e indice de fijacion para cada SNP por grupo.

45



Cuadro 14. Parametros de diversidad genética de los 98 SNPs grupos de cerdas de
altas y bajas eficiencia reproductiva poblacion 1.

C SNPs Gen Cc G1- Gl1- Gl1- G2- G2- G2- Tot- Tot- Tot-
a Ho He Fis Ho He Fis Ho He Fis
1 ALGA0001854  NHSL1 1 0 0 0 0.083 0083 -0.044 0.053 0491 089
1 ASGA0001719  NHSL1 1 0143 0143 -0077 0083 0083 -0.044 0.105 0.478  0.774
1 ASGA0001721  NHSL1 1 0143 0143 -0077 0167 0159 -0.091 0.158 0491 067
3 ALGA0018230  PARN 1 0429 0363 -0273 0083 0083 -0044 0211 0.444 0513
3 ALGA0106253  ABCC1 1 0429 0363 -0273 0 0 0 0.158 0.423  0.616
3 ALGAO115044  ABCC1 1 0143 0495 0689 O 0 0 0.053 0.371  0.854
3 ALGA0124095  ABCC1 1 0429 0363 -0273 0 0 0 0.158 0.423  0.616
3 ASGA0090872  PARN 1 0429 0363 -0273 0083 0083 -0.044 0211 0.444 0513
3 DIAS0000012 ABCC1 1 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
3 DIAS0003364 ABCC1 1 0143 0495 0689 O 0 0 0.053 0.371  0.854
13 ALGA0073639  TIAML 1 0571 044 04 0 0 0 0.211 0.398  0.457
14 ALGA0075125  PPP2R2A 1 0714 0495 -0556 O 0 0 0.263 0371 0272
14 ALGA0076680  CCDC62 1 0286 0264 -0167 0333 029 -02 0.316 0501  0.352
14 ASGA0062190  FBRSL1 1 0143 0495 0689 0 0 0 0.053 0.371  0.854
14 ASGA0066774  ATRNL1 1 0286 0528 0417 O 0 0 0.105 0.341  0.683
14  DIAS0004697 PPP2R2A 1 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0478  0.321
14 H3GA0042474  ATRNLL 1 0286 0528 0417 O 0 0 0.105 0.341  0.683
14 INRA0042505 PPP2R2A 1 0714 0495 -0556 O 0 0 0.263 0371  0.272
16  DIAS0002401 PELO 1 0143 0143 -0077 0333 029 -02 0.263 0508  0.468
18 ALGA0124447  ATP6VOA4 1 0429 0.363 -0.273 0.167 0159 -0.091 0.263 0.462  0.415
1 ASGA0005636  CCDC171 2 0571 0528 0167 O 0 0 0.211 0.341  0.367
1 ASGA0098614  SLC2A12 2 028 0264 -0167 0333 029 -02 0.316 0501  0.352
2 MIGAOD003373  AFAPIL1 2 0571 0528 0167 O 0 0 0.211 0.341  0.367
3 ALGA0019900  BCL11A 2 0143 0363 0576 0.167 0159 -0.091 0.158 0.462  0.649
3 ASGA0096938  SDK1 2 0 0 0 0.583 0431 -0.412 0.368 0.508  0.255
3 ASGA0103234  ACSMS5 2 0143 0363 0576 025 0228 -0.143 0.211 0.478  0.548
3 M1GA0004133  HSD3B7 2 0 0 0 0.583 0431 -0.412 0.368 0.508  0.255
4  H3GA0013326  DDR2 2 0286 0264 -0.167 0167 0159 -0.091 0.211 0.478  0.548
4  H3GA0013541  LMNA 2 0143 0363 0576 025 0228 -0.143 0211 0.478  0.548
4  H3GA0014078  KCND3 2 0 0 0 0583 0431 -0.412 0.368 0508  0.255
4  M1GA0005230 TRAPPC9 2 0571 044  -0.4 0.083 0.083 -0.044 0.263 0423 0.36
5  ASGA0088507  CPNES 2 0 0 0 0.5 0.464 -0.125 0.316 0501  0.352
5  H3GA0015829  FAIM2 2 028 0528 0417 O 0 0 0.105 0.341  0.683
6  ALGA0034996  AMFR 2 028 0528 0417 O 0 0 0.105 0.341  0.683
6  ALGA0037046  LRRC7 2 0429 0363 -0273 0.167 0159 -0.091 0.263 0.462  0.415
6 ALGA0111865  DHCR24 2 0571 0528 0167 O 0 0 0.211 0.341  0.367
7  ALGA0038434  HIVEP1 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
8  ALGA0121118  SCD5 2 0 0 0 0.5 0.391 -0.333 0.316 0512  0.367
8  ALGA0121391  SCD5 2 0 0 0 0.583 0.489 -0.244 0.368 0.491  0.229
9  ALGA0051097  PGM2L1 2 087 0528 075 0 0 0 0.316 0.341  0.05
9  ALGA0054305 CACNA2D1 2 0286 0528 0417 0 0 0 0.105 0.341  0.683
10 ASGA0049100  KCNT2 2 0429 0363 0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
12 ALGA0119779  ANKFN1 2 028 0264 -0167 0333 029 -02 0.316 0501  0.352
12 H3GA0054964  SCPEP1 2 028 0264 -0167 0.167 0159 -0.091 0211 0.478  0.548
13 ASGA0058070  ZFYVE20 2 0429 0363 -0273 0.167 0159 -0.091 0.263 0.462  0.415
13 ASGA0097399  HLCS 2 0429 0363 0273 025 0228 -0.143 0.316 0478  0.321
14 ALGA0076446  TMEM132D 2 0286 044 03 0 0 0 0.105 0.398  0.729
14 ASGA0061212  BNIP3L 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0316 0.478  0.321
14 ASGA0061237  DPYSL2 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0316 0.478  0.321
14 H3GA0038865  DPYSL2 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
14 H3GA0038870  DPYSL2 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
14 M1GA0018222  DPYSL2 2 0429 0363 -0273 025 0228 -0.143 0.316 0.478  0.321
15 H3GA0044115  TFCP2L1 2 0143 0363 0576 025 0228 -0.143 0.211 0.478  0.548
16 ALGA0090122  ITGAL 2 0429 0363 -0273 0.167 0159 -0.091 0.263 0.462  0.415
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0.417
0.25
0.25
0.167
0
0.083
0.333
0.667
0.417
0.167
0.083
0.25

0.083
0.344
0.344
0.159
0

0
0.083
0.083
0.159
0.159
0.228
0.228
0.29
0.29
0.159
0.159
0.29
0.228
0.228
0.29
0.29
0.431
0.083
0
0.464
0
0.489
0
0.391
0.228
0.391
0.464
0.344
0.228
0.228
0.159
0
0.228
0.29
0.464
0.344
0.159
0.228
0.228

-0.044
-0.263
-0.263
-0.091

-0.044
-0.044
-0.091
-0.091
-0.143
-0.143
-0.2
-0.2
-0.091
-0.091
0.4
-0.143
0.619

-0.2
-0.412
-0.044
0

-0.5

0
0.111
0
-0.333
-0.143
-0.333
-0.5
-0.263
-0.143
-0.143
-0.091
0
0.619
-0.2
-0.5
-0.263
-0.091
0.619
-0.143

0.211
0.316
0.263
0.263
0.211
0.263
0.158
0.263
0.211
0.211
0.263
0.263
0.316
0.316
0.211
0.211
0.158
0.263
0.105
0.105
0.263
0.368
0.211
0.053
0.421
0

0.263
0.211
0.316
0.263
0.316
0.421
0.316
0.211
0.211
0.263
0

0.158
0.316
0.421
0.263
0.263
0.158
0.211

0.444
0.512
0.514
0.462
0.398
0.371
0.462
0.423
0.478
0.478
0.491
0.491
0.501
0.501
0.478
0.478
0.508
0.491
0.501
0.512
0.508
0.508
0.444
0.423
0.501
0.341
0.491
0.341
0.512
0.491
0.512
0.501
0.512
0.478
0.501
0.462
0.398
0.491
0.501
0.501
0.514
0.462
0.491
0.501

0.513
0.367
0.474
0.415
0.457
0.272
0.649
0.36
0.548
0.548
0.449
0.449
0.352
0.352
0.548
0.548
0.681
0.449
0.784
0.789
0.468
0.255
0.513
0.872
0.136
1
0.449
0.367
0.367
0.449
0.367
0.136
0.367
0.548
0.568
0.415
1
0.67
0.352
0.136
0.474
0.415
0.67
0.568

C: Cromosoma, Ca: Categoria, 1: Rasgo reproductivo, 2: Rasgo calidad de la carne y canal,3: Rasgo inmunolégico, 4: Rasgos
variados, G1: Grupo altas, G2: Grupo bajas, Tot: Total de animales, Ho: Heterocigosidad observada, He: Heterocigosidad esperada,

Fis: indice de fijacion.

4.3.2.4.3 Efectos estimados de aditividad y de dominancia para cada rasgo en
la poblacion 1

En el Cuadro 15 se observan los efectos estimados de aditividad y de dominancia
para cada rasgo en la poblacion 1 de los 98 SNPs.
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Cuadro 15 Estimados de los efectos de aditividad y dominancia para cada rasgo en la

