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Tabla 1. SNPs significativos a nivel cromosómico, número de animales genotipados (n), 
frecuencia del alelo menor (MAF), valor medio del efecto permanente (b), límite de 
significación cromosómica para un FDR del 10% (FDR), y genes situados en un intervalo de 
0,5 Mb situando el SNP en posición intermedia del intervalo. 
  

* indica que el SNP se localizó dentro del gen.
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EVX1* 
EVX1 
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INHBA 
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EVX1 
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