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RESUMEN

PALABRAS CLAVE
Andlisis de pedigri.

En cerdo peldén mexicano se analizé el pedigri (n = 305), 16 variables morfolégicas (VARMOR;
n = 201) y 74 marcadores genéticos (SNP; n = 107) de uso en pruebas de paternidad. Se calculd:

Consanguinidad. ancestros fundadores; tamafio efectivo (Ne); consanguinidad; infervalo generacional (IG); estadisticos
Conservacion. F de Wright (FST, FIS y FIT). Las VARMOR fueron: longitud de cabeza, ancho de cabeza, longitud de
Pruehas de paternidad. hocico, ancho de hocico, longitud de oreja, ancho de orejas, distancia entre orbitales, altura a la cruz,
Recursos zoogenéficos. ancho de pecho, circunferencia de pecho, longitud de cuello, ancho de cuello, perimetro de cafia,

longitud de cuerpo, ancho de pelvis, perimetro abdominal; se analizaron con el modelo mixio: y = p +
si+gj+B1 +B2 +mad + ¢ donde: y, variable respuesta; p, media; si, sexo; gj, granja; 81y B2, lineal
y cuadrdtico de la covariable edad del individuo; mad, efecto aleatorio de la madre; ¢, residuales.
Con la matriz de correlaciones se realizé un andlisis de componentes principales. En los SNP se estimé
el contenido de informacién polimérfica (PIC) y sus componentes, asi como las probabilidades de no
exclusion combinada (PNE). Ne = 92.10; ancesfros que explican el 50% del pedigri = 7; porcentaje
de animales consanguineos = 2.3%; consanguinidad promedio = 0.11%; IG promedio = 1.69 afios.
FST = 7%; FIS y FIT de -0.083 y -0.006, respectivamente. El mad explicd, en promedio, el 54.3% de
la variabilidad. Para PIC, el promedio fue de 0.266 con valores en el intervalo de 0.018 a 0.375; las
PNE fueron en el infervalo de 0.007 a 3.1E22.

Genetic and phenotypic characterization of a mexican hairless pig population

ADDITIONAL KEYWORDS SUMMARY

Conservation. In Mexican hairless pig analyzed the pedigree (n = 305), 16 morphological variables (VARMOR, n =
Inbreeding. 201) and 74 genefic markers (SNP, n = 107) for use in paternity fests. Was calculated: founder ancestors;
Paternity tests. effective size (Ne); inbreeding; generafional inferval (IG); Wright F stafistics (FST, FIS and FIT). The VARMOR

were head length, head width, snout length, snout width, ear length, width of ears, distance between or-
bitals, height at the cross, chest width, chest circumference, neck length, neck width, cane perimeter, body
length, pelvic width, abdominal perimeter; analyzed with the mixed model: y = p + si + gj + BT + B2 +
mad + & where: y, response variable; p, mean; si, sex; fj, farm; 81 and B2, linear and quadratic of the
covariate age of the animal; mad, random effect of the mother; ¢, residuals. With the correlation mairix, a
principal component analysis was carried out. For the SNPs, the polymorphic information content (PIC) and
its components were estimated, as well as the probabilities of nonexclusion combined (PNE). Ne = 92.10;
ancestors that explain 50% of the pedigree = 7; percentage of inbreeding animals = 2.3%; average
inbreeding = 0.11%; average IG = 1.69 years. FST = 7%; FIS and FIT of 0.083 and -0.006, respectively.
Mad explained, on average, 54.3% of the variability. For PIC, the average was 0.266 with values in the
interval of 0.018 to 0.375; the PNE were in the interval of 0.007 to 3.1E-22.
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et al., 1998). En el contexto del CCM existen tres sub-
poblaciones: cerdo pelén mexicano, cuino y pata de

