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RESUMEN

Se estudiaron cuatro genes candidatos para tamano de la camada. Los genes

receptores de los estr6genos, receptor de la prolactina, retin01-binding prolein 4y

alpha 1,2 fucosyltransferasa fueron evaluados para medir sus asociaciones con el

numero de lechones nacidos totales (LNT), lechones nacidos vivos (LNV), peso de la

camada al nacimiento (PNAC) y al destete (PAJ21), lechones destetados (LD), y el

valor de cria de la progenie de la cerda (VRDC). Se estudiaron 300 hembras

porcinas York-Landrace de dos niveles de producci6n (NP): nivel alto (NA) y nivel

bajo (NB)yestos niveles , asuvez, sed ividieronen 3gruposcada unodeacuerdoa

la paridad de las marranas. Se utilizaron pruebas de Chi cuadrada paraanalizar las

frecuenciasgen icasygenotipicasestableciendoelequilibriodeHardy-Weinberg,se

hicieronanalisisdevarianzadondelacomparaci6ndemediasse hizo con contrastes

ortogonalesysecalcularondistanciasgeneticas para construir arboles filoqenet icos.

Lashembras con alta productividad seasociaron con unamayorfrecuencia del alelo

B del gen ESR (p<0.05) Y no se detectaron animales homocigotos BB. Las

frecuencias genicas y genotipicas del gen PRLR no mostraron (p>O.05) estar

relacionadas con la paridad y los niveles de producci6n. En el gen RBP4 la

frecuencia del alelo A y del genotipo AA fue mas alta en hembras con NA (p<O.05),

sin embargo no se detectaron animales con genotipo BB. La frecuencia del alelo G y

del genolipo GG del gen FUn fue mayor en el nivel de productividad alto (p<O.05).

La mayoriade los genes no seencuentran en equilibriode Hardy-Weinberg en los

gruposestudiados(p>O.05). Los arboles filogeneticosobtenidos mediante el analisls

Neighbor-Joining presentaron unatopologia similar , se observo una claraseparaci6n



entre los grupos que pertenecen al nivel de alta producci6n y fosgrupos delnivel de

baja producci6n con todos los genes excepto el gen PRLR. En los contrastes se

encontraron diferencias de 0.4 LNV, 0.3 LD. 2.9 Kg de PAJ21 y 8.6 puntos de VRDC

a favor del genotipo AB del gen ESR (p<0.05) sin considerar el NP ni fa paridad. En

el gen PRLR no hubo diferencias (p>0.05) entre los genotipos AA, AB y BB con y sin

considerar el NP ni la paridad. En el gen RBP4 las hembras con genotipos AA

tuvieron mas 0.5 LNT. 0.5 LNV. 0.6 Kg de PNAC, 2.6 KG de PAJ21 y 3.2 puntos de

VRDC que el genot ipo AB (p<0.05). sin considerar el NP ni la paridad. EI genotipo

GG fue superior al genotipo AG con mas 0.6 LNV, 0.8 Kg de PNAC. 3 Kg de PAJ21

y 3.9 puntos de VRDC (p<0.05) sin considerar el NP ni la paridad. En el presente

trabajo se concluye que los genotipos asociados a los genes ESR, FUT1 y RBP4 se

relacionan con caracter isticas reproduclivasde las cerdas, independientemente del

niveldeproducci6nysuparidad.



Four candidate genes were studied for litter size. The estrogen receptor (ESR),

prolactin receptor (PRLR) , retinol-binding protein 4(RBP4) and alpha 1,2

fucosyltranferase (FUT1) genes were evaluated for measure their associations with

the total number born (TNB). number of piglets born alive (NBA), number of piglets

alive at weaning (NW ), total weight of piglets born (WTNB). total weight of piglets

alive at weaning (WNW) and breeding value sow product ivity (BVSP). This study was

made with three hundred York-Landrace sows of two levels of production (LP): high

level (HL) and low level (LL) and these levels were divided in three groups each one

according to the parity of the sows. Chi-Square tests were used to analyze the alleles

and genotypic frequencies establishing the Hardy-Weinberg equilibrium, analysis of

variance was made where the comparisons of means were made by orthogonal

contrasts and genetics distance were calculated to build phylogenetic trees. The sows

with high production were associated with a higher frequency of B allele of ESR gene

(p<O.05) and no homozygous BB animal was detected . The alleles and genotypic

frequencies of PRLR gene did not show (p>O.05) to be related with the parity and the

production levels. In the RBP4 gene the frequency of A allele and the AA ge'notype

was higher in sows with HL (p<O.05), however, no homozygous BB animals were

detected. The frequency of G allele and GG genotype of FUn gene was higher in the

HL (p<O.05). Most of the genes were not in Hardy-We inberg equilibrium in the groups

studied (p>O.05). The phylogenetic trees obtained by Neighbor-Joining analysis

showed a similar topology , a evident separating was seen among the groups that

pertain to high level and the groups of low level with all genes except PRLR gene. In



the contrasts, differences of 0.04 NBA , 0.3 NW, 2.9 WNW kg and 8.6 BVSP points

to favor of AB genotype of ESR gene were find (p<0.05), without considering the LP

neither the parity. In the PRLR gene did not have differences (p>0.05) between the

AA, AB and BB genotypes with and without considering the LP neither the parity. In

the RBP4 gene the sows with AA genotype had 0.5 TNB, 0.5 NBA, 0.6 WTNB kg, 2.6

WNW kg and 3.2 BVSP points more than sows with AB genotype (p<0.05), without

considering the LP neither the parity. The GG genotype was higher than AG genotype

with 0.6 TNB, 0.8 WTNB kg, 3.0 WNW kg and 3.9 BVSP points more (p<0.05). In the

present work was concluded that genotypes associates to the ESR, FUn and RBP4

genes were related with reproductive traits of the sows, independent of their level

production and their parity.



I. INTRODUCCI6N

La producci6n eficiente es esencial para que los produetores de cerdos sean

competitivos, buscando siempre una mayor produetividad de sus explotaciones, la

cual debe basarse en un adecuado manejo, nutrici6n y sanidad de la piara, una

buena calidad del pie de cria y una eficiente reproducci6n (Rosas y Avila, 1999;

Trujillo et al., 2002). Otro aspeeto trascendental, es la sustentab ilidad econ6mica

de la explotaci6n (Martinez et al., 2003 ).

Los cerdos poseen caracterist icas econ6micamente importantes que contribuyena la

eficiencia productiva de las empresas porcinas, sin embargo, no todos los cerdos

tienen el mismo potencial genetico, por 10 cual es muy importante identificar las

diferencias entre animales, que penmitan escoger como reproduetores aquelloscon

mayores probabilidades de transmitir caracteristicas superiores a su descendencia.

EI potencial genetico de un animal, esta en funci6n de muchos pares de genes y para

mejorarlo se debe incrementar la frecuencia aquellos relacionados con

caracteristicas deseables para el productor. EI mejoramiento genet ico considera

introducir nuevos genes y aumentar la frecuencia de los genes favorables y de sus

combinaciones dentro de una raza, linea 0 familia. (Rosas y Avila, 1999). Sus

elementos basicos son la selecci6n y el sistema de reproducci6n. La selecci6nes un

proceso direccional mediante el cual a una parte de la poblac i6n se Ie penmite

reproducirse, generalmente a los animales que superan al promedio del grupoal cual

pertenecen, teniendo la oportunidad de ser padres de las siguientes generaciones. Si



los individuos seleccionados son geneticamente superiores al promedio de la

poblaci6n, entonces, se espera que sus hijos superen a sus conternporaneos en la

caracteristica de interes (Falconer , 1981 ; Rosas y Avila, 1999; Herrera et a/., 2003 ;

Trujillo et et., 2002) .

Los metodos de selecci6n de caracterist icas cuantitativas, sa basan en la evaluaci6n

de animales a traves de sus propios registros y de sus parientes cercanos, para ello

se generan bases de datos con mediciones de caracteristicas de interes y mediante

un riguroso analisis y procedimientos de evaluaci6n genetica se selecciona al pie de

cria (Rosas y Avila, 1999 ; Sanchez, 2003).

En la actualidad, con los avances tecnol6gicos de la biologia molecular e ingenieria

genetica, han surgido otres rnetodos mas precisos para realizar la se/ecci6n genetica

de los animales mas productivos. La capacidad de generar mapas geneticos de las

diferentes especies permite que su genoma completo sea evaluado (Sanchez, 2003);

de esta manera se identifican marcadores moleculares, los cuales son regiones de

ADN capaces de identificar en los cromosomas los genes que codifican para

caracteristicascuantitativas.

Existen tecnicas moleculares apoyadas en peR , como: Fragmentos de restricci6n

polimorfica (RFLP), amplificados polimorficos de ADN al azar (RAPD), polimorfismo

de la longitud de los fragmentos amplificados (AFLP), polimorfismos de base simple

(SNPs) y Microsatelites, con las cua/es se pueden identificar genotipos y

relacionarlos con su comportamiento productivo, de esta manera la respuesta a la

selecci6n usando marcadores moleculares es mayor e incrementa su confiabilidad.



AI identificar genotipicamente a los reproductores, se puede planear

sistematicemente los apareamientos, evitando cruzamientos indeseables y

fomentando los deseables.

Algunos investigadores han encontrado relaciones entre las variantes de genes y el

comportamiento fenolip ico de los animates, par 10cual proponen que el usa de la

selecci6n asistida par media de marcadores moleculares puede ser mas eficaz, en

conjunto con el usa de selecci6n tradicional (Vincent et al., 1997; Montaldo y Meza,

1998; KOIWinet al., 1998; Drogemuller et al., 2001; Rothshild et al., 2003b ).

En el caso de los cerdos se ha demostrado que los genes Receptor Estrogenico

(ESR), Receptor de la prolactina (PRLR), Retinol-binding Protein 4 (RBP4) y Alpha

1,2 focusyltrasferasa (FUT1) tienen alelos que participan en rasgos econ6micamente

importantes.



HIP6TESIS

En el cerdo, existen variantes de genes que se pueden identificar a traves de

tecnicas moleculares y se relacionan con la capacidad reproductiva de las hembras

porcinas.

1.2. OBJETIVO GENERAL:

Evaluar la participaci6n de genes candidatos en el comportamiento reproductive

de hembrasporcinas .

1.2.1. OBJETIVOS ESPECIFICOS:

• En hembras porcinas de diferentes paridades y nive/es de producci6n

idenlificar los genotipos, por medio de PCR-RFLP, y las frecuencias alelicas

presentes para los genes ESR, PRLR, FUn Y RBP4 importantes en rasgos

de importancia econ6mica.

• Determinar si hay una asociaci6n entre las variantes genotipicas de estos

genescand idatosyeldesempenoreproductivo.



II. REVISION DE LITERATURA

2.1. Potencial productivo de la cerda de pie de crla

En la producci6n porcina, es de lrascendenlal impartancia conocer la eficiencia

reproducliva que se evalua analizando los indices de producci6n asociados a la alia

eficiencia producliva buscando el mayor nemero de lechones deslelados par cerda

par ano, para oblener la maxima eficiencia que garanlice el retorno econ6mico

(Martinez et a/., 2003; Trujillo et et., 2002; Sanchez, 2003).

En un esquema de producci6n comercial las principales caraclerisl icas que se

buscan mejorar son aquellas que lienen una impartancia econ6mica para el

produclor (Rosas y Avila, 1999), las cuales pueden agruparse en caraclerislicas

reproduclivas y produclivas, considerando dentro de la primeras a toda la

informaci6n que se genera por el pie de cria (hembras y semenlales), y de las

segundas las generadas par la fase lerminal (crianza y engorda) (Trujillo at a/., 2002;

Trujillo et a/., 1998).

Para delerminar la eficiencia 0 el polencial de producci6n de la piara reproduclora es

necesario considerar un minimo de parametres produclivos. Los parametros

produclivos que se implementan denlro de una granja porcina se pueden definir

como el range 6plimo a manejarde cada variable de producci6n (Trujillo at a/., 1998),

entre estos se citan los siguienles:



- Los dias de destete a estro (ODDE)

- EI porcentaje de fertilidad (PF)

- Los lechones nacidos por camada (LN)

- Los lechones nacidos vivos (LNVl

- EI porcentaje de mortalidad en matemidad (PMM)

- Losdiasdelactancia(OL)

- EI promedio de lechones destetados (LO)

- Los dias abiertos (OA)

- Los dias del cicio de la cerda (DC)

- Los partes por hembra por ana (PHA)

- Los lechones destetados por cerda por aria (LOCA)

- EI porcentaje de desecho (PO)

- EI porcentaje de reemplazo (PR) y

- La mortalidad de las hembras (MH)

Estos para metros pueden ser modificados de una regi6n a otra de manera

importanta , por 10cual sa hace fundamental conocer cual es el potencial productivo

en la zona de interes ,



De acuerdo a los reportes nacionales de PigChamp (2000) los parametres

productivos alcanzados en Mexico son los siguientes:

Promedio Med iana Superior Superior
Variable

25% 10%

DESEMPENO REPRODUCTIVO

Serviciosrepetidos, %

Apareamientos rmllt iples , %

12.2 6.9

98.8 99.9 100

Intervalodestete-primerservicio,d ias 22.4

Cerdasserv idas7 diasposdestete, %

Intervalodestete-1erservicio 7.2

88.5 90.7

6.5

Diaspromedionoproductivos 106

DESEMPENO DE PARICION

Promediodecerdosnacidosv ivos/camada 8.9

9.8

Duraci6npromediodegestaci6n

Intervalo entre partos

Tasa de parici6n,%

Promediodecerdostotales/camada

Promedio de cerdos nacidos muertos

114.2

9.7

152

82.2

10.5

9.5

0.5 0.4 0.4

Promediode momiasporcamada

Porcentaje<7nacidosvivos

Camadas/hembrala rio

Camadas/hembraservida/ario

0.2 0.1

19.1 13.2

1.75 2.23

2.09 2.38



DESEMPENO DE DESTETE

Cerdosdestetados/camadadestetada

Edadpromed ioaldestete

Peso ajustado a 10521 dias(k g)

Cerdosd estetados/cerda

21.3 18.3

55 58

9.4

8.7

Cerdosdestetados /maternidad/hembra/atio 17.2

Cerdosdestetados/hembra/atio 20.1

Losparam etrosanteriorespocasvecescorrespondena la realidad de unag ranja de

producci6n intensiva ysolo algunos animales los alcanzan ocasionalmente durante

su vida productiva (Trujillo et et., 2002). Sin embargo, estes parametres se pueden

mejorar a traves de la selecci6n de los individuos genelicamente superiores a la

poblaci6n promedio donde ise espera que sus hijos se comporten por arriba del

promediode lap iara.

