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RESUMEN

PALABRAS CLAVE ADICIONALES La capacidad de retencién de agua (CRA) es uno de los pardmetros de calidad de

Marcador genéfico.
Mutacion.

Pardmetros de calidad.
Producto final.

la carne mds importante, dado que posee asociacién con la percepcién de jugosidad y
la pérdida de peso de la pieza cdrnica durante procedimientos como la maduracién, la
coccién y ofro fipo de procesamiento tecnolégico. La CRA en crudo y cocinado (CRAr y
CRACc respectivamente) fue evaluada en 164 machos castrados cruzados, en los cuales se
realizé la genotipificacién de 23 regiones genémicas de los genes CAPN1, CAST, DES,
PRKAG3 y RYR1. El marcador CAST2959 presenté asociacién con el pardmetro CRAr en
el misculo Longissimus dorsi (LD) siendo el genotipo AA el de mejor comportamiento. El
marcador RYR1-11195 se encontré asociado con el pardmetro CRAc en LD, siendo la carne
de animales con los genotipos GG y GA, la de mayor pérdida de peso, si son comparados
con carne proveniente de animales con genotipo AA. Lo anterior permite establecer estos
marcadores como posibles polimorfismos de importancia en procesos de seleccién y mejo-
ramiento animal de este pardmetro de calidad carnica (CRAr y CRAc) en bovinos, posterior
a un proceso de validacién.

Polymorphisms of CAPN1, CAST, DES, PRKAG3 and RYR1 genes associated with
water holding capacity in raw and cooked meat of crossbred bovine Bos indicus
and Bos taurus in Colombia

SUMMARY
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INFORMACION

Water holding capacity (WHC) is a more important quality trait in meat and is associa-
ted with juiciness and weight loss of meat cutting during technologic procedures like aging,
cooking, and thawing. WHC in raw (WHCr) and cooked (WHCc) meat were assessed in
164 cross-castrated bulls. These animals were genotyped in 23 genomic regions in CAPNT,
CAST, DES, PRKAG3 and RYRT genes. CAST2959 polymorphism was established as asso-
ciated with WHCr in Longissimus dorsi (LD) and animals with genotype AA had the desired
parameter. RYR1-11195 marker had association with WHCc in LD and steaks of animals with
genotypes GG and GA had bigger weight loss than animals AA. Thus, these polymorphisms
would be useful in animal selection and breeding programs involved in this meat feature
(WHCr and WHCc) after a validation process.
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INTRODUCCION

(Enfélt et al., 2006) y por lo tanto con parametros de

calidad del producto final (ékrlep et al., 2010a; ékrlep

Todas las caracteristicas asociadas al desarrollo de
tejidos del cuerpo estan sujetas a un gobierno genético
y en produccién animal se han establecido mutaciones
en genes mayores con amplia influencia en pardmetros
asociados al contenido de grasa y agua en el musculo

et al., 2010b; Lindahl et al., 2004a; Lindahl et al., 2004b;
Lahucky et al., 1997; Otto et al., 2007). Este es el caso
de los marcadores rn+, rn* y RN- del gen PRKAG3
del porcino, los cuales han conducido los criterios de
seleccion de varias razas de esta especie doméstica. Los
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parametros asociados a la capacidad de retencién de
agua (CRA) de la carne no escapan a este tipo de con-
trol ni al efecto de los polimorfismos en genes mayores
asociados (Lindahl et al., 2004a y 2004b).

La caracteristica de calidad carnica, CRA puede ser
considerada de alta importancia productiva y econo-
mica, dada la pérdida de peso de la carne que ocurre
durante el almacenamiento y la coccién, lo que influye
en la percepcién de calidad del consumidor. El primer
pardmetro a considerar para su evaluacién subjetiva,
es la CRA en crudo (CRAr), la cual evoluciona segtin el
desarrollo de una estructura proteica méas homogénea
durante la maduracién de la carne en el post-mortem
y estd determinada por la degradacion de proteinas
citoesqueléticas del miocito (Straadt et al., 2007). El
segundo pardmetro se denomina CRA en cocinado
(CRAC(), que consiste en la expulsion del agua propia
de la carne, sumada a la fusién de grasas y pérdida
de proteinas solubles (Barbanti y Pasquini, 2005). Lo
anterior ocurre como resultado de la contraccién de
las miofibrillas, en respuesta a la denaturacién protei-
ca generada por la temperatura de coccién (Straadt et
al., 2007). Esta denaturacién genera la exposiciéon de
regiones hidrofébicas de la estructura miofibrilar y
conduce a nuevas interacciones intra e intermolécu-
lares originando una estructura proteica mds densa
(Straadt et al., 2007).