INTRODUCCION

Las principales especies pecuarias en América Lati-
na y El Caribe procedentes de la peninsula Ibérica han
evolucionado en ambientes diversos y adversos, lo que
sugiere que los animales criollos poseen genes para
adaptacion en frecuencias distintas a las razas exéticas
(Ntufez-Dominguez et al., 2016). El cerdo criollo mexi-
cano (CCM) representa una poblacién porcina local,
que llevaron los espafioles al continente americano con
origen a partir de cuatro razas: Céltica, Ibérica, Napo-
litana y Asidtica; sin embargo, existen restos 6seos y
estudios con carbono radioactivo que se remontan an-
tes de la llegada de los espanoles, lo que hace suponer
su existencia autoctona (Flores y Agraz, 1986; Morales

mula (Lemus, 2008), las cuales se han reportado en
riesgo de extincion en el marco del primer informe de
la FAO sobre los recursos zoo genéticos a nivel mundial
(SAGARPA, 2007). Son animales de gran rusticidad,
distribuidos en diversas zonas ecoldgicas con ambien-
tes extremos, explotacién en condiciones de traspatio
con poca o nula tecnificacién, presentan alta resistencia
natural a enfermedades, con caracteristicas benéficas y
robustas para la alimentaciéon humana (Flores y Agraz,
1986; Lemus y Alonso, 2005); lo antes descrito, sumado
a otras variables, le confieren al CCM rasgos genéticos
particulares y tinicos como un recurso genético valioso,
que puede ser utilizado en programas de mejoramiento

Arch. Zootec. 69 (268): 398-404. 2020.



GENETIC AND PHENOTYPIC CHARACTERIZATION OF A MEXICAN HARLESS PIG POPULATION

genético con base en seleccién, o a través de cruza-
miento con razas especializadas.

Como recurso genético forma parte de la diversidad
biolégica, con sus componentes de tiempo y espacio;
estd sujeto a cambios por efecto de las fuerzas evolu-
tivas y las normas de genética de poblaciones, desde
el punto de vista econémico tiene los valores de uso y
opcion. El valor de uso se determina por los beneficios
en productos o servicios que aporta el recurso genético;
el valor de opcién esta definido por el papel o aporte
del recurso genético en la estabilidad del ecosistema
(Segura-Correa y Montes-Pérez, 2001). No obstante,
los principales problemas a los que se enfrentan los
recursos genéticos animales son: disminucién de la
diversidad genética dentro de razas; la desaparicién
de razas locales a través de la introduccién de razas
exoéticas; y, los cambios en climas extremos o ambien-
tes hostiles (FAO, 2010).

La Asociaciéon Mexicana Especializada en Cerdos
Criollos (AMECC) se fundé con el objetivo de pro-
mover e impulsar la conservacién, el mejoramiento
genético y la comercializacion del cerdo pelén mexi-
cano (CPM). La AMECC tiene el reconocimiento ofi-
cial de la SAGARPA; a través del reglamento técnico
(SAGARPA, 2013) se definen y describen los formatos
y procedimientos para la identificacion, registro y
organizacién de los datos productivos y genealégicos
del CPM. No obstante, para el disefio e implementa-
cién de un programa de conservacién y mejoramiento
genético se debe considerar: un analisis demografico
a través del pedigri, para caracterizar a los ancestros
fundadores y su contribucién a la diversidad genética,
asi como su evolucion a través de las generaciones; ca-
racterizacién y analisis de la variacion fenotipica, para
la conformacién del patrén racial y definir los criterios y
objetivos de seleccion; y, analisis de la diversidad genética
con base en marcadores genéticos, para definir el panel
de marcadores a utilizar en las pruebas de paternidad y
asignacion racial; siendo estos puntos los objetivos del
presente estudio.

MATERIAL Y METODOS

ANALSIS DEL PEDIGRI

Con la base de datos del registro genealégico de la
AMECC se integr6 un pedigri con 305 individuos, distri-
buidos en 26 granjas ubicadas en los estados de Yucatan,
Campeche y Quintana Roo; la poblacién de este pedigri
conforma la poblacién base del CPM para su reproduc-
cién y crecimiento como raza. Con el software ENDOG
(Gutiérrez y Goyache, 2005) se estimaron los parametros
de poblaciones: ancestros fundadores y su aportacién
porcentual al pedigri; tamafo efectivo (Ne), como indi-
cador de la evolucién de la poblacién y sus niveles de
consanguinidad; el intervalo generacional (IG) en afios,
definido como la edad promedio de las crias, cuando a
su vez se convierten en padres, a través de cuatro canales:
IG1 = padre - hijo, IG2 = padre — hija, IG3 = madre — hijo
e IG4 = madre - hija; y, estadisticos F de Wright (Fgp, Fig y

Archivos de zootecnia vol. 69, niim. 268, p. 399..

