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La produccion y el consumo de carne de cerdo en los ultimos afios han evidenciado un
franco crecimiento a nivel mundial. Por lo tanto, ante las mayores exigencias de los
mercados internacionales, y el aumento del consumo interno, las estrategias que favorecen
una mejora en su calidad se encuentran en un proceso de desarrollo continuo. Debido a
esto, el analisis de su calidad debe abarcar todos los puntos que constituyen la cadena
productiva. La percepcion de la calidad de carne depende de un concepto subjetivo del
consumidor, quien ya no solo estd exigiendo un alto contenido magro de la canal sino
también terneza, marmolado, aroma y acidez dptimos de la carne, en adicion a las
caracteristicas que la hacen elegible en gondola como el color y la capacidad de retencion
de agua. El concepto calidad de carne esta relacionado ademas a componentes
nutricionales, higiénicos, tecnoldgicos y genéticos como asi también a factores del
metabolismo celular que influyen en sus atributos. Dada la importancia de la industria de la
carne porcina en favor del desarrollo social y econdmico del pais, el objetivo de este trabajo
consiste en implementar la biologia molecular como herramienta de seleccion en cerdos
hibridos, para obtener una mejora en la calidad. Considerando que la carga genética de los
animales es un factor fundamental que condiciona e incide en las caracteristicas de
rendimiento y en los parametros de calidad, se realizd una busqueda de relaciones entre

marcadores genéticos y caracteres relacionados a calidad de carne.

Para alcanzar los resultados, en primera instancia se propuso caracterizar la poblacion de
cerdos de productores locales, provenientes de lineas genéticas hibridas, en cuanto a la
diversidad de polimorfismos en genes candidatos para calidad de carne: RYR1igszcsT,
RN2oor>qr1991>v, CASTe3ss>a, CAST7687265A, SOX6As28120666>a Y SOX6B4z0235746>C.
Posteriormente, se establecio la frecuencia genotipica y alélica de estos ultimos en animales
libres de Halotano del plantel reproductivo y su incidencia en muestras de carne de la
progenie. Esto se llevd a cabo para hacer mas objetiva la ulterior relacion entre los
polimorfismos observados y los pardmetros de calidad, eliminando del estudio al alelo
perjudicial para Halotano. Este alelo es el causante de carnes poco atrayentes y que por
ende no son aceptadas por los consumidores, las carnes blandas, palidas y exudativas (PSE)
que producen de graves pérdidas econdémicas para la industria porcina, asi como también
podria estar involucrado en la muerte subita de los animales previa a la faena. Estos

objetivos se plantearon con la finalidad de orientar a los productores en la eleccion de los



progenitores a utilizar en programas de cruzamiento y de sentar las bases para la busqueda
e identificacion de nuevos marcadores moleculares relacionados con los atributos de la
carne, de manera de optimizar la aceptabilidad del producto en cada mercado especifico. La
hipotesis de trabajo que se planteé para esta propuesta es que los polimorfismos de los
genes relacionados a calidad de carne pueden utilizarse como herramientas predictivas para
contribuir en los programas de mejoramiento animal y auxiliar asi al productor a cumplir

con las diversas expectativas del mercado ya sea el de consumo en fresco o el industrial.

Para este estudio se analizaron 195 muestras de animales pertenecientes a 13 diferentes
establecimientos de la regién noreste de la provincia de Entre Rios, en Argentina. Las
lineas hibridas examinadas, estaban compuestas por animales derivados de cruzamientos de
hembras Landrance x Yorkshire y un porcentaje de razas chinas, con machos hibridos
terminales con diferentes proporciones de Duroc, Pietrain, Hampshire; Yorkshire y
Landrance.

Se realizd la determinacion molecular de los polimorfismos mediante PCR-RFLP de
muestras de pelo de parentales no relacionados entre si para incluirlas en el estudio de la
diversidad genética y estructura poblacional. Para tal fin se calcularon las frecuencias
aléelicas y genotipicas, la diversidad genética intra racial mediante la heterocigosidad
observada, la heterocigosidad esperada, el nimero de alelos por locus, la frecuencia del
segundo alelo mas comun vy el equilibrio de Hardy-Weinberg, la diversidad genética entre
razas mediante los indices de fijacion de los animales respecto al total de la poblacion (Fr),
respecto a las subpoblaciones (Fis) y el grado de diferenciacion genética entre las
subpoblaciones (Fst). La estructura poblacional se analizO mediante desequilibrio de
ligamiento, arboles de distancia, andlisis de los componentes principales y el software
Structure. A continuacion, la progenie de estos animales, implicada en el estudio de
calidad, fue faenada industrialmente en frigorificos de la region, dénde se registro el pH de
las muestras a los 45 minutos. Con estricto registro de su la trazabilidad, a las 24 horas, y
luego del despiece en carniceria, se obtuvieron las muestras. A partir de esta instancia se
llevaron a cabo en laboratorio las técnicas moleculares de PCR-RFLP para caracterizarlas
genéticamente y las correspondientes a los parametros de calidad de carne, en una regién

del musculo longissimus thoracis que va de la décima a la décimo segunda costilla. Los



parametros analizados fueron pH, color (L*, a* y b*), marmoleado (M), resistencia al corte
(RC), humedad (H) y capacidad de retencién de agua (CRA). Este ultimo mediante las
técnicas de mermas por goteo (MG) registradas a las 24 y 48hs, mermas por
descongelacién (MD) y mermas por coccién (MC), generando asi un acervo de ADN y de
muestras de carne de lineas hibridas sentando las bases para futuros estudios aplicables a

otros polimorfismos.

Como resultado del analisis de diversidad los genes analizados mostraron un elevado
polimorfismo y heterocigosidad poblacional, como asi también dentro de los
establecimientos estudiados. Se evidencid ademas, una seleccion moderada hacia los alelos

con conocido efecto perjudicial de los genes RYR1 y RN.

El anélisis de los SNPs y su relacion con los parametros de calidad de carne presentd
diferencias para ciertos polimorfismos. El polimorfismo RN2oor>01991>v, €staria relacionado
con el pH, el color, el M y con la H. El polimorfismo CASTezss>a, Se vincularia con el pH,
las MD, H y M. De los polimorfismos analizados en SOX6, SOX6A42812066G>A, €Staria
relacionado con el pH 'y con el color y el polimorfismo SOX6B430235726-c con el pH, las
MD, MC y M. Los datos obtenidos sugeririan que los animales portadores de los alelos rn*
para RN, C para CASTesss>a, A para SOX6Aszs120666-A Y C para SOX6Baz0235746>c

presentarian genotipos beneficiosos para carne fresca.

De esta manera, los resultados aqui presentados sugieren que los polimorfismos analizados
pueden ser utilizados como herramienta para la seleccion de genotipos superiores en cuanto
a calidad de carne, relacionando asi la investigacion con la genética aplicada al
mejoramiento animal y la obtencion de productos de calidad. Por otro lado, el anélisis
poblacional indicaria que las lineas genéticas estudiadas si bien se encuentran seleccionadas
para algunos caracteres productivos, presentan alto grado de variabilidad genética, lo que
indicaria que estos genes aun no han estado sujetos a seleccidén. Asi, con la diversidad
brindando un escenario propicio para la seleccién de caracteres beneficiosos, se encuentra
un amplio campo de trabajo para la mejora genética vinculando las caracteristicas de las

carnes con su mercado de destino.