Las caracteristicas de calidad carnica en bovino
se ven afectadas por varios procesos con gobierno
genético y pueden ser divididos en dos grupos prin-
cipales. En el primer grupo se encuentran los genes
con influencia sobre la tasa de degradacién estructural
del miocito la cual es realizada principalmente por el
sistema proteolitico de la p-calpaina y la calpastatina
(CAPN1 y CAST respectivamente), la cual conduce a
una interaccién mas estable entre la matriz proteica y
el agua, disminuyendo las pérdidas de liquido de la
carne. Una de las proteinas de mayor importancia de
la matriz proteica es la Desmina (DES), la cual es consi-
derada como el mayor sustrato del sistema proteolitico
CAPN1-CAST (Zhang et al., 2006; Bee et al., 2007). El
segundo grupo de genes estd determinado por aque-
llos cuya proteina interviene o altera procesos de mo-
dulacion energética del miocito. Entre ellas se destacan
la subunidad gamma 3 de la proteina quinasa AMPK
activada (PRKAGS3) y el receptor de la rianodina tipo 1.
La primera corresponde a la subunidad reguladora de
la Proteina Quinasa AMP activada (AMPK) la cual es
un sensor de la energia celular, siendo ésta un heterote-
tramero sensible al incremento de la concentracién de
AMP, en respuesta a una disminucién en el nivel ener-
gético de la célula, a estrés o a un incremento en la tasa
AMP:ATP (Grahame et al., 2005). La segunda proteina
corresponde al Receptor de la Rianodina tipo I, la cual
aunque no es una proteina energética, esta encargada
de la regulacién de la contraccién-relajacién del mis-
culo esquelético mediante el control de la liberacion de
Ca* desde el reticulo sarcoplasmico, pudiendo afectar
el metabolismo energético celular al conducir el consu-
mo de ATP (Felder et al., 2002). Cualquier alteracién en
los procesos relacionados con el metabolismo de ATP
pueden conducir a una modificacién en la tasa de con-
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version de glicogeno a acido lactico, lo que modula el
descenso del pH del miisculo-carne en el post-mortem.

El objetivo de este estudio fue establecer la existen-
cia de polimorfismos de nucleétido simple (SNPs) en
los genes CANP1, CAST, DES, PRKAG3 y RYR1 en la
poblacién analizada y determinar la asociacién de estas
mutaciones con los pardmetros capacidad de retencién
de agua en carne cruda (CRAr) y cocida (CRAC).

MATERIAL Y METODOS

POBLACION ANALIZADA

Se analizaron 164 machos castrados F1 provenientes
del cruce entre hembras Brahman Blanco con reproduc-
tores de las razas Limousin, Normando, Braunvieh,
Simental, BON, Romosinuano (Bos taurus), Guzerat,
Brahman Rojo y Brahman Blanco (Bos indicus), los cua-
les fueron distribuidos en un total de ocho lotes de
engorde en dos fincas del sur del Departamento de
Cesar, Colombia. Cinco lotes fueron mantenidos en la
finca Cabezas y tres lotes en la finca Santa Helena. Los
animales fueron alimentados con una dieta a base de
los forrajes brachipara (Brachiaria plantaginea), guinea
(Panicum maximum) y dngleton (Dichantium aristatum)
y un suplemento mineral (Martinez et al., 2012). El sa-
crificio fue realizado a un peso promedio de 492 +38.5
kg y una edad promedio de 30,9+4,15 meses (la tabla
I presenta los valores promedio/cruce) en una planta
de beneficio (La Dorada, Caldas, Colombia) mediante
procedimientos comerciales estdndar. La poblacién
utilizada es la misma empleada en Leal et al. (2014).