Fi), como una descripcion de la diversidad genética de
la poblacién.

VARIABILIDAD FENOTIPICA

Para la definiciéon del patrén racial, se tomaron 16
variables morfométricas (VARMOR; Revidatti et al., 2005;
Martinez et al., 2016; Sierra-Vasquez et al., 2016) en 201 in-
dividuos (79 machos y 122 hembras) distribuidos en doce
granjas. Las VARMOR fueron: LCAB, longitud de cabeza;
ACAB, ancho de cabeza; LHOC, longitud de hocico;
AHOC, ancho de hocico; LORE, longitud de oreja; AORE,
ancho de orejas; DORB, distancia entre orbitales; CRUZ,
altura a la cruz; APEC, ancho de pecho; CPEC, circunfe-
rencia de pecho; LCUE, longitud de cuello; ACUE, ancho
de cuello; PCAN, perimetro de cafia; LCPO, longitud de
cuerpo; APEL, ancho de pelvis; PABD, perimetro abdo-
minal. Las VARMOR se analizaron con el modelo mixto:
Y=p+8 +g +Px+Px° +mad + ¢ donde: y, variable
dependiente correspondiente a cada VARMOR; p1, media
general; s, i — ésimo efecto de sexo; g, j — ésimo efecto de
granja; B3,y B3,, coeficientes de regresion lineal y cuadratico
asociados a la covariable edad del individuo; x y x? efecto
lineal y cuadrética de la covariable edad del individuo;
mad, efecto aleatorio de la madre; ¢, efectos aleatorios de
residuales. Posteriormente, para evaluar la capacidad de
las variables morfométricas para caracterizar el CPM en
diversos estratos y definir el patrén racial, con base en
la matriz de correlaciones se realizé un analisis multiva-
riado de componentes principales (ACP; Jackson, 1991;
Jolliffe, 2002). Los anélisis se realizaron con el software
para analisis estadisticos SAS (SAS, 2005).

ANALISIS CON MARCADORES GENETICOS (MG)

Se tom6 muestra de ADN en 107 individuos, el la-
boratorio GeneSeek realiz6 la genotipificacion para 74
marcadores de tipo SNP propuestos para pruebas de
paternidad en porcinos (Rohrer et al., 2007; Harlizius et
al., 2011); para cada marcador se evalué el desequilibrio
Hardy-Weinberg (HW) con la prueba de ji — cuadrada y
el desequilibrio de ligamiento (DL) con base en la corre-
lacioén (r2) entre frecuencias a través de MG. La r2 fluctda
de cero a uno, valores alrededor de cero indican ausencia
de DL y segregacion independiente, conforme aumentan
hacia la unidad es suposicién de asociacién no aleatoria
entre locus (Goudet, 1995; Waples 2006); si 12 > 0.50 se
descartaron los MG por DL. Con el software Cervus (Ka-
linowski et al., 2007), se estimé el contenido de informa-
cién polimérfica, heterocigocidad observada y esperada
(retirando los MG con desequilibrio HW y DL), como un
indicadores de la diversidad genética; ademads, se estimé
las probabilidades de no exclusién por MG y total combi-
nada bajo cinco escenarios. Los 74 marcadores genéticos
analizados fueron (MARCO00): 2500, 12087, 14344, 15385,
20951, 21307, 22388, 25520, 26950, 28812, 29459, 29888,
30180, 30522, 30899, 31610, 32048, 34983, 35863, 35886,
36708, 37294, 37295, 40061, 41890, 43859, 44793, 45269,
49963, 50287, 50788, 52461, 52559, 52855, 53715, 57599,
58294, 58847, 59303, 60657, 60957, 63986, 64308, 64312,
66508, 67107, 70868, 70952, 71223, 71898, 74362, 74610,
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75587, 76403, 77362, 83543, 85717, 85722, 88091, 89437,
89489, 89921, 91567, 92163, 92955, 93055, 94480, 94560,
96049, 102878, 112888, 112924, 113081, 115474.

