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RESUMEN

SALMERON SOSA FRIDA. Analisis de la Diversidad Genética en el
cerdo Pelén Mexicano (sus scrofu) mediante ¢f uso de Marcadores
Genéticos a-nivel ADN. Bajo la direccion de los PhD Rogelio Alejandro
Alonso Morales y Pedro Ochoa Galvan.

La diversidad genética fue analizada. utilizando huellas genéticas de
ADN en experimentos tipo southern y empleando como sonda el
oligonucleotido sintético (GGAT)S5. que reveld patrones polimorficos de
bandas. A partir de l!a frecuencia de bandas presentes y bandas
compartidas se midié el indice de similitud (18), heterocigocidad (He), y
la distancia genética existente dentro vy entre poblaciones en 3
poblaciones de cerdo Peléon Mexicano (PG. PNL. PN2) y 2 poblaciones de
raza Landrace (LI, L2). Se observo que poblaciones de CPM tienen en
general mayor variabilidad gendética y valores mas bajos de IS. Los
valores de [S fluctuaron entre 0.31 vy 0.58. Los valores medios de He
estimados presentaron un rango entre (.4} y 0.80. donde se observd una
correlacion negativa con ef IS (r=-0.97. p< 0.005). En las poblaciones de
CPM y Lt se observaron valores altos de heterocigocidad. Las mayores
distancias genéticas, se observaron entre las poblaciones de Cerdo Peldn
Mexicano y Landrace.Se observé que los Cerdos Pelén Mexicano de las
diferentes regiones se agruparon juntos en un dendograma de relaciones
gendticas, '



Genetic Diversity Analysis in the Mexican Hairless Pig (sus
scrofa) using DNA Genetic Markers.

Summary
The genetic diversity in the Mexican hairless pig was analyzed, by
DNA fingerprinting.
This was revealed by southern blot experiments using as probe the
syanthetic oligonucleotide GGATs This probe showed a complex and
polymorphic banding pattern that was used as genetic markers.
Estimating the frequency of individual bends and assessing the
shared bands between individual it was obtained a similarity index
(81), a heterozigosity value (He) and genetic distances existent
within and between populations.
It was studied 3 Mexican hairless pig populations from different
regions (PG PNI1, PN2) and 2 Landrace breed populations (L1, L2). It
was observed that the Mexican hairless pig populations (CPM) in
general showed lower SI values (0.31 to 0.58) than the Landrace
populations. The average He values were between 0.41 to 0.80. A
negative correlation between SI and He was observed(r= 0.97,
p<0.05). The highest heterozigosity values were observed on CPM
and L1 populations. The largest genetic distances were among the
Mexican Hairless pig and Landrace populations The Mexican Hairless
pigs of the different regions were grouped together in a dendogram
depicting genetic relationships. This study suggested the Mexican
Hairless pig conform genetically heterogeneous populations distantly
related to modern pig breeds.



INTRODUCCION

El cerdo juega un papel muy importante dentro del marco
nutricional. esto estd determinado por sus caracteristicas bioldgicas: un
corto ciclo reproductivo. ripido ritmo de crecimiento asi como una alta .
capacidad para transformar el alimento que consume en proteina
{Cenobio. 1993,

Por otro lado, el cerdo es similar al ser humano en su fisiologia.
pues desarrolla dlceras estomacales y enfermedades circulatorias
parecidas a las que sufre el hombre. Es importante sefialar que ¢l cerdo es
mas semejante al ser humano que los animales comunes de laboratorio
(como el ratén, la rata y el perro) por to tanto puede ser un conveniente
modelo experimental en medicina o farmacologia. Es un animal que sin
duda junto con los primates puede contribuir al desarrollo vy
conocimiento de la Biologia humana (Baldizon. 1971).

El papel que juega en la alimentacion es sin duda en estos
momentos importante, ya que el consumo de carne de cerdo en México en
fos nltimos aflos se ha incrementado. En la actualidad el consumo per
capita de carne de cerdo en el pais es de !9 kg. al afio; y la mayor
proporcidén de este consumo es en areas urbanas ya que la porcicuitura
rural tiene una economia principalmente de autoconsumo. Se estima que
de los tipos de explotaciones porcinas que existen en México, el 30% son
explotaciones tecnificadas; 30% semitecnificadas; y 40% de traspatio
{Rojas, 1994).

En las regiones tropicales el sistema de produccién es bisicamente
de traspatio (Rojas, 1994) y el tipo de cerdo mas utilizado es una
variedad nativa conocida como Cerdo Peldon Mexicano por lo que
representa una alternativa en la porcicultura de esta zona porgue son
animales de gran rusticidad que aprovechan gran cantidad de plantas
forrajeras, frutas, raices, tubérculos y subproductos agricolas; razén por
la que son explotados bajo un sistema de pastoreo poco tecnificado, en el
que por lo regular no se les aplica ningun tipo de prevencidén contra las
enfermedades mds comunes, por que se piensa que presentan alta
resistencia a las enfermedades de manera natural (Cdrdenas; 1966; Castro
1981; Cenobto, 1993).

Debido a ia constante introduccion de razas mejoradas de cerdos en
las explotaciones porcicolas. el cerdo pelén mexicano esta en peligro de
extinguirse como grupo genético puro. principalmente por los
cruzamientos con razas mejoradas, ademdas debido a que el cerdo Pelén es
considerado una variedad no mejorada y sin atributos comerciales, ya que
hasta ahora ha sido criada sin programas de seleccién ni cruzamientos
sistematizados (Salinas, 1996) por lo que estos cerdos dejan de ser
utilizados como pié de cria. Sin embargo se debe considerar gue su
constitucién genética es up recurso Onico y no renovable. La cuestién
general que plantea esta situacién es si esta variedad deberia o no ser
conservada y un argumenio a favor es que no conocemos que tipo de



antmales necesitaremos en el futuro. por lo tanto es neccesario conservar
toda la variacién genética disponible como una forma de asegurarnos
contra ¢l futuro desconocido (Nicholas, 1990). £n scgundo lugar es muy
probable que flas poblaciones de cerdos pefones posecan algunas
caracteristicas utiles determinadas genéticamente. especialmente en lo
que se refiere a resistencia a enfermedades v a la adaptacion a las
condiciones climdticas extremas del tropico (Cardenas. 1966: Castro.,
1981; Cenobio, 1993),

Estas poblaciones constituven recursos genéticos valiosos. porque
son reservorios de diversidad genctica Unica que podrian enriquecer y
renovar en un futuro la variabilidad genética de las lineas comerciales de
cerdos. El cerdo Pelon puede representar una base importante para el
mejoramiento de animales comerciales que se deseen introducir a
condiciones tropicales mediante la creacidn de lineas sintéticas. o como
punto de partida para la creacidén de nuevas razas porcinas autoctonas
mejoradas

REVISION DE LITERATURA

Los actuales cerdos indigenas mexicanos son conocidos con el
nombre de Peldn Mexicano. Cuino y Pata de Mula (Flores.1977).

Una hipétesis aceptada por la mayoria e¢s que el ganado porcino no
existia en América a la [legada de los conquistadores. De acuerdo a ello
no existian individuos del género Sus en América antes del afio 1492, sin
embargo en 1965 se realizo el estudio de un crdaneo de suideo encontrado
bajo la lava del Pedregal de San Angel. México D.F. en el que fue
utilizado el método de carbono 14 radioactivo para determinar su
antigitedad. Dicho estudio concluyé gue el craneo examinado pertenece al
periodo precldsico {aproximadamente 500 afos antes de Cristo) y que se
trata de un individuo del género Sws. de tipo concavo y de caracteristicas
simtlares a las especies asidticas o gran semejanza a los craneos de los
actuales tipos cdncavos, muy diferente al del jabali americano (pecari) y
al jabali europeo. sugiriendo inclusive el nombre de Sus pedregalensis
sp. para esta especie. Razén que hace suponer que existié un tipo de
cerdo en México antes de la liegada de los espafioles a América y pensar
acerca de su posible origen autdctono (Medina, 1965).

Una de las primeras especies animales introducida en la Nueva
Espafia fue el cerdo, el cual fue transporiado a México por Ordenes de
Cortés en el afio de 1522, proveniente de las islas de Cuba, Santo
Domingo y Puerto rico. Todo parece indicar gue de Espafia llegaron
cerdos ibéricos napolitanos y célticos, v probablemente en la famosa Nao
de China, o bien antes, cerdos asidticos, que actualmente tienden a
desaparecer y gque se conocen como cuinos (Vasquez., 1973). Por lo
anterior se piensa que el cerdo pelén mexicano desciende de una mezcla
de cerdos de tipo ibérico, céitico y napolitano con cerdos de tipo
asiatico, perdiéndose y diluyéndose los grupos originales (Flores. 1977),
de acuerdo con lo anterior como resultado de una extensa revisién,
Salinas en 1996, apoya la hipétesis de que e! cerdo Peléon Mexicano
proviene de las razas traidas por los espafioles durante la conquista.
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El cerdo peldn mexicano poco a poco fue poblando el centro de la
Republica v las costas del Golfo de México v del Pacifico
principalmente, lugar donde todavia se le encuentra (Flores. 1977).
Actualmente se localiza en el Golfo de México y costas del Pacifico
Mexicano en los estados de Veracruz. Tabasco. Yucatan. Chiapas,
Oaxaca. Guerrero, Jalisco. Colima., y Nayarit, entre otros (Rojas, 1994;
Salinas, 1996; Tello y Cisneros, 1990).

Después de mas de cuatrocientos afios de haber sido introducido, el
cerdo peldn mexicano esta perfectamente adaptado a las zonas tropicales
donde se encuentra. Tomando en cuenta gue han pasado varios siglos de
adaptacion de este cerdo y su localizacidon ¢n el pais se considera una
variedad local (Vasquez, 1973).