poblacion 1
C SNP Gen Cat. Al A2 A-TNV D-TNV A-LD D-LD A-PA21 D-PA21 A-VRDC D-VRDC
1 ALGA0001854 NHSL1 1 G A 291 -5.26 2.06 -5.55 12.82 -9.07 11.26 -4.93
1 ASGA0001719 NHSL1 1 T G 2.92 -1.28 1.99 -1.23 12.28 5.68 11.06 451
1 ASGA0001721 NHSL1 1 C T 2.96 -1.74 1.84 -2.54 12.39 -0.97 11.12 -15
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 2.81 2.01 2.18 1.73 13.57 2.39 10.54 5.82
3 ALGA0106253 ABCC1 1 G A 2.82 3.69 2.13 2.51 13.7 8.88 10.65 12.25
3 ALGA0115044 ABCC1 1 G A 2.33 2.53 1.82 2.87 12.41 16.86 9.06 12.06
3 ALGA0124095 ABCC1 1 C A 2.82 3.69 2.13 251 13.7 8.88 10.65 12.25
3 ASGA0090872 PARN 1 G A 2.81 2.01 2.18 1.73 13.57 2.39 10.54 5.82
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A -2.78 0.26 -1.81 -1.05 -13.93 -1.47 -10.82 1.49
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 2.33 2.53 1.82 2.87 12.41 16.86 9.06 12.06
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 2.5 4.26 2.23 2.14 15.69 5.1 10.97 11.06
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1 T C 1.92 4.96 2.4 1.86 12.67 12.65 9.75 13.23
14 ALGAO0076680 CCDC62 1 T G 2.69 -1.12 2.15 -1.09 13.51 -10.46 10.76 -4.24
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 C T 2.33 2.53 1.82 2.87 13.45 7.53 9.36 9.36
14 ASGA0066774 ATRNL1 1 A G 2.68 1.03 2.09 1.24 15.19 3.54 10.58 4.5
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 251 0.37 2.17 -0.82 11.85 -0.62 10.3 1.4
14 H3GA0042474 ATRNL1 1 A G 2.68 1.03 2.09 1.24 15.19 3.54 10.58 4.5
14 INRAO042505 PPP2R2A 1 C T 1.92 4.96 2.4 1.86 12.67 12.65 9.75 13.23
16 DIAS0002401 PELO 1 A G 3.19 -1.13 2.15 -1.02 11.78 -7.18 9.99 -9.35
18 ALGA0124447 ATP6VOA4 1 T C 2.48 0.79 2.39 0.57 11.73 1.02 9.68 0.63
1 ASGA0005636 CCDC171 2 T C 3.73 2.4 1.86 2.43 13.5 7.4 12.24 7.74
1 ASGA0098614 SLC2A12 2 T C 3.01 0.07 2.15 -1.09 13.89 -9.08 10.88 -3.8
2 M1GA0003373 AFAP1L1 2 A G 2.7 3 2.48 1.18 13.03 10.53 10.8 9.72
3 ALGA0019900 BCL11A 2 G A 2.27 -1.1 1.82 -3.44 11.48 3.9 9.39 0
3 ASGA0096938 SDK1 2 T C -2.67 -3.83 -2.21 -2.21 -13.73 -10.07 -10.73 -11.62
3 ASGA0103234 ACSM5 2 A G 2.36 -2.31 1.94 -1.85 13.38 -9.73 9.72 -7.26
3  M1GA0004133 HSD3B7 2 T C -2.42 -4.44 -2.04 -2.62 -12.23 -13.71 -10.08 -13.2
4  H3GA0013326 DDR2 2 A G 2.93 -0.82 2.04 -0.3 12.46 0.99 11.17 1
4  H3GA0013541 LMNA 2 T C 2.81 -1.51 1.86 -1.35 11.27 -6.15 9.76 -7.44
4  H3GA0014078 KCND3 2 T C -3.59 -1.6 -2.19 -2.26 -12.74 -12.47 -11.74 -9.17
4  M1GA0005230 TRAPPC9 2 G A 2.28 3.59 25 0.79 13.71 4.94 10.4 6.76
5 ASGA0088507 CPNES8 2 T C -3.14 -3.06 -1.76 -2.51 -10.7 -10.69 -10.12 -7.8
5 H3GA0015829 FAIM2 2 T C 1.77 4.7 2.18 0.91 12.47 14.41 8.96 10.96
6 ALGA0034996 AMFR 2 T C 2.3 2.57 1.64 3.04 13.06 12.07 8.96 10.96
6 ALGA0037046 LRRC7 2 C T 2.76 0.76 1.83 -0.82 13.96 1.17 10.97 4.69
6 ALGA0111865 DHCR24 2 T C 3.07 2.25 211 1.93 15.93 4.73 11.42 8.47
7 ALGA0038434 HIVEP1 2 G A 2.53 0.48 2.22 -0.6 12.22 0.87 10.34 1.55
8 ALGA0121118 SCD5 2 C T -3.07 -2.82 -2.42 -1.58 -12.83 -12.18 -10.91 -11.24
8 ALGA0121391 SCD5 2 C T -2.59 -4.25 -1.96 -1.97 -11.28 -9.46 -9.84 -8.73
9 ALGA0051097 PGM2L1 2 C T 3.67 2.12 1.9 2.62 21.72 0.59 13.4 7.78
9 ALGA0054305 CACNA2D1 2 T C 2.68 1.03 2.09 1.24 15.19 3.54 10.58 4.5
10 ASGA0049100 KCNT2 2 A G 3.28 -1.27 2.22 -0.6 10.67 4.49 11.31 -0.69
12 ALGA0119779 ANKFN1 2 A G 2.61 -1.39 2.19 -0.93 14.41 -7.18 11.16 -2.77
12 H3GA0054964 SCPEP1 2 C A -2.76 0.1 -2.09 -0.95 -14.26 -4.45 -11.08 0.9
13 ASGA0058070 ZFYVE20 2 G A 2.81 1.01 2.07 0.36 15.18 -0.63 11.41 4.61
13 ASGA0097399 HLCS 2 G C 2.8 0.11 2.15 -0.26 14.64 -4.64 10.92 -4.3
14 ALGA0076446 TMEM132D 2 A G 2.52 2.72 1.96 2.51 14.17 7.04 10 8.85
14 ASGA0061212 BNIP3L 2 G A 2.51 0.37 2.17 -0.82 11.85 -0.62 10.3 1.4
14 ASGA0061237 DPYSL2 2 G A 2.51 0.37 2.17 -0.82 11.85 -0.62 10.3 1.4
14 H3GA0038865 DPYSL2 2 T C 2.63 1.54 2.34 0.32 11.72 0.97 10.02 2.3
14 H3GA0038870 DPYSL2 2 C T 2.51 0.37 2.17 -0.82 11.85 -0.62 10.3 1.4
14 M1GA0018222 DPYSL2 2 C T 251 0.37 2.17 -0.82 11.85 -0.62 10.3 1.4
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2 A G 2.46 -1.71 1.97 -1.64 13.8 -7.24 10.01 -5.52
16 ALGA0090122 ITGAL 2 G A 2.89 2.57 2.36 0.66 10.5 5.72 10.25 2.77
16 ALGA0090150 ARL15 2 G A 2.81 2.01 2.18 1.73 13.57 2.39 10.54 5.82
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ALGA0115566 MOCS2 2 T C 3.06 -1.9 1.92 -1.96 11.98 -7.29 10.29
ALGA0093131 ANK1 2 T C 3.06 -2.81 2.27 -1.96 12.76 -12.28 11.06
ASGA0075327 ANK1 2 T G 2.92 1.09 1.99 0.47 9.76 9.7 10.02
M1GA0002537 OTuB1 3 T C 3.5 1.76 2.07 2.56 13.22 11.27 11.87
ALGA0045549 BCL11B 3 C T 3.42 2.26 2.4 1.86 9.57 18.23 11.68
ASGA0036917 BCL11B 3 T C 2.62 1.42 2.2 -1.1 12 9.09 11.03
H3GA0023580 BCL11B 3 C T 3.25 1.22 2.38 1.4 9.77 12.97 10.94
ALGA0046582 KCNIP4 3 C T 2.86 0.7 2.31 0.4 13.95 -6.34 10.67
ALGA0046587 KCNIP4 3 C T 2.86 0.7 2.31 0.4 13.95 -6.34 10.67
ALGA0046590 KCNIP4 3 T C 291 0.21 2.17 -0.79 14.03 -7.49 10.67
ALGA0046591 KCNIP4 3 A G 291 0.21 2.17 -0.79 14.03 -7.49 10.67
ASGA0037898 SLIT2 3 G T 2.72 -1 2.18 -0.98 13.2 -11.63 10.51
ASGA0037908 KCNIP4 3 A G 2.72 -1 2.18 -0.98 13.2 -11.63 10.51
ASGA0037912 KCNIP4 3 T G 2.73 -0.11 2.11 -0.8 13.58 -8.54 10.88
ASGA0037921 KCNIP4 3 G A 2.86 0.7 231 0.4 13.95 -6.34 10.67
ALGA0002310 VNN3 4 T C 2.62 2.87 1.65 0.2 9.86 3.89 9.94
ALGA0002493 L3MBTL3 4 T G 3.01 1.14 2.29 -1.2 11.89 0.6 11.22
ALGA0113319 DCP2 4 C T 2.32 0.29 151 161 11.26 -0.86 10.01
ASGA0008918 MYRF 4 T G 2.76 -1.14 2.16 -1.22 10.81 -10.4 9.45
ALGA0124353 SYT17 4 C T 2.78 -1.58 2.44 -0.41 14.31 -7.4 11.08
ALGA0024885 PDP1 4 C T -2.99 -3.06 -2.09 -2.5 -12.87 -12.16 -10.97
ALGA0026394 PBX1 4 A G 3.56 -0.24 2.18 1.73 12.02 7.04 115
ASGA0093244 VATILL 4 C T 2.54 2.7 2.06 1.9 13.57 6.43 10
ALGA0040805 FOXP4 4 A C -3.4 -2.22 -2.81 -1.01 -13.46 -11.08 -10.88
ASGA0032522 GRM4 4 G A 2.61 2.01 8.54 9.22
INRA0026223 NPTN 4 A G -2.46 -0.38 -1.2 -0.78 -8.53 -14.57 -9.07
SIRI10001039 CDCA4 4 G A 3.04 1.57 2.06 2.03 9.18 20.58 9.37
ALGA0046459 LDB2 4 C T -3.28 -2.19 -2.32 -1.88 -11.53 -16.05 -11.01
ASGA0096925 ZNF827 4 C T 2.8 -0.3 1.92 -1.94 14.38 -5.88 11.12
H3GA0024295 LDB2 4 C T -3.28 -2.19 -2.32 -1.88 -11.53 -16.05 -11.01
H3GA0024339 SLIT2 4 T C -3.59 -1.85 -2.07 -2.48 -11.07 -15.86 -10.68
ASGAO0042982 MFRP 4 C T 2.97 -2.21 2.18 -1.62 12.72 -10.46 10.4
ASGA0092761 GGA2 4 A G 251 -1.41 1.96 -1.7 13.3 -10.22 9.46
ASGA0094144 COG7 4 G A 2.92 -0.52 2.16 -1.48 13.43 -10.49 10.48
ALGA0102818 COLQ 4 T G 2.65 1.67 2.39 0.57 12.05 2.64 10.05
ALGA0080464 PANK1 4 T C 3.17 1.79 9.72 9.77
ASGA0061534 KIF13B 4 T C 2.07 2.21 15 1.61 12.1 -1.03 9.78
M1GA0018488 BCL7A 4 A G 2.58 -1.53 2.21 -0.87 14.06 -8.47 10.33
ALGA0093121 SLC20A2 4 C T -3.44 -2.15 -2.56 -1.51 -12.42 -13.16 -10.87
ASGA0075277 SLC20A2 4 G A 3.06 -2.81 2.27 -1.96 12.76 -12.28 11.06
ALGA0111541 ESYT2 4 C T 2.73 0.63 2.06 0.31 13.47 -1.28 10.62
ALGA0099584 oTC 4 C T 2.07 2.21 15 161 12.1 -1.03 9.78
ASGA0082368 SUPT20H 4 A G 2.69 -1.8 2.13 -1.63 13.05 -12.6 10.78

-8.46
-10.75
4.04
8.81
9.77
6.83
5.88
-1.56
-1.56
-3.37
-3.37
-5.18
-5.18
-0.27
-1.56
0.66
-0.01
0.08
-8.44
-4.46
-11.04
2.93
7.7
-11.22

-10.17
10.67
-10.94
-1.28
-10.94
-11.62
-10.57
-8.82
-6.12
2.48

4.56
-5.82
-11.24
-10.75
2.92
4.56
-4.47

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, TNV: Ndamero total de nacidos vivos, LD: Nimero de lechones destetados, PA21:
Peso de la camada ajustado a los 21 dias, VRDC: Indicie de valor reproductivo de la cerda

4.3.2.4.4 Andlisis de diferencias entre genotipos asociados a alta y baja
eficiencia reproductiva en la poblacion 1

En el Cuadro 16 se observan los valores promedio de cada genotipo de los 98 SNPs
y para los dos grupos de cada SNP, estimados por el modelo mixto aplicado en el
estudio, para el rasgo de: numero de lechones nacidos vivos en cerdas de la
poblacion 1.
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Cuadro 16. Promedios estimados para cada genotipo de cada SNP para el rasgo:

numero de lechones nacidos vivos en cerdas de la poblacion 1

C SNP Gen Cat. A1 A2 P TNV- TNV- TNV- TNV- TNV- TNV-
Altas Altas Altas Bajas Bajas Bajas
AlAl  Al1A2  A2A2  AlAl  AlA2  A2A2
1  ALGA0001854 NHSL1 1 G A 0.0001 14.29 6.00 8.36
1  ASGA0001719 NHSL1 1 T G 0.001 14.33 14.00 6.00 8.36
1  ASGA0001721 NHSL1 1 cC T 0.001 14.33 14.00 7.50 8.30
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 0.001 14.00 14.67 8.00 8.18
3 ALGA0106253 ABCC1l 1 G A 0.0001 14.00 14.67 8.17
3 ALGA0115044 ABCC1l 1 G A 0.001 14.00 14.00 15.00 8.17
3 ALGA0124095 ABCC1l 1 C A 0.0001 14.00 14.67 8.17
3 ASGA0090872 PARN 1 G A 0.001 14.00 14.67 8.00 8.18
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A 0.001 14.00 14.67 8.00 8.22
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 0.001 14.00 14.00 15.00 8.17
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 0.0001 13.33 15.00 8.17
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1 T C 0.0001 12.00 15.20 8.17
14 ALGA0076680 CCDC62 1 T G 0.001 14.00 15.00 7.75 8.38
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 C T 0.001 14.00 14.00 15.00 8.17
14 ASGA0066774 ATRNL1 1 A G 0.001 14.67 13.00 15.00 8.17
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 0.001 1350 15.33 7.67 8.33
14 H3GA0042474  ATRNL1 1 A G 0.001 14.67 13.00 15.00 8.17
14  INRA0042505 PPP2R2A 1 C T 0.0001 12.00 15.20 8.17
16 DIAS0002401 PELO 1 A G 0.001 14.33  14.00 9.00 7.75
18 ALGA0124447 ATP6VOA4 1 T C 0.0001 13.50 15.33 7.00 8.40
1  ASGA0005636 CCDC171 2 T C 0.0001 16.00 14.50 10.00 8.17
1  ASGA0098614 SLC2A12 2 T C 0.001 14.00 15.00 9.00 7.75
2 M1GA0003373 AFAP1L1 2 A G 0.001 14.00 1450 14.00 8.17
3 ALGA0019900 BCL11A 2 G A 0.002 13.60 16.00 16.00 7.50 8.30
3 ASGA0096938 SDK1 2 T C  0.0001 1429 8.80 7.71
3 ASGA0103234 ACSM5 2 A G  0.002 14.00 14.00 16.00 7.67 8.33
3 M1GA0004133 HSD3B7 2 T C  0.0001 1429 9.20 7.43
4  H3GA0013326 DDR2 2 A G 0.001 14.40 14.00 7.00 8.00
4 H3GA0013541 LMNA 2 T C 0.003 1440 14.00 14.00 8.67 8.00
4  H3GA0014078 KCND3 2 T C  0.0001 1429 8.00 9.00
4 M1GA0005230 TRAPPC9 2 G A 0.0001 1267 1550 9.00 8.09
5  ASGA0088507 CPNES8 2 T C  0.0001 1429 7.80 7.67 13.00
5 H3GA0015829 FAIM2 2 T C 0.0001 12.67 16.00 15.00 8.17
6 ALGA0034996 AMFR 2 T C 0.001 14.00 14.00 15.00 8.17
6 ALGA0037046 LRRC7 2 C T 0.001 14.00 14.67 7.50 8.30
6 ALGA0111865 DHCR24 2 T C 0.001 15.00 14.00 14.00 8.17
7 ALGA0038434 HIVEP1 2 G A 0.001 1350 15.33 7.67 8.33
8 ALGA0121118 SCD5 2 cC T 0.0001 14.29 8.00 8.33
8 ALGA0121391 SCD5 2 cC T 0.0001 14.29 9.00 7.00 13.00
9 ALGA0051097 PGM2L1 2 cC T 0.0001 16.00 14.00 8.17
9  ALGA0054305 CACNA2D1 2 T C 0.001 14.67 13.00 15.00 8.17
10 ASGA0049100 KCNT2 2 A G 0.001 15.00 13.33 7.67 8.33
12 ALGAO0119779 ANKFN1 2 A G 0.001 14.00 15.00 7.25 8.63
12 H3GA0054964 SCPEP1 2 cC A 0.001 14.00 15.00 7.50 8.30
13 ASGA0058070 ZFYVE20 2 G A 0.001 14.00 14.67 8.00 8.20
13 ASGA0097399 HLCS 2 G C 0.001 14.00 14.67 8.00 8.22
14 ALGA0076446 TMEM132D 2 A G 0.001 14.00 14.00 16.00 8.17
14 ASGA0061212 BNIP3L 2 G A 0.001 13.50 15.33 7.67 8.33
14 ASGA0061237 DPYSL2 2 G A 0.001 13.50 15.33 7.67 8.33
14 H3GA0038865 DPYSL2 2 T C 0.0001 1125 10.67 6.00 7.00
14 H3GA0038870 DPYSL2 2 cC T 0.001 13.50 15.33 7.67 8.33
14 M1GA0018222 DPYSL2 2 cC T 0.001 13.50 15.33 7.67 8.33
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2 A G  0.002 14.00 14.00 16.00 8.33 8.11
16 ALGA0090122 ITGAl 2 G A 0.0001 1350 15.33 10.50 7.70
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16 ALGA0090150 ARL15 2 G A 0.001 14.00 14.67 8.00 8.18
16 ALGA0115566 MOCS2 2 T C 0.001 14.33  14.00 8.40 8.00
17 ALGA0093131 ANK1 2 T C 0.0001 14.29 8.40 8.00
17 ASGA0075327 ANK1 2 T G 0.001 14.00 14.67 8.50 8.10
2 M1GAO0002537 OTUB1 3 T C 0.0001 15.33 13.50 8.17
7 ALGAO0045549 BCL11B 3 C T 0.0001 15.00 14.00 8.17
7 ASGA0036917 BCL11B 3 T C 0.0001 13.60 16.00 6.00 8.36
7 H3GA0023580 BCL11B 3 C T 0.001 14.67  14.00 8.00 8.18
8 ALGAO0046582 KCNIP4 3 C T 0.001 14.00 15.00 8.50 8.10
8 ALGAO0046587 KCNIP4 3 C T 0.0001 11.00 11.00 7.50 6.60
8 ALGAO0046590 KCNIP4 3 T c 0.001 14.00 15.00 8.67 8.00
8 ALGAO046591 KCNIP4 3 A G 0.001 14.00 15.00 8.67 8.00
8 ASGAO0037898  SLIT2 3 G T 0.001 15.00 14.00 8.38 7.75

8 ASGAO0037908 KCNIP4 3 A G 0.001 14.00 15.00 7.75 8.38
8 ASGA0037912 KCNIP4 3 T G 0.001 14.00 15.00 7.00 8.40
8 ASGA0037921 KCNIP4 3 G A 0.001 14.00 15.00 8.50 8.10
1 ALGA0002310  VNN3 4 T C 0.0001 14.00 16.00 6.00 12.00 7.56
1 ALGA0002493 L3MBTL3 4 T G 0.0001 13.60 16.00 10.00 7.56
2 ALGA0113319 DCP2 4 C T 0.002 1433 14.00 6.00 8.00 8.40
2 ASGA0008918 MYRF 4 T G 0.001 14.29 8.00 9.50 7.89
3 ALGAO0124353 SYT17 4 C T 0.001 14.00 16.00 7.75 8.38
4 ALGA0024885 PDP1 4 C T 0.0001 1429 8.20 8.14

4 ALGA0026394 PBX1 4 A G 0.0001 1550 12.67 8.00 8.18
6 ASGA0093244 VATIL 4 C T 0.001 14.00 14.00 16.00 8.17
7 ALGAO0040805 FOXP4 4 A C 0.0001 1429 7.25 8.63

7 ASGA0032522 GRM4 4 G A 0.0001 14.50 14.00 8.17
7 INRA0026223 NPTN 4 A G 0.0001 1429 7.40 9.80 6.00
7 SIR10001039 CDCA4 4 G A 0.001 15.00 13,50 16.00 8.17
8 ALGA0046459 LDB2 4 C T 0.0001 1429 7.67 8.67

8 ASGA0096925 ZNF827 4 C T 0.001 14.00 15.00 8.00 8.22
8 H3GA0024295 LDB2 4 C T 0.0001 1429 7.67 8.67

8 H3GA0024339  SLIT2 4 T C 0.0001 1429 7.00 8.75

9 ASGA0042982 MFRP 4 C T 0.001 14.33  14.00 8.00 8.29
10 ASGA0092761 GGA2 4 A G 0.002 14.00 14.00 16.00 8.67 8.00
10 ASGA0094144 COG7 4 G A 0.001 14.00 16.00 8.67 8.00
13 ALGA0102818 COLQ 4 T G 0.001 13.50 15.33 8.50 8.10
14 ALGA0080464 PANK1 4 T C 0.0001 15.20 12.00 8.17
14 ASGA0061534 KIF13B 4 T C 0.002 14.00 15.00 6.00 8.00 8.40
14 M1GA0018488 BCL7A 4 A G 0.001 14.00 15.00 7.25 8.63
17 ALGA0093121  SLC20A2 4 C T 0.0001 1429 7.25 8.63

17 ASGA0075277 SLC20A2 4 G A 0.0001 14.29 8.40 8.00
18 ALGA0111541 ESYT2 4 C T 0.001 14.00 14.67 7.00 8.40
23 ALGA0099584 OTC 4 C T 0.002 14.00 15.00 6.00 8.00 8.40
23 ASGA0082368 SUPT20H 4 A G 0.001 14.00 16.00 7.33 8.44

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, TNV: Numero total de nacidos vivos, LD: Numero de
lechones destetados, PA21: Peso de la camada ajustado a los 21 dias, VRDC: Indicie de valor reproductivo de la cerda

4.3.2.4.5 Valores promedio estimados en los dos grupos de cada genotipo y
para cadarasgo

En el Cuadro 17 se observan los valores promedio de cada genotipo en los 98 SNPs
y para los dos grupos de cada SNP, estimados por el modelo mixto aplicado en el
estudio, para el rasgo de: niumero de lechones destetados en cerdas de la poblacion
1.
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Cuadro 17. Promedios estimados para cada genotipo de cada SNP para el rasgo:
numero de lechones destetados en cerdas de la poblacién 1

C SNP Gen Cat. A1 A2 P LD- LD- LD- LD- LD- LD-
Altas  Altas Altas Bajas Bajas Bajas
AlAl1  Al1A2  A2A2  Al1A1  Al1A2  A2A2

1  ALGA0001854 NHSL1 1 G A 0.0001 11.00 4.00 7.00
1  ASGA0001719 NHSL1 1 T G 0.0001 10.83 12.00 4.00 7.00
1  ASGA0001721 NHSL1 1 cC T 0.0001 10.83 12.00 4.00 7.30
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 0.0001 10.75 11.33 8.00 6.64
3 ALGA0106253 ABCC1l 1 G A 0.0001 10.75 11.33 6.75
3 ALGA0115044 ABCC1l 1 G A 0.0001 10.75 12.00 11.00 6.75
3 ALGA0124095 ABCC1l 1 C A 0.0001 10.75 11.33 6.75
3 ASGA0090872 PARN 1 G A 0.0001 10.75 11.33 8.00 6.64
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A 0.0001 10.75 11.33 5.00 7.33
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 0.0001 10.75 12.00 11.00 6.75
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 0.0001 11.00 11.00 6.75
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1 T C 0.0001 1150 10.80 6.75
14 ALGA0076680 CCDC62 1 T G 0.001 11.00 11.00 6.50 6.88
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 cC T 0.0001 10.75 12.00 11.00 6.75
14 ASGA0066774 ATRNL1 1 A G 0.0001 11.33 10.50 11.00 6.75
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 0.0001 11.25 10.67 6.00 7.00
14 H3GA0042474 ATRNL1 1 A G 0.0001 11.33 10.50 11.00 6.75
14 INRA0042505 PPP2R2A 1 C T 0.0001 1150 10.80 6.75
16 DIAS0002401  PELO 1 A G 0.0001 10.83 12.00 6.75 6.75
18 ALGA0124447 ATP6VOA4 1 T C 0.0001 11.25 10.67 7.50 6.60
1  ASGA0005636 CCDC171 2 T C 0.001 10.50 11.25 11.00 6.75
1  ASGA0098614 SLC2A12 2 T C 0.001 11.00 11.00 6.50 6.88
2 M1GAO0003373 AFAPI1L1 2 A G 0.0001 12.00 1050 11.00 6.75
3 ALGA0019900 BCL11A 2 G A 00001 11.20 10.00 11.00 4.00 7.30
3 ASGA0096938 SDK1 2 T C  0.0001 11.00 6.60 6.86

3 ASGA0103234 ACSM5 2 A G  0.002 11.00 11.00 11.00 6.33 6.90
3 M1GA0004133 HSD3B7 2 T C  0.0001 11.00 7.00 6.57

4  H3GA0013326 DDR2 2 A G 0.0001 10.80 11.50 6.00 6.90
4  H3GA0013541 LMNA 2 T C 0.0001 10.80 12.00 11.00 6.33 6.89
4 H3GA0014078 KCND3 2 T C 0.0001 11.00 6.80 6.71

4  M1GA0005230 TRAPPC9 2 G A 0.0001 1167 10.50 7.00 6.73
5  ASGA0088507 CPNES8 2 T C  0.0001 11.00 7.20 6.33 7.00
5 H3GA0015829 FAIM2 2 T C 0.0001 11.67 10.00 11.00 6.75
6  ALGA0034996 AMFR 2 T C 0.0001 10.33 12.00 11.00 6.75
6  ALGA0037046 LRRC7 2 cC T 0.0001 10.75 11.33 4.00 7.30
6 ALGA0111865 DHCR24 2 T C 0.001 11.00 11.00 11.00 6.75
7  ALGA0038434 HIVEP1 2 G A 00001 1125 10.67 6.33 6.89
8 ALGA0121118 SCD5 2 cC T 0.0001 11.00 6.33 7.17