RESULTADOS

En pardmetros de poblaciones: Ne = 92.10; niime-
ro de ancestros que explican el 50% del pedigri = 7;
porcentaje de animales consanguineos = 2.3; consan-
guinidad promedio = 0.11%; los IG fueron, IG1 = 1.46,
IG2 = 1.70, IG3 = 1.94 e IG4 = 1.67. El estadistico Fg,
como porcentaje de la diversidad genética que se debe
a la existencia de subpoblaciones en forma de lineas
genéticas, presenté un valor de 7%. Los resultados
para los estadisticos F y F; fueron de -0.083 y -0.006,
respectivamente.

Los resultados del andlisis estadistico se presentan
en la Tabla I; el efecto aleatorio de la madre explic6
en promedio el 54.3% de la variabilidad total de las
VARMOR. La edad del individuo fue significativa (P
< 0.05) en las variables analizadas, con excepcién de
LCUE y PCAN.

Con estos resultados, para cada VARMOR se gener6
una funcién lineal de segundo orden con pendiente
positiva en la fase inicial y pendiente negativa en la
fase cuadratica, obteniendo el punto de inflexién a
través de la primera derivada (Tabla II); el cual se
puede asociar o interpretar como la edad adulta donde

la poblacién de CPM alcanza el valor maximo. En la
Tabla II se presentan los estadisticos descriptivos de
las VARMOR evaluadas. Por desequilibrio HW (P <
0.05) se descartaron 4 MG; con el resto se obtuvieron
2415 r?, con un promedio de 0.218 en un intervalo de
0.15a0.29, este resultado se puede asociar con ausencia
de DL. En la Tabla III se presentan los estadisticos des-
criptivos para los indicadores de diversidad genética
y heterocigocidad; las probabilidades de no exclusién
combinada oscilaron de 0.007 a 3.1 x 10 a través de
los cinco escenarios (Tabla III).

El ACP mostré una diferenciacién a través de tres
grupos, con una separacion conforme se incrementa el
tamafio de los individuos evaluados; en la Figura 1 se
grafica la relacién del primer componente con respecto
a los componentes dos, tres y cuatro; los cuatro com-
ponentes explicaron el 92.8% de la variabilidad total.

El primer componente presenté signo positivo en
todas sus coordenadas, lo cual se atribuye a la alta
correlacién positiva a través de las variables, puede
interpretarse como un promedio ponderado y un fac-
tor global de tamafio (Jackson, 1991); los componentes
dos al cuatro (Figura 1) se pueden interpretar como
factores de forma, contienen coordenadas positivas
y negativas que contraponen conjuntos de variables
y dan forma a la poblacién de estudio. Las variables
ACAB, APEC, CPEC, LCUE, ACUE, LCPO, APEL y
PABD presentaron signo negativo en las coordenadas

Tabla I. Resultados del analisis estadistico, con base en un modelo mixto, para variables morfolégicas en
cerdo pelén mexicano (Results of statistical analysis, based on a mixed model, for morphological variables in Mexican pelén pork).

Item?® SXs GRS ED18 ED2¢ *MAD INT® PD18 PD28 PIB
LCAB <0.01 0.87 <0.01 <0.01 50.1 23.59 0.76 -0.011 36.2
ACAB <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 52.2 45.98 2.21 -0.037 29.8
LHOC <0.05 0.23 <0.01 <0.01 65.2 9.23 0.65 -0.011 29.6
AHOC <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 38.7 28.39 1.08 -0.018 30.1
LORE 0.56 0.39 <0.01 <0.01 35.6 10.80 0.59 -0.011 27.2
AORE 0.63 <0.01 <0.01 <0.05 66.1 10.46 0.25 -0.004 32.0
DORB <0.05 0.05 <0.01 <0.01 59.9 7.58 0.21 -0.003 34.5
CRUZ <0.01 0.35 <0.01 <0.01 81.4 40.95 1.73 -0.027 32.1
APEC <0.01 <0.01 <0.01 <0.05 42.4 18.30 0.59 -0.009 325
CPEC <0.05 <0.01 <0.01 <0.01 75.5 69.10 3.18 -0.052 30.6
LCUE <0.05 <0.05 <0.05 0.37 34.3 8.36 0.13 -0.001 67.0
ACUE 0.10 <0.01 <0.01 <0.05 73.7 54.37 2.05 -0.032 32.1
PCAN 0.18 <0.05 0.06 0.24 34.7 13.70 0.32 -0.004 40.6
LCPO 0.80 <0.05 <0.01 <0.01 78.7 58.54 3.78 -0.066 28.6
APEL 0.36 <0.01 <0.01 <0.01 48.0 12.14 0.60 -0.009 33.3
PABD 0.91 0.08 <0.01 <0.01 55.9 53.41 4.05 -0.073 27.7