2.2. Metodos de selecc i6n para el mejoram iento genet ico

EI mejoramiento genetico animal consiste en la aplicaci6n de los principles de la

genetica de poblaciones para el diselioyconducci6n de programas que buscan la

obtenci6n de animales con mejores caracterislicas productivas que la poblaci6ndela

cual provienen (Herrera et al., 2003). Los programas de mejoramiento genetico se

elaboran para ulilizar la variabilidad genelica aditiva de las poblaciones animales y

sus elementos baslcos son la selecci6n (determinar cuales individuos van a dejar



descendencia) y los sistemas de apareamiento (determinar c6mo los individuos

sefeccionados seran apareados) (Herrera et al., 2003; Rosas y Avila, 1999).

Existen muchas caracteristicas de importancia econ6mica en la producci6n porcina,

por 10que la decisi6n de la selecci6n mas importante que se debe hacer es elegir

cuales caracteristicas se deben seleccionar en los hatos (Rosas y Avila, 1999;

Falconer, 1981).

La selecci6n es un proceso direccional par medio del cual unicamente a una parte de

la poblaci6n se Ie permite reproducirse e involucra el proceso de elegir a los majores

animales dentro de una poblaci6n para que estos sean los reproductores y padres de

las futuras generaciones (Herrera et al., 2003; Trujillo et al., 2002; Rosas y Avila,

1999; Falconer, 1981). La base para la selecci6n es la similitud genetica entre los

padres y sus hijos. Cada padre transmite una mitad aleatoria de sus genes a sus

hijos, por 10 tanto el merito genetico de la progenie depende de la composici6n

genetica de sus padres (Rosas y Avila , 1999; Falconer, 1981). La selecci6n es la

principal fuerza que provoca cambios en la frecuencia de los genes. Es importante

resaltar que la selecci6n no crea nuevos genes, simplemente hace que los

poseedores de algunos genes 0 de algunas combinaciones de ellos tengan mas

descendencia que otros que carecen de tales genes 0 sus combinaciones.

EI objetivo de la selecci6n es el mejoramiento genetico (Rosas y Avila, 1999) sin

embargo, la composici6n genetica de un animal no puede ser medida directamente,

10que se mide es el fenotipo, que es el resultado de la interacci6n de la composici6n



genetica del animal con el medio en que se desarrolla, de modo que una

caracteristica fenotipica particular puede ser el resultado de varias combinaciones

genotipicas diferentes (Falconer, 1981). Existe variaci6n entre en los genotipos de

animales, debido a que tienen diferentes progenitores, tarnbien los ambientes varian

entre los animales, por 10 tanto, se encontrara variaci6n en el fenotipo de las

caracteristicas medidas. Minimizando la variaci6n ambiental se puede mejorar la

precisi6n de selecci6n, para que las diferencias entre los animales sean solo de

naturaleza genetica (Rosas y Avila, 1999).

Existen dos tipos de selecci6n: natural y artificial. La selecci6n natural se refiere a la

influencia del medio ambiente sobre la probabilidad de que un fenotipo determinado

sobreviva y se reproduzca. Por medio de ella, aumenta el nurnero de organismos con

variaciones positivas y disminuyen 0 desaparecen aquellos que posean mutaciones

perjudiciales. La selecci6n artificial es un instrumento utilizado por el hombre para

alterar la apariencia y productividad de los animales dornesticos, y es un conjunto de

reglas que determinan cuales individuos sobreviven y seran los padres de la

siguiente generaci6n (Rosas y Avila, 1999).

2.2.1. EI metodc de selecci6n tradicional

Este rnetodo se basa en la selecci6n de animales geneticamente superiores que

tienen las caracteristicas de interes econ6mico para el productor y que se cruzan con

otros animales superiores buscando obtener productos con caracteristicas deseables
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y son evaluados a traves de bases de datos donde se encuentran las mediciones de

las caraderisticas de interes (fenotipo) y un riguroso control geneal6gico, que implica

el registro de los padres de cada animal de la poblaci6n .

EI comportamiento observado 0 medido en cada animal para cada caraderistica y

las diferencias en produdividad entre los individuos 0 grupos de animales, son

resultado de los genes recibidos de sus padres y el medio ambiente en el cual se

desarrollan . Debido a que las diferenc ias entre los animales para carade risticas

econ6micamente importantes son debidas a la variaci6n genetica, las medidas

sistematlcas y el usa de registros en la selecci6n pueden incrementar la tasa de

mejoramiento genetico, adernas, los individuos geneticamente superiores pueden ser

identificados con facilidad cuando los animales se mantienen bajo los mismos

sistemas de manejo y sus registros de produd ividad son ajustados a efedos

ambientales conocidos, 10cual proporciona una herramienta basica en la selecci6n

tradicional (Rosas y Avila, 1999).

Se han desarro llado nuevas metodolog ias para el mejoramiento de los cerdos,

muchas de las variables de importancia econ6mica para las granjas porcinas son

mejoradas hoy en dia por medio de la selecci6n fenotip ica de , carad eres

cuantitat ivos, como el BLUP. EI BLUP es un metoda estadist ico para calcular valores

geneticos estimados (EBV) 0 diferenc ias esperadas en la progenie (EPD) que toma

en cuenta todas las fuentes conoc idas de informaci6n de las carade rist icas que

estan siendo evaluadas (Rosas y Avila, 1999; Henderson, 1984). Esta metodolog ia

junto con el usa de la inseminaci6n artificial 0 transferencia de embriones permite la
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distribuci6n de material ganetico de animales altamante productores (Trujillo et a/.,

2002).

Los avances importantes de algunas de las caracteristicas econ6micamente

importantes sa han alcanzado basandose en al funcionamiento fenotip ico, sin

embargo, varias limitaciones de estos metodos de majora basados en genetica de la

poblaci6n solamente son evidentes con el tiempo y su eficacia disminuye cuando las

caracteristicas son dificiles de medir. Adernas, la selecci6n se ha limitado a esas

caracteristicas que se pueden medir correctamente en una gran cantidad de

animales (Schwerin et a/., 1995).

2.2.2. Selecci6n asistida por marcadores de ADN.

Un marcador genetico es un segmento de ADN con una ubicaci6n fisica identificable

en un cromosoma y cuya herencia se puede rastrear. Un marcador puede ser un gen

o puede ser alguna secci6n del ADN sin funci6n conocida. Dado que los segmentos

del ADN que se encuentran contiguos en un cromosoma tienden a heredarsa juntos,

los marcadores sa utilizan a menudo como formas indirectas de rastrear al patr6n

hereditario de un gen que todavia no ha side identificado, pero cuya ubicaci6n

aproximada se conoce. Un marcador molecular monom6rfico es invariable an todos

los organismos estudiados, pero cuando presenta diferencias an el peso molecular,

actividad enzlrnatica, estructura, 0 sitios de restricci6n, se dice que es polim6rfico.

Los marcadores sa usan para el mapao genetico como el primer paso para ancontrar
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la posici6n e identidad de un gen (Rosas y Avila, 1999; Sili6 et al., 2000 ; Valadez y

Gunter , 2000 ; Jimenez y Collada , 2000 ; Sanchez , 2003 ).

Los avances de la biologia molecular durante la decada de los 80s, han aportado una

clase de marcadores genet icos que permiten visual izar diferencias tang ibles entre las

secuencias homologas del ADN de los organ ismos. Estas diferencias resultan de

cambios entre los pares de bases que conforman esta rnotecula , Este tipo de

marcadores detecta variaciones directas a nivel de ADN y tienen ventajas tales como

el hecho de ser dominantes 0 codominantes, de desarrollarse de manera estable , de

caracter de efectos pleitr6p icos y de no estar sujetos al ambiente en donde se

desarrolla el organismo en estudio (Jeffreys et al., 1986; Hagelberg et al., 1991;

Valadez y Gunter, 2000) . La mayor parte de estos marcadores se han desarrollado a

partir de la estrategia de genes candidatos (en la que se conoce previamente la

funci6n del gen y en consecuencia resulta previsible su influencia en el caracter

estudiado) (Sili6 et al., 2000) .

Varios estud ios han demostrado relaciones entre las variantes de genes y el

comportamiento fenotfpico en varias caracteristicas en varias especies animales

(Breever et al., 1990; Anderson et al., 1994; Georges et al., 1995; Haley, 1995;

Ashwell et al., 1997) . Estos estudios han alentado la idea de agregar la informac i6n

genotipica a la informac i6n fenotfp ica para aumentar 0 acelerar la respuesta a la

selecc i6n de los rnetodos tradicionales, 10cual se conoce como selecci6n asistida por

medio de marcadores moleculares (Ramos et al., 2003 ; Rothschild y Plastow, 1999;

Rothschild ,2003a).
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Montaldo H. Y Barria N. (1998) i1ustran la respuesta a la selecci6n cuando se asiste

con marcadores moleculares , en la siguiente figura :

Re lpu eslo u c urt u ylu'll " p bizotlel o
s" lecdci n ul' t ltl. po r m uru d n reo(SAJ\l j

J..

Figura 1. Respuesta a corto y largo plazo de la selecc i6n asistida

por marcadores de ADN (SAM), las Iineas rojas muestran el avance

posible usando SAM comparada a selecci6n convenc ional en una

caracter istica cuantitativa . EI efecto de la SAM sera incrementar la

respuesta a corto plazo (Reproducido con autorizaci6n de:

Kinghorn, B.P. (1998) . Managing genetic change under operational

and cost constraints . 36th National Congress of the South African

Association of Animal Science. University of Stellenbosch 5-8 APril.

pp9-16).

Cuando varios marcadores moleculares se asocian inequivocamente con un rasgo

genet ico, se dice que forman un QTL (loci de rasgos cuant itativos) . Varios QTLs
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examinan y analizan genes candidatos que han identificado regiones importantes en

el cromosoma y genes individuales asociados con rasgos de carader isticas

economlcas importantes. Asi, QTLs para crecimiento y grasa, calidad de came y

caraderes reprodud ivos han sido identificados en diversas regiones del genoma

porcino (Rothschild, 2003b). Algunos de los genes candidatos que se han

identificado para crecimiento y grasa dorsal son el receptor 4 del melanocortin

(Ciobanu et a/., 2001), Leptina y receptor de la leptina (Vincent et al., 1997). Tarnbien

se dispone de informacion sobre genes candidatos y sus mutaciones, que pueden

influir sobre determinados caracteres cuantitativos: genes del receptor de estroqenos

(ESR) (Rothschild et al., 1996; Short et al., 1997; Linville et al., 2001, proladina

(PRL) y receptor de la prolad ina (PRLR) (Korwin et al., 1998; Vincent et al., 1998;

Drogemuller et a/., 2001; Birgitte et al., 2003) 0 de la proteina de union al retinol

(RBP4) (Linville et a/., 2001; Rothschild, 2003b) para parametres reprodudivos 0

genes relacionados con los niveles de grasa intramuscular (FABP) (Rothschild,

2003b). En el ambito de la resistencia genetica a enfermedades se han obtenido

recientemente resultados esperanzadores c6mo la caracterlzacion del gen de la

fucosiltransferasa (FUT1) asociado al receptor de algunas cepas de Escherichia coli

(Vogeli et et., 1996; Meijerink et a/., 1997) 0 el gen NRAMP relacionado con la

resistencia a la infeccion por Salmonella (Tuggle et al., 1997; Sun et et., 1998).

Para obtener marcadores moleculares se utilizan diferentes metodos. La eleccion de

los mismos debe hacerse pensando en la informacion que se quiere obtener. Las

tecnicas que permiten la detecci6n de la variabilidad genetica diredamente al nivel

del ADN son los polimorfismos de longitud de los fragmentos amplificados (AFLP),
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los amplificados polimorficos de ADN al azar (RAPD) , los microsatel ites y los

polimorfismos de la longitud de los fragmentos de restriccion (RFLP) (Sambrook et

al., 1994; Valade z y Gunter , 2000; Rothsch ild, 2003a ). Todas estas tecni cas

moleculares implican la tecno log ia de la Reacc ion en Cadena de la Pol imerasa .

2.2.2.1. Reacci6n en Cadena de la Polimerasa (PCR) .

Esta tecn ica fue patentada en 1985 y se ha venido util izando con bastante exito en

diferentes campos del conoc imiento , ha invad ido de tal forma la Biolog ia Molecular ,

que hoy en dia es muy dif icil imaginar esla cienc ia sin ella. En 1993, Kary Mullis

recibi6 por este descubr imiento el Premio Nobel de Quimica (Bloom, 2004 ).

La reacci6n en cadena de la pol imerasa ofrece una altemat iva a la clonac i6n basada

en vectores como medio de generar numerosas copias de ADN a part ir de una

muestra simple . Esta tecnica imita la forma en la que el ADN se replica de forma

natural en el interior de la celula . Esta tecnologia se util iza para sintet izar in-Vitro

fragmentos especificos de ADN con la final idad de detectar una secuencia 0 gen de

interes en el genoma de un individuo (Arredondo , 1993; Valade z y Gunter , 2000 ;

Soberon , 2000 ).

La PCR tiene varios requer imientos , entre los cuales es indispensable un molde de

ADN, molecules iniciadoras lIamadas primers, una enzima ADN pol imerasa

resistente a f1uetuaciones de temperatura, una mezcla de deso xirribonucleot idos

trifosfatos (dATP, dCTP , dGTP y dTTP) , un amortiguador apropiado y un equipo
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lIamado termociclador que tiene la capacidad de cambiar las temperaturas

dependiendo del ciclaje programado.

La PCR consiste de tres pasos esenciales: el primero es la desnaturalizaci6n y sirve

para separar mediante temperatura (94"C) la rnolecula doble de ADN a cadenas

sencillas, que servlran como moldes para la sintesis del fragmento respectivo. En el

segundo paso, la temperatura se reduce para permitir el alineamiento (0

reconocimiento) de las rnoleculas iniciadoras a la secuencia blanco del ADN molde.

Las molecolas iniciadoras pueden variar en longitud, composici6n de bases

nitrogenadas y especificidad para parearse con la secuencia blanco y dependiendo

de esto, la temperatura de alineamiento puede variar desde 25°C a 65°C. En el

tercero sa lIeva a cabo el alargamiento 0 extensi6n de la molecula iniciadora

mediante la enzima ADN polimerasa a 72°C. La mas recomendable es la ADN

polimerasa seleccionada para que tolere la temperatura de desnaturalizacion y se

mantenga activa durante el nurnero de ciclos que se requieran. En muchas

investigaciones se utiliza la ADN polimerasa Taq, proveniente de la bacteria term6fi1a

Termus aquaticus, debido a que tolera la temperatura de desnaturalizaci6n sin alterar

la funci6n de polimerizaci6n. Estos tres ciclos se repiten en el termociclador,

permiliendo obtener de manera exponencial el fragmento slntetlzado -a partir del

molde de ADN (Innis, 1990; Arredondo, 1993; Sambrook et al., 1994; Valadez y

GOnter, 2000; Soberon, 2000; Bloom, 2004).
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2.2.2.2. Polimorfismo de la longitud de los fragmentos de restricci6n (RFLP)

Los marcadores de ADN son secuencias genomicas localizadas en un mismo locus

pero que difieren en su secuencia de bases nitrogenadas. Esas variaciones son

consecuencia de varios eventos de mutaciones que se manifiestan en los genomas

que se comparan. Para detedar alguna de estas mutaciones se util iza la tecnica de

RFLP (Valadez y Gunter, 2(00 ). Esta tecnologia utiliza enzimas de restriccion

(endonucleasas) para fragmentar la molecula de ADN, detedando el polimorfismo a

traves del nurnero y tarnario de los fragmentos (Drinkwater and Helzel, 1991;

Sambrook et al., 1994; Valadez y Gunter, 2000; Jimenez y Collada , 2000; Sanchez,

2003; Rothschild, 2003a).