8 ALGA0121391 SCD5 2 cC T 0.001 11.00 6.75 6.71 7.00
9 ALGA0051097 PGM2L1 2 C T 0.0001 10.00 11.17 6.75
9  ALGA0054305 CACNA2D1 2 T C 0.0001 1133 1050 11.00 6.75
10 ASGA0049100 KCNT2 2 A G 0.0001 1125 10.67 6.33 6.89
12 ALGAO0119779 ANKFN1 2 A G 0.001 11.00 11.00 6.75 6.75
12 H3GA0054964 SCPEP1 2 C A 0.0001 11.00 11.00 5.50 7.00
13 ASGA0058070 ZFYVE20 2 G A 0.001 10.75 11.33 6.50 6.80
13 ASGA0097399 HLCS 2 G C 0.001 11.00 11.00 6.33 6.89
14 ALGA0076446 TMEM132D 2 A G 0.001 10.75 1150 11.00 6.75
14 ASGA0061212 BNIP3L 2 G A 0.0001 1125 10.67 6.00 7.00
14 ASGA0061237 DPYSL2 2 G A 0.0001 1125 10.67 6.00 7.00
14 H3GA0038865 DPYSL2 2 T C 0.0001 1125 10.67 6.00 7.00
14 H3GA0038870 DPYSL2 2 cC T 0.0001 11.25 10.67 6.00 7.00
14 M1GA0018222 DPYSL2 2 cC T 0.0001 11.25 10.67 6.00 7.00
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2 A G 0.002 11.00 11.00 11.00 6.67 6.78
16 ALGA0090122 ITGAl 2 G A 0.0001 1125 10.67 7.50 6.60
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16 ALGA0090150 ARL15 2 G A 0.0001 10.75 11.33 8.00 6.64
16 ALGA0115566 MOCS2 2 T C 0.0001 10.83 12.00 6.20 7.14
17 ALGA0093131  ANK1 2 T C 0.0001 11.00 7.00 6.57
17 ASGA0075327 ANK1 2 T G 0.0001 10.75 11.33 6.00 6.90
2 M1GA0002537 OTUB1 3 T C 0.0001 10.67 11.25 6.75
7 ALGAQ0045549 BCL11B 3 C T 0.0001 11.50 10.80 6.75
7 ASGA0036917 BCL11B 3 T C 0.0001 11.40 10.00 4.00 7.00
7 H3GA0023580 BCL11B 3 C T 0.0001 11.33 10.75 8.00 6.64
8 ALGA0046582 KCNIP4 3 C T 0.0001 11.00 11.00 7.50 6.60
8 ALGA0046587 KCNIP4 3 C T 0.0001 11.00 11.00 7.50 6.60
8 ALGA0046590 KCNIP4 3 T c 0.001 11.00 11.00 6.33 6.89
8 ALGA0046591 KCNIP4 3 A G 0.001 11.00 11.00 6.33 6.89
8 ASGA0037898  SLIT2 3 G T 0.001 11.00 11.00 6.88 6.50

8 ASGA0037908 KCNIP4 3 A G 0.001 11.00 11.00 6.50 6.88
8 ASGA0037912 KCNIP4 3 T G 0.0001 11.00 11.00 5.50 7.00
8 ASGA0037921 KCNIP4 3 G A 0.0001 11.00 11.00 7.50 6.60
1 ALGA0002310 VNN3 4 T C 0.0001 11.17 10.00 4.00 7.50 6.89
1 ALGA0002493 L3MBTL3 4 T G 0.0001 11.40 10.00 6.33 6.89
2 ALGA0113319 DCP2 4 C T 0.0001 10.83 12.00 4.00 8.00 6.90
2 ASGA0008918 MYRF 4 T G 0.0001 11.00 8.00 7.50 6.44
3 ALGA0124353 SYT17 4 C T 0.0001 11.00 11.00 7.75 6.25
4  ALGA0024885 PDP1 4 C T 0.0001 11.00 7.00 6.57

4  ALGA0026394 PBX1 4 A G 0.0001 10.75 11.33 8.00 6.64
6 ASGA0093244  VATIL 4 C T 0.001 11.00 11.00 11.00 6.75
7 ALGAQ0040805 FOXP4 4 A C 0.0001 11.00 5.50 7.38

7 ASGA0032522 GRM4 4 G A 0.0001 11.50 10.33 6.75
7 INRA0026223 NPTN 4 A G 0.0001 11.00 7.20 7.40 4.00
7 SIRI0001039 CDCA4 4 G A 0.001 11.00 11.00 11.00 6.75
8 ALGAO0046459 LDB2 4 C T 0.0001 11.00 6.67 6.83

8 ASGA0096925 ZNF827 4 C T 0.0001 11.00 11.00 5.00 7.33
8 H3GA0024295 LDB2 4 C T 0.0001 11.00 6.67 6.83

8 H3GA0024339  SLIT2 4 T C 0.0001 11.00 7.25 6.50

9 ASGA0042982 MFRP 4 C T 0.001 11.00 11.00 6.60 6.86
10 ASGA0092761 GGA2 4 A G 0.002 11.00 11.00 11.00 6.33 6.89
10 ASGA0094144 COG7 4 G A 0.001 11.00 11.00 6.33 6.89
13 ALGA0102818 COLQ 4 T G 0.0001 11.25 10.67 7.50 6.60
14 ALGA0080464 PANK1 4 T C 0.0001 10.80 11.50 6.75
14 ASGA0061534 KIF13B 4 T C 0.0001 11.00 11.00 4.00 8.00 6.90
14 M1GA0018488 BCL7A 4 A G 0.001 11.00 11.00 6.75 6.75
17 ALGA0093121  SLC20A2 4 C T 0.0001 11.00 6.00 7.13

17 ASGA0075277  SLC20A2 4 G A 0.0001 11.00 7.00 6.57
18 ALGA0111541 ESYT2 4 C T 0.0001 10.75 11.33 6.00 6.00
23 ALGA0099584 OTC 4 C T 0.0001 11.00 11.00 4.00 8.00 6.90
23 ASGA0082368 SUPT20H 4 A G 0.001 11.00 11.00 6.33 6.33

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, LD: Numero de lechones destetados.

En el Cuadro 18 se observan los valores promedio de cada genotipo en los 98 SNPs
y para los dos grupos de cada SNP, estimados por el modelo mixto aplicado en el
estudio, para el rasgo de: peso de la camada ajustado a los 21dias en cerdas de la
poblacion 1.
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Cuadro 18. Promedio estimado para cada genotipo de cada SNP para el rasgo: peso
de la camada ajustado a los 21dias en cerdas de la poblaciéon 1

C SNP Gen Cat. A1l A2 P PA21- PA21- PA21- PA21- PA21- PA21-
Altas Altas Altas Bajas Bajas Bajas
AlA1  Al1A2  A2A2  Al1A1  AlA2  A2A2
1  ALGA0001854 NHSL1 1 G A 0.0001 75.29 53.00 49.55
1  ASGA0001719 NHSL1 1 T G 0.0001 74.17 82.00 53.00 49.55
1  ASGA0001721 NHSL1 1 c T 0.0001 74.17  82.00 52,50  49.30
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 0.0001 77.25 72.67 47.00 50.09
3 ALGA0106253 ABCC1 1 G A 0.0001 77.25 72.68 49.83
3 ALGA0115044 ABCC1 1 G A 0.0001 77.25 82.00 68.00 49.83
3 ALGA0124095 ABCC1 1 C A 0.0001 77.25 72.67 49.83
3 ASGA0090872 PARN 1 G A 0.0001 77.25 72.67 47.00 50.09
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A 0.0001 77.25 72.67 51.33 49.33
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 0.0001 77.25 82.00 68.00 49.83
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 0.0001 8133 70.75 49.83
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1 T C 0.0001 75.50 75.20 49.83
14 ALGA0076680 CCDC62 1 T G 0.0001 7820 68.00 4725 5113
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 c T 0.0001 79.25 74.00 68.00 49.83
14 ASGA0066774 ATRNL1 1 A G 0.0001 8300 7100 68.00 49.83
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 0.0001 74.50 76.33 47.33 50.67
14 H3GA0042474 ATRNL1 1 A G 0.0001 83.00 71.00 68.00 49.83
14 INRA0042505 PPP2R2A 1 C T 0.0001 75.50 75.20 49.83
16 DIAS0002401 PELO 1 A G 0.0001 74.17 82.00 48.50 50.50
18 ALGA0124447 ATP6VOA4 1 T C 0.0001 74.50 76.33 44.50 50.90
1  ASGA0005636 CCDC171 2 T C 0.0001 79.00 73.00 77.00 49.83
1  ASGA0098614 SLC2A12 2 T C 0.0001 7820 68.00 48.75  50.38
2 M1GA0003373 AFAP1L1 2 A G 0.0001 78.00 7500 7100 49.83
3 ALGA0019900 BCL11A 2 G A 0.0001 7380 93.00 65.00 5250 49.30
3 ASGA0096938 SDK1 2 T C  0.0001 7529 47.60 51.43
3 ASGA0103234 ACSM5 2 A G 0.0001 7820 7100 65.00 49.67  49.89
3 M1GA0004133 HSD3B7 2 T C  0.0001 7529 50.60 49.29
4  H3GA0013326 DDR2 2 A G 0.0001 74.80 76.50 50.00 49.80
4  H3GA0013541 LMNA 2 T C 0.0001 7480 82.00 71.00 49.33  50.00
4  H3GA0014078 KCND3 2 T C  0.0001 75.29 4980 49.86
4 M1GA0005230 TRAPPC9 2 G A 0.0001 77.67 73.50 49.00 49.91
5  ASGA0088507 CPNES8 2 T C  0.0001 7529 50.20 50.17  46.00
5 H3GA0015829 FAIM2 2 T C 0.0001 77.67 79.00 68.00 49.83
6  ALGA0034996 AMFR 2 T C 0.0001 7833 78.00 68.00 49.83
6 ALGA0037046 LRRC7 2 C T 0.0001 77.25 72.67 52.50 49.30
6  ALGA0111865 DHCR24 2 T C 0.0001 8350 7225 71.00 49.83
7  ALGA0038434 HIVEP1 2 G A 0.0001 7450 76.33 49.67  49.89
8 ALGA0121118 SCD5 2 c T 0.0001 7529 4950 50.17
8  ALGA0121391 SCD5 2 c T 0.0001 7529 49.00 50.86 46.00
9  ALGA0051097 PGM2L1 2 c T 0.0001 93.00 72.33 49.83
9  ALGA0054305 CACNA2D1 2 T C 0.0001 83.00 71.00 68.00 49.83
10 ASGA0049100 KCNT2 2 A G 0.0001 7150 80.33 49.67  49.89
12 ALGAO0119779 ANKFN1 2 A G 0.0001 78.20 68.00 51.00 49.25
12 H3GA0054964 SCPEP1 2 C A 0.0001 7820 68.00 51.00 49.60
13 ASGA0058070 ZFYVE20 2 G A 0.0001 79.25 70.00 54.00 49.00
13 ASGA0097399 HLCS 2 G C 0.0001 79.25 70.00 50.00 49.78
14 ALGA0076446 TMEM132D 2 A G 0.0001 79.25 72.50 65.00 49.83
14 ASGA0061212 BNIP3L 2 G A 0.0001 7450 76.33 4733  50.67
14 ASGA0061237 DPYSL2 2 G A 0.0001 7450 76.33 4733  50.67
14 H3GA0038865 DPYSL2 2 T C 0.0001 7450 76.33 4733  50.67
14 H3GA0038870 DPYSL2 2 c T 0.0001 7450  76.33 4733  50.67
14 M1GA0018222 DPYSL2 2 c T 0.0001 7450  76.33 4733  50.67
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2 A G 0.0001 7820 7100 65.00 52.33  49.00
16 ALGA0090122 ITGA1l 2 G A 0.0001 7175 80.00 46.50 50.50
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16 ALGA0090150 ARL15 2 G A 0.0001 77.25 72.67 47.00 50.09
16 ALGA0115566 MOCS2 2 T C 0.0001 74.17 82.00 49.40 50.14
17 ALGA0093131 ANK1 2 T C 0.0001 75.29 50.20 49.57
17 ASGA0075327 ANK1 2 T G 0.0001 69.50 83.00 49.50 49.90
2 M1GA0002537 OTUB1 3 T C 0.0001 76.33 74.50 49.83
7 ALGAO0045549 BCL11B 3 C T 0.0001 69.50 77.60 49.83
7 ASGA0036917 BCL11B 3 T C 0.0001 73.80 79.00 53.00 49.55
7 H3GA0023580 BCL11B 3 C T 0.0001 70.00 79.00 47.00 50.09
8 ALGAO0046582 KCNIP4 3 C T 0.0001 78.20 68.00 48.00 50.20
8 ALGAO0046587 KCNIP4 3 C T 0.0001 78.20 68.00 48.00 50.20
8 ALGAO0046590 KCNIP4 3 T C 0.0001 78.20 68.00 49.33 50.00
8 ALGAO0046591 KCNIP4 3 A G 0.0001 78.20 68.00 49.33 50.00
8 ASGAO0037898 SLIT2 3 G T 0.0001 68.00 78.20 51.75 46.00