Caracterizacion Morfofisiolégica Dei Cerdo Pelén Mexicano

Existen tres tipos de cerdo criollo Mexicano: Peldn Mexicano, Pata
de Mula y Cuino, los tres actualmente considerados en peligro de
extincion (FAQ, 1994, Loftus,1993)

Aunque el cerdo Pelén Mexicano es heterogéneo mortfologicamente
en este estudio se mencionan los rasgos mas sobresalientes que algunos
autores observaron.

El cerdo Peldon Mexicano se caracteriza por ser de color grisédceo,

gris pizarra o negro pizarra, con ausencia de cerdas en toda la superficte
de la piel (Cardenas, 1966), al parecer hay marcada dominancia de los
genes que dan la piel sin cerdas y en cruzamientos dirigidos con otras
razas la segregacion de esta caracteristica se ha observado en méas de un
80% en las crias de la primera generacidén (Salinas, 1996: Tello y.
Cisneros, 1990). Esta carencia de cerdas en la piel, facilita en la matanza
su limpieza. También el hecho de carecer de pelo los hace mas resistentes
a la infestacion de ectoparasitos (como piojos) que son comunes en las
zonas donde este animal se desarroila (Rojas. 1994).
Su cabeza es de tamafio medio en relacién con el cuerpo. de perfil
rectifineo, frente angosta subconcava en su linea media, cara larga vy
afilada, hocico recto y estrecho, ojos grandes y vivaces de color obscuro,
las orejas de tamafio medio y dirigidas hacia adelante y hacia abajo
tapando ligeramente los ojos (Cdrdenas, 1966; Salinas, 1996).

Cuello corto, ancho y musculoso en su unién con la cabeza. y el
cuerpo, con papada en las regiones laterales ¢ inferior, el cuerpo es de
talla mediana con una alzada promedio de 58 ¢m en adulto (Cardenas
1966; Rojas, 1994). Aunque Salinas (1996) menciona que los machos
tienen una alzada de 75 a 80 ¢m y las hembras de 65 a 70cm con una
longitud de 1.40 a 1.50m. E! pecho es angosto, costillares curvos, el
perfil del cuerpo es convexo, dorso ligeramente rectilineo (Cardenas
1966; Salinas, 1996). La grupa es caida con poco desarrollo muscular, el
jamén es pequefio y descarnado, la linea ventral es convexa, los
miembros son fuertes y largos, la cola esta bien implantada y larga,
aproximadamente de 15 a 20 ¢m Su tren posterior es mias alto que el
anterior (Cédrdenas, 1966; Casiro, 1981).
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Otras medidas zoométricas reportadas cen la  literatura son:
perimetro tordacico 98.05cm: tongitud de ta grupa 26.81cm vy anchura de
la grupa 21.21lcm (Cardenas, 1966). Fl cerdo peldn es un animal que se
ha orientado a la produccidn de grasa por el tipo de alimentacion a la que
ha sido sometido. aunque de acuerdo con un estudio al respecto Cardenas
(1966). concluye, por las medidas corporales e indices zoométricos
obtenidos en sy estudio. que el cerdo Peldén es de tipo longilineo y su
conformacidn los hace aptos para la produccion de carne.

Las cerdas no son prolificas. se han observado camadas de 8
animales en promedio (Rojas 1994). Cenobioc (1993), reporta que el
numero de lechones nacidos vivos en promedio ¢s de 6.548 y el promedio
de techones destetados es de 3.83; Castro (1981) reporta como tamafio de
la camada al nacer una estimacién que fluctta de 6.43 a 7.58 cerdos ¢en
promedio. Tello v Cisneros (1990) observaron un tamafio de camada de
7.5 lechones y 6 lechones destetados en promedio. Al revisar datos al
respecto en algunas razas comerciales Trujillo y colaboradores (1994)
reportan tamafios de camada de 9.41 en Landrace, 8 en Yorkshire. y 9.37
para Duroc. Rosas (1992) reporta como promedio de tamafio de camada
en cerdos Landrace 8.86 lechones v 9.35 lechones para la raza Yorkshire.
Otras caracteristicas reportadas en el cerdo Pelon Mexicano son:
conversién alimenticia, 3.847; peso final a los 180 dias. 71.23 Kg;
consumo de alimento a 180 dias, 226.7kg; ganancia de peso total, 60.14
Kg; peso al nacimiento, 1.098 Kg; peso al destete 6.19 Kg; porcentaje de
supervivencia en lactancia 82.77% (Tello y Cisneros, 1990).

En 1971 se realizd un estudio sobre los parametros hematoldgicos del
cerdo Pelon Mexicano, con una muestra de 38 animales. y no se
encontraron diferencias con los valores reportados en otras razas de
cerdos comerciales{Baldizon, 1971).

El cerdo Pelén Mexicano corresponde a la especie Sus scrofa domesticus,
con 38 cromosomas (18 pares autosémicos, y un par sexual), Rodriguez y
colaboradores (1994) estudiaron la mortologia cromosémica de 14 cerdos
Pelén Mexicano, y al respecto reportan que no observaron aberraciones
cromosomicas estructurales; pero si alteraciones numéricas en 3 de los 14
animales en estudio, encontraron presencia de poliploidias que variaron
del 1-5% en los nucleos observados. pero concluyeron que este animal
presenta un cariotipo igual al de otras razas de cerdos comerciales y que
el porcentaje de poliploidias encontradas es compatible con la vida.

Se ha observado que algunos animales presentan un gen de caracter
dominante que origina sindactilia (Rojas, 1994).

Por otro tado, el conocimiento sobre la variabilidad genética en ¢l
cerdo peldén es nulo, no se conoce que tan homogéneos son los distintos
grupos poblacionales en las diferentes regiones geograficas. No hay
informacion acerca de que tan parecidas o distantes son genéticamente
las diferentes poblaciones de cerdo Pelén, asi como tampoco se sabe que
tan diferentes son éstos de las razas comerciales, y existen dudas sobre

st origen.
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Es importante conocer la variabilidad genética en estos animales
para poder tomar decisiones respecto a su preservacian. De modo que si
la diversidad es grande. las medidas para su preservacion se dictarian en
base a la necesidad de conservar poblaciones de diferentes lugares. Por lo
contrario, si la diversidad ¢s pequefia se podria conservar una poblacién
nmenos numerosa y de cualquier zona geografica.

El empleo de marcadores genéticos hipervariables a nivel ADN es
uno de los recursos metodologicos para evatuar la diversidad genética en
poblaciones animales (Stamp. 1987). Actualmente. cada vez mas
esquemas de analisis y mejoramiento genético tradicionales en diversas
especies animales proponen la incorporacion de informaciéon genética a
nivel molecular (Botstein y colaboradores. 1980). En este sentido, la
utilizacidén de marcadores genéticos se empieza a emplear como una
poderosa herramienta en seleccion: conocimiento del genotipo de los
individuos; mapeo genético, estimacion del grado de parentesco: etc.. por
citar algunos ejemplos (Dentine, 1992).

Con las nuevas oportunidades utilizando técnicas de biologia
molecular para observar polimorfismos contenidos en loci especificos,
algunos investigadores han sugerido que eventualmente la informacidn
genética a nivel molecular podria reemplazar completamente a los
registros de comportamiento productivo (Dentine 1992).

ADN (Acide Desoxirribonucleico)

Existen distintos tipos reconocidos de ADN en las células de los
mamiferos, el tipo mas coman de ADN, 70%, es el formado por
secuencias de copia unica. Estas secuencias estdn dispersas por todo el
genoma, la mayoria de los genes forman parte de este ADN.

Un segundo tipo de ADN es el denominado ADN repetitivo-
disperso. Las secuencias que se repiten se denominan unidades de
repeticidon, estas se encuentran intercaladas entre los segmentos de ADN
de copia unica, y estan igualmente dispersas por todo ¢l genoma. De este
ADN hay dos tipos dependiendo de 1a unidad de repeticion, los mini y
microsatélites, los cuales estdn formados por repetidos en tandem. Se
tienen ademas los repetidos de copia linica, entre los cuales se encuentran
los retrotransposones como las secuencias SINES y LINES,

El restante ADN se denomina ADN satélite debido a que su
densidad es diferente de la del resto del ADN. El ADN satélite se puede
obtener cuando el ADN total de la célula se somete a una centrifugacién
en gradiente de densidad en cloruro de cesio u otro compuesto semejante.
Este proceso separa el ADN total en diversas fracciones de acuerdo con
su proporcion de guanina (G) + citocina (C); debido a que los pares de
base G-C son més pesados que los pares A-T. El ADN rico en G-C legara
mas lejos a través de un gradiente de cloruro de cesio. El ADN satélite es
altamente repetitivo lo que quiere decir que consta de una o varias
unidades de repeticion organizadas en forma de tandem, cada una de las
cuales estd repetida muchas veces (hasta 10%). El ADN satélite no estd
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disperso por el penoma. se encuentra cn las regiones de heterocromatina
constitutiva. localizado en casi todos 1os centrémeros (Nicholas. 1990).

En resumen se puede concluir que ¢l genoma de los mamiferos en
general estda formado por aproximadamente: 70% de ADN de¢ copia unica;
20% de ADN repetitivo-disperso; 10% de ADN satélite (datos referentes
al genoma humano ya que no hay estudios semejantes e¢n otros animales
domésticos).