fltem: LCAB, longitud de cabeza; ACAB, ancho de cabeza; LHOC, longitud de hocico; AHOC, ancho de hocico; LORE, longitud de oreja;
AORE, ancho de orejas; DORB, distancia entre orbitales; CRUZ, altura a la cruz; APEC, ancho de pecho; CPEC, circunferencia de pecho;
LCUE, longitud de cuello; ACUE, ancho de cuello; PCAN, perimetro de cafia; LCPO, longitud de cuerpo; APEL, ancho de pelvis; PABD,
perimetro abdominal. $Valores de probabilidad (pvalue) para los efectos de sexo (SX), granja (GR), covariable lineal y cuadratica (ED1 y
ED2) de edad del individuo en meses. ¥MAD, efecto aleatorio materno, como porcentaje de la varianza total. BIntercepto (INT), pendiente
lineal (PD1), pendiente cuadratica (PD2) y punto de inflexién (PI) asociados a la covariable edad del individuo.
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Tabla II. Estadisticos descriptivos (cm) de las variables morfoldgicas evaluadas en cerdo pelén mexicano
(Descriptive statistics (cm) of morphological variables evaluated in Mexican pelén pork).

ltem SX Med + ee CV (%) Iltem SX Med + ee CV (%)

H 28.26+0.84 24.02 H 16.18+0.91 37.71
LCAB APEC

M 31.17+0.82 23.42 M 21.36+0.88 31.40

H 55.99+1.58 27.57 H 82.91+3.02 32.02
ACAB CPEC

M 60.86+1.54 24.99 M 89.79+3.03 28.81

H 12.41+0.50 30.56 H 9.54+0.40 22.80
LHOC LCUE

M 13.85+0.50 28.87 M 9.17+0.38 25.01

H 28.51+1.06 27.80 H 62.62+2.49 30.18
AHOC ACUE

M 32.81+1.03 23.45 M 66.88+2.48 27.70

H 13.66+0.67 27.72 H 12.71+0.83 30.69
LORE PCAN

M 14.07+0.65 24.32 M 13.93+0.80 25.36

H 11.01+0.38 22.84 H 89.97+2.56 26.90
AORE LCPO

M 11.19+0.37 22.02 M 90.60+2.58 27.95

H 7.96+0.28 20.72 H 12.84+0.71 40.49
DORB APEL

M 8.62+0.28 19.37 M 13.54+0.69 32.18

H 54.37+1.42 26.17 H 81.93+4.37 34.55
CRUZ PABD

M 58.38+1.44 26.27 M 81.46+4.28 29.08

LCAB, longitud de cabeza; ACAB, ancho de cabeza; LHOC, longitud de hocico; AHOC, ancho de hocico; LORE, longitud de oreja; AORE,
ancho de orejas; DORB, distancia entre orbitales; CRUZ, altura a la cruz; APEC, ancho de pecho; CPEC, circunferencia de pecho; LCUE,
longitud de cuello; ACUE, ancho de cuello; PCAN, perimetro de cafia; LCPO, longitud de cuerpo; APEL, ancho de pelvis; PABD, perimetro
abdominal; sx, sexo (H: hembras; M: machos) Med * ee, media * error estandar; CV, coeficiente de variacion en porcentaje.

