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RESUMEN

Ecuador es un país con una elevada biodiversidad de recursos genéticos animales de interés 
agroalimentario, aunque la información científica sobre ellos es escasa. En este trabajo se aborda el 
estudio de la diversidad genética de los cerdos Criollos de la Zona de Planificación Cinco de Ecuador, 
conformada por las provincias de Bolívar, Guayas, Los Ríos y Santa Elena, en donde este cerdo juega 
un papel fundamental en las comunidades campesinas como la principal fuente de proteína de la unidad 
familiar y, como una fuente de ingresos complementarios en sistemas de producción tradicionales. Se 
analizan 90 muestras con 25 microsatélites recomendados por la FAO para estudios de diversidad 
genética porcina y se calculan los parámetros básicos de variabilidad genética (número medio de alelos, 
número efectivo de alelos, heterocigosis, PIC y coeficiente FIS). Se calculan las distancias genéticas DSA 
y se construye un dendrograma de distancias entre individuos. Los cerdos Criollos de Ecuador estudiados 
presentan una elevada diversidad genética intra-racial, no se desvían significativamente del Equilibrio de 
Hardy-Weinberg. No se detecta diferenciación genética entre los cerdos muestreados en las diferentes 
provincias por lo que se podría gestionar como una sola población.

Information

Cronología del artículo.
Recibido/Received: 04.05.2020
Aceptado/Accepted: 02.07.2020
On-line: 15.10.2020
Correspondencia a los autores/Contact e-mail:
ib2mamaa@uco.es.

Genetic characterization of the Ecuadorian Creole pig

SUMMARY

Ecuador is a country with a high biodiversity of animal genetic resources of agri-food interest, although 
scientific information on them is scarce. This work aims is the study of the genetic diversity of Creole pigs 
in the Planning Zone Five of Ecuador, integrated by the provinces of Bolívar, Guayas, Los Ríos and Santa 
Elena. There, this population plays a fundamental role in rural communities as the main source of protein 
for the family unit and as a source of complementary income in traditional production systems. Ninety 
samples are analyzed with 25 microsatellites recommended by the FAO for studies of porcine genetic 
diversity. Parameters of genetic variability are calculated (mean number of alleles, effective number of alleles, 
heterozygosity, PIC and FIS coefficient). Individual DSA genetic distances are calculated and a dendrogram 
is constructed. The studied Ecuadorian pig shows a high in-breed genetic diversity and it do not deviate 
significantly from the Hardy-Weinberg equilibrium. No genetic differentiation is detected between the pigs 
sampled in the different provinces, so it could be managed as a single population.
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INTRODUCCIÓN

El patrimonio ganadero criollo constituye la base 
de la sustentabilidad de los sistemas tradicionales de 
producción animal en Iberoamérica, ya sea por la resi-
liencia y capacidad de adaptación de estas poblaciones 
animales a los hábitats naturales donde históricamente 
se han explotado, como por ofrecer un nivel de produc-

ción aceptable con la implementación de tecnologías de 
bajo coste, así como los productos obtenidos, carne y 
grasa, fundamentalmente, forman parte de la cultura 
alimentaria de las comunidades rurales, contribuyen-
do de esta manera a alcanzar la soberanía alimentaria 
(Delgado et al. 2004). En este contexto, el ganado porci-
no criollo se erige como paradigma zootécnico en este 
ámbito, dadas algunas de sus ventajas competitivas: 
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comportamiento alimentario omnívoro, que le permite 
el aprovechamiento de recursos naturales mediante 
pastoreo, así como de subproductos agroindustriales; 
elevada prolificidad, ciclo de vida corto, resistencia a 
enfermedades y diversidad de producciones (Barba et 
al. 2014).

Ecuador es un país muy biodiverso, tanto a nivel 
global como desde el punto de vista de los recursos 
genéticos animales de interés agroalimentario, si bien 
no abundan los estudios de caracterización genética de 
sus poblaciones criollas (FAO 2015), en especial la de 
la especie porcina, donde solo se registra un estudio 
preliminar sobre 15 ejemplares  (Vargas et al. 2015), a 
diferencia de lo que ocurre en otros países de su entor-
no como Brasil (Sollero et al. 2009); Colombia (Gélvez 
et al. 2015), y Venezuela (Galíndez et al. 2016).