El analisis molecular de {os genomas de organismos cucariotes ha
mostirado que existen diversas y abundantes poblaciones de acido
desoxirribonucleico (ADN) nuclear con extensa variabilidad. Esta
diversidad existente a nivel del ADN. inicialmente fue detectada como
polimorfismo en fragmentos de restriccién (Dentine, 1992, Botstein y
colaboradores. 1980, Stam., 1987) y ha sido propuesta como la fuente de
un gran numero de marcadores genéticos que se requieren para establecer
un mapa genético de alta resolucion del genoma humano (Botstein y
colaboradores, 1980). Estos métodos diseiiados para implementar a gran
escala programas de genotipificacion en humanos pueden ser adaptados al
genoma de algunas especies como bovinos. aves y cerdos. (Dentine
1092},

Las secuencias de ADN que exhiben hipervariabilidad genética son
generalmente secuencias de baja complejidad que se encuentran
altamente repetidas, organizadas en tandem y dispersas por el genoma,
Estas secuencias se caracterizan por presentar un extenso polimorfismo
genético (Nakamara y colaboradores, 1987).

Un grupo de estas secuencias son conocidos como "minisatélites”.
Estas secuencias de ADN son muy ricas en las bases guanina y citocina
(62%) y presentan unidades de repeticion de 9-64 pares de bases que
llegan a extenderse por varios kilobases. La secuencia bisica de
repeticion en muchos minisatélites es GGGCAGGANG. Existen diversas
familias de minisatélites las cuales a su vez forman numerosas
subfamilias que son altamente polimérficos: el 70% de éstos loci tienen
mas de 3 alelos {(Armour y Jeffreys. 1992; Jeffreys y colaboradores,
1991). La manera de revelar el polimorfismo de los minisatélites es a
través de experimentos de tipo "southern bloting"”, que consisten en
digerir ¢l ADN (una vez que ha sido extraido de las células) con una o
varias enzimas de restriccion; mediante electroforesis en gel, los
distintos fragmentos de ADN resultantes se separan y ordenan por tamafio
(se obtiene asi un barrido difuso) Los segmentos del ADN se transfieren
a una membrana de nylon que posteriormente se hibrida utilizando una
sonda génica marcada con radioactividad u otros medios. La sonda busca
y se "ancla” en las secuencias complementarias a la secuencia de la sonda
(hibridacitén) (Jeffreys y colaboradores, 1991). El resultado es
sumamente complejo, ya que llegan a detectarse de 20 a 50 bandas
diferentes. Puesto que estas bandas son sumamente polimorficas en las
poblaciones y en su conjunto generan patrones exclusivos de un
individuo. estos han sido llamados huellas digitales del ADN o "DNA
Fingerprints". Estos son patrones multilocus. ya que cada una de las
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bandas reveladas representa un locus genético distinto donde se alojan
diversos alelos miembros de una ramilia particular de minisatélites.
Debido a que estos patrones de bandeo multilocus son sumamente
complejos es muy dificil reconocer los diferentes alelos que
corresponden a las decenas de loci independientemente detectados vy
realizar un andlisis genético directo. sin embargo, estos patrones de
bandeo multilocus han sido usados ¢n el ser humano con gran éxito en
medicina forense. pruebas de paternidad. determinacidon de cigocidad en
gemelos, andlisis de ligamiento genético. estudios de trasplantes de
tejidos, entre otras aplicaciones (Armour y Jeffreys. 1992, Jeffreys vy
colaboradores, 1991; Epplen y colaboradores. 1991; Gilbert vy
colaboradores, 1991; Georges y colaboradores, 1988)

La huella genética de ADN (* fingerptinting”™) es un método
apropiado de Genética Molecular para estudiar poblaciones genéticas por
las siguientes razones: a) Los minisatélites no son seleccionados porque
no influyen en la viabilidad. lo cual da como resultado un alto grado de
polimorfismo en los loci: b) La mayoria de los mintsatélites estan
dispersos al azar en el genoma; ¢) Las huellas genéticas de ADN
proporcionan mas informacién en un solo ensayo (Mannen, 1993).

Algunos minisatélites como MI13, pUC), y pSP2.5RI han sido
utilizados como sondas que revelan en cerdos huellas genéticas de ADN
que ha sido digerido con la enzima Haelll (Georges y colaboradores,
1983).

Si los minisatélites se clonan y emplean como sondas en
hibridacién southern a alto rigor. es posible identificar locus especifico
(Armour y colaboradores, 1990, Nakamara y colaboradores. 1987). En
este caso el andlisis genético es mas facil, ya que uno podria identificar
los alelos que componen un so6lo loci. por esto muchas veces se prefiere
emplear sondas locus-especificas altamente polimdrficas.

Otro grupo de secuencias altamente polimérficas son las conocidas como
microsatélites (Darmanac y colaboradores, 1991; Epplen, 1988), éstas son
secuencias altamente repetidas, dispersas por todo el genoma vy
organizadas también en tandem que presentan unidades de repeticién de
2-5 pares de bases y por presentar un alto grado de polimorfismo
genético, se les conoce también como Variantes en el Numero de
Repetidos en Tandem (VNTR’s)( Nakamara y colaboradores. 1987;
Epplen y colaboradores, 1991}). Al igual que los minisatélites, cuando los
microsatélites se utilizan como sondas en hibridacién gendmica tipo
“southern blot” revelan "huellas genéticas del ADN™ que se observan
como patrones de bandas polimoérficas, semejantes a un c6digo de barras
(Jeffreys y colaboradores, 1991).

Debido a que los microsatélites comunmente se extienden por regiones no
mayores de 200 pares de bases. los microsatélites también pueden
detectarse facilmente por medio de la reaccidén en cadena de la
polimerasa (PCR) (Jeffreys y colaboradores, 1988).

Actualmente mis de 300 microsatélites locus especificos han sido
reportados en el genoma porcino y se han utilizado como marcadores en
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la elaboracion del mapa genético de esta especie (Roher y colaboradores
1994).

Los mini y microsatélites se encuentran presentes en todos los
organismos eucariotes (Epplen. 1988: Georges y colaboradores. 1988).
[gualmente. estas secuencias han sido detectadas en los animales
domésticos y se estan empezando a emplear en un gran numero de
aplicaciones. Las investigaciones y aplicaciones actuales del ADN
hipervariable en animales domésticos se pueden enlistar entre los mas
sobresalientes se encuentran: Identificacién y registro de individuos
(Dunnington y colaboradores., 1990°; Buitkamp y colaboradores. 1991);
Analists de paternidad y estudio de descendencia (Yassouridis vy
colaboradores, 1989);  estudios  poblacionales del grado de
consanguinidad y heterogeneidad genética. (Dunnington y colaboradores,
1990, Gilbert y colaboradores, 1991): mapeo de mutaciones e
identificacion de portadores (Davis y colaboradores, 1988; Dunnington y
colaboradores, I990b); valoracion de distancias genéticas entre lineas o
razas (Dunnington y colaboradores, 1990". Gilbert y colaboradores,
1991): conocimiento de la diversidad genética existente en poblaciones,
asi como el grado de parentesco con otras (Buitkamp y colaboradores,
1991; Gilbert y colaboradores. 1991); medicién del grado de introgresion
gendmica en programas de cruzamiento y seleccion genética (Hillel y
colaboradores, 1990); mapeo genético (Kuhnlein y colaboradores. 1991,);
determinacion del origen evolutivo de poblaciones. identificacion de
marcadores genéticos asociados a rasgos productivos y su empleo en
seleccion animal (Dentine, 1992; Dunnington y colaboradores, 1990%;
Haley, 1991; Stam, 1987, Yassouridis v Epplen. 1989) .

Las Huellas genéticas de ADN han sido utilizadas en diferentes
estudios de variabilidad genética por varios genetistas: en 1991
Dunnington y colaboradores compararon poblaciones con 31 y 16
generaciones de seleccién divergente en aves White Plymouth Rocks y
White Leghorns respectivamente; Gilbert. y colaboradores (1991)
realizaron un estudio de parentesco, diversidad genética vy
consanguinidad en poblaciones de leones africanos: Wetton y
colaboradores {1987) calcularon coeficientes de similitud en un estudio
demografico de poblaciones silvestres de gorriones; Ellegren vy
colaboradores (1992) compararon la variabilidad genética en cuatro razas
de caballos; Haberfeld y colaboradores (1992) estimaron distancias
genéticas en cruzamientos de aves Plymouth Rock. por mencionar
algunos ejemplos.

Diversidad Genética

Desde el punto de vista zootécnico el término raza se utiliza para
designar un conjunto de animales que perteneciendo a la misma especie,
poseen cierto numero de caracteres morfologicos y fisioldgicos
semejantes transmisibles por herencia, ya que poseen identidad génica en
aquellos caracteres étnicos que se consideran imprescindibles.
(Berruecos, 1972; Aparicio, 1987)
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El parecido del genoma dentro de poblaciones. y la diferencia del
mismo entre ellas es el resultado de diferentes procesos de scleccion ya
sea natural o sistematizada.

La diversidad genética se describe como la variacion debida a la

constitucion genética, existente entre y dentro de poblaciones. que puede
ser estudiada y evaluada por medio de  diferentes métodos, la
variabilidad genética ¢s muy importante por que da al individuo
capacidad de adaptacion a diterentes medios ambientes {Kotzé y Muller,
1994)
Anteriormente para estudiar la diversidad existente se utilizaban
experimentos cldsicos denominados pruebas de comportamiento al azar,
donde todos los factores ambientales se estandarizaban para todos los
grupos genéticos en estudio (proporcionando mismo manejo, alojamiento
y dieta a todos los individuos) de tal manera que las diferencias entre los
animales eran adjudicadas Jdnicamente al material genético de los
individuos en estudio. Actualmente con la llegada de nuevas técnicas de
biologia molecular es posible evaluar de manera especifica y directa esta
diversidad. algunos métodos como Indice de Similitud, Heterocigocidad
estimada, y Distancia genética han sido empleados de manera sistemadtica
en los Gltimos afios. .

