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RESUMEN

El objetivo del presente estudio fue analizar la variabilidad y estructura genética del cerdo pelon
mexicano (CPM), en el marco de un esquema de conservacion y desarrollo sustentable. Se analizaron
los genotipos de 35584 SNP de 107 individuos of CPM. Se estimaron la heterocigosidad observada
(Ho) y esperada (He), el contenido de informacién polimérfica (PIC), el posible desequilibrio de
Hardy-Weinberg, nimero efectivo de reproductores (Ne), y el estadistico FIS; asimismo, se determiné
el coeficiente de consanguinidad (F) para cada individuo. Se realizé6 un analisis de estructura
poblacional para identificar el namero de lineas o genotipos (k) que conforman el CPM, asi como
un analisis de identidad por estado. El nimero de SNP por cromosoma oscilé de 919 a 3.134, con
un promedio de 1.872. Los niveles de He, Ho y PIC fluctuaron de 0,358 a 0,384, de 0,293 a 0,388 y de
0,286 a 0,303, respectivamente. Para F, 65,4% de los individuos mostraron valores por debajo de 1%;
15,9%, en el intervalo de 1 a 10%; 8,4%, con valores de 10 a 20%; y 10,2%, con estimaciones mayores
a 20%. El k optimo fue de dos con una composicion genética promedio de 70,5 y 29,5%. La relacion
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He > Ho fue consistente en todos los cromosomas, lo que sugiere un déficit de heterocigotos. El FIS
a través de cromosomas presento valores en el intervalo de -0,008 a 0,216, con un valor promedio de
0,027. El Ne se estimd en 60; como indicador de la tasa de consanguinidad, se observo un incremento
por generacion de 0,833%. La variabilidad genética en el CPM refleja su historia poblacional y aporta
informacion clave para el disefio de estrategias de conservacion y desarrollo sustantable.

Palabras clave: heterocigosidad, consanguinidad, tamafio efectivo, cerdos criollos, conservacion,
recursos geneéticos.

ABSTRACT

The objective of this study was to analyze the genetic variability and structure of the Mexican
hairless pig (CPM) within a conservation and sustainable development framework. The genotypes
of 35,584 SNPs from 107 CPM individuals were analyzed. Observed (Ho) and expected (He)
heterozygosity, polymorphic information content (PIC), potential Hardy-Weinberg disequilibrium,
effective number of breeders (Ne), and the FIS statistic were estimated; additionally, the inbreeding
coefficient (F) was determined for each individual. A population structure analysis was performed to
identify the number of lines or genotypes (k) comprising the CPM, along with an identity-by-state
analysis. The number of SNPs per chromosome ranged from 919 to 3,134, with an average of 1,872.
He, Ho and PIC levels ranged from 0.358 to 0.384, 0.293 to 0.388, and 0.286 to 0.303, respectively.
For F, 65.4% of individuals exhibited values below 1%, 15.9% ranged from 1 to 10%, 8,4% from 10
and 20%, and 10.2% exceeded 20%. The optimal k was two, with average genetic contributions of
70.5 and 29.5%. The He > Ho ratio was consistent across all chromosomes, indicating a deficit of
heterozygtes. The FIS values across chromosomes ranged from -0.008 to 0.216, with an average of
0.027. The Ne was estimated at 60; as an indicator of the inbreeding rate, an increase of 0.833% per
generation was observed. The genetic variability in CPM reflects its population history and provides
key information for the design of conservation sustainable development strategies.

Keywords: heterozygosity, inbreeding, effective size, creole pig, conservation, genetic resources.

INTRODUCCION

La variabilidad genética en porcinos criollos
de América refleja una imagen de la historia. La
distancia geografica explica solo una pequefa
fraccion de la variacion en la coancestria; las
poblaciones de cerdos criollos son relativamente
homogéneas dentro de un radio geografico
corto, con una ascendencia compartida debido
al intercambio entre comunidades cercanas. En
América, los patrones gendmicos observados
no son compatibles con un modelo clasico de
colonizacién por etapas, las especies introducidas
estuvieron en constante movimiento,
especialmente los cerdos (Burgos-Paz et al., 2012).