En la Zona de Planificación Cinco de Ecuador, con-
formada por las provincias de Bolívar, Guayas, Los 
Ríos y Santa Elena, el cerdo criollo se ha mantenido 
presente en las comunidades campesinas como la prin-
cipal fuente de proteína de la unidad familiar y, even-
tualmente, como alternativa de ingresos complementa-
rios en sistemas de producción de pequeña escala y de 
traspatio en un contexto de economía de subsistencia. 

La información genética sobre las poblaciones por-
cinas criollas resulta esencial para conocer su situación 
desde el punto de vista de la conservación con vistas 
a instaurar programas de desarrollo ganadero (Delga-
do, 2012). Por esta razón, el análisis de la variabilidad 
genética permite valorar esta población como recurso 
genético y así poder determinar las estrategias a seguir 
para desarrollar un programa de cría compatible con 
el desarrollo sustentable. El objetivo principal de este 
estudio fue la caracterización genética del ganado por-
cino de la Zona de Planificación 5 de Ecuador con el fin 
de optimizar el diseño de un programa de desarrollo 
ganadero. 

MATERIAL Y MÉTODOS

Se analizaron 90 muestras de pelo de cerdos Crio-
llos de Ecuador recogidas en las provincias de Los 
Ríos, Guayas, Santa Elena y Bolívar (Figura 1). El ADN 
se extrajo utilizando el método de Walsh (Walsh, Metz-
ger, y Higuchi 1991). Se amplificaron mediante PCR 
25 microsatélites recomendados por la FAO para es-
tudios de biodiversidad porcina (FAO 2011): CGA, 
IGF1, S0002, S0005, S0026, S0068, S0090, S0101, S0155, 
S0178, S0215, S0225, S0226, S0227, S0228, S0355, S0386, 
SW24, SW240, SW632, SW72, SW857, SW911, SW936 
y SW951. Los fragmentos amplificados se separaron 
mediante electroforesis en gel de poliacrilamida en 
un secuenciador automático ABI 3130XL utilizando 
Genescan® 400HD ROX Size Standard (ThermoFisher 
Scientific, Massachusetts, USA). El análisis de frag-
mentos y la tipificación alélica se realizaron con el 
software Genescan Analysis® 3.1.2 y Genotyper® 2.5.2, 
respectivamente (Applied Biosystems, Massachusetts, 
USA).

Se calculó el número medio de alelos por locus 
(MNA), las frecuencias alélicas, las heterocigosis espe-
rada (He) y observada (Ho) y el contenido de informa-

Figura 1. Provincias de Ecuador de procedencia de 
las muestras analizadas (Provinces of Ecuador from the provenance 
of the samples analysed).

ción polimórfica (PIC) con el programa MICROSATE-
LLITE TOOLKIT software para Excel (Park 2001). Se 
obtuvo el número efectivo de alelos con el programa 
PopGene (Yeh et al. 1999). Los valores de FIS (coeficien-
te de consanguinidad) con un intervalo de confianza 
del 95% se calcularon con el programa informático 
GENETIX v. 4.05 (Belkhir et al. 2004) y se realizó una 
prueba de equilibrio Hardy-Weinberg (HWE) usando 
el programa GENEPOP v. 3.1c (Raymond & Rousset, 
1995), que aplica el test exacto de Fisher usando el 
método en cadena de Monte Carlo Markov (Guo & 
Thompson 1992) y la corrección de Bonferroni. Para 
el cálculo de las distancias genéticas entre individuos 
DSA (Bowcock et al. 1994) se utilizó el programa Po-
pulations v. 1.2.28 (Langella 1999). El dendrograma se 
visualizó utilizando el programa TREEVIEW (Page 
R.D. 1996).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Sin duda, el primer paso a dar en la conservación de 
las poblaciones animales es el conocimiento intrínseco 
de su estructura genética, además de sus relaciones 
genéticas con otras poblaciones potencialmente re-
lacionadas (Alderson 2018). Este proceso de análisis 
intrapoblacional e interpoblacional se conoce como 
caracterización genética.