8 ASGAO0037908 KCNIP4 3 A G 0.0001 78.20 68.00 46.00 51.75
8 ASGA0037912 KCNIP4 3 T G 0.0001 78.20 68.00 44.00 51.00
8 ASGA0037921 KCNIP4 3 G A 0.0001 78.20 68.00 48.00 50.20
1 ALGA0002310 VNNS3 4 T C 0.0001 72.33 93.00 53.00 48.50 49.78
1 ALGA0002493 L3MBTL3 4 T G 0.0001 73.80 79.00 50.00 49.78
2 ALGA0113319 DCP2 4 C T 0.0001 75.50 74.00 53.00 47.00 49.80
2 ASGA0008918 MYRF 4 T G 0.0001 75.29 47.00 50.50 50.00
3 ALGAO0124353 SYT17 4 C T 0.0001 77.00 65.00 53.00 48.25
4 ALGA0024885 PDP1 4 C T 0.0001 75.29 49.40 50.14

4 ALGA0026394 PBX1 4 A G 0.0001 74.25 76.67 47.00 50.09
6 ASGA0093244 VATIL 4 C T 0.0001 78.20 71.00 65.00 49.83
7 ALGAO0040805 FOXP4 4 A C 0.0001 75.29 48.25 50.63

7 ASGA0032522 GRM4 4 G A 0.0001 73.00 78.33 49.83
7 INRA0026223  NPTN 4 A G 0.0001 75.29 52.80 46.60 50.50
7 SIR10001039 CDCA4 4 G A 0.0001 69.50 80.75 65.00 49.83
8 ALGA0046459 LDB2 4 C T 0.0001 75.29 52.17 47.50

8 ASGA0096925 ZNF827 4 C T 0.0001 78.20 68.00 51.33 49.33
8 H3GA0024295 LDB2 4 C T 0.0001 75.29 52.17 47.50

8 H3GA0024339  SLIT2 4 T C 0.0001 75.29 53.00 48.25

9 ASGA0042982 MFRP 4 C T 0.0001 76.00 71.00 49.00 50.43
10 ASGA0092761 GGA2 4 A G 0.0001 78.20 71.00 65.00 49.33 50.00
10 ASGA0094144 COG7 4 G A 0.0001 77.00 65.00 49.33 50.00
13 ALGA0102818 COLQ 4 T G 0.0001 74.50 76.33 48.00 50.20
14 ALGA0080464 PANK1 4 T C 0.0001 73.60 79.50 49.83
14 ASGA0061534 KIF13B 4 T C 0.0001 78.20 68.00 53.00 47.00 49.80
14 M1GA0018488 BCL7A 4 A G 0.0001 78.20 68.00 49.50 50.00
17 ALGA0093121 SLC20A2 4 C T 0.0001 75.29 50.25 49.63

17 ASGA0075277 SLC20A2 4 G A 0.0001 75.29 50.20 49.57
18 ALGA0111541 ESYT2 4 C T 0.0001 77.25 72.67 47.50 50.30
23 ALGA0099584 OTC 4 C T 0.0001 78.20 68.00 53.00 47.00 49.80
23 ASGA0082368 SUPT20H 4 A G 0.0001 77.00 65.00 46.67 50.89

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, PA21: Peso de la camada ajustado a los 21 dias

En el Cuadro 19 se observan los valores promedio de cada de los 98 SNPs y para
los dos grupos de cada SNP, estimados por el modelo mixto aplicado en el estudio,
para el rasgo de: valor reproductivo de la descendencia de la cerda (VRDC) en
cerdas de la poblacion 1.
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Cuadro 19. Promedios estimados para cada genotipo de cada SNP para el rasgo: valor
reproductivo de la descendencia de la cerda (VRDC). en cerdas de la poblacién 1

C SNP Gen Cat. A1l A2 P VRD VRDC VRDC VRDC VRD VRDC
Altas Altas Altas Bajas Bajas  Bajas
AlA1 A1A2 A2A2 AlA1 AlA2  A2A2
1  ALGA0001854 NHSL1 1 G A 0.0001 112.86 97.00 90.18
1  ASGA0001719 NHSL1 1 T G 0.0001 112.50 115.00 97.00 90.18
1  ASGA0001721 NHSL1 1 c T 0.0001 112.50 115.00 94.00 90.10
3 ALGA0018230 PARN 1 C T 0.0001 112.25 113.67 88.00 91.00
3 ALGA0106253 ABCC1 1 G A 0.0001 112.25 113.67 90.75
3 ALGA0115044 ABCC1 1 G A 0.0001 112.25 115.00 113.00 90.75
3 ALGA0124095 ABCC1 1 C A 0.0001 112.25 113.67 90.75
3 ASGA0090872 PARN 1 G A 0.0001 112.25 113.67 88.00 91.00
3 DIAS0000012 ABCC1 1 C A 0.0001 112.25 113.67 92.00 90.33
3 DIAS0003364 ABCC1 1 A G 0.0001 112.25 115.00 113.00 90.75
13 ALGA0073639 TIAM1 1 A G 0.0001 113.00 112.75 90.75
14 ALGA0075125 PPP2R2A 1 T C 0.0001 110.50 113.80 90.75
14 ALGA0076680 CCDC62 1 T G 0.0001 112.80 113.00 90.25  91.00
14 ASGA0062190 FBRSL1 1 c T 0.0001 112.75 113.00 113.00 90.75
14 ASGA0066774 ATRNL1 1 A G 0.0001 115.33 109.00 113.00 90.75
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1 A G 0.0001 111.50 114.67 91.00 90.67
14 H3GA0042474 ATRNL1 1 A G 0.0001 115.33 109.00 113.00 90.75
14 INRA0042505 PPP2R2A 1 C T 0.0001 110.50 113.80 90.75
16 DIAS0002401 PELO 1 A G 0.0001 11250 115.00 87.50 92.38
18 ALGA0124447 ATP6VOA4 1 T C 0.0001 111.50 114.68 84.50 92.00
1  ASGA0005636 CCDC171 2 T C 0.0001 117.00 112.00 108.00 90.75
1  ASGA0098614 SLC2A12 2 T C 0.0001 112.80 113.00 90.75  90.75
2 M1GA0003373 AFAP1L1 2 A G 0.0001 114.00 113.00 110.00 90.75
3 ALGA0019900 BCL11A 2 G A 0.0001 111.20 118.00 116.00 94.00 90.10
3 ASGA0096938 SDK1 2 T C  0.0001 112.86 91.20 90.43
3  ASGA0103234 ACSM5 2 A G 0.0001 112.80 110.00 116.00 91.00 90.67
3 M1GA0004133 HSD3B7 2 T C  0.0001 112.86 92.40 89.57
4  H3GA0013326 DDR2 2 A G 0.0001 113.00 112.50 92,50  90.40
4 H3GA0013541 LMNA 2 T C 0.0001 113.00 115.00 110.00 89.00 91.33
4  H3GA0014078 KCND3 2 T C  0.0001 112.86 89.20 91.86
4  M1GA0005230 TRAPPC9 2 G A 0.0001 112.00 113.50 88.00 91.00
5  ASGA0088507 CPNES8 2 T C  0.0001 112.86 89.60 91.83  90.00
5 H3GA0015829 FAIM2 2 T C 0.0001 112.00 114.00 113.00 90.75
6  ALGA0034996 AMFR 2 T C 0.0001 112.00 114.00 113.00 90.75
6 ALGA0037046 LRRC7 2 C T 0.0001 112.25 113.67 94.00 90.10
6 ALGA0111865 DHCR24 2 T C 0.0001 115.50 112.50 110.00 90.75
7 ALGA0038434 HIVEP1 2 G A 0.0001 111.50 114.67 91.00 90.68
8  ALGA0121118 SCD5 2 c T 0.0001 112.86 90.83 90.67
8  ALGA0121391 SCD5 2 c T 0.0001 112.86 90.25 91.14  90.00
9  ALGA0051097 PGM2L1 2 c T 0.0001 118.00 112.00 90.75
9  ALGA0054305 CACNA2D1 2 T C 0.0001 115.33 109.00 113.00 90.75
10 ASGA0049100 KCNT2 2 A G 0.0001 11350 112.00 91.00 90.67
12 ALGAO0119779 ANKFN1 2 A G 0.0001 112.80 113.00 91.75 90.25
12 H3GA0054964 SCPEP1 2 C A 0.0001 112.80 113.00 92,50  90.40
13 ASGA0058070 ZFYVE20 2 G A 0.0001 11275 113.00 95.50 89.80
13 ASGA0097399 HLCS 2 G C 0.0001 11425 111.00 86.67 92.11
14 ALGA0076446 TMEM132D 2 A G 0.0001 112.75 111.50 116.00 90.75
14 ASGA0061212 BNIP3L 2 G A 0.0001 11150 114.68 91.00 90.67
14 ASGA0061237 DPYSL2 2 G A 0.0001 11150 114.67 91.00 90.67
14 H3GA0038865 DPYSL2 2 T C 0.0001 111.50 114.67 91.00 90.67
14 H3GA0038870 DPYSL2 2 c T 0.0001 111.50 114.67 91.00 90.67
14 M1GA0018222 DPYSL2 2 c T 0.0001 111.50 114.67 91.00 90.67
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2 A G 0.0001 112.80 110.00 116.00 93.00  90.00
16 ALGA0090122 ITGAl 2 G A 0.0001 111.75 114.33 89.00 91.10
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16 ALGA0090150 ARL15 2 G A 0.0001 112.25 113.67 88.00
16 ALGA0115566 MOCS2 2 T C 0.0001 112.50 115.00 89.40
17 ALGA0093131 ANK1 2 T C 0.0001 112.86 91.00
17 ASGA0075327 ANK1 2 T G 0.0001 111.00 115.33 89.50
2 M1GA0002537 OTUB1 3 T C 0.0001 114.67 111.50

7 ALGA0045549 BCL11B 3 C T 0.0001 114.50 112.20

7 ASGA0036917 BCL11B 3 T C 0.0001 112.40 114.00 97.00
7 H3GA0023580 BCL11B 3 C T 0.0001 113.00 112.75 88.00
8 ALGA0046582  KCNIP4 3 C T 0.0001 112.80 113.00 88.00
8 ALGA0046587 KCNIP4 3 C T 0.0001 112.80 113.00 88.00
8 ALGA0046590 KCNIP4 3 T c 0.0001 112.80 113.00 89.00
8 ALGA0046591 KCNIP4 3 A G 0.0001 112.80 113.00 89.00
8 ASGA0037898 SLIT2 3 G T 0.0001 113.00 112.80 91.63 89.00
8 ASGA0037908 KCNIP4 3 A G 0.0001 112.80 113.00 89.00
8 ASGA0037912 KCNIP4 3 T G 0.0001 112.80 113.00 90.00
8 ASGA0037921 KCNIP4 3 G A 0.0001 112.80 113.00 88.00
1 ALGA0002310 VNNS3 4 T C 0.0001 112.00 118.00 97.00 92.00
1 ALGA0002493 L3MBTL3 4 T G 0.0001 112.40 114.00 93.67
2 ALGA0113319 DCP2 4 C T 0.0001 112.83 113.00 97.00 88.00
2 ASGA0008918 MYRF 4 T G 0.0001 112.86 88.00 92.00
3 ALGA0124353 SYT17 4 C T 0.0001 112.33 116.00 92.00
4 ALGA0024885 PDP1 4 C T 0.0001 112.86 90.60 90.86
4  ALGA0026394 PBX1 4 A G 0.0001 114.25 111.00 88.00
6 ASGA0093244  VATIL 4 C T 0.0001 112.80 110.00 116.00

7 ALGA0040805 FOXP4 4 A C 0.0001 112.86 90.75 90.75
7 ASGA0032522 GRM4 4 G A 0.0001 113.50 112.00

7 INRA0026223  NPTN 4 A G 0.0001 112.86 90.40 89.60
7 SIRI0001039 CDCA4 4 G A 0.0001 111.50 112.75 116.00

8 ALGAO0046459 LDB2 4 C T 0.0001 112.86 90.83 90.67
8 ASGA0096925 ZNF827 4 C T 0.0001 112.80 113.00 92.00
8 H3GA0024295 LDB2 4 C T 0.0001 112.86 90.83 90.67
8 H3GA0024339  SLIT2 4 T C 0.0001 112.86 91.50 90.38
9 ASGA0042982 MFRP 4 C T 0.0001 113.33 110.00 88.60
10 ASGA0092761 GGA2 4 A G 0.0001 112.80 110.00 116.00 89.00
10 ASGA0094144 COG7 4 G A 0.0001 112.33 116.00 89.00
13 ALGA0102818 COLQ 4 T G 0.0001 111.50 114.67 88.00
14 ALGA0080464 PANK1 4 T C 0.0001 113.40 111.50