OBTENCION DE LOS PARAMETROS FENOTIPICOS

Los musculos Longissimus dorsi (LD) y Semitendino-
sus (ST) fueron extraidos de la canal izquierda, empa-
cados al vacio y transportados a las instalaciones del
Instituto de Ciencia y Tecnologia de Alimentos ICTA
(Universidad Nacional de Colombia). Cada musculo
fue dividido en tres porciones, una para cada tiempo
de maduracién (7, 14 y 21 dias) y posteriormente cada
porcioén fue dividida en dos piezas carnicas que fueron
sometidas al proceso de maduracién en un refrigera-
dor industrial (4 °C). La pieza 1 fue utilizada para la
medicién de pardmetros en carne cruda y la 2 para

Tabla I. Valores promedio y desviaciones estandar
para el peso y la edad de sacrificio de los animales
Segﬁn cruce (Means and standard deviation of slaughter weight
and age by cross).

Peso (kg) Edad (meses)
Cruce Promedio SE Promedio SE
BON 18 501,11 51,43 26,67 4,55
Br Blanco 44 497,91 35,62 27,75 4,14
Br Rojo 10 495,40 47,36 27,85 4,71
Braunvieh 8 486,25 35,50 25,10 3,28
Guzerat 17 483,75 29,73 27,99 5,30
Limousin 20 479,10 28,23 24,21 3,09
Normando 17 515,35 28,22 25,98 3,59
Romosinuano 12 485,75 31,09 25,10 1,93
Simental 18 511,72 39,71 25,07 3,99
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Tabla II. Ubicacién de los polimorfismos encontrados en la poblacién analizada (Polymorphisms found in the assessed
population, and its locations).

Nombre del SNP Nucleétido Secuencia contenedora Ubicacion* Reporte

CAPN 5331 161 GAGGGCGGGG(AIT)\GGAGCGCTCT 11 Casas et al., 2005
CAPN 316 5544 GAGTGGAACG(CIG)CGTGGACCCT EQ9 Page et al., 2002
CAPN 530 22128 GGATGACCAG(A/G)TCCAGGCCAA E 14 Page et al., 2002
CAPN 4751 24114 GGGGGGAAAA(TIC)CGAGGCGCAG 117 White et al., 2005
UoGCAST 84719 TTCAAATTTT(G/C)TACCCAAAGT 18 Schenkel et al., 2006
CAST 1 85920 AGAAGGACTT(T/C)TTCGTTATGA 19 Chung et al., 2001
CAST 2870 134877 TAGTATTTTC(A/G)ATTTGCACTT E 32 Corva et al., 2007
CAST 2959 134966 CTTTCCTCTT(G/A)GACTTGTGGA E 32 Barendse et al., 2007
PRKAG3-1526 1526 CAGCCTCCCC(GIT)CTGACTGTAC E4 Yu et al., 2005
PRKAG3-2180 2180 AAACAAGGTA(CIT)ATCATTTTGA 14 Yu et al., 2005
PRKAG3-2745 2745 AAGCAGAGCTT(CIT)GTGGGTGAGG E5 NCBI
PRKAG3-2925 2925 GGTCCAGGGT(AIG)AACCCCACTC 15 No reportado
PRKAG3-2961 2961 CCCACCCCCC(AIG)CAGGGATGCT 15 No reportado
PRKAG3-3047 3047 TCAGGGTCCT(A/G)GGGGCACCCA 16 No reportado
PRKAG3-3068 3068 TCTGGACTGG(A/G)GCGGAAGGAG 16 Yu et al., 2005
PRKAG3-3078 3078 GGCGGAAGGA(AIG)TTCAGGAAGC 16 No reportado
PRKAG3-5898 5898 CTCCTGGGTT(G/A)GTGTCCCTCT E 13 NCBI
RYR1-11195 11195 ATGCTGCCCC(G/A)GACCCCAAGG E 11 NCBI
RYR1-13638 13638 ACATGGACGA(TIC)GCACTGTCAC E 12 NCBI
RYR1-20298 20298 AGCTTCTGCT(G/A)CAGACAAACC E 17 NCBI
RYR1-21643 21643 TCAGCTGCTG(T/C)CTGGACCTCA E 19 NCBI
RYR1-26680 26680 TGGGCATGGC(C/A)GATGAGAAGG E 23 NCBI
RYR1-27871 27871 TCCCTGCCCG(CIT)CGGAACCCTC E 24 NCBI
RYR1-27970 27970 TGCTGGGCTA(T/IC)GGCTACAACA E 24 NCBI
RYR1-27982 27982 TGCTGGGCTA(T/IC)GGCTACAACA E 24 NCBI
RYR1-28046 28046 CCCTGGACTC(G/C)AATCTCTGAC |24 No reportado
RYR1-28068 28068 CAACTCAGCC(T/C)CTCAGTGGGC |24 No reportado