Diversos tipos de marcadores genéticos se han utili-
zado en todas las especies domésticas en este proceso, 
pero los microsatélites se han impuesto como los más 
utilizados, por su eficiencia y simplicidad. Su uso en la 
caracterización de razas locales de porcino ha tenido 
una gran relevancia en programas de conservación 
actuales (Jiménez et al. 2017; Margeta et al. 2018).

Nuestros resultados han mostrado a la población 
porcina estudiada como una entidad definida frente 
a otros grupos de la especie, con buena estabilidad 
genética y sin estructura interna.

En la Tabla I se recogen los valores obtenidos de 
Heterocigosis esperada, Heterocigosis observada, 
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Contenido de Información Polimórfica (PIC), los va-
lores del estadístico FIS con sus desviaciones estándar 
y los marcadores desviados del equilibrio Hardy-
Weinberg. A partir de los valores de PIC obtenidos, se 
puede afirmar que la mayoría de los marcadores son 
muy informativos (PIC > 0,50), aunque los microsaté-
lites S0215, S0227, S0355 y SW951 son medianamente 
informativos (PIC entre 0,25 y 0,50). Tras la corrección 
de Bonferroni, ningún marcador está desequilibrado 
significativamente del Equilibrio de Hardy-Weinberg 
en esta población. De los 25 microsatélites analizados, 
6 detectan un exceso significativo de homocigotos 
(CGA, S0068, S0090, S0215, S0225 y S0355).

El promedio de alelos en una población (Tabla I) 
indica en cierta manera la variabilidad genética de las 
poblaciones. Este número medio de alelos es elevado 
(10,96), aunque el número efectivo de alelos (4,75) es 
sensiblemente inferior debido a que muchos de los 
alelos se encuentran con una frecuencia inferior al 1%. 
Tanto el número medio de alelos como el número efec-
tivo de alelos están por encima de la media mostrada 
por otras razas porcinas criollas de su mismo tronco 

Tabla I. Microsatélites analizados, número de alelos detectados, Número efectivo de alelos (Ae), Hetero-
cigosidades esperada insesgada (He) y observada (Ho), Contenido de Información Polimórfica (PIC), va-
lores de Fis, su intervalo de confianza y las desviaciones del equilibrio Hardy-Weinberg (HWEd) (Microsatel-
lites analyzed, number of alleles detected, Effective number of alleles (Ae), Heterozygosities expected insame (He) and observed (Ho), 
Polymorphic Information Content (PIC), Fis values, their confidence interval and Hardy-Weinberg balance deviations (HWEdEd)).