«C1-C2 L B «C1-C4
~100 .

Figura 1. Rei)resentaci(’)n grafica de la relacion del componente uno (C1) vs los componentes dos al cuatro
(C2, C3 y C4), producto del analisis de componentes principales en variables morfolégicas en cerdo pelén
mexicano (Graphical representation of the ratio of component one (C1) vs components two to four (C2, C3 and C4), product of the analysis of
main components in morphological variables in Mexican pelon pork).
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Tabla III. Estadisticos descriptivos para indicadores de diversidad genética y probabilidades de no exclu-

sion, a través de marcadores genéticos (SNP) utilizados para pruebas de parentesco en cerdo pelon mexicano ( Descriptive statistics for indicators
of genetic diversity and probabilities of non-exclusion, through genetic markers (SNPs) used for kinship tests in Mexican pelon pig).

item HO HE PIC NE1P
Media 0.326 0.331 0.266 0.936
Mediana 0.341 0.355 0.291 0.938
Minimo 0.019 0.019 0.018 0.875
Maximo 0.579 0.502 0.375 1.000
Desv-Est 0.142 0.139 0.098 0.043
Prob. total 0.007

NE2P NEPP NEI NESI F(null)

0.867 0.790 0.532 0.718 0.008

0.855 0.770 0.481 0.694 0.000

0.813 0.719 0.375 0.594 -0.110

0.991 0.982 0.963 0.982 0.132

0.049 0.068 0.155 0.108 0.052
2.3E-05 2.0E-08 3.1E-22 1.0E-11

HO, heterocigocidad observada; HE, heterocigosidad esperada; PIC, contenido de informacion polimoérfica; NE1P, probabilidad de no
exclusion para un padre candidato; NE2P, probabilidad de no exclusion para un padre candidato, dado el genotipo de un padre conoci-
do del sexo opuesto; NEPP, probabilidad de no exclusion para un par de padres candidatos; NEI, probabilidad de no exclusion para la
identidad de dos individuos no relacionados; NESI, probabilidad de no exclusién para la identidad de dos hermanos; F(null), estimacién
de frecuencias alélicas cuando un alelo nulo esta presente. Prob. total, probabilidad de no exclusion combinada con base en el total de

SNP. Desv-Est, desviacion estandar.

de los componentes dos al cuatro, definiendo la forma
de los individuos y su tendencia a través del tamafio.

DISCUSION

El monitoreo de la estructura poblacional, la con-
sanguinidad, el Ne e IG a través del pedigri permite
prevenir pérdidas de diversidad genética particular-
mente en poblaciones bajo procesos de conservacion.
Estimaciones de IG superiores a 2.4 afios fueron publi-
cadas por Posta et al. (2016) en cerdos criollos; asimis-
mo, Tang et al. (2013) y Welsh et al. (2010) reportaron
IG en el intervalo de 1.60 a 2.07 afios en razas espe-
cializadas (Duroc, Hampshire, Landrace, Yorkshire)
utilizadas en produccién intensiva.

En el modelo de una poblacién ideal, la tasa de
consanguinidad esperada (AF = 1/2Ne) se define
como la tasa de pérdida de la heterocigosidad, asocia-
do al descenso de la diversidad genética y es un para-
metro crucial que mide el riesgo de una poblacién bajo
esquema de conservacién (Bertorelle et al., 2009); para
el CPM, la AF por generacion segtin fundadores es del
0.54%. El F,g mide la reduccién media de heterocigosis
debido a apareamientos no aleatorios, da una medida
del nivel de endogamia dentro de subpoblaciones; el
F,; mide la desviacién de las frecuencias esperadas de
heterocigotos respecto a las observadas del conjunto de
la poblacién; los parametros Fiq y F;; presentan valores
positivos cuando hay un déficit de heterocigotos y
valores negativos cuando hay gran cantidad de hete-
rocigotos (Jordana et al., 1992; Dominguez-Viveros et
al., 2014).