*Ubicacion del polimorfismo |= intron y E= exoén.

carne en cocinado. Una vez se cumplian los tiempos
de maduracién mencionados cada pieza carnica era
dividida en tres lonchas de 2,54 cm de grosor (Chung y
Davis, 2011); cabe destacar que en cada una de las lon-
chas provenientes de la pieza 1 se midi6 el parametro
CRAr y en cada una de las de la pieza 2 el parametro
CRAc. Cuando se cumplia el respectivo tiempo de ma-
duracién de la pieza 2, ésta era sometida a congelacién
(-20 °C) hasta su procesamiento y el loncheado era
realizado con sierra eléctrica.

La CRAr se determiné usando la metodologia de
Ep.p. de Grau y Hamm modificada descrita por Van
Oeckel et al. (1999), aplicando 2,2 kg de fuerza por 5 mi-
nutos a una muestra de 400 mg de carne molida, sobre
papel Walkman n° 5 con un texturémetro TA-XT plus
(Texture Analyser Stable Micro-Systems) y el software
Sponent 32. Como resultado se producen dos areas en
el papel filtro, una denominada M que determina el
valor de la carne aplanada y la otra T que corresponde
al drea dejada por el agua expulsada. El porcentaje de
CRAr se determind por la relacion M*100/T, siendo el
valor 6ptimo el més elevado. La CRAc fue evaluada
mediante la coccién en asador de doble contacto a una
temperatura de 70 °C en centro geométrico y calcula-
da utilizando la metodologia de Bertram et al. (2003)
mediante la ecuacién: CRAc= 100 * ((Peso crudo-Peso
cocinado)/Peso crudo). Leal et al. (2014) presentan el
comportamiento de los pardmetros asociados a la ca-

pacidad de retencién de agua en crudo y en cocinado
segtn el tipo racial y el tiempo de maduracién utilizan-
do la misma poblacién.

GENOTIPIFICACION DE LA POBLACION

Las reacciones de PCR fueron realizadas a un volu-
men final de 25 pl, consistente en 8,26 ul de agua ultra-
pura para PCR, 2,5 ul de MgCl* (25 mM), 5 pl of ANTP
(2,5 umoles de cada desoxiribonucledtido en buffer 5X),
2 pl de cada primer (10 pmol/ul), 0,24 ul de TagDNA
polimerasa (5U/pl) y 5 ul de templete de ADN extraido
a partir de sangre o tejido muscular (50 ng/pl). Los po-
limorfismos fueron hallados en la poblacién analizada
utilizando las técnicas RFLP 6 SSCP (Bastos et al., 2001;
Sunnucks et al., 2000; Cui ef al., 2006). La regién analiza-
da en el gen DES correspondi6 a la amplificada por los
cebadores F-TACAAATAGTGCGGACGGCCGGGGG
y RIGGTGCGGCGGTAGGACGACACCCGC, la cual
fue determinada como no informativa. Posterior a la
genotipificacién de los marcadores, se realiz6 su se-
cuenciacién, lectura de electroferogramas y determi-
nacioén de la posicién polimérfica (tabla II).