Las especies criollas procedentes de la
Peninsula Ibérica fueron evolucionando en
diferentes entornos y adversidades, lo que
hace inferir que portan genes con distintas
frecuencias para adaptacién en comparacién con
sus origenes (Nufez-Dominguez et al, 2016);
pueden representar un importante reservorio de
genes, especialmente porque han pasado por un
largo proceso de seleccién para la adaptacion a
condiciones ambientales extremas (Revidatti et
al., 2014).

El cerdo Peléon Mexicano (CPM) es una

poblacién con rasgos particulares y Unicos
relacionados con el patrimonio cultural; es
un recurso genético valioso, con énfasis en
rusticidad, alta resistencia natural a enfermedades,
productivos en explotaciones con poca o nula
tecnificacion y presentan buena calidad de la carne.
Se distribuye en el centro sur del pais, en las zonas
tropicales y sus costas, del Golfo y del Pacifico
(Sierra, 2000; Ramirez-Reyes et al., 2020). E1 CPM
ha sido desplazado por razas especializadas, con
disminucién sustancial de la poblacién original
y su trascendencia en la perdida variabilidad
genética, asi como erosion genética, debido al
cruzamiento con otras razas, lo cual coloca al CPM
en peligro de extincion (Sierra, et al., 2005; Lemus
y Alonso, 2005; SAGARPA, 2007; FAO, 2012).

La Asociacion Mexicana Especializada en
Cerdos Criollos (AMECC) administra el registro
genealodgico de pureza racial del CPM (SAGARPA,
2013); para el disefio e implementacién de un
programa de conservacion y desarrollo sustentable
de recursos genéticos, es de suma importancia la
caracterizacion genética de la poblacion, asi como
el analisis de la variabilidad y estructura genética
(FAQ, 1998; Segura-Correa y Montes-Pérez, 2001);
siendo estos los objetivos del presente estudio.
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MATERIALES Y METODOS

Se muestrearon 107 CPM, inscritos en el
registro genealdgico de pureza de raza de
la AMECC, distribuidos en 12 unidades de
produccion ubicadas en los estados de Yucatan,
Campeche y Quintana Roo (México). El niumero
de animales muestreados por unidad de
produccion fluctud de cinco a diez, con énfasis
en los reproductores de pureza racial, con mayor
aporte a la variabilidad del registro genealogico
y bien definidas las especificaciones del patrén
racial (SAGARPA, 2013).

Los genotipos de 50657 SNP (polimorfismo
de nucledtido simple) se obtuvieron a partir
del chip comercial GGP Porcine BeadChip 50K
del laboratorio NEOGEN. La edicién y analisis
con base en frecuencias alélicas y genotipicas
a través de cromosomas se realizdo con los
softwares snpReady de R (Granato et al., 2018)
y PLINK v.1.9 (Purcell et al., 2007). Se descartd
los SNPs con frecuencia de alelo menor por
debajo de 0,05 y tasa de genotipado por debajo
de 0,90, e individuos con mas de 10% de
genotipos faltantes. Se estimo la heterocigosidad
observada (Ho) y esperada (He); el contenido
de informacion polimérfica (PIC); el posible
desequilibrio de Hardy-Weinberg (HW); nimero
efectivo de reproductores (Ne); el estadistico FIS;
y para cada individuo se estimo el coeficiente de
consanguinidad (F; Purcell et al., 2007).

Con el software Structure v.2.3 (Pritchard
et al., 2010) se realizo el analisis de estructura
poblacional para identificar el nimero de lineas
o genotipos que conforman el CPM. Con base en
un algoritmo bayesiano se analiza las diferencias
en la distribucién de variantes genéticas entre
poblaciones, agrupando las muestras en
conjuntos, cuyos miembros comparten patrones
de variaciéon similares; identifica poblaciones y
asigna a los individuos a la poblacién que mejor
se ajusta a los patrones de variacion genética;
y, permite inferir el origen de individuos con
caracteristicas ~ poblacionales  desconocidas,
especialmente cuando se ha producido mestizaje
poblacional (Porras-Hurtado et al., 2013).