14 ASGA0061534 KIF13B 4 T C 0.0001 112.80 113.00 97.00 88.00
14 M1GA0018488 BCL7A 4 A G 0.0001 112.80 113.00 88.50
17 ALGA0093121 SLC20A2 4 C T 0.0001 112.86 91.00 90.63
17 ASGA0075277 SLC20A2 4 G A 0.0001 112.86 91.00
18 ALGA0111541 ESYT2 4 C T 0.0001 112.25 113.67 90.00
23 ALGA0099584 OTC 4 C T 0.0001 112.80 113.00 97.00 88.00
23 ASGA0082368 SUPT20H 4 A G 0.0001 112.33 116.00 91.00

91.00
91.71
90.57
91.00
90.75
90.75
90.18
91.00
91.30
91.30
91.33
91.33

91.63
90.90
91.30
89.78
89.78
90.40
90.78
90.13

91.00
90.75

90.75
94.50
90.75

90.33

92.29
91.33
91.33
91.30
90.75
90.40
91.88

90.57
90.90
90.40
90.67

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, VRDC: Indicie de valor reproductivo de la cerda

4.3.2.5 Clasificacién de SNPs por medio del método de conglomerados de K
medias para disefiar un panel.

Se realiz6 un analisis de conglomerados de K medias con los 98 SNPs que salieron
asociados a algun rasgo, el analisis se realizé contemplando la formaciéon de 20
conglomerados con diferencia estadistica de P<0.001 (Cuadro 20). Los SNPs de
interés clasificados dentro de la categoria de genes asociados a rasgos
reproductivos se agruparon en tres conglomerados de los 20 conglomerados (1, 12
y 14) como puede observarse en el Cuadro 21.
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Cuadro 20. Conglomerados de los SNPs y sus genes asociados a rasgos

reproductivos, calidad de la carne, inmunoldgicos u otros

No. Param. Centro de los Cr SNPs Genes del Cat.
de Conglomerados Conglomerado
Con.
1 TNV 2.882 1 ASGA0001721 NHSL1 1
LD 2.146 1 ALGA0001854 NHSL1 1
PS21 12.627 1 ASGA0001719 NHSL1 1
VRDC 10.974 2 M1GA0003373 AFAP1L1 2
3 H3GA0013326 DDR2 2
7 ASGA0036917 BCL11B 3
9 ASGA0042982 MFRP 4
17 ALGA0093131 ANK1 2
17  ASGA0075277 SLC20A2 4
23 ASGA0082368 SUPT20H 4
12 TNV 2.46 3 ALGA0115044 ABCC1 1
LD 2.18 3 DIAS0003364 ABCC1 1
PS21 12.085 5 H3GA0015829 FAIM2 2
VRDC 9.9031 7 ALGA0038434 HIVEP1 2
13 ALGA0102818 COoLQ 4
14 ASGA0061212 BNIP3L 2
14 ASGA0061237 DPYSL2 2
14 H3GA0038865 DPYSL2 2
14 M1GA0018222 DPYSL2 2
14 ALGAO0075125 PPP2R2A 1
14 DIAS0004697 PPP2R2A 1
14 INRA0042505 PPP2R2A 1
16 ALGAO0115566 MOCS2 2
18 ALGA0124447 ATP6V0A4 1
16 DIAS0002401 PELO 1
14 TNV 2.588 3 ASGA0103234 ACSM5 2
LD 2.0647 3 ALGA0018230 PARN 1
PS21 13.4967 3 ASGA0090872 PARN 1
VRDC 10.11 4 M1GA0005230 TRAPPC9 2
6 ALGA0034996 AMFR 2
6 ASGA0093244 VATI1L 4
8 ASGA0037908 KCNIP4 3
8 ASGA0037898 SLIT2 3
10 ASGA0094144 COG7 4
10 ASGA0092761 GGA2 4
14 ASGA0062190 FBRSL1 1
14 ALGA0076446 TMEM132D 2
15 H3GA0044115 TFCP2L1 2
16  ALGA0090150 ARL15 2
18 ALGA0111541 ESYT2 4
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No: Numero, Con: Conglomerados, Param: Parametros, Cr: Cromosoma, TNV: NUmero total de nacidos
vivos, LD: Numero de lechones destetados, PA21: Peso de la camada ajustado a los 21 dias, VRDC:
Indicie de valor reproductivo de la cerda, Cat: Categoria, 1: SNPs asociados a reproduccion, 2 asociados a
calidad de la carne, 3 asociados a rasgos inmunolégicos, 4 rasgos varios, P < 0.05

Cuadro 21. Conglomerados de los SNPs y sus genes asociados a rasgos
reproductivos y su promedio por genotipo

SNPs Gen TNV LD PS21 VRDC

Al1Al1 Al1A2 A2A2 AlAl1 AlA2 A2A2 Al1A1 Al1A2 A2A2 AlAl AlA2 A2A2
ALGA0001854 NHSL1 1429 6.00 8.36 11.00 4.00 7.00 75.29 53.00 49.55 11286 97 90.18
ASGA0001719 NHSL1 1433 14.00 8.36 10.83 12.00 7.00 7417 82.00 49.55 1125 115 90.18
ASGA0001721 NHSL1 1433 14.00 8.30 10.83 12.00 7.30 7417 82.00 49.30 1125 115 94.00
M1GA0003373 AFAP1L1 14.00 1450 14.00 12.00 10.50 11.00 78.00 75.00 71.00 114 113 110
H3GA0013326 DDR2 14.40 14.00 8.00 10.80 11.50 6.90 7480 76.50 49.80 113 1125 90.4
ASGA0036917 BCL11B 13.60 16.00 8.36 11.40 10.00 7.00 73.80 79.00 4955 1124 114 90.18
ASGAO0042982 MFRP 1433 14.00 8.29 11.00 11.00 6.86 76.00 71.00 50.43 113.33 110 92.29
ALGAO0093131 ANK1 1429 8.40 8.00 11.00 7.00 6.57 7529 50.20 4957 11286 091 90.57
ASGAO0075277 SLC20A2 1429 8.40 8.00 11.00 7.00 6.57 7529 50.20 4957 11286 091 90.57
ASGA0082368 SUPT20H 14.00 16.00 8.44 11.00 11.00 6.33 77.00 65.00 50.89 11233 116 90.67
ALGA0115044 ABCC1 1400 14.00 1500 10.75 12.00 11.00 77.25 82.00 68.00 11225 115 113
DIAS0003364  ABCC1 1400 14.00 1500 10.75 12.00 11.00 77.25 82.00 68.00 11225 115 113
H3GA0015829 FAIM2 12.67 16.00 15.00 11.67 10.00 11.00 77.67 79.00 68.00 112 114 113
ALGA0038434 HIVEP1 13.50 15.33 8.33 11.25 10.67 6.89 7450 76.33 49.89 1115 114.67 90.68
ALGA0102818 COLQ 13.50 15.33 8.10 11.25 10.67 6.60 7450 76.33 50.20 1115 114.67 91.3
ALGA0075125 PPP2R2A 12.00 15.20 8.17 11.50 10.80 6.75 7550 75.20 49.83 1105 113.8 90.75
ASGA0061212 BNIP3L 13.50 15.33 8.33 11.25 10.67 7.00 7450 76.33 50.67 1115 114.68 90.67
ASGA0061237 DPYSL2 13.50 15.33 8.33 11.25 10.67 7.00 7450 76.33 50.67 1115 114.67 90.67
DIAS0004697 PPP2R2A 13.50 15.33 8.33 11.25 10.67 7.00 7450 76.33 50.67 1115 114.67 90.67
H3GA0038865 DPYSL2 11.25 10.67 7.00 11.25 10.67 7.00 7450 76.33 50.67 1115 114.67 90.67
INRA0042505 PPP2R2A 12.00 15.20 8.17 11.50 10.80 6.75 7550 75.20 49.83 1105 113.8 90.75
M1GA0018222 DPYSL2 13.50 15.33 8.33 11.25 10.67 7.00 7450 76.33 50.67 1115 114.67 90.67
ALGAO0115566 MOCS2 1433 14.00 8.00 10.83 12.00 7.14 7417 82.00 50.14 1125 115 91.71
DIAS0002401 PELO 1433 14.00 7.75 10.83 12.00 6.75 7417 82.00 5050 1125 115 92.38
ALGA0124447 ATP6VOA4 1350 15.33 8.40 11.25 10.67 6.60 7450 76.33 50.90 1115 114.68 92
ALGA0018230 PARN 14.00 14.67 8.18 10.75 11.33 6.64 77.25 72.67 50.09 11225 113.67 091
ASGA0090872 PARN 14.00 14.67 8.18 10.75 11.33 6.64 77.25 72.67 50.09 11225 113.67 091
ASGA0103234 ACSM5 14.00 14.00 16.00 11.00 11.00 11.00 78.20 71.00 65.00 112.8 110 116
M1GA0005230 TRAPPC9 12.67 15.50 8.09 11.67 10.50 6.73 77.67 7350 4991 112 1135 91
ALGA0034996 AMFR 14.00 14.00 15.00 10.33 12.00 11.00 78.33 78.00 68.00 112 114 113
ASGA0093244 VATIL 14.00 14.00 16.00 11.00 11.00 11.00 78.20 71.00 65.00 112.8 110 116
ASGAO0037898 SLIT2 8.38 15.00 14.00 6.88 11.00 11.00 51.75 68.00 78.20 91.63 113 112.8
ASGAO0037908 KCNIP4 14.00 15.00 8.38 11.00 11.00 6.88 7820 68.00 51.75 1128 113 91.63
ASGA0092761 GGA2 1400 1400 16.00 11.00 11.00 11.00 78.20 71.00 65.00 1128 110 116
ASGA0094144 COG7 14.00 16.00 8.00 11.00 11.00 6.89 77.00 65.00 50.00 112.33 116 91.33
ALGA0076446 TMEM132D 14.00 14.00 16.00 10.75 1150 11.00 79.25 7250 65.00 112.75 1115 116
ASGA0062190 FBRSL1 14.00 14.00 1500 10.75 12.00 11.00 79.25 74.00 68.00 11275 113 113
H3GA0044115 TFCP2L1 14.00 14.00 16.00 11.00 11.00 11.00 78.20 71.00 65.00 112.8 110 116
ALGA0090150 ARL15 14.00 14.67 8.18 10.75 11.33 6.64 77.25 72.67 50.09 11225 113.67 091
ALGAO0111541 ESYT2 14.00 14.67 8.40 10.75 11.33 6.00 7725 72.67 50.30 112.25 113.67 90.9

TNV: Nimero total de nacidos vivos, LD: Numero de lechones destetados, PA21: Peso de la camada ajustado a los 21 dias, VRDC:
Indicie de valor reproductivo de la cerda, P < 0.05

Con el fin de corroborar que, sin importar el numero de conglomerados que se
propongan, los genes previamente agrupados en el andlisis de conglomerados
anterior se siguen agrupando. Se corrié un segundo analisis considerando los cuatro
pardmetros estudiados en las cerdas, pero Unicamente en los 20 SNPs asociados
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a parametros reproductivos, con lo que se formaron tres conglomerados con
diferencia estadistica (P<0.001). Se seleccion6 el conglomerado niumero dos por
ser el que tenia los mejores centros para los cuatro pardmetros estudiados. El grupo
dos presenté medias de los parametros similares al primer analisis y se ligaron de
igual forma a otros SNPs con expresiones que podrian asociarse a rasgos
reproductivos (Cuadro 22).

Cuadro 22. Agrupamiento de SNPs y sus genes asociados a prolificidad

Parametros Centro del C SNPs Genes del
contemplados Conglomerado Conglomerado
TNV 2.5793 1 ALGA0001854 NHSL1
LD 2.0979 1 ASGA0001721 NHSL1
pPs21 12.6507 3 ALGA0115044 ABCC1
VRDC 10.1593 3 DIAS0003364 ABCC1

14  ASGA0062190 FBRSL1

16  DIAS0002401 PELO

18 ALGA0124447 ATP6V0OA4

C: Cromosoma, TNV: Numero total de nacidos vivos, LD: Numero de lechones destetados,
PA21: Peso de la camada ajustado a los 21 dias, VRDC: Indicie de valor reproductivo de la
cerda, P < 0.05

4.3.2.5.1 Disefio de oligonucledétidos para el panel SNPs para prolificidad

A partir de los SNPs que fueron mejor agrupados por los analisis de conglomerados,
se disefiaron oligonucleétidos por medio del software de primer blast del NCBI
(https://lwww.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/) para la identificacion de sus
polimorfismos véase Cuadro 22.