Cada una de las endonucleasas (adualmente se conocen mas de 1500) reconocen y

cortan solamente una secuencia especifica de bases nitrogenadas en el ADN,

siempre y cuando estas no esten protegidas (metiladas). EI propio cromosoma

baderiano esta protegido con dicho proceso de rnetltacion en los sitios que

reconocen las endonucleasas que la misma bacteria produce, por 10 que no es

afedado . Cualquier otro ADN que no estuviera metilado, podria ser reconocido y

cortado en fragmentos de longitud definida y cualquier rnutacion dentro de esos

sitios, podria cambiar el patron del fragmento y permitir que se detede un RFLP al

comparar dos 0 mas genomas.

Para la detecci6n de RFLPs, en primer lugar es necesario aislar el ADN del

organismo de interes, purificarlo y cortarlo con una 0 mas endonucleasas de

restricci6n. Los fragmentos resultantes se separan en un gel de agarosa por
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eleetroforesis. EI fragmento especifico de ADN se nara visible con autorradiografia,

luminografia a quimioluminiscencia (Valadez y Gunter, 2000; Sambrook et al., 1994 ).

2.2.2.3. Polimorfismo de la long itud de los fragmentos amplificados (AFLP)

La tecnlca de AFLP es un poderoso metoda para generar huellas digitales,

especificas y reproducibles de ADN tomadas de cualquier muestra de ADN. Estas

huellas digitales pueden diferenciar individuos cuando el polimorfismo de ADN esta

presente en los fragmentos que gener6. La tecnica esta basada en la amplificaci6n

par peR de un subconjunto de fragmentos obtenidos de digesti6n de ADN gen6mico

con enzimas de restricci6n (Vas et al., 1995; Plastow et al., 2003; Sanchez, 2003).

Primeramente el ADN es digerido con enzimas de restricci6n que generan extremos

cohesivos y un adaptador de doble cadena es ligado al fragmento de ADN

generando un tempiado para la amplificaci6n. La secuencia de los adaptadores y el

sitio de restricci6n adyacente, sirven como sitio blanco para el primer y la

subsiguiente amplificaci6n (Vas et al., 1995; Sanchez, 2003).

Los AFLPs han sido utilizados con exlto para generar un gran numero de ~arcadores

de ADN. Esta inforrnaci6n es utilizada para realizar un anansts inicial de distancias

geneticas que perrniten agrupar Iineas y razas segun sugiera la inforrnaci6n

descriptiva (Vas et al., 1995; Plastow et al., 2003) .
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2.2.2.4. Amplificados polimorficos de AON al azar (RAPO)

La tecnica de RAPO ha side la metodologia mas ampliamente utilizada en la peR

para diferentes propositos, utiliza pequenos iniciadores de oligonucleotidos de

secuencias aleatorias que usualmente tienen un contenido de guanina-<:itosina

mayor a 50%. Estos iniciadores no tienen secuencias repetidas inversas intemas

(autocomplemenlarias) y se pegan a distintos sitios en un genoma, si es que existen

diferentes sitios blanco para ellos. Esta uni6n es reconocida por la enzima ADN

polimerasa que inicia el alargamiento del iniciador a partir del extremo 3' ; el

alargamiento resultante produce una cadena de ADN, cuya secuencia de bases es

complementaria a la cadena molde. Una amplificaci6n es exitosa, solo si el sitio

blanco para el iniciador esta localizado en ambas cadenas del ADN molde en

polaridadopuesta.

Usualmente esta tecnica provee marcadores dominantes, ya que los polimorfismos

se detectan mediante la presencia 0 ausencia de bandas que resultan de inserciones

o deleciones en las regiones amplificadas, 0 a partir de cambios de bases en el ADN

que alteran la union del iniciador.

Actualmente, los marcadores tipo RAPDs proporcionan un metoda rapido para

generar mapas geneticos y analizar poblaciones. Ademas este tipo de metodologia

puede dirigirse a la busqueda de regiones monomorficas por marcadores

previamente caracterizados y a la captura de regiones 0 de genes especificos con

fines de clonaci6n (Boscherini et al., 1994; Valadez y Gunter, 2000).
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2.2.2.5. Microsatelites

Los rnlcrosatel ites, conocidos tarnbien como secuencias simples , consisten en

secuencias de ADN repet idas y dispuestas en forma seriada (tandem) a 10largo del

genoma . Se han identificado de 2 a 10 pares de bases como unidad basica, y se han

encontrado en la mayoria de los genomas eucariontes estud iados , 10que da lugar a

la obtencion de patrones de bandeo individuales 0 especificos para cada organ ismo

cuando se analiza su genoma (Drinkwater and Hetzel , 1991; Groenen et al., 2003) .

Algunos ejemplos de rnicrosatetites que se han utilizado para la obtenc ion de huellas

genom icas son (GATA)4, (GACA)5, (TCCh , (GTG)5, (GGAT)4 (Valadez y Gunter ,

2000) .

Los rnicrosate lites presentan ventajas para estud ios de rut ina en individuos, tales

como: la secuencia simple de ADN repet ida esta dispersa en todos los genomas

estudiados provenientes de celulas eucarioncas , todas las especies probadas para

secuencias simples repet idas con oligonucleotidos, muestran informacion genet ica

polimorfica y, para el anal isis de las huellas genomicas , existen oligonucleot idos

marcados radioact ivamente (Valadez y Gunter , 2000 ; Groenen et al., 2003).

Una vez amplificado el ADN , los fragmentos resultantes son separados en funci6n de

su tamalio por medio de un proceso denominado electrofores is (Sambrook et al.,

1994 ; Rothschild , 2003a) , que consiste en separar fragmentos de ADN en funci6n de

su tamano al aplicar una corriente electrica a un gel en el interior del cual se ha

introducido una mezcla de fragmentos (Anderson et et., 1993). Estos comienzan a

moverse desde el polo negat ive al polo positivo de tal modo que los fragmentos mas
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pequelios se mueven mas rapido que los mas grandes. Cuando la corriente cesa, los

fragmentos de ADN se han distribuido a 10 largo del gel, situandose los mas

pequelios mas cerca del polo positivo, adoptando una apariencia similar a un c6digo

de barras. Cada barra contiene un fragmento de ADN de un tamalio deterrninado.

Adicionalmente puede utilizarse una secuencia complementaria de un ADN como

sonda para buscar un fragmento especifico en el patr6n de bandas.

2.3. Genes candidatos relacionados con caracterfsticas reproductivas en

cerdos.

En rasgos que se expresan tarde en la vida de los cerdos, con heredabilidades bajas,

como tamalio de la camada, se pueden utilizar marcadores geneticos que

identifiquen a machos y hembras que tengan los aielos beneficos para la

caracterist ica de interes y que se pueda detectar a edad temprana (Drogemuller et

al., 2001).

Genes candidatos analizados para reproducci6n han mostrado un merito

considerable. Resultados han demostrado claramente que el ESR, PRL y PRLR son

asociadas significativamente con tamalio de la camada en algunas razas

comerciales (Rothschild et al., 1996; Short at al., 1997; Linville at al., 2001;

Rothschild atal., 2003b).
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Receptor Estrog6nico (ESR)

Los estr6genos son hormonas esteroideas que junto con la progesterona hacen

posible la fertilidad de las hembras al liberar el ovule y regular el ciclo sexual.

Ademas, los estroqenos determinan el fenot ipo de las hembras, haciendo que los

organos sexuales alcancen su desarrollo completo, en el tracto genital, los

estroqenos tienen el siguiente efecto: el ovario resulta inhibido en su funcion por

dosis elevadas de estroqenos, por el contrario, cantidades pequenas de estroqenos

actuan estimulando. Bajo la influencia de los estroqenos, el oviducto aumenta en

longitud y diametro, estes actuan en el utero en la fase de la pubertad, asi como 10

relativo a los fenornenos de desarrollo del ciclo uterino, revisten particular

importancia en la preparaci6n del endometrio para el anidamiento del 6vulo

fecundado, la vagina experimenta una serie de alteraciones de la mucosa, las cuales

sirven principalmente para la producci6n de un acondicionamiento adecuado para el

apareamiento. En sinergismo con otras hormonas, los estroqenos ayudan el

desarrollo de las glandulas mamarias e inducen el comportamiento tipico del celo en

las hembras (Smidt y Ellenforff, 1972 ; Hershman, 1981; Jubiz, 1996). Sin embargo,

todas las funciones de los estr6genos estan mediadas per sus receptores (ESR), que

han side importantes reguladores en los procesos reproductivos. Por esta raz6n, el

gen del receptor de los estr6genos se ha estudiado como un gen candidato para

tarnano de la camada en cerdos (Rothschild et al., 1996; Short et al., 1997; Linville et

al., 2001 ; Drogemuller et al., 2001 ; Isler et al., 2002 ; Noguera et al., 2003).

Los estr6genos actuan a nivel intracelular en las celulas diana que contienen los

receptores estroqen icos, AI lIegar a dichas celulas, los estr6genos se separan de sus
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proternas pertadoras y se intemalizan en la celula hasta lIagar al nucleo en donde sa

encuentran los receptores estroqenicos . AI unirse a estos, los receptores se activan,

separandose de las lIamadas HSP (Heat Shock Proteins) , dirnerizandose y

unilmdose al elemento de respuesta estr6gen ica. Este complejo se une al ADN y en

ultimo termino, todos estos eventos se traducen en la sintesis de nuevas proternas

per los ribosomas del reticulo endoplasmico . Estas prote inas, son las responsables

de los efectos estrogen icos en los 6rganos diana. En la figura 2 se puede observar

el mecanismo de acci6n de los receptores estrogenicos (McDonnell , 2004) .

Figura 2. Mecanismo de acci6n del Receptor Estrogenico
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EI gen del ESR se localiza en el cromosoma 1p2.4-p2.5. Es de herencia autosornica

codominan te (Rothschild et al., 1991). Una mutaci6n de una timina por una guanina

en la posici6n 1665 en la raza Meishan y Large White ha side asociada con

caracter isticas reproduct ivas, principa lmente tamario de la camada (Rothschil et al.,

1996; Short et et., 1997)

Para su estudio, diversos investigadores han amplificado fragmentos de ESR con la

metodolog ia de PCR y cortado con la enzima de restricci6n Pvull , encontrando

polimorfismo dialelico, con alelos denominados A y S (Rothschild et al., 1996; Short

et al., 1997; Linville et al., 2001 ; Drogemuller et al., 2001; Isler et al., 2002; Noguera

et al., 2003) .

Diversas investigac iones han demostrado que el alelo favorable para aumentar el

numero de lechones nacidos vivos y totales (Rothschild et al., 1996; Short et al.,

1997; Chen et al., 2000 ; Gol iasova and Wolf , 2004) y el peso de la camada al

nacimiento (Isler et al., 2002 ) es el alelo S. Horogh et al. (2005) tamb ien encon tro

que el genotipo SS fue super ior al genotipo AS y AA para las el nurnero de lechones

nacidos totales , lechones nacidos vivos y lechones destetados , en cualqu ier paridad

y aunque Noguera et al. (2003) reporto una baja frecuencia del alelo ~ en la raza

Landrace , aste fue asociado significativamente con aumento del tamario de la

camada del tercer parte en adelante . En una poblac i6n de cerdos chinos los

animales homocigotos SS produjeron de mas 1.4 a 3.37 lechones nacidos totales y

de mas 0.63 a 3.58 lechones nacidos vivos par camada que las cerdas con genotipo

AA (Chen et al., 2000) .
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Los alelos para ESR han sido vistos primeramente en las razas Meishan y Yorkshire

(Rothsch ild et a/., 1996), sin embargo , en su estudio, Short et al., (1997) no detect6 el

alelo B en la raza Duroe y Linville et al., (2001) tampoco 10 detecto en la linea

slntet ica Landrace/Large White .

Por otro lado, Drogemuller et al. (2001) comenta que el polimorfismo para ESR

desafortunadamente no fue observado en la raza Landrace y Duroe, todos los

animales de esas razas fueron homocigotos AA y en la linea Duroe/Large White la

frecuencia para el alelo A fue de 0.90 y del alelo B de 0.10 y no se detectaron

animales homoeigotos BB.

Otros reportes de la frecueneia del alelo B en diferentes razas del gen ESR son las

siguientes : 0.17 en una linea sintetica % Duroe, 0.51 en tres lineas sinteticas con una

base comun de Large White (Short et al., 1997), 0.48 en la raza Yorkshire, 0.40 en la

raza Large White (Isler et al., 2002) y 0.07 en la raza Landrace (Noguera et al.,

2003) .

Receptor de la Prolactina (PRLR)

La prolact ina (PRL) es una hormona proteiea secretada por la glandula pituitaria

anterior y su funei6n principal es estimular y mantener la lactancia . Se Ie relac iona

con la regulaci6n del cicio reproductivo , el mantenimiento de la gestaci6n y el

crecimiento fetal, mediante un efecto sobre el metabolismo matemo actuando sobre

diferentes 6rganos efectores para facilitar sus funciones por sinergia 0 inhibiei6n de

26



otras honnonas . Se puede decir que desempena funciones como "tramitadora de

permlso", modificando la sensibilidad de ciertos 6rganos efectores para que puedan

actuar sobre ellos otras honnonas (Smidt et al., 1972; Hershman, 1981; Jubiz, 1996;

Vincent et al., 1998; Ciobanu et al., 2001 ; Korwin et al., 2003) .

EI mecanisme de acci6n de la prolactina se produce a traves de la interacci6n con un

receptor de membrana. Estudios de Biolog ia Molecular sobre mutaciones del gen del

Receptor de PRL (PRLR) demostraron que la sustituci6n de las cisteinas origina un

Receptor defectuoso tanto estructural como funcionalmente . Mutaciones en esta

zona disminuyen notablemente la afin idad de uni6n PRL-Receptor (Scaglia et al.,

2002) .

En ratones , se ha reportado , que la falta de funciona lidad en este gen PRLR produce

defectos reproduct ivos (Ciubanu et al., 2001; Birgitte et al., 2003; Korwin et al., 2003) .

Por tal motivo, el gen PRLR se ha propuesto como gen candidato en la regulaci6n de

la reproducc i6n en cerdos y podria ser una herramienta potencial para ser usada en

conjunto con metodos de selecci6n tradicional para acelerar el ritmo en el incremento

del tarnario de la camada (Vincent et al., 1998) .