ANALISIS ESTADISTICO

Las frecuencias genotipicas y alélicas de los poli-
morfismos fueron determinados mediante el procedi-
miento PROC FREQ de SAS. En el analisis de asocia-
cién genotipo-fenotipo solo fueron incluidos marcado-
res con una frecuencia en su alelo menor, superior al
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10 % (Lee et al., 2011; Curi et al., 2010). Adicionalmente,
los genotipos con nimero reducido de animales fue-
ron excluidos para prevenir una influencia negativa
en la estimacién de medias (Café et al., 2010; Corva et
al., 2007), empleando como limite 8 individuos. Para
el analisis asociaciéon genotipo-fenotipo se utiliz6 el
procedimiento GLM de de SAS (Reardon et al., 2010;
Otto et al., 2007; Zhou et al., 2010). El modelo aplicado
fue el siguiente:

Yijkimn= p + Pi + Sj + Mk + Pi*Sj + Pi*Mk + Sj*Mk
+ Pi*Sj*MKk + Gl + Am(Gl) + eijklmn

Donde:

Yijklmn= Variable CRA.

p= Media poblacional.

Pi= Efecto del genotipo i-ésimo del marcador analizado
(dos a tres niveles segtin el marcador).

Sj= Efecto del grupo racial j-ésimo (dos niveles; Bos
taurus*Bos indicus y Bos indicus*Bos indicus).

Mk= Efecto del tiempo de maduracién k-ésimo (tres ni-
veles).

Pi*Sj= interaccién genotipo*grupo racial.

Pi*Mk= interaccién genotipo*tiempo de maduracion.

Si*Mj= interaccién grupo racial*tiempo de maduracion.

Pi*Sj*Mk= interaccién marcador*grupo racial*tiempo de
maduracién.

Gl= Efecto del grupo contemporaneo I-ésimo (ocho nive-
les; animales de igual procedencia y dia de sacrificio).

Am(Gl)= Animal m-ésimo anidado dentro del grupo de
contemporaneo l-ésimo.

Eijklmn= Error aleatorio.

El modelo estadistico fue aplicado por cada mar-
cador analizado (Otto et al., 2007; Brunner et al., 2012).
Los factores fueron determinados como efectos fijos
(Skrlep et al., 2010; Otto et al., 2007; Casas et al., 2005).
Para comprobar la significancia del factor genotipo se
empleo el anidamiento Am(GI) como error. Se aplicé la
correccion de Bonferroni (a’=a/n) por cada msculo.
Para los marcadores que se encontraron significativos
se aplicaron las comparaciones de Tukey-Kramer.

RESULTADOS

En la tabla III se presentan las frecuencias alélicas
y genotipicas de los marcadores evaluados. Unica-
mente se encontrd asociacién fenotipo-genotipo para
el musculo LD. El polimorfismo CAST2959 presento
asociacion con el pardmetro CRAr (tabla IV), siendo el
genotipo benéfico AA. Para el pardmetro CRAc se pre-
sentd asociacion con el marcador RYR1-11195, siendo
las piezas cdrnicas de animales con genotipo AA, aque-
llas con menores pérdidas de peso durante la coccion.

DISCUSION

GeNEs DeL sISTEMA CAPN1-CAST

En el presente estudio el marcador CAST2959 se
establecié como el tnico polimorfismo del sistema
CAPN1-CAST evaluado que present6 significancia en
la asociacién con el parametro CRAr en el musculo LD,
siendo los individuos AA aquellos con el mejor desem-
pefo respecto a animales AG y GG. De modo similar
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Tabla III. Frecuencias alélicas y genotipicas en cada
marcador (Allelic and genotypic frequencies in each marker).