Cuadro 23. Oligonucleétidos disefiados del panel de genes para identificar
polimorfismos relacionados con parametros de prolificidad

Gen SNP Pol. Mut. Long. Secuenciade los cebadores
Prod.

ABCC1 ALGA0115044 A/G Ts 264 F (5'-3) GCACGCCTTACACAATCAGG

R (5'-3) CCTCTCCCAATCCATCTTCATTCA
ABCC1 DIAS0003364 C/T Ts 239 F (5'-3) CTACGAGAGCCTTGGGTTCC

R (5-3") CTTCACCCACCCCTCATGTC
NHSL1 ASGA0001721 C/T Ts 159 F (5'-3) CAGACCACTGCTCTACGCTC

R (5-3") TCTGCGCCCTGATTCTTCTC
ATP6VOA4 ALGA0124447 T/IC Ts 95 F (5'-3) CAGGCACCTTTATGCTCTTA

R (5-3) TTTTCGTTCCTAACGCAGTA
FBRSL1 ASGA0062190 C/T Ts 205 F (5'-3) CAGGCACCTTTATGCTCTTA

R (5-3) TTTTCGTTCCTAACGCAGTA
PELO DIAS0002401 CIT Ts 73 F (5'-3) CAAGAGGATGATTCCAGTTC

R (5'-3") GACACAGGTTGTCTCAATTATG
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Pol: Polimorfismos, Long Prod: Longitud del producto amplificado, F: oligonucleétido sentido, R: oligonucle6tido
antisentido, Mut: tipo de mutacion, Ts: Transicional

4.3.2.5.2 Frecuencias alélicas y génicas de los SNPs del panel de la segunda
generacion para cerdas descendientes de altay baja eficiencia reproductiva.

Las frecuencias génicas se obtuvieron de manera independiente para cada grupo,
como se observa en el Cuadro 24.

Cuadro 24. Frecuencias alélicas y génicas de los SNPs del panel de la
segunda generacion para cerdas descendientes de altay baja eficiencia
reproductiva

C SNP Gen Al A2 Frecuencias Alélicas Frecuencias Alélicas
Cerdas Alta Cerdas Baja

3  ALGA0115044 ABCC1l A G 0.87 0.13 0.45 0.55

18 ALGAO0124447 ATP6VOA4 T C 0.40 0.60 0.20 0.80

4.3.2.5.3 Valores promedio para cada rasgo por genotipo en cerdas
descendientes

Se observan los valores promedio de cada genotipo y de cada rasgo, para los dos
grupos estimados por el modelo mixto aplicado en el estudio en cerdas de la
siguiente generacion Fi.

Cuadro 25. Valores promedio de cada genotipo y de cada rasgo, para los
dos grupos estimados

C SNP Gen Al A2 Rasgo Altas Altas Altas Bajas Bajas Bajas
AlAl A1A2 A2A2 AlAl1 AlA2 A2A2

3 ALGA0115044 ABCC1 A G TNV 12.38 11917 - e 7.03 6.00
LD 10.51 1033 - e 8.02 8.00
VRDC 108.00 108.64  ----—- = - 93.44  96.50

18 ALGAO0124447 ATP6VOA4 T C TNV 12.19 11.94 1273 - 7.70 6.50
LD 11.56 10.22 10.33 - 8.63 7.67
VRDC 108.60 106.89  109.83  ----- 94.68  93.17
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4.3.2.5.4 Pardmetros de diversidad genética en los grupos de cerdas
descendientes de alta 'y baja prolificidad.

Por medio del software POPGENE version 1.31 se obtuvieron los parametros
genéticos de heterocigosidad observada, heterocigosidad esperada e indice de
fijacion (Cuadro 26).

Cuadro 26. Parametros de diversidad genética de los SNPs grupos de cerdas
descendientes de altas y bajas eficiencia reproductiva

C SNPs Gen G1- G1- G1- G2- G2- G2- Tot-Ho  Tot- Tot-
Ho He Fis Ho He Fis He Fis

3 ALGA0115044 ABCC1 0.731 0.238 -0.156 0.909 0.519 -0.833 0.459 0.387 -0.204

18 ALGA0124447 ATP6VO0OA4 0.500 0.491 -0.038 0.364 0.312 -0.222 0.459 0.453 -0.027

C: Cromosoma, Ca: Categoria, 1: Rasgo reproductivo, 2: Rasgo calidad de la carne y canal,3: Rasgo inmunolégico, 4: Rasgos

variados, G1: Grupo altas, G2: Grupo bajas, Tot: Total de animales, Ho: Heterocigosidad observada, He: Heterocigosidad
esperada, Fis: Indice de fijacion.

4.3.2.5.5 Valores estimados de los efectos de aditividad y dominancia en cada
rasgo para cada SNP en cerdas descendientes.

Para realizar el andlisis de regresion utilizé la metodologia de Knott et al., (1998),
donde se consideraron los promedios de produccion TNV: Numero total de nacidos
vivos, LD: Numero de lechones destetados, VRDC: Indicie de valor reproductivo de
la cerda. Para el efecto de aditividad se asigné un valor de -1 a los animales
homocigotos del alelo con la frecuencia menos comun (MAF), de 0 para los
animales heterocigotos y de +1 a los animales homocigotos al alelo opuesto. Para
estimar la regresion del efecto de dominancia se designé un valor de cero a los
animales de genotipos homocigotos y de 1 para los animales heterocigotos, ver
Cuadro 27.
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Cuadro 27. Estimados de los efectos de aditividad y dominancia para cada
rasgo en cada grupo en las cerdas descendientes

C SNP Gen Al A2 Grupo A-TNV  D-TNV A-LD D-LD A-VRDC D-VRDC
3 ALGA0115044 ABCC1 A G Altas 0.875*  0.260 0.891* 0.269 0.874* 0.277
Bajas -0.245  0.787* -0292 0.809* -0.310 0.854*
18 ALGA0124447 ATP6VOA T C Altas 0.043 0.099
4 0.576* 0.573* 0.055 0.582*

Bajas -0.703 0.256 -0.741** 0.247 -0.793* 0.204

C: Cromosoma, Cat: Categoria, A: Aditividad, D: Dominancia, TNV: Ndmero total de nacidos vivos, LD: Nimero de lechones
destetados, VRDC: Indicie de valor reproductivo de la cerda, *P<0.001, **P<0.05

4.3.2.5.6 Promedio de los rasgos seleccionados y su diferencia entre grupos
de madres, hijas y hato.

En el Cuadro 28 se observan los valores promedio de cada genotipo de los dos
SNPs y para los dos grupos de cada SNP, estimados por el modelo mixto aplicado
en el estudio, para el rasgo de: numero de lechones nacidos vivos en cerdas de la
poblacion 1. Cabe sefialar que, aunque en los dos genes estudiados los parametros
de las cerdas hijas fueron inferiores a los de sus madres, frente a las medias de la
poblacion se mostré una mejoria.

Cuadro 28. Promedio de los rasgos seleccionados y su diferencia entre grupos
de madres, hijas y hato.

Rasgo Madres Hijas Hato Dif Madre-Hija  Dif Madre-Hato  Dif Hija-Hato
TNV 14.25 10.83 10.22 3.42* 4.03* 0.61*
LD 11.21 9.98 9.44 1.23* 1.77* 0.54*
VRDC 113.14 102.75 101.14 10.39* 12* 1.61*

Dif: Diferencia, TNV: Nimero total de nacidos vivos, LD: Numero de lechones destetados, VRDC:
Indicie de valor reproductivo de la cerda, *P<0.001

4.3.2.5.7 Promedio por genotipo en los rasgos seleccionados y su diferencia
entre grupos de madres, hijas y hato.

En el Cuadro 29 puede observarse los promedios obtenidos por genotipo en las
cerdas madres y sus hijas. Para el gen ABCC1 puede observarse un incremento en
el valor de todos los parametros en los genotipos con presencia del alelo A, con
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excepcion del nimero de lechones destetados en el grupo de las cerdas madres.
Para el gen ATP6VOA4 el alelo con el subtipo T fue el que presentd mejoria en todos
los pardmetros de ambos grupos.

Cuadro 29. Promedio por genotipo en los rasgos seleccionados y su diferencia entre

grupos de madres, hijas.

Gen Madres Hijas

ABCC1 TNV LD VRDC TNV LD VRDC
AA 15 11 113 11.68 10.47 105.98
AG 14 12 115.10 9.13 9.49 101.18
GG 13.8 10.95 112.10

ATP6VOA4

TT 13.45 11.33 111.48 12.80 11.58 107.20
CT 15.17 10.83 114.53 11.86 10.14 106.41
cC 9.510 9.64 101.60

TNV: Numero total de nacidos vivos, LD: Nimero de lechones destetados, VRDC: Indicie de valor

reproductivo de la cerda
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V. DISCUSION

En el presente estudio se utilizé el analisis de microarreglos en cerdos con el fin de
identificar y demostrar diferencias polimorficas se estratificaron las muestras de este
estudio en cerdas con mediciones de reproduccion altos y bajos, Bergfelder-Driing
et al. (2015) mencionan que para garantizar el poder y la precision de GWAS, es
esencial tener en cuenta la estratificacion de la poblacion a investigar. Para el
control de calidad de los datos se utilizé 0.05 como limite inferior del MAF, por lo
que solo Unicamente se usaron en los analisis los SNPs con una frecuencia mayor
al 5 %. Esta opcidn en los GWAS supone la exclusion de sefales con un bajo MAF,
lo que ayuda a tamizar la inmensa cantidad de las sefiales casi monomorficas
obtenidas a través de un microarreglo de alta densidad, pero segun Bergfelder-
Driling et al. (2015) esta medida dificulta la identificacion de SNPs en poblaciones
con genética que no sean de raza pura, como en el caso de éste estudio donde las
cerdas son linea Landrace-Yorkshire, debido al bajo MAF de muchos QTL, ya la
probabilidad de encontrar muchos SNP que actien como QTL entre razas o
subgrupos es baja, pero es aceptable en éste estudio en razén del nimero reducido
de muestras. Después de un control de calidad, se usaron 53,087 SNPs, lo que en
sefales del microarreglo se refiere, es una cantidad aceptable, en comparacion con
otros analisis de asociacion como los de Uzzaman et al. (2018) quienes utilizaron
42,953 SNPs, los de Uimari et al. (2011) con 57,868 SNP o el Wang et al. (2016)
donde se utilizaron 53.693 SNPs.

Se genotipificaron 48 cerdos, que es el nimero minimo de cerdos utilizados en
estudios previos de GWAS por microarreglos para aprobar la asociacion de SNPs
candidatos con rasgos reproductivos de prolificidad (Zhang et al., 2014), y aunque
existen otras publicaciones con muestreos de decenas de cerdos como Wang et al.
(2016), o el estudio de Sato et al. (2016), la tendencia en esta clase de analisis es
genotipificar miles de animales con el fin de fortalecer la confianza de los analisis
posteriores que convengan al experimento (Guo et al., 2016; Wang et al., 2018).