El término distancia genética se describe como el grado de
diferencias gendmicas entre poblaciones o individuos que son medidas
por alguna cantidad numeérica, de este modo el nimero de sustituciones
de nucledtidos por sitio o numero de substituciones génicas se considera
una medida de distancia genética. Sin embargo, es usual referirse a la
diferencia de genes como una medida de estimacién de frecuencias
alélicas (Nei, 1987). _

El concepto de distancia genética inicialmente fue utilizado en
estudios evolutivos, otros conceptos de estimacion de diferencias en las
medidas de poblaciones ya se habian desarrollado a principios de este
siglo. Los métodos desarrollados fueron primeramente para clasificacidn
de poblaciones en términos de caracteristicas cuantitativas. Mas tarde se
implementaron estos métodos desde el punto de vista estadistico (Nei,
1987)

En 1964 Cavalli Sforza y Edwards construyeron el arbol evolutivo
de las razas humanas en términos de las frecucncias génicas y para
construirlo  utilizaron una distancia genética basada en una
transformacidon angular de frecuencias génicas sugerida por R.A. Fisher,
al publicarse este estudio muchos genetistas se interesaron en ¢ste
problema y varias medidas de distancias genéticas fueron propuestas (Nei
1987).

Nei (1987), propuso una medida de distancia genética con la cual
se podia estimar el nimero de sustituciones de nucleotidos por locus
entre dos poblaciones, utilizando esta medida de distancia intento
relacionar la dinamica de la frecuencia génica poblacional a la
sustitucion de nucledtidos en los genes.
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Posteriormente surgio la clasificacion de las medidas de distancias
genéticas en dos grupos: medidas para clasificar poblaciones y medidas
para estudios evolutivos. En las medidas de distancia genética para
clasificacién de poblaciones. la distancia propuesta originalmente por
Czekanowski en 1909 fue establecida para caracteristicas cuantitativas,
pero puede ser utilizado para datos de frecuencias génicas. La diferencia
media de Czekanowski es:

Cz= tm £ | Xi - ¥i

Donde:
Xi y VYicorresponden a las frecuencias génicas del i-€simo alelo
en un locus de la poblacion X' y Y respectivamente.

m =numero de alelos.
LLa medida de Manhattan es una version de la medida anterior

Cyu= 2 | xi - ¥il

Ambas medidas son distancias métricas, su desventaja radica en
que su valor maximo depende del nimero de alelos. ademds si no hay
alelos compartidos entre las poblaciones estudiadas el valor de Cy es
siempre 2 v es necesario realizar un ajuste de manera que su valor se
situe entre 1 y O

m
3 . .
CM ajustado — V2 2 ‘Xl - Yi
f=i
El Coeficiente de Semejanza Racial de Pearson (CRL) es una medida de
distancia que fue propuesta originalmente para caracteristicas
cuantitativas que se estima:

in
CRL = 1/m X [(x;- y)*! (uilns+ viiny)] - 2/m

i=!
Donde: x, y u; corresponden a la i-ésima media y desviacién estandar
de la caracteristica de la poblacidén x respectivamente.
yi vy ui corresponden a la i-ésima media y desviacion estandar de la
caracteristica de la poblacidén y respectivamente.
ney n, son el naimero de individuos examinados en las poblaciones x y y
respectivamente.
m es el nimero de caracteristicas utilizadas.
La distancia de Mahalanobis (D”) fue propuesta como una extensiéon del
coeficiente de Pearson. en el caso de quc las caracteristicas utilizadas
estuvieran correlacionadas. pero esta forma modificada ha sido utilizada
para datos de frecuencias génicas. Considerando m caracteristicas
cuantitativas. v X/ y Yi son las medias de la i-ésima caracteristica en las
poblaciones X y } respectivamente. Bajo el supuesto de que fas varianzas
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(vii) y covarianzas (vif) de las caracteristicas son las mismas para las dos
poblaciones. denominando a la matriz de varianzas y covarianzas como V.
La distancia de Mahalanobis D2 se define como:

n m
2
D*-2Z 2 v (xiryi)(xj-);)
y=1 j=
Donde: vij es el elemento de i-ésimo renglén y la j-ésima columna de la
maitriz inversa de V
Por lo tanto D es la distancia geométrica entres dos poblaciones
representadas en un espacio dimensional m. Si se divide esta D? entre m
se obtiene el equivalente del coeficiente de Semejanza Racial de Pearson.
Algunos autores han modificado D? para datos de frecuencias génicas.
Otra medida de distancia e¢s la propuesta por Rogers la cual supone que
hay m alelos para un locus :

DR=[%X (xi-yi)’]"?

Donde : xi y pi son las frecuencias del i-ésimo alelo en las poblaciones
X y y respectivamente.

Cada frecuencia alélica puede tener un valor de entre 0 y 1, de este
modo es posible representar poblaciones X'y Y en un espacio dimensional
- m , que permite una interpretacion geométrica simple. Cuando los datos
de frecuencias génicas para muchos loci estin disponibles, el promedio
de este valor puede ser utilizado. Asi como esta distancia puede ser
utilizada para clasificacién de poblaciones, también puede ser 1til en la
construccidn de arboles filogenéticos, sin embargo no es proporcional al
numero de substituciones de nucledtidos. Cuando se trabaja con
poblaciones ambas polimérficas que no comparten alelos comunes, este
valor puede ser mucho menor que 1.(Nei 1987).

Hoezel y Bancroft (1992), mencionan que cuando la Variacion de ADN es
medida directamente, los métodos de analisis se basan en varios
supuestos: a) Los nucledtidos se distribuyen al azar en el genoma; b) La
variacion se produce solamente por sustitucién de base; c)las
proporciones de sustitucidon son las mismas para todos los nucledtidos;
d)Todas las bandas relevantes o fragmentos pueden ser detectadas, y
bandas similares no son registradas como idénticas. Ellos definen
“Distancia genética” como una medida de diversidad genética entre
poblaciones expresada como una funcién de ta frecuencia genotipica y
presentan varias férmulas que han sido propuestas, entre ellas algunas
descritas por Nei, para analizar la variacion genética en dos poblaciones
X y Y, para lo cual hay que considerar primero la probabilidad de
identidad de dos genes elegidos al azar para un locus (jx ) donde:

Jx- inz jy=ZYi2
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Donde: Xj y Yi son las frecuencias de el i-ésimo alelo para un locus

dado en las poblaciones X v Y respectivamente. Si hay dos alelos en este
locus con frecuencias p y ¢ entonces:

s _ 2 2

J=P *4q
La probabilidad de identidad de un gen para ¢l mismo locus en
poblaciones X y Y es:

ny = E Xi Yi
La identidad normalizada entre poblaciones X y Y con respecto a todos

los loct es:
I=J, /3, I

donde Jy,, Jy, y J, son las medias aritméticas de, jypje Y Jy
respectivamente.
La distancia genética entre poblaciones X y Y entonces se define como:

D = -In (I)
En teoria. la relacidén entre D y tiempo es t= 0.5 a D Donde: a es la
proporciéon promedio del cambio detectable por locus por aifio. (Nei, 1987
da un estimado de & = 10 ') y notese que D no es un estimado de
secuencia diferente.

Otras medidas para evaluar la variabilidad genética son las
estimadas a partir del analisis de las bandas obtenidas a través de
experimentos tipo southern blot. que revelan patrones de bandeo
denominados huellas genéticas de ADN, como ¢! promedio de
diferencias porcentuates {(PDP). el Indice de Similaridad o de Similitud
(IS) y Heterocigocidad (He).

Gilbert et al (1991) propone el valor de diferencia porcentual promedio
de los valores de bandas compartidas (DP).el cual se obtiene mediante
la férmula de diferencia porcentual:

DP= (F,, / F,+F;) X 100

donde:

Fab representa el nimero de bandas que difieren entre dos individuos
{(a yb)

Fa es el numero total de bandas en ¢l individuo a.

Fb es el numero total de bandas en el individuo b.

PDP es el promedio de valores DP en pares de comparaciones de todos
los 1ndividuos en estudio y puede ser considerado como una
aproximacion de Heterocigocidad. (Gilbert et al (1991).

PDP es el complemento del valor definido como BC (Bandas
Compartidas), método descrito por Jeffreys et al (1985), Lynch (1990)
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v Mannen (1993). En general esta estimacidon consiste en obtener el
nivel de bandas compartidas (BC) definido como ta proporcidon del
numero comun de bandas entre dos individuos y se calcula:

BC= 2N,, / (N, + N})
Donde:
N.up ¢s el nimero de bandas compartidas entre los individuos N, y Ny.
Ny + Np €8s el nimero total de bandas registradas en los individuos N, y
Nyp.
Método a partir del cual se calcula el Indice de Similitud entre dos
individuos para estimar el valor promedio de este Indice dentro y entre
poblaciones.
El IS se puede utilizar de manera practica estimandose entre los
sementales y las hembras reproductoras disponibles en las explotaciones
para poder elegir progenitores con valores menores de 1S para aumentar
el nivel de heterosis en los descendientes.
Stephens y colaboradores (1992) estimaron Heterocigocidad (He)
utilizando hueilas genéticas de ADN y establecen que cada banda
observada en una huella genética se considera un alelo dominante y
estimaron -cada frecuencia alélica (x;) a partir de la frecuencia de
ocurrencia de la k-ésima banda (S4) considerando los supuestos de que
las bandas que conmigran juntas son los mismos alelos; que su modo
de herencia es de dominancia completa y que estos genotipos estdn en
equilibrio Hardy-Weinberg, entonces:

X = 1-(1-5;{)”2

quedando la formula de estimacidon de la Heterocigocidad como:

He= (2n/ 2n-1)[(1 - (Z x4’ / X x4)]

Donde: A = Nimero total de bandas observables en el gel.

n= Numero de individuos.