EI gen de PRLR en cerdos ha side mapeado en el cromosoma 16q1.4 y presenta un

cambio de una Citosina por una Timina en el exon 1. Un fragmento del PRLR fue

amplificado de un templado de ADN usando PCR, el producto de PCR fue digerido

con la enzima Alul , el polimorfismo fue dialelico (alelo A y alelo B). EI alelo A fue

asociado significativamente con nurnero de lechones nacidos totales, lechones

nacidos vivos (Vincent et al., 1998; Korwin et a/., 2003) , mayor ovulaci6n y aumento
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del numero de celulas del cuerpo luteo (Birgitte et al., 2003). Vincent et al. (1998)

reporta que los animales con genot ipo AA tienen +0.66 lechones por camada que el

genotipo BB en las razas Large White , Meishan y Landrace, pero existe la desventaja

de los efectos dominantes del alelo B, sin embargo, el mecanisme por el cual este

gen atecta tarnano de la camada aun no es conocido (Birgitte et al., 2003).

Retinol-binding Protein 4 (RBP4)

La vitamina A es una vitamina liposoluble (tarnbien conocida como retinol) que tiene

multiples y diversas actividades biologicas , las cuales se pueden enumerar en cuatro

principales:

1. Ayuda a la reproduccion normal de las celulas, en un proceso lIamado

diferenciaclon (las celulas que no se diferencian normalmente tienen mas

probabilidades de sufrir cambios precancerosos).

2. Es necesaria para la vision; la vitamina A mantiene a las celulas sanas en

distintas estructuras del ojo y se necesita para la transducci6n de la luz en

senales nerviosas en la retina.

3. Se necesita para el crecimiento y el desarrollo normales del embri6n y el feto;

influye en genes que determinan el desarrollo secuencial de los 6rganos

durante el desarrollo embrionario.

4. Puede ser necesaria ,para la funci6n reproductiva normal; influye sobre la

funcion y el desarrollo de los espermatozoides, los ovarios y la placenta.
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Las multiples acciones biol6gicas del retinol son mediadas por dos clases de

proteinas: receptor del retinol y retinol binding protein.

Una vez dentro del organismo, el retinol se almacena en el higado. En el caso de que

los tejidos necesiten del retinol, este es transportado a traves de la sangre unido a

una proteina lIamada Retinol Binding Protein (RBP). Se origina asi la holo-RPB que

se procesa en el aparato de Golgi y se secreta al plasma. Los tejidos son capaces de

captarta por medio de receptores de superficie. Este receptor, a su vez, regula la

manifestaci6n de varios genes, la mayoria de ellos asociados con la diferenciaci6n

celular (Nalubola and Nestel, 1999).

Hay un aumento en la expresi6n del gen RBP4 en el lumen uterino entre los 10 Y 15

dias de gestaci6n. Hay mayor producci6n de esta proteina de union al retinol durante

el establecimiento de la gestaci6n, por 10 cual se considera que juega un papel

importante en la reproducci6n (Linville et a/., 2000) .

EI gen responsable de la sintesis del RBP4 se localiza en el cromosoma 14 y es

estudiado como gen candidato para tamalio de la camada en cerdos porque esta

envuelto en el desarrollo embriol6gico transportando la vitamina A en el utero durante

los periodos criticos de la gestaci6n (Messer et a/., 2000) .

Rothschild et a/. (2000) amplific6 un fragmento de 550 pb del gen RBP4 y 10someti6

a restricci6n con la enzima Mspl observando dos alelos denominado A y B. Los

alelos observados fueron descritos como sigue: (A) 190,154 Y136 pb Y(B) 154,136

Y 125 pb. En sus resultados report6 efectos aditivos asociados al gen RBP4 de 0.23

lechones por camada en seis Iineas comerciales y con anterioridad Messer et a/.
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f (1996) habia reportado efectos aditivos de 0.52 ± 30 lechones por camada en la raza

: Large-White, adernas los resultados de ambos trabajos mostraron que el alelo A es

el favorable para aumentar el nurnero de lechones nacidos totales y lechones

'nacidos vivos.

Las frecuencias genicas reportadas de una linea comercial (Landrace/Large White) ,

del gen RBP4 fueron de 0.42 para el alelo A y 0.58 para el alelo B (Linville et al.,

2001).

Por otro lado, Drogemuller et al. (2001) report6 frecuencias de 0.62 en Iineas

sinteticas (DurodLarge White), 0.67 en Landrace Aleman y 0.85 en Duree del alelo

A, sin embargo, a pesar de que la frecuencia del alelo favorable (A) fue mayor al 50%

el gen RBP4 no tuvo efecto significativo sobre tamaiio de la camada en la linea

sintet ica (DurodLarge White) .

2.4. Genes candidatos relacionados con resistencia a enfennedades en cerdos.

La creciente presi6n de selecei6n aplicada a los rasgos comercialmente importantes

en la producei6n porcina, generalmente es acompanada de incremento ' en los

problemas de enfermedad. EI inicio de una enfermedad generalmente es el resultado

de la interacei6n del genotipo del animal y el ambiente al cual se expone. EI control

genetico de ciertas enfermedades puede ser la presencia 0 ausencia de receptores

de herencia simple (Rothschild, 2003b). Por tal motivo los genes que codifican para
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'presencia 0 ausencia de receptores para algunos antigenos se han convertido en

genes candidatos para resistencia 0 susceptibilidad de enfermedades.

Alpha 1,2 focusyltransferasa (FUT1 )

La diarrea en lechones es un importante problema en la produccion de cerdos. EI

principal agente et ioloq ico son las cepas de E. coli que poseen el antigeno K88.

- Estas cepas tienen la habilidad de adherirse a la mucosa intestinal, la cual tiene

grandes facil idades de colon izacion en el intestino delgado y de esta manera causa

la diarrea. La adhesion es promovida por filamentos. EI K88 de adhiere a receptores

especificos en el borde de las celulas epiteliales del intestine dependiendo de las

variantes del antigeno K88 ab, ac 0 ad. Los receptores especificos en la celula

blanco son compuestos de diferentes azucares, tal como D-galactosa, que ayudan a

la adhesion bacteriana (V6gueli et al., 1996; Meijerink et al., 1997; Binder et al.,

2000).

EI gen FUT1 es estudiado como gen candidato para resistencia a infecciones

causadas por E. coli en lechones de 4 a 12 semanasde edad, ya que esta asociado

a la sintesis de los receptores para el antigeno K88 (V6gueli et al., 1996). Este gen

se localiza en el cromosoma 6q11 y mide 9.3 kb, aproximadamente y presenta una

mutaci6n en la base 307 y 857 en el exon 2, cambia una guanina por una adenina

(Meijerinketal., 2000).

La existencia de dos fenotipos porcinos, uno de los cuales careci6 del receptor

intestinal para K88 ac fue descr ito primeramente por Sellwood et al. (1975) el
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encontr6 que la presencia del receptor que promueve la adherencia de K88ac, y por

10tanto susceptible a la diarrea por K88, fue de herencia dominante.

Para determinar el polimorfismo del genotipo de FUT1 fue usada la amplificaci6n por

PCR y digesti6n con RFLP con la enzima Hhal, el polimorfismo fue dialelico (alelo A

y G) . EI alelo G es el que codifica para la sintesis de receptores, este se ha

relacionado con susceptibilidad a la infecci6n y es de herencia dominante. Cuando el

alelo A esta presente no hay receptores para el antigeno K88 de la bacteria E. coli,

por 10 tanto los animales son resistentes a la inteccion causada por esta bacteria,

este alelo es recesivo (Meijerink et al., 1997; Ciobanu et al., 2001; Van et aI., 2003) .

Los resultados de Binder et al. (2000) mostraron una asociaci6n del genotipo FUn

con el fenotipo, del 100% de los animales estudiados, donde los animales

homocigotos A fueron resistentes a la adhesion y los heterocigotos y homocigotos G

fueron susceptibles a la adhesi6n, las razas estudiadas fueron la Landrace, Pietrain y

Large White.

La frecuencia del polimorfismo de FUT1 es diferente entre razas. Se ha demostrado

que la raza Mangalitsa es de las mas resistentes a la enfermedad de edema y

diarrea. Existen creencias, generalmente aceptadas, que las razas antiguas, podrian

ser un recurso importante de genes que confieren resistencia para diferentes

enfermedades (Ciobanu et al., 2001) .
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III. MATERIALES Y METODOS

' 3.1. Localizaci6n

EI trabajo experimental se lIev6 a cabo en el Laboratorio de Genetica Molecular de la

Unidad Academica de Medicina Veter inaria y Zootecn ia de la Universidad Aut6noma

de Nayarit y en el Laborator io de Genet ica Molecular de la Facultad de Medicina

Veterinar ia y Zootecn ia de la Universidad Nacional Aut6noma de Mexico.

3.2. Grupos de anirnales

La selecci6n de las muestras se hizo empleando el indice de productividad de la

cerda (IPC) , el cual es un indice de seleccion recomendado por la Federac ion

Nacional de Mejora del cerdo (NSFI, 1995) para la linea genetica materna y da una

medida de product ividad de la hembra evaluando la prolific idad y habilidad lechera

de la cerda. Se calcula de la siguiente manera:

IPC = 100 + 6.5 (LNV - promedio LNV) + 1.0 (P21 - promedio P21)

Donde:

LNV = Lechones nacidos vivos

P21 = Peso de la camada a los 21 dias (Trujillo et al., 2002; Rosas y AVila, 1999).

A partir del IPC se puede obtener el valor reproduct ivo de la progenie de la cerda

(VRDC) que es el mejor estimador de la capacidad genetica de la productividad de la

cerda y se calcula como sigue:
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VRDC = 100+--x (IPC -100)

1+( N-1)xR

Donde:

N =es el nurnero de parte

H2 = es la heredabilidad (.20)

R =es la repetibilidad (.25)

(Trujillo at al., 2002; PigChamp, 2000). Con este indice se pueden seleccionar a las

madresdelasfuturasreproductoras.

En base al VRDC, tomado de la base de datos de PigChamp de la granja Antonio, se

seleccionaron 300 vientres de dos niveles de producci6n: uno de alta producci6n

(con valores de VRDC de 105 en adelante) y uno de baja producci6n (con valores de

VRDC de 95 hacia abajo) con 150 vientres cada nivel, estes niveles se dividieron en

3 grupos cada uno de acuerdo al numero de parto. Los grupos quedaron como sigue:

Nivel VRDC Paridad GI1.IPOS Vientres

Alta 1er. parte 1A 50

producci6n Mayor de 105 2-4 parte 2A 50

(NA) 5 partosenadelante 3A 50

Baja 1er. parte 18 50

producci6n Menor de 95 2-4 parte 28 50

(NB) 5 partos en adelante 38 50

34



3.3. Obtenci6n de las muestras

Se obtuvieron 300 muestras sangu ineas de una poblaci6n de cerdas reproduetoras,

entre el primero y septirno parto , de raza comercial (York-Landrace) de la granja

Antonio ubicada en Navojoa, Sonora. Se coleetaron, en promedio, 5 ml de sangre por

animal del seno orbital en tubos vacutainer con 0.5mg/ml de anticoagulante EDTA, la

sangre se lransport6 al laborator io con refrigerantes y se almacen6 a -20"C para su

posterior procesamiento.

3.4. Purificaci6n de ADN gen6mico

Las extracciones de DNA a partir de sangre se realizaron mediante el protocolo

descrito (Sambrook et a/., 1994), con algunas modificaciones en el laboratorio de

Genetica Molecular de la Unidad Acaoemica de Medicina Veterinaria y Zootecn ia de

la Universidad Aut6noma de Nayarit y en el de la Facultad de Medicina Veter inaria y

Zootecnia de la Universidad Nacional Aut6noma de Mexico, el cual se descr ibe a

continuaci6n :

Extracci6n y purificaci6n de DNA con la teenlca salina

1. Poner 0.3 ml de sangre con anticoagulante EDTA en tubos Eppendorf de 1.5 0

2m!.

2. Agua destilada fria de 1.5 a 2 ml y mezciar.

3. Centrifugar a 12000 RPM por 5 min a 4°C

4. Tirar sobrenadante con pipeta 0 decantar y quedarse con paquele sedimento.

5. Agregar de 1.5 a 2 ml de agua destilada .

6. Mezclarconvortex.

7. Cenlr ifugar a 12000 RPM por 5 min.
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8. Pipetear 0 decantar para dejar sedimento.

9. Agregar 1 ml de soluci6n Lisis (10 mM Tris-HCI pH8, 400 mM NaCI. 20 mM

EOTA, 0.5% SOS).

10.Mezclar con votex (deshacer paquete con puntas si es necesario).

11.Agregar 50 Ilg/ml de Proteinasa K e incubar a 65· C por una hora. Oeshacer

paquete con vortex.

12.Agregar NaCI 2 M final. Agitar con vortex por 15 segundos y cenlrifugar a

12000 RPM por 10 min a 4·C .

13.Recuperar sobrenadanle en lubo nuevo de 1.5 ml.

14.Precipilar con (Alcohol absolulo) Isopropanol 1 a 1 (0 Etanol100% frio 2 a 1)

precipitar a _20· C por 15 min. Centrifugar a 14000 RPM por 10 min,

recuperarpastilla (tirarsobrenadante).

15.Suspender en 200 III de alcohol (Elanol) 70%. Mezclar con vortex y

Centrifugar a 14000 RPM por 10 min, recuperar pastilla (tirar sobrenadante).

16.Secar por 2 horas a 42· C 0 en speed vacum concentrador al vac io.

17.Suspender en 100 a 250 III de EOTA 1 Mm 0 en agua bideslilada desionizada

para guardar a _20· C. Antes de guardar suspender bien el AON a 50·C.

cuidado de no degradar por alta temperatura.

3.5. Electroforesis

Para verificar la integridad del AON purificado se realiz6 una electroforesis horizontal

en geles de agarosa al 1%. Se carg6 una mezcla de 3 III de AON, azul de bromofenol

1X Y se ajust6 con TAE 1X a un volumen final de 10 Ill. Las condiciones de

electroforesis fueron de 30 minutos a 90 vollios. AI termino de la electroforesis los

productos fueron visualizados en un transluminador de luz UV utilizando como

marcador de peso molecular NBstEII ten idos con bromuro de etidio a una

concentraci6n final de 5 Ilg/ml durante 5 minutos, cons lderandose como
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purificaciones optimas aquellas que presentaban una banda unica, intensa y de alto

peso molecular.

3.6. Cuantificaci6n de ADN

EI ADN purificado se cuanl ific6 en un fluorornetro OQ200-115v (Hoefer Scientific

Instruments) empleando el reactivo de Hoechest 33258 como marcador f1uorescente.

Las lecturas sa hicieron 2 veces , se promed iaron y el producto de ADN pur ificado se

ajusto a una concentraclonde 50ng/IJI.