Marcador Alelos Genotipos
CAPN316* C G CcC GC GG
0,05 0,95 0 0,09 0,91
CAPN530 A G AA GA 66
0,20 0,80 0 0,40 0,60
CAPN4751 c T cc cT m
0,12 0,88 0,02 0,20 0,78
A T AA AT TT
CAPN5331
0,28 0,72 0,01 0,53 0,46
CAST C T CcC CT TT
0,63 0,37 0,46 0,34 0,20
CAST2870 A G AA AG 66
0,40 0,60 0,13 0,53 0,34
A G AA AG GG
CAST2959
0,65 0,35 0,45 0,41 0,14
UoGCAST C G CcC GC GG
0,68 0,32 0,43 0,50 0,07
PRKAG3-1526* G T GG TG m
0,93 0,07 0,88 0,11 0,01
C T CcC TC TT
PRKAG3-2180
0,16 0,84 0,01 0,32 0,68
PRKAG3-2745 c T cc cr TT
0,36 0,64 0,15 0,41 0,44
PRKAG3-2925 A G AA AG GG
0,53 0,47 0,32 0,41 0,26
PRKAG3-2961 A G AA AG G
0,62 0,38 0,32 0,59 0,09
PRKAG3-3047 A G AA AG GG
0,38 0,62 0,09 0,59 0,32
PRKAG3-3068 A G AA AG 6
0,22 0,78 0,03 0,38 0,59
A G AA AG GG
PRKAG3-3078
0,25 0,75 0 0,50 0,50
PRKAG3-5898 A G AA GA GG
0,39 0,61 0,09 0,59 0,32
RYR1-11195 A G AA AG 66
0,49 0,51 0,43 0,11 0,46
C T CcC CT TT
RYR1-13638
0,59 0,41 0,24 0,70 0,06
RYR1-20298 A G AA AG GG
0,56 0,44 0,34 0,46 0,21
RYR1-21643* c T cc cr ™
0,94 0,06 0,87 0,13 0
A C AA AC CcC
RYR1-26680
0,87 0,13 0,73 0,27 0
RYR1-27871 c T ce cT m
0,76 0,24 0,74 0,05 0,21
RYR1-27970 c T cc cT m
0,90 0,10 0,80 0,18 0,01
RYR1-27982 c T ce cr m
0,86 0,14 0,74 0,24 0,02
RYR1-28046* c G cc ce -
0,99 0,01 0,99 0,01 0
RYR1-28068* c T cc cT ™
1,00 0,00 0,99 0,01 0

*Marcadores eliminados de la asociacién fenotipo-genotipo por baja
frecuencia alélica o genotipica.
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Tabla IV. Asociacién segiin marcador (Associated markers).

Comparaciones
M d Paramet Muscul
arcador arametro useuio Promedio SE Promedio SE Promedio SE
CAST2959 CRAr LD AA 33,03 749 AG 31,56° 6,67 GG 31,46° 6,2
RYR1-11195 CRAC LD AA 18,182 6,55 AG 21,980 6,89 GG 22,340 7,86

Valores promedio en negrita indican el valor deseable segun el parametro de CRA analizado. Valores con diferente superindice en una misma

fila indican diferencia (p<0,001).

Casas et al. (2006), Van Eenennaam et al. (2007), Allais
etal. (2011) y Li et al. (2010) encontraron que los indivi-
duos con genotipo AA presentaban carne mas blanda
respecto a animales AG y GG. Lo anterior evidencia
claramente la relacion existente entre la protedlisis au-
togena del musculo y la retencién del agua en la carne
durante su proceso de maduracién, lo que genera una
matriz proteina-agua mucho maés estable limitando la
pérdida de agua propia del musculo-carne durante el
proceso de maduracién y el almacenamiento en el post-
mortem. Previamente, Leal y Jiménez (2015) establecie-
ron diferencias in-silico en la estabilidad molecular del
ARNm del alelo G del marcador CAST2959, cuando
se comparé con el del alelo A. Teéricamente las dife-
rencias en estabilidad podrian suministrar al ARNm
del alelo G una mayor estabilidad, permitiendo una
mayor expresion de la proteina CAST y por lo tanto
una mayor tasa de inhibicién de la proteina CAPN1,
lo que originaria carnes mas duras (Casas et al. (2006),
Van Eenennaam et al. (2007), Allais et al. (2011) y Li et al.
(2010) y con mayores pérdidas de agua en carne cruda
para animales que posean genotipos AG y GG.

Otros marcadores del sistema CAPN1-CAST (Uo-
GCAST, CAST1, CAPN530, CAPN4751 y CAST2870),
reportados en la literatura con asociaciéon a parametros
de terneza de la carne, fueron evaluados en el presente
estudio pero no se encontraron asociados con los pa-
rametros de CRA evaluados (Schenkel et al., 2006; Li et
al., 2010; Reardon et al., 2010; Pinto et al., 2010; Schenkel
et al., 2006; Page et al., 2002; Corva et al., 2007; Van Ee-
nennaam et al., 2007; Casas et al., 2006). Es importante
resaltar la existencia de diferencias entre razas y pobla-
ciones, lo que puede limitar la validacién de un mismo
marcador y su asociacién a un fenotipo determinado,
dados los efectos ambientales e inclusive genéticos
diferenciales, lo que destaca la importancia de realizar
la validacién de ellos en nuevas poblaciones objetivo.