Se evaluo cinco posibles estructuras (k), donde
k=1 indica una poblaciéon sin fragmentacion
o sub divisién; y, k=2 al 5, indican la posible
segmentacion de dos a cinco lineas. Se utilizé
el método Evanno et al. (2005) para la seleccion
del k optimo, realizado con el software online
Structure Harvester (Earl y vonHolt, 2012).

El analisis de identidad por estado (IBS) se
genero con el paquete GenABEL de R (Aulchenko
et al., 2007) para evaluar las diferencias genéticas
dentro de la poblacién, este estadistico describe
la relacion genética entre individuos con base

en la presencia de alelos idénticos en loci
especificos, incluyendo alelos idénticos por
casualidad. Se aplic6 un analisis de componentes
principales (ACP) a la matriz de relaciones
genéticas construida a partir del IBS; y con los
vectores del ACP, se generé una presentacion
de agrupamiento multidimensional (mds) para
visualizar grupos (cluster) que identificaran
individuos con relacién genética cercana o
familias.

RESULTADOS Y DISCUSION

Posterior al proceso de edicion se analizaron
35.584 (70,2%) SNPs; en la Tabla 1 se presenta
el resultado a través de cromosomas para la
edicién y estimadores de variabilidad genética.
El namero de SNP por cromosoma oscil6 de 919
a 3.134 con un promedio de 1.872; los niveles
de He, Ho y PIC fluctuaron de 0,358 a 0,384, de
0,293 a 0,388 y de 0,286 a 0,303, respectivamente.
Con relacion al coeficiente de consanguinidad:
70 CPMs (65,4%) presentaron niveles por debajo
de 1%; 17 (15,9%), en el intervalo de 1 a 10%; 9
(8,4%), con valores de 10 a 20%; 11 (10,2%), con
estimaciones mayores a 20%.

Los resultados del mds, derivado del IBS, se
presentan en la Fig. 1, donde se identificaron
los individuos que mostraron patrones de
identidad genética distinta a la general, lo cual
puede generar familias o subpoblaciones. En la
Fig. 2 se exhiben los resultados del analisis de
estructura poblacional, donde cada columna
simboliza un individuo y los colores diversos
representan la proporcién de los genomas o
cltster reconocidos; el k éptimo fue de dos, con
una composicion genética promedio de 70,5
y 29,5%. El modelo bayesiano de asignacion
infiere el nimero de poblaciones y la frecuencia
de cada alelo en las distintas agrupaciones; los
individuos fueron asignados a las agrupaciones
(k) predeterminadas, bajo equilibrio HW y de
ligamiento dentro de cada poblacion. El algoritmo
de Monte Carlo estimo las frecuencias alélicas de
cada k y la proporcién del genoma individual
derivado de cada agrupacién. La estructura
genética de una poblacion es el resultado de una
interaccién compleja de fuerzas evolutivas, tales
como mutacion, flujo genético, deriva genética y
seleccion; ademas de movimientos historicos, en
funcion de la variacion temporal y espacial del
medio ambiente.

En el contraste de Ho vs He bajo el equilibrio
HW, los resultados a través de cromosomas
(Tabla 1) presentan una relacion de He > Ho,
concerniente a un déficit de heterocigotos.
El parametro mas utilizado para medir Ia
diversidad dentro de las poblaciones es la He,
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Fig. 1. Ordenamiento con base en agrupamiento multidimensional (mds) derivado de los
componentes principales del analisis de identidad por estado. Se muestra la combinaciéon
de dos vectores, primer componente (mds[1]) con el segundo componente (mds[2]). En
rojo se sefialan los individuos que mostraron patrones de identidad genética distinta a la
poblacion, formando grupos relacionados genéticamente, que comparten alelos idénticos en

loci especificos.

Fig. 1. Multidimensional clustering (mds) ordering derived from the principal components of the
identity-by-state analysis. The combination of two vectors is shown: the first component
(mds[1]) and the second component (mds[2]). Individuals showing distinct genetic identity
patterns from the population, forming genetically related groups that share identical alleles

at specific loci, are indicated in red.

o diversidad genética, definida por Nei (1973)
como la probabilidad de que dos alelos elegidos
al azar de la poblacién sean diferentes.

