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Abstract

In pigs there type polymorphisms SNPs in genes associated with major features of health, production and
reproduction with economic impact on the swine industry. One of the most studied is the FUT-1 (al,
2fucosyltransferasa) gene. This gene was identified by PCR-RFLP and PCR-sequencing two SNPs biallelic
polymorphisms (M307%¢y M229™). In this study by PCR-sequencing primary population description for these
two polymorphisms were performed on a sample of 85 pigs of different breeds (26 local breed Pampa Rocha
(PR group), 25 commercial hybrid pigs (group HC) and 34 pigs pure commercial breeds (RC group) Large
White, Landrace, Duroc and Pietrain). The total population for the two SNPs is in HW equilibrium (p> 0.05)
where allele frequencies: M3074=0.365, M3079=0.623, M229°= 0.705 y M229" = 0.294. The inbreeding
coefficient for both loci was Fis = -0.164. The He average was 0.445 and Ho of 0.517. In conclusion our study
we found high frequencies for M229° allele in the three groups. The PR group had a slightly negative value of
Fis (-0365) and Ho higher than the other two groups evidencing an excess of heterozygotes while the HC group
showed slightly positive Fis (0.05) showing a defect in heterozygotes.

Resumen

En cerdos la presencia de polimorfismos SNPs no sindnimos en un gen mayor como el FUT-1 se ha asociado
con alteraciones de la fertilidad y aspectos sanitarios (resistencia a infecciones por E.coli en lechones). En este
gen se han identificado dos SNPs bialélicos (M307*° y M229™) en region codificante con una distancia menor
a 100 pb. En el presente trabajo mediante la técnica de PCR y secuenciacion de un fragmento de 421pb se
realizo el analisis de un total de 85 animales: 26 animales de la raza local Pampa Rocha (grupo PR), 25 animales
hibridos comerciales (grupo HC) y 34 animales de las razas comerciales Large White, Landrace, Pietrain, Duroc
(grupo RC). Como resultados se identificaron ambos polimorfismos bialélicos en las tres poblaciones con las
siguientes frecuencias alélicas, Heterocigosidad promedio Ho y He, coeficiente de endogamia Fis: a) grupo PR
(M307%C, A=0.46, G=0.54, M229°", C=0.73, T=0.27, Ho= 0.61, He=0.45, Fis=-0.365); b) grupo HC
(M307%°, A=0.42, G=0.58, M229", C=0.70, T=0.30, Ho= 0.44, He=0.45, Fis=0.05) ; ¢) grupo RC (M307"¢,
A=0.28, G=0.72, M229“", C=0.69, T=0.0.31, Ho= 0.5, He=0.41, Fis=-0.191). El grupo local PR presento un
valor de Fis negativo y Ho mas alta con respecto a los otros grupos evidenciandose un exceso de heterocigotas
con adecuada variabilidad genética para estos polimorfismos. En el grupo HC se obtuvo un valor de Fis positivo
evidenciando la presencia de un proceso de endogamico. Se discuten los resultados con lo reportado por otros
investigadores a nivel mundial sobre estudios de estos SNPs en razas comerciales y razas locales chinas.

Introduccion

En cerdos existen polimorfismos tipo SNPs en genes mayores asociados a caracteristicas de sanidad, produccion
y reproduccion con repercusion economica en la industria porcina. Uno de los mas estudiados es el gen FUT-1
(al,2fucosyltransferasa). Polimorfismos en este gen se han visto relacionados con resistencia/susceptibilidad a
la diarrea post-destete producida por E.coli F18" siendo causa de alta mortalidad en lechones. Por otro lado
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también se han descripto asociaciones de estos polimorfismos con el aumento del tamafio de la camada. En este
gen se han identificado por PCR-RFLP y por PCR-secuenciacion dos polimorfismos SNPs bialélicos (M307*¢
y M229T) en region codificante con una distancia menor de 100 bp relacionados con las caracteristicas
fenotipicas anteriormente mencionadas. En el presente trabajo mediante PCR-secuenciacion se realizd la
descripcion primaria poblacional para estos dos polimorfismos en una muestra de 85 cerdos de distintas razas.