3.7. Reacci6n en Cadena de la Polimerasa (PCR)

Siguiendo los protoco los de Short et al. (1997) , Orogemuller et al. (2001) , Meijerink

et al., (1997) y Rothsch ild et al., (2000) se amplificaron fragmentos del gen receptor

estroglm ico (ESR) , receptor de la prolactina (PRLR) , alpha 1,2 fucosyltransferasa

(FUT1) Y Retinol -bind ing prote in 4, respect ivamente , con algunas modificaciones en

ellaboratorio de Genetica Molecular de la Unidad Acadernlca de Medicina Veterinar ia

y Zootecnia de la Univers idad Autonorna de Nayarit y en el Laboratorio de Genet ica

Molecular de la Facultad de Medic ina Velerinaria y Zoolecn ia de la Universidad

Nacional Aut6noma de Mexico.
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.Los primers usados para la amplificaci6n de cada gen fueron los siguientes:

Gen Primer

F 5" CCT GTT TIT ACA GTG ACT TIT ACA GAG 3"
ESR

R 5" CAC TTC GAG GGT CAG TCC AAT TAG 3"

F 5" CGT GGC TCC GTT TGA AGA ACC 3"
PRLR

R 5" CTG AAA GGA GTG CAT AAA GCC 3"

F 5" CTG CCT GAA CGT CTA TCA AGA TC 3"
FUn

R 5" CTT CAG CCA GGG CTC CTT TAA G 3"

F 5" GAG CAA GAT GGAATG GGT T 3"
RBP4

R 5' CTC GGT GTC TGT AAA GGT G 3'

Las concentraciones de los reactivos usadas en la PCR para amplificar los

fragmentos del ESR, PRLR, FUT1 y RBP4 fueron:

Reactivo Concentraci6n final 1rx

ADN 50ngl~1 100ng 2 ~I

Taq polimerasa 5U/~1 1U 0.2 ~I

Primers 10 ~M O.4~M 1 ~I

dNTPs2mM 0.2mM 2.5 ~I

Buffer10X 1X 2.5 ~I

MgCI230mM 1.5mM 1.25 ~I

H2O c.b.p. 25 ~I 15.55 ~I
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Las condic iones de la PCR para ESR, PRLR Y FUT1 fueron: 1 ciclo de 95°C durante

a minutos , 30 ciclos de 95°C 45 segundos , 5aoC un minuto y 73°C un minuto y, 1

cicio de 73°C durante 10 minutos.

Las condic iones de la PCR para el RBP4 fueron: 1 cicio de 95°C durante a minutos,

35 ciclos de 95°C 45 segundos , 62°C un minuto y 73°C un minuto y, 1 cicio de 73°C

durante 10m inutos.

Eltamar'io de los fragmentos amplificados para el ESR fue de 120pb, para el PRLR

de 163pb, para el FUT1 de 421pb y para el RBP4 de 550 pb. Los productos de PCR

del ESR fueron visualizados en geles de agarosa al 4% y los de PRLR, FUT1 Y

RBP4 en geles de agarosa al 3%, preter'iidos con bromuro de etidio (0.5 ~glml) en un

translum inadorderayosultravioleta.

3. 8. Polimorfismo de la Longitud de los Fragmentos de Restricci6n (RFLP)

Las enzimas de restricci6n usadas para diger ir el ESR, PRLR YFUT1 fueron la PvulI ,

Aluf y Hhal , respectivamente , y las concentraciones de los react ivos para la digest i6n

fueron lassiguientes:

Reactivo Concentracl6n final 1rx

Producto de PCR - 5.0 ~I

Enzima de restricci6n 1OUI~I 1U 0.1 ~I

Buffer de enzima 10X 1X 1.0 ~I

H2O c.b.p. 10 ~I 3.9 ~I
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La enzima de restr icci6n que se us6 para diger ir el gen RBP4 fue la Mspl. EI

protocolo del RFLP tue el sigu iente :

Reactivo Concentraci6n final 1rx

Producto de PCR - 5.01J1

Enzima de restricci6n 10U/IJ I 2U 0.21J1

Buffer de enzima 10X 1X 2.0 IJI

H2O c.b.p. 1OIJI 2.81J1

Las digestiones de los genes ESR, PRLR Y FUT1 fueron sometidos a una

temperatura de 37°C durante 3 horas y la restr icci6n del gen RBP4 se somet i6 a la

misma temperatura pero durante 7 horas .

3.9. Diagnostico de genotipos

Los fragmentos generados de los RFLPs fueron visualizados en geles de agarosa ,

preteliidos con bromuro de etid io (0.5 IJg/ml), al 4% en el caso del ESR, PRLR Y

RBP4. Yal 3% en el caso de FUT1 , en un translum inador de rayos ultrav ioleta. EI

marcador de peso molecular usado como referencia para medir el tamalio de los

fragmentos generados en el RFLP fue el pBR322/Mspl.

EI ESR tuvo un solo sitio de restricci6n generando dos fragmentos de 65 y 55 pb

para el alelo B mientras que el alelo A no tuvo ningun sitio de restricci6n quedando

un fragmento completo de 120 pb.
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EI lamalio de los fragmentos generados en el RFLP del PRLR fueron de 85 y 59 pb

parae la lelo A y de 104 Y59pb del alelo B.

El alelo A del FUT1 tuvounsolositiodereslricci6nquedandodosfragmenlosde328

y93pbyeiaieloGdossiliosdereslricci6ngenerand03fragmenlosde241, 93 y8 7

pb.

EI gen RBP4 luvo dos alelos, el A y el B, para el alelo A se generaron 3 fragmenlos

de 190,154y 136pbypara el B 154, 136 y 125pb .

En las folograf ias 1, 2,3 Y4 se pueden observar los polimorfismo de los genes ESR,

PRLR, FUT1 YRBP4, mediante el cual se hizo el diagnosl ico de los genolipos .

Fotog rafia 1. RFLP del gen ESR

120 pb

65pb
55pb

Gel de agarosa al 4%. EI carril 1 l iene pBR322/Mspl , en los carriles 2, 3, 4, 7 Y9 se

observan genol ipos AA y en los carriles 5, 6, 8 y 10 genol ipos AB.



Fotografia 2. RFLP del gen PRLR

104 pb
85pb

Gel de agarosa al4 %. EI carril 1 y 12 l ienen pBR322/Mspl , en los carriles 2 y 4 se

observangenolipos BB, en los carriles 3,6 , 8, 9, 10y 11 genoliposAB yenelcarril5

y7elgenolipoAA

Fotografia 3. RFLP del gen FUT1

328 pb
241pb

Gel de agarosa al 3 %. Los carriles 1 y 9 l ienen pBR322/Mspl , en los carriles 2, 3, 4 y

5seobservangenoliposGGyenloscarriles6,7y8genoliposAG
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Fotografia 4. RFLP del gen RBP4

190pb
154 pb
136 pb
125 pb

Gel de agarosa al 4 %. Los carriles 1 y 4 lienen pBR322/Mspl . en el carril 2 se

observangenotipos AB ye nelcarril 3 elgenotiposAA.
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f' 3.10. Analisis estadistico.

Am31isis de frecuencias y Eguilibrio de Hardy-Weinberg

Se realiz6 un analisis de frecuencias genieas y genotipieas para eada gen,

estableciendo el equilibrio de Hardy-Weinberg usando una prueba de X2
,

considerando la metodologfa propuesta por Nei (1987).

Para eada gen, por separado, se realiz6 un Analisis de Varianza considerando el

siguiente modele estadist ico:

v,= IJ+ (GpoGenotipo); + eij

Donde:

UNIV[RSIOADAUlDNDIJADf NAYARf,

SISlEMAOE818L10TECA5

v, = Numero de lechones nacidos totales (LNT); Numero de lechones nacidos vivos

(LNV); Peso de la eamada al nacimiento (PNAC); Numero de lechones destetados

(LD); Peso de la eamada al destete (PAJ21); Valor reproductivo de la cerda (VRDC)

(GpoGenotipo)1=Los diferentes genotipos encontrados en eada grupo de producci6n

6ij = Error aleatorio experimental

Distancias genetleas y arboles filogeneticos

Se ealcularon distancias genetieas para construir arboles filogeneticos existentes

entre los distintos grupos de producci6n, empleando los metodos de Distancia

estandar y Neighbor-Joining (Nai et aI., 1972; Nei at aI., 1983; Saitou y Nei, 1987).



Para estos catculos se utiliz6 el paquete Phylip 3.5e (Felsenstein, 1995). Se

'realizaron 100 bootstrap 0 replicaeiones aleatorias de conjuntos de datos partiendo

:del original , para proporcionar confiabilidad en la topologia del los arboles, siguiendo

; las rutinas Seqboot (Felsenstein, 1995). Se realize la rutina Gendist para el calculo

de Distancias estandar de Nei (1972):

~~x..Y..

D = -logiN, donde I N = (t~'x~*~y~r
XikYYik son las frecueneias del i-esirno alelo del k-esirno locus en las poblaciones X

y Y. mk es el numero de alelos en el k-esimo locus. Con el procedimiento Neighbor

ulilizando el rnetodo Neighbor-Joining se realizaron arboles filoqeneticos,

concensando el mejor arbol con la rutina Consense que aplica el metoda "Majority

rule" al seleccionar el arbol con mas freeuencia de acuerdo a los bootstrap

(Felsenstein,1995) .

Contrastesortogona les

Se hicieron tres grupos de Contrastes Ortogonales, los cuales son los siguientes:

1er. Grupo de contrastes ortogonales: Para cada genotipo se realizaron contrastes

ortogonales comparando un genotipo contra otro de todos los genotipos encontrados,

independientemente de la paridad y nivel de producci6n.

45



2°. Grupo de contrastes ortogonales: Para cada nivel de producci6n (NA y NB) se

realizaron contrastes ortogonales comparando un genotipo contra otro de acuerdo a

los genotipos encontrados.

3er. Grupo de contrastes ortogonales: Para cada grupo de paridad y su nivel de

producci6n (1a, 1b, 2a, 2b, 3a y 3b) se realizaron contrastes ortogonales

comparando un genolipo contra otro de acuerdo a los genotipos encontrados.
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IV. RESUL TACOS Y CISCUSI6N

4.1. Frecuencias genicas y genotipicas

4.1.1. Gen ESR

Las frecuencias genicas y genotip icas del ESR de todos los animales ineluidos en

este estud io se muestran en cuadro 1. EI ESR mostr6 independeneia con los niveles

de alta y baja producc i6n y con los grupos de diferentes paridades (p<0.05) con la

prueba de X2
• Los grupos 1B, 2A, 2B Y3B se encuentran en equilibrio de Hardy-

Weinberg (p<0.05).

La frecuencia del alelo B fue mas alta en los grupos de alta producc i6n al igual que la

frecuencia genotip ica AB. En varias investigaciones se ha reportado que el alelo B es

el deseable para aumentar el tamalio de la camada (Rothschild , 1996; Short et al.,

1997; Horogh et al., 2005 ; Chen et al., 2000; Goliasova and Wolf , 2004) por 10que es

importante que en esta poblaci6n el alelo B se presente con mayor frecuencia en los

grupos de alta producc i6n.

En ambos niveles de producc i6n no se encontraron homoeigotos para el alelo B, 10

cual concuerda con 10 reportado por Drogemuller et al. (2001) que no encontr6

homoeigotos BB en la raza Duroe y Large White. Otros investigadores como Short et

al. 1997, Drogemuller et al. 2001 y Noguera et al. 2003 encontraron freeueneias muy
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bajas del alelo B (0.17 , 0.10 Y 0.07) en una linea con % de Duroe, en una linea

DuroclLarge White y en la raza Landrace , respect ivamente .

Adernas Linville et a/. (2001) Y Droqernutler et al. (2001) no encontraron polimorfismo

del gen ESR en la linea sintetica Landrace/Large Wh ite y en la raza Landra ce

aleman , respect ivamente , todos los animales de esas razas fueron homoeigotos AA.

Rothschild et al. (1996), expl ica que el alelo B del ESR esta presente unicamente en

grupos selectos de razas de cerdos , 10cual podria ser una explicae i6n de la ausene ia

de los animales homoeigotos BB en este estudio .
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Cuadro 1. Frecuenc ias genicas y genotipicas del ESR

ESR - Receptor Estrogenlco , NA- Nlvel de alta produccion ; NB- Nlvel de beja

Frecuenciagenica Frecuencia genotfpica Equilibrio
Grupo

A B AA AB BB deH-W

NA 0.73 0.27 0.45 0.55 0 No

NB 0.82 0.18 0.65 0.35 0 No

1A 0.73 0.27 0.46 0.54 0 No

1B 0.83 0.17 0.66 0.34 0 Si

2A 0.80 0.20 0.60 0.40 0 Si

2B 0.82 0.18 0.64 0.36 0 Si

3A 0.65 0.35 0.30 0.70 0 No

3B 0.82 0.18 0.64 0.36 0 Si

- -

producci6n ; 1A, 2A Y 3A =Marranas de primer parto, de 2 a 4 partos y de 5 partos en

adelante de alta producc i6n, respect ivamente, y 1B, 2B Y 3B marranas de primer

parto, de 2 a 4 partos y de 5 partos en adelante de baja producci6n, respect ivamente.

H-W = Hardy-We inberg .
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4.1.2. Gen PRLR

Se encon traro n dos alelos para el gen PRLR y estan presentes en ambos niveles de

producci6n y en todos los grupos de diferentes paridades , sin embargo , no hubo

diferenc ias significat ivas (p>0.05) con la prueba de X2
• La frecuenc ia del alelo A fue

similar a la del alelo B en cualquiera de los grupos , al igual que las frecuenc ias

genotipicas (Cuadro 2). Tama ien se puede observar que los grupos 1a, 3a y 3b estan

en equilibrio de Hardy-Weinberg .

Frecuencias similares fueron reportadas por Drogemuller et al. (2001) que report6

frecuencias de 0.40 y 0.49 para el alelo A en la raza Landrace y en una linea de

DurodLarge White , respect ivamente .

Se esperaban frecuencias altas del alelo A en el nivel de alta producc i6n ya que

Vincent et al. (199B) encontr6 que cerdas homocigotas AA tienen 0.66 lechones mas

por camada que las cerdas con genotipo BB, sin embargo , se encontraron

frecuenc ias similares en ambos niveles de producc i6n y que ademas no hubo

dependencia de los grupos con las frecuencias alel icas (p>0.05) con la prueba de X2
.
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Cuadro 2. Frecuenc ias genicas y genotipicas del PRLR

PRLR - Receptor de la prolactina ; NA- Nivel de alta produccicn ; NB- Niver de baJa

Frecuenciagenica Frecuencia genotlpica Equilibrio
Grupo

A B AA AB BB deH-W

NA 0.37 0.63 0.09 0.56 0.35 No

NB 0.35 0.65 0.06 0.57 0.37 No

1A 0.20 0.71 0.06 0.46 0.48 Si

1B 0.31 0.69 0.02 0.58 0.40 No

2A 0.41 0.59 0.01 0.62 0.28 No

2B 0.32 0.68 0.04 0.56 0.40 No

3A 0.40 0.60 0.10 0.60 0.30 Si

3B 0.42 0.58 0.14 0.56 0.30 Si

- - ..

producc i6n; 1A, 2A Y 3A =Marranas de primer parto , de 2 a 4 partos y de 5 partos en

adelante de alta producci6n, respectivamente , y 1B, 2B Y3B marranas de primer

parto , de 2 a 4 partos y de 5 partos en adelante de baja producc i6n, respectivamente.