De acuerdo a lo anterior, si cada banda del patrén de huellas genéticas
se considera un alelo dominante, en equilibrio Hardy-Weinberg,
entonces P es la frecuencia génica del alelo dominante, q es la
frecuencia génica del alelo recesivo , donde la suma de las frecuencias
genotipicas de todos los alelos es 1gual a:

2 2
p"+2pq+q =1
donde 2pq corresponde a la frecuencia de los heterocigotos. Entonces
se puede decir que S§x en términos de la ecuacién corresponde a

pz+2pq, debido a que no se puede distinguir un genotipo homocigoto
dominante de un heterocigoto debido a que ambos individuos expresan
la misma banda y por lo tanto la frecuencia del homocigoto recesivo,
qz,es 1-§;.
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Con 1la estimacién de estas frecuencias, puede ser calculada la
distancia genética estandarizada de Nei, existente entre dos
poblaciones como se ha mencionado ya.

Saitou y Nei, 1987 desarrollaron el método de “Neighbour Joining, que
utiliza una matriz de relacién de distancias estandarizadas de Nei,
1987, en la construccién de dendogramas para hacer un estudio mas
completo de la diversidad genética.
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HIPOTESIS
Debido a su posible origen Ibérico-asidtico y a que la seleccion
sistematizada ha sido escasa en el cerdo Pelén Mexicano. existe una gran
heterogeneidad genética entre los grupos de este cerdo, asi como una
gran distancia genética entre éstos v los cerdos de razas comerciales.
Ademas debido a que han existido cuellos de botella poblacionales, la
variabilidad genética intrapoblaciones es baja.

OBJETIVOS
Los objetivos de este estudio son:

1} Evaluacién como Marcadores Genéticos de diversos minisatélites y
microsatélites para estudios genéticos en el cerdo utilizando huellas
genéticas de ADN.

2) Estudio de la Variabilidad genética presente en estas poblaciones de
cerdos nativos.

3) Estudio de las distancias genéticas entre diversas poblaciones del

Cerdo Pelon Mexicano y razas de cerdos comerciales.
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MATERIAL Y METODOS

Muestras.- Se colectaron 150 muestras totales de sangre de
Cerdo Pelén Mexicano y de cerdos de razas comerciales de algunos
estados de la Republica Mexicana: Guerrero (Municipios Cd
Altamirano y Tlalchapa), Querétaro (Amazcala), Guanajuato
(Salamanca), Jalisco (Los Altos) y Nayarit (Municipios: San Diego,
Quiviquinta, Huajicori vy Tamarindo) asi como los cerdos Pelon
Mexicano de la Facultad de Medicina Veterinaria y Zootecnia-UNAM.

Del total de muestras colectadas sélo se utilizaron 68 muestras
(que cumplieron los requisitos de no parentesco) 34 de cerdos Pelon
Mexicano y 34 de razas comerciales, Landrace n=18 (L), Yorkshire n=5
(Y), Hampshire n=2 (H), Duroc n=5 (D) y Large White n=4 (LW), de
ambos sexos.

Para evaluar los niveles de diversidad genética se empled
anédlisis de Huellas Genéticas de ADN o “DNA fingerprints” en
experimentos tipo ‘“southern” blot, cuyo proceso se describe a
continuacion. '

Obtencién de ADN Gendmice Total.- A partir de la sangre se
purificé el ADN genodmico total.- A 500ml de sangre se agregd Iml de
ddH20O (agua bidestilada estéril) y se centrifugd por 5 minutos a 4° C,
se resuspendié la pastilla utilizando una solucién de lisis a base de 10
mM Tris Hcl pH 8.0, 400 mM NaCl, 20 mM EDTA y 0.5% SDS; se
agregd la enzima ARNasa 10 pg/ ml y se incubd a 37°C por 30 min.
enseguida se incubd a 50°C con proteinasa K 100 pg/ ml; por 3hr y 1
hr a 60°C, se adicion6 solucion NaCl 6 M, se centrifugd por 5 min a
4°C, y finalmente e} ADN contenido en el sobrenadante se precipitoé en
un volumen de isopropanol, y se centrifugd por 5 minutos, la pastiila
de ADN fue lavada dos veces con alcohol al 70%. finalmente la
pastilla de ADN se suspendio en solucién 1mM EDTA.

Digestion del ADN Genomico.- Se realizd la digestion de 20 pg
de ADN a una concentracton final de 0.01 pg/ pl agregando spermidina
ImM (concentracion final) y 10 U de Haelll, (cuyo sitio de
reconocimiento es el palindromo GGCC y corta las cadenas de ADN en
el centro de la simetria produciendo extremos o bordes romos) en el
buffer recomendado por los proveedores. incubando toda la noche a
37° C (técnica propuesta por Sambrook y colaboradores. 1989). Para
monitorear la reaccidon se tomaron 20 pl de la mezcla de restriccion a
la cual se afiadio 0.250 pg de ADN de fago Lambda (control). Al
término de la incubacidn el control s¢ corrio en un gel de agarosa al
1% para verificar la digestion.

Transferencia Tipo Southern Blot.- Una vez digerido ¢l ADN
genomico, se¢ corrieron 6 pg de cada muestra en un gel de agarosa al
1% de 25 c¢m de largo durante 40 horas a 50 voits (2000 hr/volts
finales). Se empled como marcador de pesos molecutares ADN de fago
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Lambda digerido con BSTE . El ADN contenido en oste asel fue
despurinizado con una solucion de HCI al 0.2 N por 10 minutos.
desnaturalizado tcon 1.5 M NaCl v 0.5 N NAOH) v neulralizado {(con
.5 M NaCl vy 0.5 M Tris Hel pH 8.0). durantc 30 minutos
respectivamente y de inmediato transferido a una membrana de nylon
utilizando una unidad de presion controlada “posiblot” (Stratagene)
con solucidén tOXSSC.

Minisatélites y Microsatélites que fueron evaluades.- A
continuacidon se muestra un cuadro que contiene la informacion de los
oligonucledtidos sintéticos que se utilizaron como sondas genéticas
bajo diferentes condiciones de hibridacion para la detecciéon de
secuencias polimérficas en ADN gendmico de cerdo.

OLIGONUCLEOTIDO TIPQ SECUENCIA

M3 Minisatelite 3'-GAGGGTGGNGGNTCT

33Core Minisatélite 37-GGAGGWOOGCAGGWRG

YNZ 22 Minisatélite 5'-CTCTGGGTGTSGTGC

GGAT; Microsatélite 5'"-CGATGGATGGATGGATGGAT
CAC, Microsatélite 5'-CACCACCACCACCACCACCAC
CAg . Microsatélite 5’7 -CACACACACACACACACACA

§5=G o C W=A o I R=A o G N=ATC. oG

Marcado Radioactive de las sondas.- Los oligonucledtidos se
marcaron en el extremo 5’ por una reaccién de fosforilacion {Sambrook
y colaboradores, 1989) utilizando y **P ATP (> 6000 Ci/mmole) 10
pmol; oligonucledtido 60 pCi pmol (27ng/mer): T4 polinucledtido
Kinasa (5U): buffer Kinasa 10X (1X) y H>O bidestilada desionizada
estéril c¢cbp 50 pl. Una vez hecha la mezcla se incubd a 37°C por 30
min. posteriormente se le adicionaron 30 pl de ddH20 y se filtro por
columna de Sefarosa (G25) con el objeto de eliminar el ATP que no se
incorporé a la sonda. Las sondas marcadas se hibridaron con las
membranas utilizando 1 X 10°% cuentas radioactivas por minuto/ ml
utilizando como minimo 25 ml, para cada membrana de 20 x 25 cm.

Hibridacién, Lavado y Autorradiografia.-Las membranas que
contenian el ADN genémico de las muestras fueron hibridadas con las
diferentes sondas marcadas bajo diferentes condiciones, éstas se
describen a continuacidn:

Buffer de Prehibridacion e Hibridacién.- Se utilizo el buffer 6X
SSC, 1% SDS y 125 mM pirofosfato de Na como soluciéon constante a
ta cual se le adicionaron las variantes a continuacién enumeradas. que
dieron origen a las cuatro soluciones de hibridacién que se probaron:
1) 0.2% de leche en polvo: 2) 100 ug/ ml de ADN de esperma de
salmén: 3) Leche y ADN de esperma de salmén; 4) Sin leche y sin
ADN de esperma de salmén.

Temperatura.- Se prehibridé e hibridé a dos temperaturas {(42° y
45°C)
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Condiciones de lavado.- El lavado de la membrana hibridada se
realizé con una solucién 6X SSC. 0.1% SDS; a cuairo diferentes
temperaturas 42, 45, 50 y 60° C; con 5 lavados; por |5 minutos.

La hibridacidon y condiciones de lavado se realizaron con todas
las combinaciones de los factores antes descritos para cada una de las
sondas marcadas.

Autorradiografia.- Las exposicién de la membrana se llevo a cabo
con placa radiografica (Kodak X-Omat) v doble pantalla amplificadora
a -20° C por un tiempo de 12, 24 y 48 horas.