En este estudio se realizaron cuatro fases de analisis de asociacion debido al
namero las muestras que se contemplaron en el experimento. El primero con 48
muestras en dos poblaciones, obteniéndose 24 SNPs con valores de probabilidad
cercanos a 1x10°y 1x10. Uzzaman et al. (2016) identificaron en cerdas de la raza
Yorkshire SNPs significativos con valores de 1X10-° para polimorfismos asociados
con el tamafio de camada. Uimari et al. (2011) obtuvieron resultados
estadisticamente significativos con valores de probabilidad de 1x106. Acorde a lo
sugerido por otros autores, Zhang et al. (2014) proponen establecer cuando menos
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un valor minimo de 1x10°® de probabilidad para inferir significancia de un
polimorfismo en cerdos. Aunque ese valor es alcanzable desde el primer analisis
que se realiz6 en este estudio, en razébn al numero de muestras de este
experimento, es recomendable buscar valores por debajo de ese umbral, en
estudios de GWAS en humanos donde los niveles de precisidbn son mas exigentes,
para determinar un pequefio conjunto de SNP con el maximo poder discriminativo,
en una poblacion con organismos emparentados se utilizan valores minimos de
1x101° (Yousefi et al., 2018). Por lo antes mencionado, se realiz6 un segundo
andlisis en donde se utilizaron las mejores 36 muestras en las dos poblaciones,19
de la poblacion 1 y 17 de la poblacién 2, mejorandose el numero de SNPs a 214
polimorfismos con valor de P significativo (1x10° hasta 1x10°) encontrados.
Consecutivamente se realizaron andlisis para cada poblacién individualmente. Se
determind trabajando Unicamente con la poblacién 1, debido al grado de agrupacion
de sus datos, con 411 SNPs significativos con valor de probabilidad de 1x10° a
1x10°. El andlisis de la poblacién 2 no indicé ninguna informacién relevante, porque
el analisis de componentes principales en este estudio mostré que la poblacién 2
agrupaba en un mismo sitio la diversidad de las cerdas de sus dos grupos. En
cambio, la poblacién 1 exhibié que sus muestras de cada grupo se dispersaron de
forma diferente, infiriéndose diferencias genéticas entre cerdas de diferente grupo.
Debido a que no existen tales regiones superpuestas entre poblaciones estudiadas
Bergfelder-Driing et al. (2015), menciona que en estos casos en cada poblacion
rasgos como el tamafo de la camada esta influenciado por diferentes alelos. Lo que
ademas cuestiona si la combinacién de subpoblaciones genéticamente divergentes
es una estrategia util para detectar QTL relevantes o mejorar la precision de la
seleccion gendmica. Samore y Fontanesi (2016) deducen que la mayor parte del
progreso genético se realiza en cerdos de raza pura, o lineas puras, pero la mayoria
de los cerdos en las explotaciones son animales cruzados, esto supone una
dificultad en el progreso genético, para reducir la brecha entre los animales de pura
raza y mestizos, se propuso la recoleccion de datos fenotipicos en descendientes
mestizos como una posible solucién para estimar los valores de reproduccion de los
animales de pura raza

Un punto importante con los GWAS es dado por la pequefia proporcion de
heredabilidad, o agrupamiento familiar explicado por las variantes genéticas
identificadas en los andlisis de microarreglos de rasgos como los reproductivos
(Pearson y Manolio, 2008). Esto se debe a que muchas de las caracteristicas de
disefio y andlisis de los estudios de GWAS tratan de minimizar las tasas de falsos
positivos mientras se mantiene el poder para identificar verdaderas asociaciones
positivas. Sin embargo, estos mismos esfuerzos para reducir los resultados falsos
positivos pueden dar como resultado que se pase por alto una verdadera
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asociacion, especialmente si solo un pequefio numero de SNPs se llevan desde la
exploracion inicial hasta los estudios de replicacion. Los hallazgos mas robustos, es
decir, aquellos que "sobreviven" multiples rondas de replicacion, a menudo no son
las asociaciones estadisticamente mas significativas en el escaneo inicial, y pueden
no estar ni siquiera en los primeros cientos de asociaciones (Hafler et al., 2007). Los
GWAS tienen limitaciones a considerar, como el potencial de resultados falsos
positivos, la falta de informacion sobre la funcién genética, la insensibilidad a
variantes raras y variantes estructurales, el requisito de tamafos de muestra
grandes y posibles sesgos debido a la seleccidén de casos y controles y errores de
genotipado (Pearson y Manolio, 2008). Otra causa de resultados falsos negativos
es la falta de la variante genética de relevancia en la plataforma de genotipado, o la
falta de variacion en ese SNP en la poblacion estudiada. A medida que aumenta el
namero de SNPs y la diversidad de poblaciones representadas en las plataformas
de genotipado, esto deberia convertirse en un problema menor (Wellcome trust case
control consortium, 2007).

Los resultados de los analisis de diversidad genética evidenciaron en general
heterocigosis altas de entre 0.3 a 0.5 sin importar el grupo, esto muestra una
frecuencia intermedia de los dos polimorfismos en la mayoria de los SNPs
contemplados. La heterosis depende del rendimiento de los genotipos heterocigotos
en relacion con los homocigotos (Melo et al., 2017). Lo anterior indica que las dos
poblaciones estudiadas no han presentado fendmenos que pudieran favorecer la
homocigosis como la endogamia. Las teorias que explican el fenobmeno de la
heterosis analizan el hecho de que la heterocigosidad es una condicion necesaria
para su manifestacion (Wright, 1950). Los indices que fijacion en general son
menores a uno, lo que indica un grado bajo de reduccion de la heterocigocidad. El
indice de fijacion sirve para estudiar la diferenciacién genética de las poblaciones,
originalmente este indice se define en términos de las correlaciones entre la unién
de dos gametos (Neiy Chesser, 1983). Los Cuadros de valores promedio estimados
en los dos grupos de cada genotipo y para cada rasgo (Cuadros del 16-19), se
observa en cada Cuadro para cada rasgo, que los SNPs seleccionados exponen
diferentes patrones sobre qué genotipo es el mejorante, esto puede ser efecto de la
heterosis porque la poblacion estudiada es de cerdas cruzadas de lineas Landrace-
Yorkshire. Segun Tribout et al. (2011) La seleccion en poblaciones porcinas se basa
generalmente en una estructura piramidal con tres niveles: seleccién, multiplicacién
y produccion para explotar los efectos de la heterosis y la complementariedad de
lineas mediante la practica de cruces, pero la distancia genética entre las cerdas de
raza puray las cerdas cruzadas produce una mejora genética reducida y mas dificil
de estimar en el nivel inferior de la piramide.
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Se disefié un panel de SNPs asociados a los rasgos contemplados en el estudio,
esto a través de analisis de conglomerados para los SNPs de la poblacion 1, se
obtuvieron 7 SNPs candidatos, que por estudios de regresion son comparados los
promedios entre madres e hijas para encontrar mejoria entre los grupos. Y se
genotipificd para dos polimorfismos candidatos (ABCC1 y ATP6VO0A4). Se comparo
la respuesta a la seleccion para rasgos contemplados en el estudio mediante los
dos polimorfismos candidatos. Para el gen ABCC1l se pudo observarse un
incremento en el valor de los pardmetros de TNV, LD y VRDC en los genotipos con
presencia del alelo A, con excepcion del numero de lechones destetados en el grupo
de las cerdas madres. Estos efectos pueden corresponder, porque la proteina que
expresa del gen ABCC1 funciona como un transportador de prostaglandinas y
desempefia un papel importante en el establecimiento y mantenimiento de la
gestacion regulando el transporte de prostaglandinas en el Utero endometrio y
placenta en cerdos (Jang et al., 2016), favoreciendo positivamente estos
parametros. Para el gen ATP6VOA4 el alelo con el subtipo T fue el que presento
mejoria en todos los parametros de ambos grupos, es importante mencionar que,
en estudios previos en cerdos, este gen no se habia asociado a rasgos
reproductivos, ya que se habia asociado con tendencia comportamental de
lechones a ser victimas de mordedura de cola (Wilson et al., 2012). Cabe sefalar
gue, aunque en los dos genes estudiados los parametros de las cerdas hijas fueron
inferiores a los de sus madres, frente a las medias de la poblacion presentaron una
mejoria. El promedio de produccion de los rasgos seleccionados y su diferencia
entre grupos de madres, hijas y hato (Cuadro 28), sefalan promedios de los
parametros estudiados mas altos en las progenitoras que en las descendientes de
la siguiente generacion del hato, independientemente de si son hijas o las deméas
reproductoras de esa generaciéon. Segun Dekkers (2012), el objetivo general es la
mejora de los parametros reproductivos en cerdas de la siguiente generacién, pero
esto se basa en la suposicién de que el progreso genético realizado se transmite a
los siguientes niveles de las cerdas puras a las cruzadas y esto no siempre es asi.
Las diferencias ambientales entre una generacién y la siguiente, hacen que las
actuaciones de los animales de raza o linea sean malos predictores del rendimiento
de sus descendientes cruzados (Dekker, 2007). Por lo anterior podria explicar la
diferencia en los parametros de madres a hijas.

Los SNPs identificados en el presente estudio GWAS para los rasgos reproductivos
de los cerdos de TNV, LD y VRDC, tienen efectos moderados en los parametros
medidos entre las cerdas madres e hijas de la poblacién 1, esto puede ser debido a
influencias ambientales, o diferentes regiones cromosémicas no contempladas en
el estudio (Onteru et al.,, 2012). Por lo tanto, diferentes genes pueden estar
asociados con cada rasgo reproductivo entre cerdas de diferentes grupos de alta 'y
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baja produccion. En estudios de GWAS con muestras pequefias para mejorar la
seleccion e identificacion de un SNP, algunos autores recomiendan estudios
adicionales posteriores con otras tecnologias, como la secuenciacion de las areas
significativas, esto ha probado ser beneficioso para corroborar los efectos positivos
de SNPs en parametros reproductivos (Schneider et al., 2012; Schneider et al.,
2014; Sell-Kubiak et al., 2015). Otros autores mencionan que Unicamente a traves
de estudios de validacion en grandes poblaciones, se puede mejorar la comprension
de la compleja arquitectura genética de los rasgos reproductivos de los cerdos
(Onteru et al., 2012). Es importante indicar que los rasgos reproductivos abordados
en este estudio tienen una baja heredabilidad. Por lo que no es facil obtener una
sefal significativa de GWAS usando un tamafio de muestra pequefio. Como
resultado se identificaron un numero pequefio de SNPs candidatos. Situacién
similar a lo sucedido en el estudio de Wang et al. (2016), donde se realiz6 un estudio
de GWAS en 82 cerdas para el rasgo de pesos al nacer de los lechones dentro en
el primer parto, identificando 266 SNP significativos en todo el genoma con un valor
de P menor a 0.01. También existen estudios donde se muestran resultados de
asociacion en rasgos reproductivos con valor estadistico significativo, a pesar de
partir de una muestra pequefia, Zang et al. (2014) relacionaron un GWAS para
identificar genes candidatos asociados con el peso al nacer individual, utilizando los
mismos microarreglos de este estudio con el mismo nimero de muestra 24 cerdas
de alta produccion y 24 cerdas de bajo valor de produccion. Utilizaron 43,257
polimorfismos, encontrando diferencias amplias entre grupos, y asociaron 183
genes, que presentaron diversas vias importantes para descifrar sus roles en el
crecimiento o desarrollo fetal. Sato et al. (2016) para aprobar asociacién de SNPs
candidatos con rasgos reproductivos de prolificidad de la cerda incluyendo TNV,
relacionaron un estudio preliminar de solo 25 animales seleccionados de los grupos
de alto y bajo rendimiento partiendo de una poblacién inicial de 347 animales con
estudios de casos y controles, se indico que siete genes se asociaron.
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VI. CONCLUSIONES

Con el estudio de GWAS-SNPs de la poblacién 1, se identificaron 441 SNPs
estadisticamente significativos (P<1x10®° hasta 1x10°), de los cuales, 98
SNPs fueron ubicados en genes funcionales y 20 de los mismos fueron
previamente asociados a rasgos reproductivos, se disefid un panel de siete
polimorfismos candidatos mejorantes para rasgos reproductivos, y se logré
identificar y asociar positivamente a dos SNPs.

El estudio de GWAS-SNPs de la poblacion 2 tnicamente identifico tres SNPs,
ninguno con asociacion importante con los rasgos estudiados.

Las frecuencias génicas y los parametros de diversidad genética
evidenciaron heterocigosis altas, los SNPs identificados por el GWAS
presentaron bajos indices de fijacion, lo anterior indica las poblaciones
estudiadas no presentan el efecto de algin fendbmeno de seleccion para
estos polimorfismos en los rasgos evaluados en el estudio.

Al estimar los efectos aditivos y de dominancia, se observaron efectos
diferentes en cada SNPs, aun ubicados dentro del mismo gen y asociados a
un mismo pardmetro, posiblemente por efectos medioambientales, por lo
anterior, no se encontr6 ningun haplotipo para alguno de los cuatro
parametros abordados en este estudio.

Se disefié un panel de siete SNPs asociados a tamafio de la camada y
eficiencia reproductiva, por lo que se logré genotipificar por medio de PCR-
RFLP dos polimorfismos candidatos (ABCC1 y ATP6VO0A4).

Se comparé la respuesta a la seleccién entre las cerdas hijas del nacleo elite
de seleccion asistida, sus madres y la media del hato de la segunda
generacion, se encontré que para el gen ABCC1 habia un incremento en el
valor de los parametros de TNV, LD y VRDC en los genotipos con presencia
del alelo A. Para el gen ATP6V0OA4 el alelo T fue el que presenté mejoria en
todos los parametros de ambos grupos, es importante mencionar que, en
estudios previos en cerdos, este gen no se habia asociado a rasgos
reproductivos.
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