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INTRODUCCION

El programa de seleccion para mejora de la produccion lactea en la raza ovina
Churra se inicié en el afio 1986. Desde entonces los criterios de seleccion han sido
exclusivamente productivos (cantidad de leche y porcentaje de proteina). En los
ultimos afios, con el programa consolidado, se plantea la posibilidad de incluir
nuevos objetivos de seleccion, entre los que destacan algunos caracteres
morfologicos tanto de la glandula mamaria como de la morfologia corporal. Estos
altimos caracteres, en el ganado vacuno de aptitud lactea, han mostrado estar
correlacionados genéticamente con los aspectos productivos y funcionales (Short et
al., 1992), principalmente la predisposicién a la mamitis y la duracién de la vida
productiva (Rogers et al., 1998). En una etapa inicial, antes de su introduccion en el
programa de seleccion, se han medido una serie de fenotipos relativos a la
morfologia corporal en un grupo de animales pertenecientes al nucleo de seleccion
con objeto de estimar los parametros genéticos para los mismos.

Ademas, teniendo en cuenta que nuestro grupo de investigacion ha realizado un
barrido genémico para la identificacion de regiones cromosdmicas con influencia
sobre distintos caracteres de interés productivo en el ganado ovino de raza Churra,
se ha realizado una busqueda de QTL con influencia sobre los caracteres de
morfologia corporal medidos. En el presente trabajo se presentan los resultados
obtenidos para estos cinco caracteres en el cromosoma 16.

MATERIAL Y METODOS

El disefio experimental utilizado en este trabajo ha sido el conocido como “disefio
hija”, y ha incluido un total de 739 animales pertenecientes a 11 familias de medio-
hermanas, distribuidas en diferentes granjas del Nucleo de Seleccion de ANCHE.
Para el estudio del cromosoma 16 se eligieron ocho marcadores a partir de la
version actualizada del mapa de ligamiento ovino (Maddox et al., 2001): RM106,
BM1225, OARCP23, GHRLIV, BMS2361, AGLA29, MCM1 y MCM150. Tras la
obtencion del DNA, se amplificaron los marcadores mediante PCR y se identificaron
las variantes alélicas a partir de la electroforesis realizada en un secuenciador
automatico ABI PRISM 377.

Los caracteres de morfologia corporal considerados en el estudio han sido los
descritos por De la Fuente et al. (2003) e incluyen la estatura del animal, los
aplomos traseros, la inclinacién de los talones, la anchura de la grupa y un caracter
general que valora apariencia general del animal. Para estos caracteres se utiliza
una escala de valoracion lineal, puntuandose de 1 a 9 los valores extremos de la
poblacién para cada aspecto. Los valores utilizados como fenotipos corresponden a
las denominadas “Yield deviations” (YD), estimadas como la desviacion con respecto
a la media poblacional de los valores medidos, corregidos para todos los factores
ambientales que contribuyen de forma significativa a la varianza del caracter.
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La construccion del mapa de ligamiento (mapa macho) se realiz6 con la ayuda del
programa CRIMAP (Lander y Green, 1987). El contenido de informacion del mapa
para el estudio de QTL se estimd, en cada cM, segun las indicaciones de Coppieters
et al. (1998). El andlisis de asociacién se llevd a cabo mediante el método de
regresion con multiples marcadores descrito por Knott et al. (1996). Los valores de
significacion chromosomewise fueron determinados mediante permutaciones de los
valores fenotipicos (Churchill y Doerge, 1994).

RESULTADOS Y DISCUSION

La Figura 1 muestra el mapa obtenido tras el andlisis de ligamiento realizado en
cada cM del cromosoma 16 ovino. Asimismo, se representan los valores del
parametro Contenido de Informacién (Cl) a lo largo del mapa. La longitud del mapa
fue de 105 cM (Haldane). El contenido de informacién promedio a lo largo de este
grupo de ligamiento fue del 71%, con un valor méximo de 85,51% en la posicién del
marcador BMS2361, y un minimo de 61,63% en el intervalo [OARCP23-GHRLIV].

Figura 1. Contenido de informacién obtenido a lo largo del mapa de ligamiento de OAR16
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Los perfiles del test estadistico obtenidos en el analisis global de la poblacién
(across-families), para cada uno de los caracteres considerados en el presente
trabajo, aparecen en la Figura 2. En el eje abscisas se representa la longitud del
mapa de ligamiento en cM (Haldane) y en el eje de ordenadas los valores obtenidos
para el parametro logio(1/P), siendo P el P-value al nivel chromosomewise calculado
a partir de las permutaciones de los fenotipos. Se indican los niveles de significacion
del 10% y 5% chromosomewise.

Se puede observar que el perfil estadistico del caracter aplomos posteriores
presentd una significacion proxima al 5% chromosomewise (P = 0,056) en la region
de 58 cM, siendo GHRLIV el marcador méas cercano al efecto detectado. Con una
significacion ligeramente inferior, pero también superando el nivel del 10%
chromosomewise, el andlisis estadistico across-families mostr6 un posible QTL para
el caracter estatura, en la region flanqueada por los marcadores GHRLIV y
BMS2361. Hay que tener en cuenta que el marcador GHRLIV, proximo a los dos
efectos observados, se encuentra en la secuencia del gen de la hormona del
crecimiento. Por lo que respecta al analisis intrafamiliar, en el caso de los aplomos
posteriores las familias que han mostrado segregacion del efecto han sido dos de las
mas numerosas, la familia 1 (75 hijas) y la 11 (71 hijas), en la region comprendida
entre 48 y 65 cM. En el segundo caso, han sido la familia 3 (44 hijas) y la familia 6
(76 hijas) las que han presentado una evidencia de ser heterocigéticas para un QTL
gue afecta al tamafio de los animales.



Figura 2. Distribucion de los valores “logyo (1/P)” para los caracteres de morfologia corporal
en el cromosoma OAR16 (analisis across-families)
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Segun los estudios publicados en el ganado bovino de leche, en relaciébn a
caracteres morfolégicos o de tipo, no se ha descrito ningin QTL localizado en la
region homologa (cromosoma BTA20) con influencia sobre este tipo de caracteres.
Con objeto de confirmar la verdadera naturaleza de esta asociacion, seria necesario
el analisis de una muestra independiente de hijas de las familias que han mostrado
evidencia de segregacion. Posteriormente, seria imprescindible un estudio de mapeo
fino para comprender la arquitectura genética de esa region, con el fin de poner de
manifiesto la mutacién causante del efecto detectado.

De todas formas, la localizacidén cercana al efecto detectado del gen del receptor de
la hormona del crecimiento “GHR”, sefiala a éste como un candidato idoneo, y
posible responsable del efecto detectado sobre los caracteres aplomos posteriores y
estatura. La deteccion de SNPs en este gen y la posible asociacibn mediante
técnicas de desequilibrio de ligamiento, pueden ayudar a clarificar de forma mas
precisa la naturaleza de esta asociacion y el papel de dicho gen en la misma.
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