La sonda marcada (con sus condiciones de hibridacién) que se

considerd vdlida para trabajar las muesiras en serie para su andlisis
posterior fue la que revelé patrones de bandas polimérficas o hueilas
genéticas de ADN.
Una vez establecidas las condiciones 6ptimas de los experimentos tipo
Southern, se corricron 5 geles con 20 muestras de ADN por gel y se
obtuvieron las huellas genéticas de ADN de aproximadamente 100
individuos, quedando analizables: 88 muestras totales. La distribucion
de las muestras-en cada uno de los geles se describe a continuacién:

GEL TCARRILES . |GRUPO GENETICO |PROCEDENCIA
l 2-8 L1 Querétaro
1 9-22 P N2 Huajicori Nay.
2 2-16 P N2 Huajicori Nay.
2 17-21 P N5 Quiviquinta Nay.
3 1-7 P N2 Huajicori Nay.
3 8-14 P NI San Diego Nay.
3 15-17-18 P N4 Tamarindo Nay.
3 16 P N2 Huajicori Nay.
4 2-6 LW Salamanca Gto.
4 7-9 L Altos Jalisco
4 12-17 D Altos Jalisco
4 18-19 H Altos Jalisco
4 20-21 Y Abasolo Gto.
5 2-3 P U UNAM
5 4-15 PG Guerrero
5 16-21 L2 UNAM
5 22-23 H UNAM

P =Pelén Mexicano, N= Nayarit, L= Landrace, LW =Large White, D=
Duroc, H= Hampshire, Y= Yorkshire, U= Universidad Nacional
Auténoma de México, G= Guerrero.
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Evaluacion y Anilisis de la Informacion de los Patrones de
Bandeo de cada Individuo

Una vez obtenidas las huellas genéticas de cada individuo. estas
imagenes fueron digitalizadas por medio del paquete de computo UVP
Grab-1T. Los patrones de bandeo de cada individuo fueron analizados
con ¢l programa de computo Gel Works (GWID para Windows). el cual
ileva a cabo el registro de cada una de las bandas presentes en el
patron de todos los individuos. Una vez que se han formado los
carriles o lineas para identificar el patrén de cada individuo, el
programa le asigna a las bandas coordenadas para localizarlas
fisicamente, luego lleva a cabo la deteccidon automdtica por densidad,
de las bandas y lo presenta en forma de un diagrama donde se puede
observar que ¢l eje de las y corresponde a la intensidad de la banda y
el eje de las x a la distancia de migracidén de la banda en el gel. A
continuacion el programa marca los limites de cada banda para ser
constderada como la misma en otros individuos. Los patrones de¢
bandeo de cada individuo fueron estandarizados por pesos moleculares
de acuerdo al patron de referencia utilizado en cada gel (fago Lambda
digerido con BSTEILl) para llevar a cabo un analisis global de toda la
informacidén. Posteriormente se forma un carril de referencia y el
programa forma dos perfiles. uno perteneciente al perfil del individuo
y otro al perfil de referencia que corresponde a la linea de referencia
constituida por los pesos moleculares marcados en el gel. en estos
perfiles el programa incorpora cada banda nueva que encuentra en los
individuos a la linea de referencia, inmediatamente se asignan todos
los pesos moleculares de las bandas (ver figura 1) y se estima el indice
de movilidad relativa de cada banda. una vez realizado este proceso el
programa lleva a cabo la comparacién del patron de bandas del carril o
linea de referencia con la totalidad de los individuos. Para el analisis
de los patrones de bandas se selecctonaron las bandas de un peso
“molecular mayor de 2.3 Kb por considerarse las mis informativas (de
tal manera que se identificaron y analizaron un total de 68 diferentes
bandas en los animales del estudio).

Evaluacion de Ia Diversidad Genética.

Metodelogia Estadistica

Para el analisis de la diversidad genética se estimaron: Indices de
Similitud promedio dentro y entre grupos Heterocigocidad, y
Distancias genéticas estandarizadas de Nei.

Indice de Similitud .-El Indice de Similitud (IS) consiste en dividir el
nimero de bandas compartidas de dos individuos entre el promedio de
bandas totales que presentan esos dos individuos.

Inicialmente se calcularon los niveles de bandas compartidas (BC)
definidos como la proporcion del nimero comin de bandas entre dos
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tndividuos 'y se «calcularon segin Lynch (1990). Mannen y
colaboradores (1993} de la siguiente manera:

IS= 2I\‘Irlb / (Nn + Nh)
donde:
Nup s el numero de bandas compartidas entre los individuos Na v Ny.
Na + Ny es el nimero total de bandas registradas en los individuos N,
¥y Ny.
E1 1S fue calculado enire todos los animales comparables. Se conformd
una matsiz de relacion cuyos elementos son la mediana de los IS entre
dos grupos genéticos. la cual fue utilizada para construir un
dendograma usando como regla de ligamiento el promedio aritmético
no ponderado UPGMA (Sneath v Sokal. 1973).
Heterocigocidad.- Se estimaron las frecuencias génicas de los alelos p
¥y q bajo los supuestos de que cada banda del patrén de huellas
genéticas se considera un alelo dominante (P) ¥ que estos genotipos
estan en equilibrio Hardy-Weinberg, donde: p2+2pq+q2 = 1.
En un perfil de huellas genéticas no es posible distinguir los alelos de
cada locus por lo tanto se supone que una banda determinada (S
corresponde 2 la suma de la frecuencia del homocigoto dominante y el
heterocigoto.
Las frecuencias alélicas X, se calcularon a partir de las frecuencias de
cada banda (§4). se puede decir que §; corresponde a p2+2pq. debido
a que no se¢ puede distinguir un genotipo homocigoto dominante de un
heterocigoto debido a que ambos individuos e¢xpresan la misma banda y

A . : 2
por lo tanto la frecuencia del homocigoto recesivo. q.es 1-8,.

La Heterocigocidad (He) se estimd segun Stephens vy colaboradores
(1992) como:

H= {2n/ (Zn-1) } {1 - (2_X.ﬁ /T X, 17
donde: Xy = 1-{ 1- (§,) }'?

A = Numero total de bandas.

n = Nimero de individuos.

El calculo de las frecuencias alélicas se realizo utilizando lenguaje de
matrices segiin Ulloa (1997) con el programa de cémputo MATLAB.
Distancias Genéticas.- A partir de las frecuencias, se calcularon las
distancias genéticas estandarizadas de Nei (1987), para analizar la
variacidon genética en dos poblaciones X y Y, para lo cual se consideré la
probabilidad de identidad de dos genes elegidos al azar para un locus (ji)
donde:

Jx = Zx;’ Iy =Zyi2
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Donde: Xj vy ¥j son las frecuencias de¢ el i-ésimo alelo para un locus

dado e¢n las pobiaciones X y Y respectivamente. Como se consideraron
dos alelos en este locus con frecuencias p y ¢ entonces:

j=p+q

La probabilidad de identidad de un gen para ¢l mismo locus en
poblaciones X v Y fue:
j_ryzzxi Yi

La identidad normalizada entre poblaciones X y ¥ con respecto a todos
los loci se calculo:
P=J,/, d)"

donde Jy, Jo, v F, = las medias aritméticas de. Jev sixs Y Iy
respectivamente. La distancia genética entre poblaciones X v Y se
calculé como:

‘ D = -In (I)
Empleando el paquete Phylip 3.5¢ (Felsenstein 1995) se construyeron
dendogramas con el método bootstraping que tiene varios mdédulos.
Inicialmente se estimaron con el moédulo GENDIST las distancias
genéticas estandarizadas de Nei (D) (Nei, 1987). Después se utilizo el
modulo de NEIGHBOUR que emplea el procedimiento “Neighbour
Joining” (Saitou y Nei, 1987) mismo que utiliza como matriz de
relacién las distancias estandarizadas de Nei. Posteriormente con el
objeto de contar con una estimacion de [a confiabilidad de la topologia
del dendograma. se generaron 1000 réplicas con el mddulo SEQBOOT
que evalta la confiabilidad de la topologia, v finalmente se elige el
mejor arbol con el médulo CONSENSE.
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RESULTADOS Y DISCUSION

De las 6 sondas evaluadas. la que reveld el mayor numero de
bandas polimérficas fue GGATs bajo las condiciones de hibridacion 6X
S5SC. 1% SDS vy 125 mM pirofosfato de Na sin leche v sin ADN de
esperma de salmon, a 42° C con 2 horas de prehibridacidén en la
membrana y 12 horas de hibridacién con GGATs marcada con y *2P ATP
(tx10° cpm/ml). siendo la condicidn de lavado mas favorable. con la
solucion 6XSSC al 0.1 % de SDS. 5 lavados de 15 minutos cada uno a 42
°C . realizandose tres exposiciones. de 12. 24 y 48 hrs a -20°C con placa
radiografica (Kodak X-Omat) y dos pantallas amplificadoras por cada
membrana trabajada (figuras 6 y 7).

Por otro lado el analisis de los resultados obtenidos se presenta a
continuacién (excepto el gel 4 que no se pudo integrar al analisis
conjunto por problemas en el patréon de referencia. debido a lo
anterior, en algunos cuadros aparecen todas las poblaciones y en otros
no, ¢t numero minimo de observaciones por poblacion para ser
analizadas fue n> 4).

En el cuadro 1 se muestra el numero de bandas totales y
compartidas que se observaron en los individues en todos los
experimentos. Solo se consideraron bandas de un tamafio arriba de 2300
pb.