El FIS a través de cromosomas (Tabla 1)
presenté valores en el intervalo de -0,008 a
0,216, con un valor promedio de 0,027. El FIS,
con valores en el intervalo de -1 a 1 mide los
niveles de heterocigosis y homocigosis; valores
positivos indica homocigosis, valores negativos
se asocia a heterocigotos, con estimaciones
alrededor de cero revela una estabilidad entre
homocigosis y heterocigosis (Toro y Caballero,
2005). El Ne fue de 60, como indicador de la tasa
de consanguinidad (AF = 1 / 2*Ne) se estima
un incremento por generacion de 0,833%. Para
CPM, se reporté Ne de 92,1 con AF de 0,54%,
dado la estructura de ancestros fundadores a
través del analisis del pedigri (Ramirez-Reyes et
al.,, 2020). En cerdos indigenas del sur de China,
existen reportes de Ne de 15,7 con incrementos
de consanguinidad de 3,2% por generacion y
trascendencia negativa en la diversidad genética
(Diao et al., 2019). En cerdos criollos colombianos
se han reportado niveles promedio de F mayor
al 2% y Ne de 25,31, lo que ha originado cuello
de botella en la poblacion (Ocampo-Gallego
et al., 2019); en cerdo ibérico se han publicado
niveles promedio de F superiores al 5% con Ne
de 10 (Saura et al., 2013). Las estimaciones de

consanguinidad con marcadores genéticos, mas
elevadas que las obtenidas a partir de genealogias,
se pueden atribuir a que incluyen la identidad
por descendencia y por estado. En poblaciones
en esquemas de conservacion se recomienda
un Ne mayor o igual a 50, con el propdsito de
regular la consanguinidad, con incrementos de
igual o menor al 1% por generacién (FAO, 1998).
En poblaciones con Ne reducido, el aumento
de consanguinidad repercute en la variabilidad
genética y capacidad evolutiva poblacional,
afectando la supervivencia, adaptacion, salud y
reproduccidn, entre otros aspectos; se recomienda
la seleccion optima, mediante la gestion especifica
de apareamiento, donde se utilicen los animales
con mayor diversidad genética para la cria, con
la finalidad de estabilizar la endogamia (Krupa et
al., 2021).

Con relacion a la estructura, diferenciacion y
composicion genética de poblaciones de cerdos
criollos en México, Lemus-Avalos et al. (2024),
para tres poblaciones (Oaxaca, Nayarit, Yucatan)
de cerdo peldn, con el andlisis de un panel de
SNPs, reportaron valores de 0,061 a 0,160 para
FIS, de 0,302 a 0,336 para Ho y 0,358 para He.
Lemus-Flores et al. (2001) estimaron distancias
genéticas en siete poblaciones de cerdos criollos
y cuatro razas comerciales no relacionadas, donde
la diferenciacion con arboles filogenéticos mostrd
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Fig. 2. Estructura genética de la poblacion. Cada columna representa un individuo y la diversidad
de colores expresa la proporcion de lineas o genomas que lo conforma. Proporciones de cada
linea a través de k: k2, 0,295 - 0,705; k3, 0,288 — 0,417 — 0,295; k4, 0,285 — 0,174 — 0,273 — 0,268; k5,

0,138 - 0,167 — 0,220 — 0,249 - 0,227.

Fig. 2. Genetic structure of the population. Each column represents an individual, and the color
diversity expresses the proportion of lineages or genomes contributing to each individual.
Proportions of each lineage across k: k2, 0,295 - 0,705; k3, 0,288 — 0,417 - 0,295; k4, 0,285 - 0,174
-0,273 - 0,268; k5, 0,138 - 0,167 — 0,220 — 0,249 - 0,227.