H-W =Hardy-We inberg.
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4.1 .3. Gen FUT1

En 0=/ cuacro :3 se muestrsn ias frecuencia s gen icas y genotip icas de "-

animates inciuidcs en sste ectud io para eJ gen FUT1, con difer " ncia3 signi

(p<O.05) el alelo G se encuentra con mayor frecuencia en lcs grupos

produccion 'J solo el gn.lpo 1A sa encusntra en equilibrio de Hardy-W einberg

Nues\ros res ultacos concuercan con los de Her ak et e; (2005 ) cue encon tr

fre':'Jencia de: aleto A qua ael alelo G y edemas rerorto que las cs rdas con

AA luvie ron menor nurnoro de lech ones nac idos totales, lechcnes nacicc

lechones dsstetados que los cerda s con £jeno tipo GG

Contrar io a nue strcs re suuacos }' a I,;' S de ~ Iurak 9t e: (200 5) otros inves

como Meije rink et et., ( ~ :;37 ) , l3:nder er al. (2(jOOj y Yan et 01. (2003) repo

el alelo benefice es el A ya que sa relaclcna con res istencia infecciontls

per E. coli en lechcnes en matern idad " obtener, como consecuencia, may

ce lechoncs cestetados pur ser res istentes a diarreae cs usadas por E. cel l.



FUT1 - Alpha 1,2 fucosyttransterasa; NA- Nivel de alta produccion; NB- Nivel de

Cuadro 3. Frecuencias gen icas y genot ip icas del FUT 1

Frecuenciagenica Frecuencia genotipica Equilibrio
Grupo

A G AA AG GG deH-W

i
NA 0.31 0.69 0.01 0.61 0.38 No

NB 0.4 1 0.59 0 0.82 0.18 No

1A 0.20 0.80 0 0.40 0.60 Si

i
1B 0.36 0.64 0 0.72 0.28 No

2A 0.38 0.62 0 0.76 0.24 No

2B 0.45 0.55 0 0.92 0.08 No

3A 0.36 0.64 0.02 0.68 0.30 No

3B 0.41 0.59 0 0.82 0.18 No

-

baja producci6n ; lA, 2A y 3A =Marranas de primer parto , de 2 a 4 partos y de 5

partos en adelante de alta producci6n, respect ivamente , y 1B, 2B y 3B marranas de

pr imer parte , de 2 a 4 partos y de 5 partos en ade lante de baja producc i6n ,

respect ivamen te. H-W =Hardy-Weinberg .
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4.1.4. Gen RBP4

En el cuadro 4 se muestran las frecuencias genicas y genotipicas del gen RBP4. Se

encontraron diferencias estadisticas significativas (p<0.05) con la prueba de X2. Se

pueden observar frecuencias mas altas del alelo A que del alelo B en loda la

poblaci6n, de la misma manera las frecuencias de los genotipos AA son mas allas

que las de los helerocigotos AB. Adernas se enconlraron altas frecuencias del alelo A

en los grupos de alia producci6n. No se detectaron animales homocigolos BS en

esla poblaci6n y ninguno de los grupos se encuenlra en equilibrio de Hardy-

Weinberg.

AI alelo A se Ie considera como el alelo favorable para aumentar el tarnano de la

camada (Messer et a/., 1996; Rothschild, 2000; Linville et al., 2001). Por lal molivo

las frecuencias del alelo A encontradas en esle esludio resultan alenladoras.

Se han reportado frecuencias de 0.62, 0.67 Y0.85 del alelo A en la linea sintet ica

DurocJLarge White, de la raza Landrace aleman y la raza Duroc, respectivamente

(Drogemulluer et al., 2001). En esle caso las frecuencias del alelo A fueron de 0.84

en el NA y 0.76 en el NB.
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Cuadro 4. Frecuencias genicas y genotip icas del RBP4

R8P4 - Retinol binding protein 4, NA- Nlvel de alta produccion: N8- Nlvel de beja

Frecuencia genica Frecuencia genot/pica Equilibrio
Grupo

A B AA AB BB deH-W

NA 0.84 0.16 0.69 0.31 0 No

N8 0.76 0.24 0.51 0.49 0 No

1A 0.87 0.13 0.74 0.26 0 No

18 0.74 0.26 0.48 0.52 0 No

2A 0.82 0.18 0.64 0.36 0 No

28 0.74 0.26 0.48 0.52 0 No

3A 0.84 0.16 0.68 0.32 0 No

38 0.79 0.21 0.58 0.42 0 No

- -

produccion; 1A, 2A Y3A =Marranas de primer parto, de 2 a 4 partos y de 5 partos en

adelante de alta producci6n, respectivamente, y 1B, 28 Y3B marranas de primer

parto, de 2 a 4 partos y de 5 parlos en adelante de baja producci6n, respectivamente.

H-W =Hardy-Weinberg.
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4.2. Distancias geneticas y arboles filogeneticos

Con la infonnaci6n de las frecuencias genicas se obtuvieron distancias geneticas y a

partir de elias se obtuvieron arboles filogeneticos para todos los genes por separado.

Las distancias geneticas calculadas para el gen ESR se muestran en el cuadro 5. EI

gen ESR se agrup6 de acuerdo al nivel de producci6n con distancias geneticas

menores a 0.0001 de los grupos incluidos en el nivel de baja producci6n, 10cual

indica similaridad entre ellos y se puede observar claramente en la figura 3. Las

distancias geneticas de los grupos de 1A, 2A Y 3A son mayores con los grupos de

baja producci6n. En la figura 3 se distinguen dos grupos principales, el primero

incluye todas las marranas del nivel de baja producci6n y el segundo grupo incluye

todas las marranas del nivel de alta producci6n, indistintamente de su paridad.

Cuadro 5. Distancias estandar de Nei entre grupos de producci6n (GP) del gen ESR

GP 18 2A 28 3A 38

1A 0.0116 0.0060 0.0096 0.0098 0.0096

18 0.0009 0.0001 0.0432 0.0001

2A 0.0004 0.0313 0.0004

28 0.0391 0.0000

3A 0.0391

1A, 2A Y3A - Marranas de primer parto, de 2 a 4 partos y de 5 partos en adelante de

alta producci6n, respectivamente, y 18, 28 Y 38 marranas de primer parto, de 2 a 4

partosyde5partosen adelantedebajaproducci6n.
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Figura 3. Mol filogenetico (Neighbor-Joining) que muestra los valores del bootstrap

considerando las distancias geneticas de todos los grupos de producci6n estudiados

para el gen ESR.

Las distancias geneticas del gen PRLR no fueron similares dentro de cada nivel de

producci6n si no que resultaron similitudes entre los grupos de alta con grupos de

baja producci6n. La menor distancia genetica es obtenida entre el grupo 18 con 28 ,

2A con 3A y 2A con 38, cuadro 6. AI observar el artol filogenetico este gen no

agrupa de acuerdo al nivel de producci6n, figura 4.
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: Cuadro 6. Distancias estandar de Nei entre grupos de producci6n (GP) del gen PRLR

1A, 2A y 3A - Marranas de pnmer parto , de 2 a 4 partos y de 5 partos en adelante de

GP 18 2A 28 3A 38

1A 0.0006 0.0243 0.0014 0.0202 0.0288

18 0.0172 0.0002 0.0138 0.0211

2A 0.0141 0.0002 0.0002

28 0.0110 0.0176

3A 0.0008

-

alta producci6n , respect ivamente , y 18, 28 Y 38 marranas de primer parto, de 2 a 4

partos y de 5 partos en adelante de baja producci6n.
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Figura 4. Mol filogenetico (Neighbor-Joining) que muestra los valores del bootstrap

considerando las distancias geneticas de todos los grupos de producci6n estudiados

paraelgenPRLR

La mayor distancia genelica que existe en el gen FUT1 es la del grupo 1A con el

grupo 2B, no existe distancia (0.0000) entre el grupo 1B Y el 3A, grupos menos

distantes del 3A son el1A y el 2A (cuadro 7). Los grupos del nivel de alta producci6n

estan cercanos geneticamente y los grupos del nivel de baja producci6n estan

cercanos entre si, esto se puede apreciar en el arbol filogenetico (figura 5). Sin
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: embargo las cerdas en grupos de 1A y 1B, de primer parte, no se agrupan

adecuadamente .

Cuadro 7. Distancias estandar de Nei entre grupes de preducci6n (GP) del gen FUT1

1A, 2A Y3A - Marranas de pnmer parto , de 2 a 4 partes y de 5 partes en adelante de

GP 1B 2A 2B 3A 3B

1A 0.0362 0.0472 0.1100 0.0362 0.0671

1B 0.0007 0.0188 0.0000 0.0045

2A 0.0122 0.0007 0.0017

2B 0.0188 0.0048

3A 0.0045

-

alta producci6n , respect ivamente, y 1B, 2B y 3B marranas de primer parte, de 2 a 4

partes y de 5 partes en adelante de baja producci6n.
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Figura 5. Nbol filoqenetico (Neighbor-Joining) que muestra los valores del bootstrap

considerando las distancias geneticas de todos los grupos de preducci6n estudiados

para el gen FUT1

En el cuadro 8, para el gen R8P4, se aprecia en general que existen menos

distancias entre poblaciones de marranas que pertenecen al nivel de baja preducci6n

(18 ,28 Y38) asi como entre marranas que pertenecen al nivel de alta producci6n

(1A, 2A Y 3A). En el analis is de este gen, se forrnaron dos grupos, con altos valores

del bootstrap, uno que incluye a todas las marranas de alta producci6n y otro que

incluye a las marranas de baja producci6n, figura 6.
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Cuadro 8. Distancias estandar de Nei enlre grupos de producci6n (GP) del gen R8P4

1A, 2A y 3A - Marranas de pnmer parto, de 2 a 4 partos y de 5 partos en adelante de

GP 18 2A 28 3A 38

1A 0.0256 0.0042 0.0256 0.0015 0.0103

18 0.0090 0.0000 0.0145 0.0034

2A 0.0090 0.0006 0.0014

28 0.0145 0.0034

3A 0.0039

-
alta producc i6n, respectivamente , y 18 , 28 Y 38 marranas de primer parto, de 2 a 4

partos y de 5 partos en adelante de baja producci6n.

Figura 6. Mol filoqenetico (Neighbor -Joining) que muestra los valores del boolslrap

considerando las dislanc ias genet icas de lodos los grupos de producci6n estudiados

para el gen R8P4
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4.3. Contrastes Ol1ogonales

4.3.1. Contrastes Ol1ogonales para analizar el gen ESR.

4.3.1.1. Analisis para genotipos encontrados en el gen ESR

En el Anal isis de Varianza el efecto del genot ipo del gen ESR fue significativo

(p<0.05) sobre las variables LD, PAJ21 , VRDC Y con p=0.08 sobre LNV. AI hacer la

comparaci6n de medias con contrastes ortogonales del genot ipo M contra el

genotipo AB , sin considerar el nivel de producci6n ni la paridad, el genot ipo AS

result6 ser significat ivo (p<0.05) para las variables LD, PAJ21, VRDC Ycon p=0.08Ia

variable LNV. Encontrando una diferenc ia de 0.3 LD, 2.9 de PAJ21, 8.6 puntos de

VRDC Y 0.4 LNV a favor del genot ipo AB (cuadro 9).

Como se ha reportado de que el alelo B es el favorable para aumentar el tamario de

la camada en cerdos (Rothschild at al., 1996; Short at al., 1997; Chen at al., 2000;

Isler at al., 2002; Goliasova and Wolf , 2004 y Horogh at al., 2005) , en este estudio las

cerdas con una copia del alelo B tienen mejor desemperio reproductive que las

cerdas homocigotas M .
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'Cuadro 9. Numero de observac iones (N), promedios (Prom) y desviaci6n estandar

(DE) de los genot ipos encontrados en el gen ESR

GenotipoAA GenotipoAB
Variables

N Prom DE N Prom DE

LNT 165 10.3 2.4 135 10.7 2.2

LNV 165 9.3 2.3 135 9.7 2.1

PNAC 165 13.7 3.3 135 14.3 2.8

LD 165 8.4 1.3 135 8.7 0.9

PAJ21 165 56.1 10.7 135 59.0 10.6

VRDC 165 98.3 9.9 135 101.9 9.8

LNT - Numero de lechones nacidos totales, LNV - Numero de lechones nacidos

vivos; PNAC = Peso de la camada al nacimiento; LD = Numero de lechones

destetados ; PAJ21 = Peso de la camada al destete; VRDC = Valor reproductivo de la

cerda.
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i

, 4.3.1.2. Analisis para genotipos del ESR dentro de niveles de producci6n.

No hubo diferencias significativas (p>O.05) para ninguna de las variables en ningun

nivel de praducci6n cuando se cornpara ron los genotipos AA contra los genotipos AS

sin importar el nurnero de partos. Como se puede observar en el cuadra 10 los

promedios de todas las variables del nivel alto AA y nivel alto AB fueron similares.

Asi mismo los promedios del nivel bajo AA y nivel bajo AB.

A pesar de la alta frecuencia del genotipo AB en el nivel de alta producci6n no hubo

diferencias estadisticas significativas (p>O.05) de dicho genotipo sobre

caracteristicas reproductivas.
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~ Cuadro 10. Numero de observac iones (N), promedios (Prom) y desviaci6n estandar

(DE) de cada nivel de producci6n y cada genot ipo del gen ESR

lNT - Numero de lechones nacidos totales , lNV - Numero de lechones nacidos

Nivel alto AA NivelaltoAB Nivel bajo AA Nivel bajo AB
Variables

N Prom DE N Prcm DE N Prom DE N Prom DE

lNT 68 11.6 1.7 82 11.7 1.5 97 9.42 2.4 53 9.3 2.5

lNV 68 10.8 1.6 82 10.6 1.5 97 8.3 2.1 53 8.3 2.1

PNAC 68 15.9 2.2 82 15.5 1.7 97 12.1 3.0 53 12.3 3.1

lD 68 9.4 0.8 82 9.2 0.7 97 7.7 1.2 53 7.9 0.9

PAJ21 68 65.4 5.7 82 65.2 7.3 97 49.5 8.2 53 49.4 7.3

VRDC 68 109.2 3.6 82 109.4 3.3 97 90.7 3.7 53 90.6 4.0

- -

vivos; PNAC =Peso de la camada al nacimiento; lD =Numero de lechones

destetados ; PAJ21 = Peso de la camada al destete; VRDC =Valor reproduct ivo de la

cerda
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'-4.3.1.3. Amilisis para genotipos del ESR dentro de grupos de paridad y nivel de

. producci6n.