Las VARMOR estan relacionadas con el crecimien-
to y la productividad del CPM, por su naturaleza las
fuentes de variacion estdn definidas por los efectos
genéticos y ambientales, atribuibles al individuo y a la
madre. Los efectos de sexo, granja y edad del individuo
estan asociados a efectos ambientales; los efectos ma-
ternos como proporcién de la variabilidad total definen
el indice de constancia, el cual mide la correlacién entre
medidas repetidas a través de la vida de la madre (Van
Vleck et al., 1987). Con base en los resultados de la Ta-
bla II, la poblacién de CPM evaluada tiende a ser de

menor tamafno o dimension corporal a las poblaciones
de cerdos criollos evaluadas por Pérez et al. (2015),
Martinez et al. (2016) y Sierra-Vasquez et al. (2016). En
el ACP, cuando las variables estan tipificadas la nube
de puntos se puede describir a partir de una elipse
(Figura 1) de concentracién situada a partir de un an-
gulo de 45° sobre el eje de las abscisas, donde el largo
o la extension de la elipse con respecto a la reduccién
del ancho en direccién perpendicular, representa la
dependencia entre variables; ademas, con la elipse y la
prueba de Hotelling se establece un area de tolerancia
al 95% (Jackson, 1991; Jolliffe, 2002); en la Figura 1, se
exhibe una distribucién de puntos dentro de un area
al 95% de confianza con base en el planteamiento de
Hotelling.

La diversidad genética es el principal componente
de la biodiversidad, permite evaluar los riesgos y las
capacidades de respuesta de las poblaciones; se basa
en las variaciones heredables, dentro y a través de
poblaciones, se deriva de los procesos evolutivos que
operan sobre esas variaciones (Pifiero et al., 2008). El
potencial de un MG para su uso en pruebas genéticas
depende del HW y DL, asi como la variabilidad genéti-
ca expresada; en poblaciones de CPM se han realizados
estudios de caracterizacion genética con base en MG de
tipo microsatélite (Lemus-Flores et al., 2001; Canul et
al., 2005). En otras poblaciones de cerdos criollos tam-
bién han evaluado la variabilidad genética con fines
de conservacién y mejora genética utilizando MG de
tipo microsatélites (Jimenez et al., 2017; Margeta et al.,
2018; Rocha et al., 2018); todos los trabajos afines coin-
ciden en la necesidad de implementar programas de
conservacion con el objetivo de proteger la variabilidad
genética. En las pruebas de paternidad las probabilida-
des de exclusion y no exclusion estan en funcién de las
frecuencias alélicas en los progenitores y sus probabi-
lidades de trasmisién a la progenie. La probabilidad
de no exclusién expresa las frecuencias de todos los
progenitores que contienen un alelo que coincida con
los alelos presentes u obligados en la progenie; para
cada progenie — progenitor si hay coincidencia en un
alelo a través de cada locus, el progenitor no puede
ser excluido como posible padre; por otro lado, para
cualquier locus, si no hay coincidencia alguna en los
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alelos que porta el progenitor vs los alelos que porta
la progenie, el progenitor es totalmente excluido como
posible padre. En estudios afines, los resultados en la
definicién de un panel de SNP para pruebas de pater-
nidad se han reportado en términos de probabilidades
de exclusion (PEX); Rohrer et al. (2007) en cinco razas
comerciales con un panel de 60 SNP reportaron PEX en
el intervalo de 0.98568 a 0.99998; Harlizius et al. (2011)
reportaron PEX de 0.9943 y >0.9999 con paneles de 40 y
120 SPN, respectivamente; Bouzada et al., (2009) con 21
MG de tipo microsatélites publicaron PEX de 0.999999.

CONCLUSION

En la poblacién evaluada, el panel para pruebas de
paternidad queda conformado por 70 SNP. La varia-
bilidad genética estimada con el analisis del pedigri
y marcadores genéticos, sustentan el crecimiento y
desarrollo de la poblacién de cerdo pelén mexicano en
el marco de un programa de conservacién y mejora-
miento genético.

Las variables morfoldgicas presentan variacion fe-
notipica, sus relaciones y dimensiones conforman el
patrén racial; pueden ser consideradas como criterios
u objetivos de seleccién y en otros estudios separar las
fuentes de variacién genéticas y ambientales atribuidas
al individuo y/o a la madre.
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