El total de bandas diferentes identificadas por individuo por poblacion
varié de 27 a 46 que correspondieron a los grupos de cerdos Duroc (D) y
cerdo Pelén de Huajicori (PN2) respectivamente. Se identificaron un
total de 68 bandas diferentes. Con estos datos se pone de manifiesto el
gran numero de marcadores genéticos que pueden ser detectados por
medio de huellas genéticas de ADN. El nimero promedio de bandas
totales por individuo varié de 11.5 a 21.41; al respecto Kuhnlein y
colaboradores (1990) realizando estudios con huellas genéticas de ADN
€n aves encontraron un nimero promedio de bandas totales por individuo
de 11,

El grupo genético que mostrd el coeficiente de variacion (C.V.) mayor de
bandas totales fue Landrace (L) (de Los Altos de Jalisco) con 34.17%, en
cambio donde se observd el menor C.V. fue en la raza Duroc (D) con
11.19%. El C.V. como medida de variacién relativa expresa a la
desviacién estdndar como un porcentaje de la media que permite
comparar la variacidon proveniente de experimentos diferentes, que es el
caso de estas poblaciones que se trabajaron en diferentes geles. De esta
manera las variaciones pueden ser comparadas y se observo que en las
poblaciones L, L1 (Landrace de Querétaro) y PN2 (Cerdo Pelén de
Huajicori Nayarit), existié mayor variacion en el niumero total de bandas
observadas lo que indica mayor polimorfismo er estos grupos con
respecto a los demds. Este polimorfismo observado es mayor que el
reportado por Georges y colaboradores (1988) y Mannen v colaboradores

24



(1993). En promedio en todas las poblaciones se observé que en
individuos no relacionados. aleatoriamente se pueden encontrar 14.4 +1.3
bandas.
En el caso de bandas compartidas (BC) su nimero vario en un rango de
3.53 a 12.60 correspondientes al grupo PN1 (cerdo Peléon de San Diego
Nayarit) y L2 (Landrace UNAM) estos valores de bandas compartidas son
indicadores de la existencia de material genético comin entre dos
individuos y se emplea para ¢l calculo del indice de Similitud. El grupo
que tuvo el coeficiente de variacién mayor fue L con 50.49% seguido por
PN2 con 48.28% los valores mas bajos de C.V. fueron Large White (LW)
conl2.92% y D con 15.89%, Estos valores muestran que los grupos L y
PN2 son mds heterogéneos dentro de grupo que los grupos LW y D ya que
los niveles del C.V. pueden ser utiles en la evaluacién de la variacioén
genética.
Parece que en general las poblaciones del cerdo Pelon Mexicano tienen
un nuimero mayor de bandas diferentes: aunque en promedio por
individuo. es muy parecido a otras poblaciones.
El cuadro 2 muestra las posiciones y frecuencias de las bandas
exclusivas (que se definen como aqueilas bandas que unicamente fueron
observadas en una poblacion aunque sin estar necesariamente en todos
los individuos. Es muy interesante notar que en general los cerdos de los
grupos PG (Pelones de Guerrero) y PN2 mostraron un mayor numero de
bandas exclusivas (3 bandas cada grupo) y en las razas comerciales solo
L2 mostré 3 bandas exclusivas v 7 bandas con una frecuencia de 100%.
Al respecto surge la idea de que estas bandas exclusivas pueden indicar
presencia de caracteristicas comunes y exclusivas de cada grupo
genético. Con respecto al grupo L2 es interesante observar que bandas
con frecuencias de 1 podrian ser el resultado de una fuerte presién de
seleccion o indicadoras de que son poblaciones cerradas donde
posiblemente se ha practicado consanguinidad y podrian ser utilizadas
como marcadores genéticos de un grupo particular, o como una medida
para estimar contribuciones de contenido genémico de las poblaciones
parentales a través de su estudio detallado. Esto concuerda con lo
reportado por Kuhnlein y colaboradores (1990) que evaluaron
consanguinidad por medio de huellas genéticas de ADN en 7 lineas de
pollos con diferentes grados de consanguinidad. Ellos observaron una
asoclacion entre la frecuencia de la banda y el grado de consanguinidad,
obteniendo un coeficiente de correlaciéon de 0.996 (p<0.01) indicando que
existe dependencia entre la frecuencia de las bandas y la consanguinidad
que puede ser representada por una aproximacidon lineal. Con respecto a
la frecuencia de | en las bandas de L2, Haberfeld y colaboradores (1992)
estimaron distancias genéticas a partir de huellas genéticas de ADN en
diferentes cruzamientos en aves White Plymouth Rock, en este estudio
utilizaron bandas “linea especifica” o bandas que aparecian con una
frecuencia de 1.0 en una poblacion. Analizando Ia intensidad relativa de
las bandas monomoérficas o Gnicas demostraron que existe una asociacién
muy alta r=0.993 entre el promedio de intensidad de la banda
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monomorfica y la contribucién de contenido gendomico de las poblaciones
que les dieron origen. y que las huellas genéticas de ADN son una
medida efectiva para estimar estas countribuciones a través del estudio de
bandas unicas.

En ¢l cuadro 3 se presentan los promedios de¢ Indices de Similitud (IS)
basados en el namero de bandas compartidas y el grado de
Heterocigocidad (He) estimada a partir de la frecuencia de bandas en los
diferentes grupos genéticos de cerdos.

En o que respecta al IS el valor mds aito se encontrd en los cerdos L2 y
D (0.58 y 0.54 respectivamente) estos valores altos indican un mayor
nimero. de bandas compartidas lo que se traduce como un porcentaje
mayor de material genético similar. por fo tanto nos indican que son
grupos genéticamente mds homogéneos. Lo anterior sugiere que puede
tratarse de poblaciones con una alta presion de seleccion. 6 poblaciones
muy cerradas que posiblemente han caido en la practica de
consanguinidad.

El valor IS minimo observado fue de 0.31 correspondiente a PN1. se
puede decir que valores bajos son indicadores de que los individuos son
genéticamente mds heterogéneos otros valores similares se observaron en
PN2 (0.38) y L1 (0.39). Resulta complicado hablar de valores altos o
bajos porque son pocas las publicaciones donde se marcan estos limites,
Dunnington y colaboradores (1991) realizaron comparaciones de huellas
genéticas de ADN mediante bandas compartidas (BS), entre dos lineas de
aves seleccionadas de modo divergente por 31 generaciones. Con
respecto  al peso corporal, encontraron un nivel promedio que
consideraron como bajo, de bandas compartidas (BC) entre estas dos
lineas de 0.15 (con rangos de 0.09 a 0.21). Por otro lado observaron el
nivel de BC entre dos lineas divergentes de una misma raza. por ejemplo
entre lineas de la misma poblacién base original. pero separadas por
seleccién divergente dentro de poblaciones cerradas. este nivel medio de
BC estimado fue de 0.51, con un rango de 0.43 a 0.56 y fueron
considerados como niveles moderados. El nivel relativamente alio de BC
fue encontrado entre poblaciones parentales y poblaciones F1 con un
promedio de BC de 0.65 con un rango desde 0.58 hasta 0.71. Por otro
lado Wetton y colaboradores (1987) estimaron BC en varias familias de
gorriones, utilizando distinto numero de hembras y progenie en los
diferentes tipos de familia y concluyeron que un valor de BS medio de
0.723 es un valor alto y se considera dentro del rango de padres.-
progenie.

En la figura 2 et grifico de caja muesira las medianas del Indice de
Similitud (IS) obtenidos de 61 muestras analizadas inicialmente en cinco
geles, donde se puede observar como varié el IS por grupo poblacional.
El mayor valor de IS (0.57) se observé en L2 y en D. y el valor minimo
de IS (0.26) se estim6 en PNI.Los grupos en los que se observé mayor
variacion para IS fueron L3 y PG. Los grupos con menor variacién fueron
LW, D, yen L2.
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En figura 3 muestra las medianas de los valores del IS(-) con las
muestras que se analizaron de manera conjunta y se puede observar un
rango de valores desde 0.26 (PN1) hasta 0.57 (L2), dentro de cada caja se
observa el 50% de valores alrededor de la mediana de cada grupo, cuyos
rangos son (0.27-0.46) para L1 n=7; (0.45-0.62) en L2 n=5;
(0.420.60)para PG n=9; (0.19-0.40) en PN1 n=6 y para PN2 n=19 (0.25-
0.48). Se pudo observar que en general las poblaciones de cerdo Pelén
tienen valores mds bajos de IS y mayor variacién con respecto a los
cerdos comerciales.

Al estimar los C.V del IS (ver cuadro 3} se observé que la poblacién con
una mayor variacion dentro de grupo fue PN2 con un CV de 39.47% que
es congruente con un IS bajo. La poblacién con la variacién menor
observada dentro de grupo fue D con un CV de 12.96%. Esto concuerda
con un IS mayor. lo que indica que en la poblacién estudiada de cerdas D
éstos son genéticamente mas homogéneos. En el cuadro 3 se presentan
también los valores estimados de Heterocigocidad (He). Los valores
fluctuaron entre 0.41 y 0.80. Se encontro que los valores de IS tienen una
correlacién negativa muy alta (r= -0.97, p<0.005) con los valores He nos
indica que 1-IS puede ser utilizado como wun estimador de
heterocigocidad; al respecto Hillel y colaboradores(1989) concluyen que
el nivel de heterocigocidad puede ser estimado por el nivel promedio de
bandas compartidas.

Por igual las poblaciones de cerdos criollos tienen CV mayores, lo que
nos habla de su gran heterogeneidad.

Los valores mas altcs 4~ He se¢ observaron en PN1(0.80), PN2 con (0.76).
Es interesante observai que los valores mas altos se encontraron en los
cerdos Pelones Mexicanos, lo que sugiere gque son poblaciones cruzadas o
que las poblaciones son muy diversas genéticamente vya que
efectivamente estos animales no han estado sujetos a un proceso de
seleccion sistematizado. Lo anterior puede quedar mas claro al estudiar
que tantas bandas, en los cerdos Pelones Mexicanos, son compartidas con
las razas comerciales, lo que se analiza con detalle en los datos que se
muestran en el cuadro 4.

Por otro lado los valores mas bajos de He se observaron en L2 (0.41) lo
que sugiere una reduccion en la heterogeneidad genética que podria
explicarse como resultado de algin tipo de seleccién, o al uso de un
numero reducido de sementales como progenitores. Contrariamente a lo

observado en L1 (0.72) que puede indicar ¢l uso de un gran numero de

lineas familiares como pies de cria o e! resultado de cruzamiento con
otras razas. Con la excepcion de L1. las poblaciones de razas comerciales
tienen valores de He menores que los valores de He encontrados en los
grupos de cerdo Peldn. Ademads estos grupos tienen valores de 1S mas
dispersos.