En el gen ESR se encontraron diferencias estadisticas significativas (p=O.OS) en la

comparaci6n de medias por contrastes ortogonales, observando que el genotipo AA

fue significativo para la variable LD con 0.6 lechones mas que el genotipo AB de las

. marranas del grupo 1A, para la misma variable se encontraron diferencias

significativas (p=0.08) en las comparaci6n del grupos 2BAA contra el grupo 2BAB,

observando que el promedio del genotipo AB fue mayor con 0.4 LD mas que el

genotipo AA (cuadra 11).

EI PNAC tambien fue afectado significativamente (p=0.08) por el genotipo AB con

una diferencia de 1.2 Kg sobre el genotipo AA en el grupo 2B.
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r
t uadro 11. Numero de observaciones (N), promedios (Prom) y desviaci6n estandar

(~~) de cada grupo y cada genotipo del gen ESR

General 1AAA 1AAB 1BAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 300 10.5 2.3 23 11.7 1.8 27 12.1 1.9 33 8.2 2.8

LNV 300 9.4 2.2 23 11.4 1.9 27 11.1 2.1 33 7.1 2.7

PNAC 300 13.9 3.1 23 16.5 3.0 27 15.7 2.0 33 10.3 10.3

LD 300 8.5 1.2 23 9.7 0.9 27 9.1 0.9 33 7.3 1.4

PAJ21 300 57.3 10.7 23 66.4 6.4 27 66.4 9.1 33 44.3 9.0

VRDC 300 99.9 9.9 23 107.9 2.7 27 107.6 2.4 33 92.4 2.6

LNT =Numero de lechones nacidos totales ; LNV =Numero de lechones nacidos

vivos; PNAC =Peso de la camada al nacimiento; LD =Numero de lechones

~
destetados ; PAJ21 =Peso de la camada al destete; VRDC =Valor reproductivo de la

cerda

Continua cuedro 11...

1BAB 2AAA 2AAB 2BAA



Continua cuadra 11...

2BAB 3AAA 3AAB 3BAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 18 9.5 1.8 15 11.3 1.2 35 11.5 1.2 32 10.5 1.5

LNV 18 8.8 1.3 15 10.2 0.8 35 10.5 0.9 32 9.3 1.4

PNAC 18 13.6 2.2 15 15.2 1.4 35 15.6 6.5 32 13.8 1.8

LD 18 8.0 0.9 15 9.2 0.5 35 9.1 0.6 32 8.3 0.8

PAJ21 18 50.7 8.5 15 65.3 4.6 35 63.9 6.5 32 53.7 5.6

VRDC 18 90.9 4.4 15 111.1 4.9 35 110.6 3.4 32 89.9 4.0

Continua cuadra 11.. .

3BAB
Variables

N Prom DE

LNT 18 10.3 1.3

LNV 18 9.3 1.0

PNAC 18 13.4 13.4

LD 18 8.2 0.5

PAJ21 18 52.8 4.1

VRDC 18 88.9 5.6
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4.3.2. Contrastes Ortogonales para analizar el gen PRLR

4.3.2.1. Analisis para genot ipos encontrados en el gen PRLR

En el An<3lisis de Varianza no hubo diferencias estadisticas significativas (p>0.05) de

los genotipos encontrados en el gen PRLR sobre ninguna de las variables en

estudio, es decir, estadisticamente los promedios de las variables son iguales en

cualquier genotipo (cuadro 12).

Se esperaba relacion del genotipo AA con altos promedios de las variables en

estudio, ya que otros investigadores han encontrado que el alelo A es el deseable

para tarnario de la camada. Sin embargo, es probable que el gen PRLR por si mismo

no lenga afecto sobre el comportamiento reproductive sino que necesite estar ligado

a otros genes para relacionarse con el comportamiento reproductivo.
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Cuadro 12. Numero de observac iones (N), promed ios (Prom) y desviaci6n estandar

(DE) de los genol ipos enconlrados en el gen PRLR

LNT - Numero de lechones nacidos lola les, LNV - Numero de lechones nacidos

GenotipoAA GenotipoAB Genotipo BB
Variables

N Prom DE N prom DE N Prom DE

LNT 23 10.6 1.9 169 10.4 2.3 108 10.6 2.5

LNV 23 9.6 2.0 169 9.4 2.1 108 9.6 2.4

PNAC 23 14.5 2.5 169 13.7 13.7 108 14.1 3.5

LD 23 8.5 1.4 169 8.5 1.2 108 8.6 1.2

PAJ21 23 59.9 9.3 169 57.1 10.9 108 57.2 10.9

VRDC 23 100.6 12.7 169 100.1 9.9 108 99.5 9.4

-

vivos; PNAC =Peso de la camada al nacimienlo ; LD =Numero de lechones

deslelados; PAJ21 = Peso de la camada al destete : VRDC =Valor reproduct ivo de la

cerda
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i l
14.3.2.2. Anali sis para genotipos del PRLR dentro de niveles de producci6n
1.

,En el enal isis de contrastes ortogonales dentro de niveles de produccion solo hubo

~lgnificancia estad ist ica (p<0.001) para la variable LD. EI promed io del genotipo BB

. jfue de mas 0.1 y 0.4 LD que el promed io de los genot ipos AB y AA, respectivamente,

fdel nivel de baja producc ion (cuadro 13).
J:

Cuadro 13. Numero de observac iones (N), promed ios (Prom) y desv iacion estandar

, (DE) de cada nivel de producc ion y cada genot ipo del gen PRLR

NivelaltoAA NivelaltoAB Nivel alto BB Nivel baj o AA
Vari able s

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 13 11.6 1.3 84 11.4 1.5 53 12.0 1.7 10 9.4 1.9

LNV 13 10.6 1.8 84 10.5 1.3 53 11.1 1.8 10 8.4 1.6

PNAC 13 15.9 1.8 84 15.4 1.7 53 16.1 2.3 10 12.7 2.3

LD 13 9.3 0.8 84 9.3 0.6 53 9.2 0.9 10 7.5 1.4

PAJ21 13 65 .6 7.2 84 65.5 6.0 53 64.9 7.4 10 52.5 5.8

VRDC 13 110.5 5.1 84 109.4 3.4 53 108.5 2.9 10 87.7 5.7

LNT =Numero de lechones nacldos totales , LNV - Numero de lechones naeidos

vivos ; PNAC = Peso de la camada al nacimiento; LD = Numero de lechones

desteta dos ; PAJ21 = Peso de la camada al destete ; VRDC =Valor reproductivo de la

cerda
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r
pontinua cuadra 13...

r~ Niver bajo AB Nivel bajo BB
.Variables

I ~ N Prom DE N Prom DE

lNT 85 9.4 2.5 55 9.3 2.4

'l NV 85 8.2 8.3 55 8.3 2.2

PNAC 85 12.1 2.9 55 12.2 3.4

lD 85 7.8 1.1 55 7.9 1.1

PAJ21 85 48.8 7.7 55 49.9 8.4

{ VRDC 85 90.1 3.9 55 90.8 3.1
}

!
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4.3.2.3. Analisis para genotipos del PRLR dentro de grupos de pari dad y nivel

de producci6n.

En la comparaci6n de medias con contrastes ortogonales el genotipo BB fue

significativo (p=0.03) con mas 0.5 LNT, 1.2 LNV Y 1.5 Kg de PNAC cuando se

comparo contra el genotipo AB en las marranas del grupo 1A.

En la comparaci6n del grupo 1BAA contra 1BAB el genotipo AB mejor6

significativamente (p<0.01) la variable LD con mas 2.5 lechones y en la comparaci6n

del grupo 1BAA contra 1BBB, el genotipo BB tuvo diferencias significativas (p<0.01)

de mas 2.4 lechones. Sin embargo, se debe considerar que s610una marrana tiene

el genotipo AA en el grupo 1B.

En la variable PAJ21 el promedio del genotipo AB fue superior (p<O.06) a los

genotipos AA YBB con +3.2 Kg y 8.2 Kg por camada, respectivamente, en el grupo

1A.

En marranas del grupo 3A y 3B el genotipo AA fue significativo (p<0.05) sobre LD

cuando se compar6 con los genotipos AB y BB. EI grupo 3AM tiene mas 0.3 y 0.5

LD que el grupo 3AAB y el grupo 3ABB, respectivamente. De la misma manera el

genotipo AA mejora significativamente (p<0.05) con 1.7 puntos de VRDC a las

marranas del grupo 3ABB.
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,En esta poblaci6 n el genotipo SS se esta relacionando con el comportamiento
~

,reproductivo en las marranas de primer parte de cualquier nivel de producc ion, sin

[ embargo, el genot ipo AA se expresa con mejores promedios de las variables

. reproductivas en marranas con mas de 5 partos en cualquier nivel de producci6n

(Cuadro 14).

Cuadro 14. Numero de observaciones (N), promedios (Prom) y desviaci6n estandar

(DE) de cada grupo y cada genot ipo del gen PRLR

LNT - Numero de lechones nacidos totales , LNV - Numero de lechones nacldos

General 1AAA 1AAB 1ABB
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 300 10.5 2.3 3 12.0 1.7 23 11.2 1.6 24 12.7 1.8

LNV 300 9.5 2.2 3 11.0 3.5 23 10.6 1.7 24 11.8 1.9

PNAC 300 13.9 3.1 3 15.9 2.1 23 15.3 2.1 24 16.8 2.8

LD 300 8.5 1.2 3 8.7 1.5 23 9.5 0.8 24 9.4 0.9

PAJ21 300 57.4 10.8 3 60.5 8.8 23 68.7 5.9 24 65.0 9.0

VRDC 300 99.9 9.9 3 105.6 0.2 23 107.9 2.3 24 107.9 2.8

-

vivos; PNAC =Peso de la camada al nacimiento; LD =Numero de lechones

destetados ; PAJ21 =Peso de la camada al destete; VRDC =Valor reproductivo de la

cerda
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Continua cuadra 14...

1BAA 1BAB 1BBB 2AAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 1 5.0 0 29 8.0 3.0 20 8.4 3.1 5 11.9 1.5

LNV 1 5.0 0 29 6.9 2.6 20 7.2 2.8 5 10.9 1.5

PNAC 1 8.1 0 29 10.0 3.4 20 10.3 3.9 5 15.8 1.9

LD 1 5.0 0 29 7.5 1.3 20 7.4 1.3 5 9.5 0.3

PAJ21 1 48.2 0 29 44.7 8.3 20 43.4 7.9 5 63.9 4.2

VRDC 1 92.9 0 29 92.1 2.7 20 92.5 2.1 5 111.2 4.8

Continua cuadra 14...

2AAB 2ABB 28AA 2BAB
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 31 11.3 1.7 14 11.7 1.7 2 9.0 1.4 28 9.6 1.9

LNV 31 10.3 1.3 14 10.5 1.7 2 7.8 7.8 28 8.5 1.5

PNAC 31 15.3 1.5 14 15.9 1.9 2 11.6 0.7 28 12.7 2.1

LD 31 9.3 0.5 14 9.1 1.0 2 6.1 0.2 28 7.6 1.1

PAJ21 31 64.7 5.5 14 66.5 6.3 2 48.0 5.2 28 49.8 7.9

VRDC 31 108.8 3.1 14 108.8 2.6 2 87.5 7.7 28 90.4 4.3
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Continua cuadra 14

2BBB 3AAA 3AAB 3ABB
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 20 9.5 1.9 5 10.9 0.8 30 11.7 1.2 15 11.3 1.2

LNV 20 8.7 1.5 5 9.9 1.0 30 10.6 0.8 15 10.2 0.9

PNAC 20 13.0 2.6 5 15.9 1.9 30 15.6 1.4 15 15.1 1.4

LD 20 8.0 1.1 5 9.4 0.5 30 9.1 0.6 15 8.9 0.6

PAJ21 20 52.1 6.5 5 70.4 7.0 30 63.9 5.6 15 63.1 5.1

VRDC 20 89.8 3.4 5 112.8 5.4 30 111.1 3.8 15 109.3 3.1

Continua cuadra 14...

3BAA 3BA B 3BBB
Varia bl es

N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 7 10.1 1.2 28 10.6 1.4 15 10.1 1.5

LNV 7 9.1 1.1 28 9.4 1.1 15 9.1 1.5

PNAC 7 13.7 1.6 28 13.6 1.5 15 13.7 2.3

LD 7 8.3 0.8 28 8.1 0.7 15 8.5 0.6

PAJ21 7 54.4 5.7 28 52.1 4.7 15 55.5 5.3

VRDC 7 87.0 5.8 28 90.0 4.3 15 89.9 3.0
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4.3.3. Contrastes Ortogonales para analizar el gen FUT1

4.3.3.1. Amilisis para genotipos encontrados en el gen FUn

En el Analis is de Varianza el eteclo del genolipo del gen FUT1 tue significativo

(p<0.05) sobre las variables PAJ21. VRDC. LNV Y PNAC. En la comparaci6n con

contrastes ortogonales se comparo el genotipo AG contra el GG. Se encontraron

diferencias sign ificat ivas (p<0.05) a favor del genotipo GG mejorando 3 Kg de PAJ21.

3.9 puntos de VRDC. 0.6 LNV y 0.8 Kg de PNAC contra el genotipo AG (cuadra 15).

Estos resultados tienen concordanc ia con los de Horak et al. (2005) que report6 que

las cerdas con genot ipo AA tuvieron menor nurnero de lechones nacidos totates,

lechones nacidos vivos y lechones destetados que las cerdas con genot ipo GG.
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Cuadro 15. Numero de observaciones (N), promedios (Prom) y desviaci6n estandar

(DE) de los genol ipos enconlrados en el gen FUn

LNT - Numero de lechones nacidos lota les, LNV - Numero de lechones nacidos

GenotipoAG GenotipoGG
Variables

N Prom DE N Prom DE

LNT 215 10.4 2.1 84 10.8 2.7

LNV 215 9.3 2.0 84 9.9 2.5

PNAC 215 13.7 2.9 84 14.5 3.4

LD 215 8.5 1.2 84 8.7 1.3

PAJ21 215 56.5 10.4 84 59.5 11.3

VRDC 215 98.8 9.7 84 102.7 10.1

-

vivos ; PNAC = Peso de la camada al nacimiento ; LD = Numero de lechones

destetados ; PAJ21 =Peso de la camada al deslete ; VRDC =Valor reproductivo de la

cerda
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4.3.3.2. Analisis para genotipos del FUT1 dentro de niveles de producci6n

Se encontraron diferencias sign ifica tivas (p<0.05) en la comparaci6n de los genot ipos

dentro de los nive les. En el nivel de baja producci6n el geno lipo AG fue mejor con

mas 0.9 LNTy 1.8 puntas de VRDC que el geno tipo GG (cuad ro 16).