una clara separacion de los cerdos criollos con
respecto a los comerciales; Lemus-Flores et al.
(2020) ,en cerdos negros lampifios de Yucatan,
reportaron la diferenciacion o division en tres
subpoblaciones. Canul et al. (2005) en el analisis
de la variabilidad genética en dos poblaciones de
CPM (P1, granjas rurales de traspatio; P2, centro

de rescate y conservacion), sefialan que la relacion
Ho vs He fue de contraste, en ambas poblaciones:
He > Ho; en P1, la diferencia entre He y Ho fue
del 36,4%; a través de poblaciones P1 > P2 para
Ho y He; para He, la diferencia entre P1 y P2 fue
del 49,2%.
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Tabla 1. Numero de SNPs e indicadores de variabilidad genética a través de cromosoma.
Table 1. Number of SNPs and indicators of genetic variability across chromosome.

Cr N P q MAF He Ho PIC HW pval FIS
1 3134 0,501 0,499 0,270 0,360 0,355 0,287 1,401 0,468 0,014
2 2296 0,506 0,494 0,278 0,367 0,363 0,291 1,377 0,473 0,011
3 2059 0,496 0,504 0,274 0,365 0,363 0,291 1,238 0,483 0,005
4 2165 0,514 0,486 0,289 0,380 0,368 0,300 1,525 0,462 0,031
5 1651 0,511 0,489 0,291 0,380 0,363 0,300 1,710 0,432 0,045
6 2452 0,508 0,493 0,269 0,360 0,352 0,287 1,361 0,461 0,022
7 2108 0,500 0,500 0,289 0,379 0,370 0,300 1,645 0,423 0,023
8 2050 0,497 0,503 0,289 0,379 0,370 0,300 1,521 0,456 0,023
9 2224 0,491 0,509 0,286 0,376 0,364 0,298 1,504 0,441 0,032

10 1162 0,503 0,497 0,288 0,377 0,366 0,297 1,467 0,442 0,029

11 1292 0,500 0,501 0,290 0,379 0,364 0,299 1,593 0,445 0,039

12 968 0,492 0,508 0,275 0,367 0,361 0,292 1,444 0,453 0,016

13 2441 0,500 0,500 0,285 0,375 0,371 0,297 1,519 0,448 0,010

14 2320 0,504 0,496 0,287 0,376 0,379 0,297 1,307 0,463  -0,008

15 2002 0,496 0,504 0,289 0,378 0,375 0,298 1,500 0,457 0,008

16 1329 0,504 0,496 0,293 0,384 0,388 0,303 1,434 0,445 -0,010

17 961 0,502 0,498 0,267 0,358 0,359 0,286 1,332 0,451 -0,003

18 919 0497 0,503 0,283 0,374 0,369 0,296 1,315 0,460 0,013

X 2051 0,508 0,492 0,285 0,374 0,293 0,295 8,063 0,160 0,216

Cr, cromosoma; n, numero de loci polimoérficos posterior al proceso de edicion; p — q, frecuencias alélicas
promedio; MAF, frecuencia de alelo menor; He, valor promedio de heterocigosis esperada; Ho, valor promedio
de heterocigosis observada; PIC, valor promedio del contenido de informacién polimdrfica; HW, estadistico
promedio para la prueba de equilibrio Hardy Weinberg; pval, valor de probabilidad promedio para la prueba de

equilibrio Hardy Weinberg; FIS, estadistico FIS.

La diversidad genética es la base del potencial
evolutivo de las especies para responder a los
cambios ambientales, siendo un pilar esencial en
la genética de la conservacion. Las poblaciones
con cierto riesgo de extinciéon pueden derivar en
diferentes grupos de cria, ya sea en diferentes
fragmentos de habitats o en lineas, que se
subdividen, a su vez, en unidades reproductivas
mas pequefias interconectadas. Por lo tanto,
la caracterizacion y la gestion de la diversidad
genética  deben  realizarse = considerando
estructuras poblacionales idiosincrasicas (Toro y
Caballero, 2005).

CONCLUSIONES

La poblacion de cerdo peléon mexicano
analizada presenta una subdivision en dos lineas
o genomas. Los niveles de variabilidad genética
a través de cromosomas pueden ser de utilidad
en el disefo de esquemas de conservaciéon y
desarrollo sustentable.
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