El cuadre 4 muestra los Indices de similitud estimados por el
método de bandas compartidas dentro de grupo y entre grupos genéticos.
Estos valores fueron derivados del andlisis de geles integrados vy
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estandarizados a través de pesos moleculares. En este cuadro los valores
en 1a diagonal corresponden al valor de IS dentro de cada grupo genético.
El grupo que resuité ser mas homogéneo por tener el valor mas alto de
similitud (1S= 0.57) fue el grupo L2 lo que indica que se trata de una
poblacion cerrada donde posiblemente en alglin momento se ha practicado
consanguinidad. Por otro lado los valores mas bajos de IS
correspondieron a los cerdos pelones de San Diego Nay. (PN1), con IS de
0.26.
En 1o que corresponde a los [S estimado entre grupos. los resultados en
general arrojan como valores de similitud mas altos: 0.43. entre cerdos
PG y cerdos L2; asi como 0.42 enire cerdos PN2 y cerdos L2. lo que
indica, que cierta proporcién de bandas en los cerdos Pelones Mexicanos
es compartida con L2,
Por otro lado, los valores, entre grupos mas bajos de IS se observaron
entre cerdos PN1 y cerdos PG. 0.29, y de 0.28 entre los cerdos PN1 y los
cerdos L1. Parece que los cerdos PN1 son el grupo mas heterogéneo con
respecto a todos los grupos y que en general los cerdo Pelones son mas
distantes entre si. Lo que concuerda con lo observado por Kotzé y Muller
(1994) que en su estudio de relaciones genéticas realizado en ganado
bovino sudafricano, concluyeron que existe mayor diversidad genética en
el ganado autéctono que en el ganado originario de Europa y Asia. Por
otro lado Ellegren y colaboradores (1992) emplearon huellas genéticas de
ADN que utilizaron en la comparacién de cuatro razas de caballos y
concluyeron que los, patrones de bandeo en dos individuos no
relacionados de la misma raza son en promedio mdas similares que entre
razas.
De acuerdo a todo lo anterior se puede observar que hay diferentes
grados de relacion genética e¢ntre los individuos dentro de las
poblaciones y entre ellas. El IS se puede aplicar para estimar relacion
geneética entre individuos lo que concuerda con lo reportado por Mannen
y colaboradores en 1993, Stephens y col. (1992) estimaron
heterocigocidad mediante huellas genéticas de ADN utilizando una
sonda multilocus. Sus resultados indican que el indice de similitud es un
estimador ascendente parcial (sesgado) de la homocigocidad poblacional,
y concluyen acerca de He que al asumir que los alelos con minisatélites
son independientes en cada loci, el He esta estimando ¢l grado en que los
alelos son heterocigotos para los loci en las poblaciones.

El cuadro 5 presenta las distancias genéticas estandarizadas de
Nei, estimadas en todos los grupos separados. Las distancias estimadas
con los valores més altos se observaron entre los cerdos Pelones de
Tlalchapa Gro. y los Pelones de Quiviquinta Nay. (0.181) y entre los
cerdos Pelones de Quiviquinta y los Pelones de la UNAM (0.173). Es
interesante notar que los valores mayores de distancias genéticas se
observaron entre los grupos de cerdos Pelones lo que sugiere que estos
grupos se encuentran genéticamente mas alejados.
Respecto a las distancias genéticas con valores mas pequefios estimados
son las calculadas entre los cerdos Landrace de Qro. v los Pelones de
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Huajicort Nay. (0.021) y la observada entre los Pelones de San Diego
Nay. y los Pelones de Huajicori (0.022). Estos valores indican una menor
distancia genética entre estos grupos. pues a medida que esta distancia se
acerca a cero se puede decir que la cercania genética es mavor.

En ¢l cuadro 6 se presentan las distancias genéticas cstandarizadas de
Nei entre poblaciones de cerdos Landrace y cerdos Pelones estimadas a
partir de las frecuencias de las bandas obtenidas de la informacion
integrada de todos los geles. datos que fueron estandarizados mediante
sus pesos moleculares para ser analizados de manera conjunta. Se
observé que el valor de distancia genética menor fue entre L1 y PN?2
(0.0177). los grupos que resultaron més alejados gendticamente L2 vy
PNT, con un valor de distancia genética estimada de 0.141. Lo que se
puede apreciar mejor en la figura 4 que muestra el dendograma de
distancias genéticas estandarizadas de Nei construido por el método de
“Neigbor Joining” a partir de las frecuencias estimadas de bandas entre
poblaciones de Cerdo Pelén Mexicano y cerdos de raza Landrace. En
este dendograma se muestra como los cerdos Pelones se agrupan juntos, y
tos cerdos Landrace forman un grupo aparte. Se encontrdé que los grupos
mas alejados a nivel DNA son Landrace de la UNAM y Landrace del
Bajio, con una distancia de 0.9805, y dentro del grupo de los cerdos
Pelones, los grupos mas alejados son San Diego Nay. y Guerrero con una
distancia de .3944. La distancia mas pequefia encontrada fue de 0.01767
entre Landrace del Bajio y pelones de Huajicori Nayarit.

El cuadro 7 muestra las distancias estandarizadas de Nei entre grupos
genéticos de diferentes razas comerciales donde el valor minimo de
distancia genética observado fue de 0.098 que sc observd entre los
grupos Duroc y Landrace. El valor mdximo se encontrd entre los grupos
Yorkshire y Hampshire, y Yorkshire y Large White con un valor de 0.29
en ambos casos. Es interesante observar que en general las distancias
genéticas estimadas en estos grupos fueron mayores que las observadas
entre los grupos de cerdos Pelones, lo que puede ser un indicador de que
estos grupos son mas cercanos entre ellos, lo que se puede apreciar en la
figura 5 que presenta el dendograma de distancias genéticas
estandarizadas de Nei estimadas a partir de frecuencias de bandas entre
poblaciones de cerdos de diferentes razas comerciales (construido por el
método de “Neigbor Joining”. En este dendograma se encontrdo mayor
distancia genética entre Hampshire y Yorkshire (0.29239). La distancia
genética mas pequefla se observo entre Landrace y Duroc (0.09757) es
interesante observar como las razas L y Y agrupan juntas y separadas de
D y H.
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CONCLUSIONES
* La sonda GGATs puede emplearse como una herramienta para obtener
patrones de huellas genéticas de ADN que pueden ser utilizadas para
evaluar la diversidad genética en porcinos.
* Los cerdos Pelones son muy distantes genéticamente entre s{ y con
respecto a los cerdos de razas comerciales,
* Los cerdos Pelones son mds heterogéneos a nivel de ADN que la
mayoria de las razas comerciales analizadas en este estudio. .
eDebido a su gran diversidad dentro y entre grupos de cerdos Pelones su
preservacion debera incluir al mayor nimero posible de regiones vy
fenotipos.
*En los grupos de cerdos L hay diferentes grados de relacién genética
entre individuos de las diferentes poblaciones. al haberse observado una
poblacion mas similar (L2) y otra con alto grado de He (L1).
e La gran diversidad genética encontrada en las poblaciones de cerdo
Peléon al nivel de hueilas genéticas, sugiere un gran potencial de estas
poblaciones en cuanto reservorio de biodiversidad con aplicaciones
comerciales.
e El estudio con huellas genéticas en poblaciones de razas comerciales
reveld que éstas son en general menos heterocigdticas y con valores altos
de [S. Aunque hay poblaciones individuales muy heterogéneas,
probablemente debido a cruzamientos.
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Figura 2- Indices de Similitud esttmados en gnipos de Cerdo Pelén y Cerdos de razas
comerciaies.

LW Large White , D Duroc, L Landrace de Los Altos de Jalisco. L1 Landrace Querétero,
L2 Landrace UNAM , PG Cerdo Pelén Mexicano de Guerrero, PN1 Cerdo Pelon
Mexicano de San Diego Nayarit, PN2 Cerdo Pelon Mexicano de Huajicori Nayarit
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Figura 3.- Indice de Similitud estimada en grupos de cerdo pelén y Landrace.

L1 Landrace Querétaro, L2 Landrace UNAM, PG Cerdo Pelén Mexicano. de Guerrero, PN1
Cerdo Pelén Mexicano de San Diego Nay., PN2 Cerdo Pelén Mexicano de Huajicort Nay.
El grafico de caja muestra las medianas v la distribucion del Indice de Similitud (IS) estimado a
partir de bandas compartidas en grupos de cerdos Landrace y Pelén Mexicano. El mayor valor de
IS se observo en L2 y el valor minimo de IS se encontré en PN de San Diego, Nayarit.
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Figura 4- Dendograma de distancias genéticas estandarizadas
de Nei estimadas a partir de frecuencias de bandas entre
poblacicnes de Cerdo Pelén Mexicano Yy cerdos de raza
Landrace ( presentadas en el cuadro 6), dendograma construido
por el método de Neigbor Joining (geles integrados)

46



3.000 4.800 4.000 3.5Q0 3.000 2.500 2.000

5.000 4.500 4.000 3.500 3.000 2.500 2.000

Figura 5.~ Dendograma de distancias genéticas estandarizadas
de Nei estimadas a partir de frecuencias de bandas entre
poblaciones de cerdos de diferentes razas comerciales
(presentadas en el cuadro 7), dendograma construido por el
método de Neigbor Joining.
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Figuza 6. Huellas genéticas de ADN de cerdos Pelones Mexicanas,
reveladas a partir de {a hibridaciéon con la sonda GGATs.
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Figura 7. - Huellas genéticas de ADN de cerdos Pelones Mexicanos
de Nayarit
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