Cuadro 16. Numero de observaciones (N), promed ios (Prom ) y desviaci6n estandar

(DE) de cada nive l de producci6n y cada genot ipo del gen FUn

LNT - Numero de lechones nac idos totales , LNV - Numero de lechones nacidos

Nivel alto AG Nivel alto GG Nivel bajo AG Nivel baj o GG
Varia bl es

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 92 11.5 1.4 57 11.9 1.8 123 9.5 2.2 27 8.6 3.1

LNV 92 10.6 1.4 57 10.9 1.8 123 8.3 1.9 27 8.0 2.8

PNAC 92 15.6 1.8 57 15.9 2.1 123 12.3 2.8 27 11.6 3.8

LD 92 9.3 0.7 57 9.2 0.9 123 7.9 1.1 27 7.7 1.4

PAJ21 92 65 .5 6.6 57 64 .9 6.8 123 49.8 7.2 27 48.0 10.4

VRDC 92 109.2 3.5 57 109 .1 3.3 123 91.0 3.4 27 89.2 5.0

-

vivos ; PNAC =Peso de la camada al nac imiento ; LD =Numero de lechones

destetados; PAJ21 =Peso de la camada al destete ; VRDC =Valor reproduct ivo de la

cerda

80



4.3.3.3. An€llisis para genotipos del FUn dentro de gropos de paridad y nivel

de producci6n

Las variables LNT y PAJ21 fueron influidas significativamente (p<0.05) por el

genotipo AG en las marranas del grupo 2B. Los promedios de los animales

heterocigotos mejoraron con mas 1.8 LNT Y 0.4 kg de PAJ21 a los animales

homocigotos GG. Se debe senalar que el tarnano de muestra del grupo 2BGG es

muy pequeno (4 observaciones).

Por otro lado, el genotipo GG mejor6 (p<0.05) la variable LNV con 0.9 lechones mas

que el genot ipo AG en el grupo 18 (cuadro 17).
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Cuadro 17. Numero de observaciones (N), promedios (Prom) y desv iaci6n estandar

(DE) de cada grupo y cada genotipo del gen FUT1

LNT - Numero de lechones nac idos totales , LNV - Numero de lechones nacidos

General 1AAG 1AGG 1BAG
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 300 10.5 2.3 20 11.6 1.8 30 12.2 1.9 36 8.1 2.6

LNV 300 9.5 2.2 20 11.2 1.9 30 11.2 2.1 36 6.8 2.2

PNAC 300 13.9 3.1 20 16.2 2.5 30 15.9 2.6 36 9.9 3.0

LD 300 8.5 1.2 20 9.3 0.9 30 9.5 0.9 36 7.5 1.2

PAJ21 300 57.4 10.8 20 67 .3 8.6 30 65 .9 7.5 36 44.9 7.3

VRDC 300 99.9 9.9 20 108.0 3.1 30 107.6 2.1 36 92.2 2.3

- -

vivos ; PNAC = Peso de la camada al nacimiento ; LD = Numero de lechones

destetados; PAJ21 =Peso de la camada al destete ; VRDC =Valor reproduct ivo de la

cerda

Continua cuadra 17...

1BGG 2AAG 2AGG 2BAG
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 14 8.1 4.0 38 11.3 1.4 12 12.1 2.0 46 9.7 1.8

LNV 14 7.7 3.7 38 10.2 1.4 12 10.9 1.7 46 8.7 1.4

PNAC 14 10.6 4.9 38 15.3 1.7 12 16.1 1.7 46 12.9 2.2

LD 14 7.2 1.5 38 9.4 0.5 12 8.9 0.9 46 7.8 1.1

PAJ21 14 42 .6 9.8 38 65 .5 5.8 12 63 .9 4.8 46 50.7 6.9

VRDC 14 92.3 2.8 38 108.8 3.3 12 109.8 2.6 46 90.4 3.6
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Continuacuadra17...

2BGG 3AAG 3AGG 3BAG
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 4 7.9 2.4 34 11.6 1.2 15 11.1 1.0 41 10.6 1.4

LNV 4 7.3 7.3 34 10.5 0.9 15 10.1 0.7 41 9.4 1.3

PNAC 4 11.1 1.9 34 15.4 1.4 15 15.4 1.3 41 13.8 1.8

LD 4 7.6 1.7 34 9.2 0.5 15 8.8 0.6 41 8.3 0.7

PAJ21 4 50.3 11.9 34 64.5 5.9 15 63.9 6.6 41 53.0 5.1

VRDC 4 85.6 6.3 34 110.5 3.8 15 111.5 4.2 41 90.4 3.8

Continuacuadra17...

3BGG
Variables

N Prom DE

LNT 9 9.5 0.9

LNV 9 8.8 0.9

PNAC 9 13.2 1.7

LD 9 8.3 0.8

PAJ21 9 55.1 5.6

VRDC 9 85.8 4.1
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14.3.4.'00._... Ortoqonales para ~.U~, .1 gee RBP'

I4.3.4.1. An'".,. p... ge~tipos encontrados en .1 gee RBP.

EI etecto del genotipo tue significativo (p<0.07) sobre el desemperio reproductivo. Se

hizo una comparaci6n del genotipo AA contra el AS sin considerar el nivel de

producci6n ni el nurnero de parte por medio de contrastes ortogonales y se encontro

un efecto significativo del genotipo AA (p<0.07) sobre las variables LNT, PAJ21,

VRDC, LNV Y PNAC con diterencias de 0.5, 2.6, 3.2, 0.5 Y 0.6, respectivamente

(cuadro 18).

Igual que los resultados de Rothschild et al. (2000) y Messer et et. (1996), los

resultados de este estudio indican una relacion del genotipo AA con aumento en el

tamariodelacamada.
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Cuadro 18. Numero de observaciones (N) , promed ios (Prom) y desv iaci6n estandar

(DE) de los genot ipos encontrados en el gen RBP4

LNT - Numero de lechones nacidos totales , LNV - Numero de lechones nacidos

GenotipoAA GenotipoAB
Variables

N Prom DE N Prom DE

LNT 180 10.7 2.3 120 10.2 2.4

LNV 180 9.7 2.2 120 9.2 2.2

PNAC 180 14.2 2.9 120 13.6 3.2

LD 180 8.6 1.2 120 8.4 1.2

PAJ21 180 58.4 10.9 120 55.8 10.3

VRDC 180 101 .2 10.4 120 98 .0 8.9

-
vivos ; PNAC = Peso de la camada al nacimiento; LD = Numero de lechones

destetados; PAJ2 1 =Peso de la camada al destete ; VRDC =Valor reproduct ive de la

cerda
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4.3.4.2. Analisis para genotipos del RBP4 dentro de niveles de producci6n

En el nivel de alta producci6n el genotipo AA del gen RBP4 tuvo un efecto estadistico

significat ivo (p=O.02) sobre la variable VRDC y por otro lade el genotipo AB tuvo un

efeclo significat ivo (p=O.01) sobre el nivel de baja producci6n. EI genotipo AA tuvo

mas 1.3 puntos de VRDC que el genat ipa AB en el NA, mientras que el genatipa AB

tuvo mas 1.5 puntas de VRDC en el NB (cuadra 19).

Aunque en la poblaci6n en estud io no se selecciana en base al genatipa, en este

casa, el genot ipa deseable se relacian6 con el nivel de alta praducc i6n y el genatipo

con una copia del alela no deseable se relac iana en el nivel de baja praducci6n.
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Cuadro 19. Numero de observaciones (N), promed ios (Prom) y desviac i6n estandar

(DE) de cada nivel de producc i6n y cada genotipo del gen RBP4

LNT - Numero de lechones nacidos totales , LNV - Numero de lechones nacidos

Nivel alto AA Nivel alto AS Nivel bajo AA Nivel bajo AS
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 103 11.6 1.6 47 11.6 1.4 77 9.4 2.3 73 9.3 2.4

LNV 103 10.7 1.7 47 10.7 1.3 77 8.3 2.0 73 8.2 2.2

PNAC 103 15.7 2.0 47 15.7 1.9 77 12.2 2.9 73 12.2 3.2

LD 103 9.2 0.8 47 9.4 0.6 77 7.8 1.1 73 7.8 1.1

PAJ21 103 65.4 6.6 47 65 .0 6.6 77 49.1 8.2 73 49.8 7.5

VRDC 103 109.6 3.7 47 108.3 2.5 77 89.9 3.9 73 91.4 3.6

- -

vivos ; PNAC =Peso de la camada al nacim iento ; LD =Numero de lechones

destetados; PAJ21 =Peso de la camada al destete ; VRDC =Valor reproductivo de la

cerda
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4.3.4.3. Analisis para genotipos del RBP4 dentro de gropos de pari dad y nivel

de producci6n

En la comparaci6n de medias de los grupos 2AAA contra 2MB y el grupo 3AAA

contra 3AAB, el genotipo AA resulto mejorar significativamente (p<0.07) la variable

VRDC con mas 2.1 y 1.8 puntos para el grupo 2AAA y 3AAA, respectivamente. De

igual forma el genotipo AA tuvo un efecto significativo (p=0.03) con mas 0.6 LD al

hacer la comparaci6n del grupo 1AAA contra el 1AAB.

EI genotipo AB tuvo un efecto significativo (p<0.05) sobre las variables LD y VRDC

cuando se hizo la comparaci6n de medias del grupo 2AAA contra 2BAB. Se encontr6

que los animales que pertenecen al grupo 2BAB tienen +0.4 LD y +2.4 puntos de

VRDC que el grupo 2BAA (cuadro 20).
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Cuadro 20. Numero de observac iones (N) , promed ios (Prom) y desv iacion estandar

(DE) de cada grupo y cada genot ipo del gen RBP4

LNT - Numero de lechones nacidos totales , LNV - Numero de lechones nacidos

General 1AAA 1AAB 1BAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 300 10.5 2.3 37 12.1 1.9 13 11.6 1.8 24 8.3 3.1

LNV 300 9.5 2.2 37 11.4 1.9 13 10.8 1.9 24 6.9 2.6

PNAC 300 13.9 3.1 37 16.1 2.4 13 16.0 2.9 24 9.9 3.5

LD 300 8.5 1.2 37 9.4 1.0 13 9.5 0.7 24 7.7 1.4

PAJ21 300 57.4 10.8 37 66 .1 8.1 13 67.4 7.7 24 42.9 7.9

VRDC 300 99.9 9.9 37 107 .8 2.5 13 107.7 2.8 24 91.7 2.8

-

vivos ; PNAC =Peso de la camada al nacimienlo; LD =Numero de lechones

destelados; PAJ21 =Peso de la camada al deslete ; VRDC =Valor reproductive de la

cerda

Continua cuadra 20...

1BAB 2AAA 2AAB 2BAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 26 7.9 2.9 32 11.4 1.7 18 11.6 1.4 24 9.3 1.9

LNV 26 7.1 2.8 32 10.2 1.6 18 10.7 1.1 24 8.4 1.4

PNAC 26 10.3 3.7 32 15.5 1.9 18 15.7 1.2 24 12.5 1.9

LD 26 7.1 1.2 32 9.3 0.7 18 9.3 0.6 24 7.5 1.1

PAJ21 26 45.5 8.1 32 66 .0 5.4 18 63.7 5.7 24 50.3 7.9

VRDC 26 92.8 1.9 32 109.8 3.4 18 107.7 2.2 24 88.8 3.9
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·Continuacuearo 20...

2BAB 3AAA 3AAB 3BAA
Variables

N Prom DE N Prom DE N Prom DE N Prom DE

LNT 26 9.8 1.9 34 11.4 1.2 16 11.6 1.3 29 10.4 1.4

LNV 26 8.7 1.6 34 10.3 0.9 16 10.5 0.7 29 9.4 1.1

PNAC 26 13.1 2.5 34 15.4 1.5 16 15.5 1.4 29 13.8 1.5

LD 26 7.9 1.1 34 9.0 0.6 16 9.3 0.5 29 8.2 0.6

PAJ21 26 51.0 6.8 34 64 .2 5.9 16 64.7 6.4 29 53.1 5.5

VRDC 26 91.2 3.7 34 111.3 4.3 16 109.5 2.3 29 89.4 4.2

Continuacuedro20...

3BAB
Variables

N Prom DE

LNT 21 10.4 1.8

LNV 21 9.0 1.4

PNAC 21 13.4 1.9

LD 21 8.4 0.8

PAJ21 21 53.7 4.9

VRDC 21 89.8 4.3
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V. CONCLUSIONES

5.1.GenESR

• No se delectaron animales homocigolos BB en la poblaci6n esludiada

• En el grupo de alia producci6n el genol ipo AB fue mas frecuenle que el AA

• En diferenles paridades la frecuencia del genotipo AB es mayor en cualquier

paridad del nivel de alia producci6n

• Se encontr6 una diferencia de 0.3 LD, 2.9 Kg de PAJ21, 8.6 puntos de VRDC

y 0.4 LNV a favor del genolipo AB, en la comparaci6n de medias con

contrasles ortogonales

• EI grupo 1AAA fue mejor con 0.6 LD que el grupo 1AAB

• EI grupo 2BAB fue mejor con 0.4 LD Y1.2 Kg de PNAC que el grupo 2AAA

5.2. Gen PRLR

• No hubo dependencia de las frecuencias genicas y genolip icas con los grupos

de producci6n. La frecuencia del alelo A fue similar a la del alelo B, al igual

que la frecuencia del genol ipo AB y AA en cualquier par/dad de los niveles de

allaybajaproducci6n

• EI genol ipo BB se relaciono con el comportamienlo reproductivo en las

marranasdeigrup01Ay1B

• EI genol ipo AA se relaciono con el comportamienlo reproductivo en las

marranas del grupo 3A y 3B
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5.3. Gen FUn

• 5610un animal tuvo el genotipo AA

• EI alelo G y el genotipo GG fue mas frecuente en los grupos de alta

producci6nen cualqu ierparidad

• EI genotipo GG fue superior que el alelo AG con 3 Kg de PAJ21, 3.9 puntos de

VRDC, 0.6 LNV Y0.8 Kg de PNAC

5.4. Gen RBP4

• No se detectaron animales homocigotos al alelo B

• EI alelo A se encuentra con mayor frecuencia que el alelo B

• EI genotipo AA es mas frecuente en los grupos de alta producci6n de

cualquierparidad

• Marranas con genotipo AA tienen mas 0.5 LNT, 2.6 KG de PAJ21, 3.2 puntos

de VRDC, 0.5 LNV Y0.6 Kg de PNAC

• EI genot ipo AA se relaciono con el nivel de alta producci6n en cualquier

paridad

• EI genotipo AA influye en alta producci6n mejorando la variable LD y VRDC en

todas las paridades
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• La mayoria de los genes no se encuentran en equilibrio de Hardy-Weinberg en

los grupos estudiados

• Los arboles filogeneticos obtenidos mediante el analisis Neighbor-Joining

presentaron una topologia similar, se observo una clara separaci6n entre el

nivel de alta producci6n y el nivel de baja producci6n con todos los genes

excepto el gen PRLR.
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