GeN RYR1

En el presente documento, se encontr6 asociacion
entre el polimorfismo RYR1-11195 y el parametro de
calidad cérnica capacidad de retencién de agua en
carne cocinada (CRAc) en el musculo LD, siendo los
genotipos AG y GG los que presentan una mayor pér-
dida de peso asociada a una mayor pérdida de agua
durante el sometimiento de la carne a la coccion, cuan-
do son comparados con animales de genotipo AA. El
polimorfismo RYR1-11195 corresponde a una mutacién
sinénima (rs41881999, http:/ /www.ncbi.nlm.nih.gov/
snp/?term=rs41881999) que codifica para el aminodci-
do prolina en la posicién 362 de la proteina.

El proceso biolégico mediante el cual esta mutacién
sinénima puede desencadenar un efecto fenotipico

como el descrito en el presente documento, es com-
plejo, dado que el efecto debe ser a nivel transcrip-
cional en la molécula de ARNm de 15265 nucleétidos
(http:/ /www.ensembl.org/Bos_taurus/Transcript/
Sequence_cDNA?db=core;g=ENSBTAG00000006999;
r=18:48502352-48631056;t=ENSBTAT00000009228), lo
cual seria dificil comprobar si el cambio de un nucleé-
tido puede llegar a modificar la informacién andloga
y/o digital de la molécula (Andrade, 2001) conducien-
do a moléculas de ARNm menos estables y menos
disponibles para su traduccién. Lo anterior ha sido
evidenciado tanto a nivel in-silico como a nivel in vitro
en varios estudios previamente reportados (Duan et al.,
2003; Johnson et al., 2011; Shen et al., 1999; Halvorsen et
al.,2010; Leal y Jiménez 2014), los cuales han mostrado
un posible mecanismo de regulacion de la expresion
causada por mutaciones sinénimas al mediar procesos
de sintesis, maduracién, transporte, traducciéon o de-
gradacion (Shen ef al., 1999; Bartoszewski et al., 2010).
Otro posible mecanismo de regulacién corresponde al
mediado por ARNs no traducidos con funcién regula-
dora de la expresion, en el cual el polimorfismo podria
llegar a generar o eliminar un sitio de interaccién mo-
lecular con el ARNm del RYR1 y por lo tanto modificar
la expresién del gen (van Dijk et al., 2009).

Es importante resaltar que el gen RYR1 posee gran
importancia en caracteristicas asociadas a la CRA en el
cerdo, pero ha sido pobremente evaluado en el bovino
y el presente estudio lo resalta como de gran potencial
en esta especie y posiblemente en el area de la produc-
cién animal en general.

GeN PRKAG3

Los marcadores evaluados del gen PRKAG3 no
presentaron asociaciéon fenotipo-genotipo en el pre-
sente estudio, sin embargo el marcador PRKAG3-2951
se encontrd asociado con el parametro pH a 24 horas
y con la CRAc en lomo en el estudio de Reardon et al.
(2010), siendo los animales con genotipo AG y AA los
que presentaron un incremento en un 1 % en su valor
de pérdida de agua respecto a individuos con geno-
tipo GG. Por lo anterior, se destaca la importancia de
realizar procesos de validacion de los marcadores en
poblaciones no relacionadas con el fin de disminuir el
reporte de falsos positivos en estudios de asociacién
que tengan como finalidad el uso de marcadores mo-
leculares en procesos de seleccién animal.

CONCLUSIONES

Los marcadores CAST2959 (AA - genotipo benéfico)
y RYR1-11195 (AA - genotipo benéfico) presentaron
asociacion con los pardmetros CRAr y CRAc en el
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musculo Longissimus dorsi. Se destaca la importancia de
estos dos marcadores moleculares en procesos de vali-
dacién de polimorfismos con finalidades de seleccién
y mejoramiento animal en Colombia.
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