Microsatélite Nº Alelos Ae He Ho PIC FIS FIS IC HWEd

CGA 28 13,26 0,930 0,835 0,920 0,102 (0,014-0,186) NS

IGF1 10 4,21 0,767 0,697 0,730 0,092 (-0,029-0,208) NS

S0002 12 5,97 0,837 0,759 0,813 0,095 (-0,016-0,199) NS

S0005 22 11,83 0,921 0,854 0,910 0,073 (-0,010-0,150) NS

S0026 7 3,24 0,695 0,644 0,645 0,073 (-0,066-0,206) NS

S0068 17 7,12 0,865 0,738 0,845 0,147 (0,038-0,249) NS

S0090 8 4,33 0,774 0,659 0,736 0,149 (0,022-0,274) NS

S0101 11 3,20 0,691 0,708 0,661 -0,025 (-0,137-0,083) NS

S0155 8 4,43 0,779 0,722 0,745 0,073 (-0,040-0,180) NS

S0178 10 4,81 0,796 0,711 0,767 0,108 (-0,012-0,219) NS

S0215 6 1,84 0,459 0,357 0,400 0,224 (0,017-0,410) NS

S0225 12 3,24 0,695 0,578 0,668 0,170 (0,025-0,305) NS

S0226 13 4,75 0,794 0,744 0,764 0,062 (-0,052-0,173) NS

S0227 8 1,51 0,339 0,281 0,325 0,172 (-0,014-0,352) NS

S0228 10 3,15 0,686 0,644 0,657 0,061 (-0,071-0,189) NS

S0355 9 1,97 0,495 0,416 0,470 0,161 (0,006-0,306) NS

S0386 10 4,39 0,777 0,729 0,748 0,061 (-0,052-0,172) NS

SW24 10 4,93 0,802 0,736 0,780 0,083 (-0,037-0,194) NS

SW240 10 5,31 0,816 0,809 0,789 0,009 (-0,093-0,105) NS

SW632 13 5,87 0,834 0,756 0,810 0,095 (-0,014-0,200) NS

SW72 6 3,39 0,709 0,622 0,652 0,123 (-0,010-0,248) NS

SW857 8 4,44 0,779 0,739 0,745 0,053 (-0,059-0,164) NS

SW911 9 4,49 0,781 0,733 0,750 0,062 (-0,056-0,171) NS

SW936 11 5,59 0,826 0,782 0,798 0,054 (-0,054-0,155) NS

SW951 6 1,60 0,378 0,367 0,354 0,031 (-0,112-0,186) NS

Number 10,96 4,75 0,729 0,665 0,699

originario (Revidatti et al. 2014) y de las razas porcinas 
europeas estudiadas por San Cristobal el al. (2006). En 
la Tabla I se recogen los valores de heterocigosis media 
esperada (He=0,729) y heterocigosis media por recuen-
to directo (Ho=0,665) en esta población. El promedio 
de alelos y los valores de heterocigosis indican que 
los cerdos Criollos de Ecuador muestran una diversi-
dad genética alta, con valores de diversidad genética 
similares a los encontrados por Fang et al. (2005) en 
algunas razas chinas. El valor de FIS con un intervalo 
de confianza al 95% con 1000 remuestreos es de 0,089 
(0,055-0,111) y no es significativo, lo que indica que la 
población no muestra una desviación significativa del 
equilibrio Hardy-Weinberg.

Los cerdos Criollos de Ecuador presentan una ele-
vada diversidad genética intra-racial, con valores de 
diversidad genética superiores a los de otras razas 
porcinas criollas (Revidatti et al. 2014). La raza no se 
desvía significativamente del Equilibrio de Hardy-
Weinberg lo que en principio podría ser un dato favo-
rable pues no se apreciaría ni exceso de homocigotos 
ni de heterocigotos.
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Figura 2. Árbol de distancias individuales DSA de los 
individuos de cerdos Criollos de Ecuador muestrea-

dos en cuatro provincias de Ecuador (DSA individual distance 

tree of Ecuador's Creole pig individuals sampled in four provinces of Ecuador).

En la Figura 2 está representado el dendrograma 
de distancias individuales entre los individuos ana-
lizados. No se observa un agrupamiento claro de los 
individuos en función de la provincia de procedencia, 
aunque la mayoría de los individuos de Santa Elena se 
agrupan (en verde en la figura 2).

A la vista de estos resultados podemos afirmar que 
los cerdos criollos muestreados en las provincias de 
Los Ríos, Guayas, Santa Elena y Bolívar de Ecuador 
constituyen una entidad genética bien definida y esta-
ble, pudiendo recomendarse su reconocimiento como 
raza, por sí misma, o integrada en una entidad nacional 
de distribución más amplia. 

Teniendo en cuenta que una de las situaciones de 
más grande amenaza para una población es el desco-
nocimiento de la misma, recomendamos que se imple-
mente sobre esta población un programa de gestión 
genética adecuado a las necesidades técnicas deman-
dadas.

CONCLUSIÓN

Los cerdos Criollos de Ecuador presentan una ele-
vada diversidad genética intra-racial, no se desvían 
significativamente del Equilibrio de Hardy-Weinberg 
lo que en principio podría ser un dato favorable para 
abordar un plan eficiente de recuperación y conserva-
ción. No se detecta diferenciación genética entre los 
cerdos muestreados en las diferentes provincias por lo 
que se podría gestionar como una sola población.
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