Material y métodos

Se realizo la extraccion de ADN mediante kit AxyPrep (Axygen) a partir de sangre periférica en 85 cerdos
adultos: 26 de raza local Pampa Rocha (PR), 25 cerdos hibridos comerciales (HC) y 34 cerdos de razas
comerciales puras (RC) Large White, Landrace, Pietrain y Duroc. Las amplificaciones por PCR se realizaron de
acuerdo a Llambi et al. (2011) para amplificar un fragmento del gen FUT-1 de 421 pb. Se analiz6 la secuencia
mediante secuenciacion automatica (Macrogén Inc, Corea) y programas de libre acceso BioEdit y NCBI-
BLAST. Para el analisis de variables poblacionales (calculo de equilibrio H-W, frecuencias alélicas, He, Ho,
Fis, Gst) se utilizaron los programas de acceso libre Genetix y PopGen32.

Resultados

Mediante la técnica de PCR-secuenciacion se identifico la presencia de ambos polimorfismos bialélicos
(M307%¢ y M229°T) (tabla I). La poblacion total de 85 animales para los dos SNPs se encuentra en equilibrio
de H-W (p>0.05) siendo las frecuencias alélicas: M3074=0.365, M307°=0.623, M229°= 0.705 y M229" =
0.294. El coeficiente de endogamia para ambos loci fue de Fis=-0.164. La He promedio fue de 0.445 y la Ho de
0.517. En la tabla II se muestran los resultados obtenidos al estudiar los tres grupos. Trabajos realizados por
Zhou et al. (2011) en 7 razas locales de cerdos asiaticos encuentran frecuencias del alelo M229" que van desde
0.31 a la fijacién mientras que en las razas comerciales Large White, Landrace y Duroc la frecuencia del alelo
M229¢ varia desde la fijacién, 0.901 y 0.51 respectivamente. En este estudio encontramos frecuencias altas
para el alelo M229 en los tres grupos (tabla II). Zhou et al. (2011) encuentran asociacidn entre el genotipo
M229“" y la resistencia/susceptibilidad a la diarrea post-destete. En nuestros cerdos locales PR encontramos
una frecuencia de 0.53 para el genotipo M229°" (tabla I). Yanru Luo et al. (2010) para el alelo M307%
encuentran frecuencias bajas (0.22) al analizar 3 razas (Landrace, Large White y Songliao Black) mientras que
en nuestras poblaciones estas frecuencias se encuentran mas altas (M307* 0.37) siendo en la raza local de 0.46
(Tabla II).

Tabla I. Genotipos identificados para los dos polimorfismos en los tres grupos de cerdos (Genotypes for the
two polymorphisms identified in the three groups of pigs)

M307 M307 M307 M229 M229 M229
Pob. AA AIG G/G cre i) T
PR 3 18 5 12 14 0
HC 5 11 9 12 11 2
RC 0 19 15 16 15 3

Tabla Il. Analisis de variabilidad poblacional en los tres grupos de cerdos: frecuencias alélicas, He, Ho, Fis
(Analysis of population variability in the three groups of pigs: allele frequencies, He, Ho, Fis)

PR HC RC
M3074 0.46 0.42 0.28
M307¢ 0.54 0.58 0.72
M229¢ 0.73 0.7 0.69
M229" 0.27 0.3 0.31
He 0.45 0.45 0.41
Ho 0.61 0.44 0.5
Fis -0.365 0.05 -0.191
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Conclusiones

En los tres grupos de cerdos estudiados se encontraron los dos polimorfismos con buena variabilidad alélica. El
grupo de los cerdos locales presentd frecuencia mas alta del genotipo asociado con resistencia a diarrea post-
destete. Se deberia aumentar la muestra de animales para analizar estos dos SNP e incorporar registros
fenotipicos sobre esta patologia para poder realizar estudios de asociacion.
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