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El rodaballo (Scophthalmus maximus) es una de las especies mas
prometedoras de la piscicultura en Espana. En este trabajo se presentan los
datos obtenidos para la consolidacion del mapa genético mediante el mapeo
de marcadores ligados a ESTs (SNPs y microsatélites) hasta completar un
total cercano a 450 marcadores. El mapeo se ha basado en la explotacion de
una nueva version de la base de datos de rodaballo obtenida a partir de
tejidos linfoides tras infecciones con diferentes patéogenos modelo y de interés
industrial. Este mapa se ha aplicado para la localizacion de QTL relacionados
con caracteres productivos (crecimiento, determinacion sexual y resistencia a
patologias). Se han detectado QTL significativos (P<0.01) para crecimiento y
resistencia a patologias utilizando dos estrategias metodologicas diferentes y
en distintas familias. La observacion de los mismos QTL en respuesta a
diferentes patogenos y de QTL especificos de patogeno, sugiere la existencia
de mecanismos de respuesta generalistas y otros especificos a los patéogenos
estudiados. Asimismo, se ha identificado la region mayor determinante del
sexo en la especie, localizada en el cromosoma 5, a menos de 2cM del
marcador Sma-USC30, y se ha establecido un mecanismo de determinacion
ZZ|ZW para la especie. Ademas de las estrategias de rastreo y asociacion
aplicadas usualmente, estamos desarrollando y adaptando nuevas
herramientas y modelos tedricos especificos para cruzamientos de lineas no
consanguineas y para profundizar en la interpretacion de los efectos
genéticos de los loci detectados. Para la identificacion de genes candidatos
relacionados con caracteres de interés estamos aplicando diferentes
estrategias: 1) identificacion de sintenias con especies modelo a través del
mapeo comparado y rastreo de genes en regiones sinténicas proximas a QTL
de interés; 2) clonacion posicional del gen mayor determinante del sexo a
partir del mapeo fisico de clones proximos a los marcadores mas cercanos.
Para ello hemos desarrollado una libreria de BACs actualmente en fase de
explotacion (5x); 3) mapeo de genes regulados en respuesta a infecciones con
los patogenos seleccionados mediante la aplicacion de un oligo-microarray; 4)
identificacion de huellas de seleccion mediante rastreo con una amplia
bateria de marcadores en poblaciones naturales a lo largo de gradientes de
salinidad y temperatura.





