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INTRODUCCION

El analisis de clusters genéticos, que a partir de los genotipos de multiples
loci permite identificar individuos relacionados, ha sido recientemente
propuesto como una técnica alternativa a las distancias genéticas para
inferir la estructura de poblaciones animales y asignar individuos a las
mismas (Pritchard et al., 2000; Dawson & Belkhir, 2001). Rosenberg et al.
(2001) trabajando con datos genotipicos de 20 razas y lineas de gallinas
europeas han mostrado la utilidad de este método en la definicion de
unidades de conservaciéon. En el presente trabajo, a partir de genotipos de
individuos adscritos a las principales variedades y estirpes de cerdo Ibérico
y de la raza Duroc, se analiza la correspondencia entre poblaciones
predefinidas de acuerdo con criterios fenotipicos y geograficos y los
clusters genéticos inferidos mediante esta técnica.

MATERIAL y METODOS

Poblaciones. Dos de las poblaciones analizadas (Guadyerbas y Torbiscal)
pertenecen al programa de conservacidn que se mantiene en la piara
experimental de 'El Dehesén del Encinar' (Rodriganez et al. 2000, Toro et
al. 2000). Los tres restantes grupos de cerdos |béricos representan las tres
principales variedades actuales: Negro Lampifio, Retinto y Entrepelado. Se
obtuvieron muestras de 173 animales (77 verracos y 96 cerdas) inscritos
en el Libro Genealdégico de la raza, con la distribucién siguiente: 31
Torbiscal, 32 Guadyerbas, 50 Retinto, 30 Entrepelado y 30 Lampifno.
Debido a su relaciéon histérica y actual con el cerdo Ibérico fueron asimismo
analizados otros 40 animales Duroc.

Microsatélites. Todos los animales se genotiparon para 36 microsatélites,
elegidos por su reproducibilidad, posicién, polimorfismo y ausencia de alelos
nulos. Los microsatélites, amplificados por PCR, fueron analizados en un
equipo de electroforesis capilar con deteccién por fluorescencia (ABlI PRISM
310 Genetic Analyzer) y para optimizar la determinacién del tamano de los
alelos, en todos los geles se genotiparon cuatro animales control.

Anaélisis estadistico. La construccion de clusters genéticos se realizd
mediante el algoritmo structure de Pritchard et al. (2000) que estima la
fraccion del genotipo de cada individuo que pertenece a cada cluster en
ausencia de cualquier informacién previa sobre la estructura de la poblacién.
En consecuencia, los individuos son asignados (probabilisticamente) a una
poblacién, o a varias si sus genotipos indican que son mestizos. El



algoritmo se resolvi6 mediante un procedimiento Bayesiano empleando
cadenas Markov y métodos Montecarlo. El nimero de iteraciones fue de
11000 de las que se descartaron las 1000 primeras.

RESULTADOS Y DISCUSION

El niUmero medio de alelos por microsatélite fue 7,2 en los cerdos Ibéricos
(rango: 4 a 14) y 5,4 en los Duroc (rango: 2 a 10). La heterocigosidad
media observada fue 0,567 en ibérico y 0,549 en Duroc, mientras la
heterocigosidad esperada bajo equilibrio de Hardy-Weinberg presenté
valores mas elevados: 0,697 y 0,648 respectivamente.

El algoritmo structure fue aplicado inicialmente a la clasificacién de los
genotipos de los 213 cerdos analizados en dos clusters. Los resultados
indican que la mayoria de los genotipos de las cinco variedades y estirpes
de cerdo |bérico se agrupan en un mismo cluster y los genomas de los
animales de raza Duroc lo hacen en el otro (Tabla 1).

Tabla 1. Proporcién de miembros de cada poblacién predefinida (estirpe,
variedad o raza) asignada a cada uno de dos posibles clusters a partir de los
genotipos de 36 microsatélites por individuo

Cluster
Poblacién 7 2
Torbiscal 0,001 0,999
Guadyerbas 0,001 0,999
Retinto 0,011 0,989
Entrepelado 0,050 0,950
Lampino 0,010 0,990
Duroc 0,997 0,003

Hay una coincidencia casi perfecta con las dos razas, siendo las estirpes
Guadyerbas y Torbiscal quienes se diferencian con menor incertidumbre de
la raza Duroc. Precisamente, cualquier introgresién de Duroc en estas
estirpes es absolutamente descartable ya que se mantienen genéticamente
aisladas con un registro genealégico completo que se remonta hasta el ano
1944, mucho antes de la primera importacién a Espana de cerdos Duroc-
Jersey que tuvo lugar en 1962.

Cuando el algoritmo structure se aplicé exclusivamente a los 173 individuos
de raza Ibérica, asumiendo un mismo numero de clusters y de
subpoblaciones (cinco), se obtuvieron los resultados presentados en la
Tabla 2.



Tabla 2. Proporcién de miembros de cada variedad o estirpe de cerdos
Ibéricos asignada a cada uno de los cinco posibles clusters a partir de los
genotipos de 36 microsatélites por individuo

Cluster
Poblacion 7 2 3 4 5
Torbiscal 0,985 0,006 0,003 0,004 0.002
Guadyerbas 0,002 0,994 0,001 0,001 0.001
Retinto 0,084 0,007 0,451 0,449 0.009
Entrepelado 0,030 0,016 0,420 0,527 0.008
Lampino 0,024 0,081 0,223 0,322 0,351

Estos resultados indican que un 98,6% de los genotipos Torbiscal y un
99,5% de los Guadyerbas fueron clasificados como dos clusters separados.
Sin embargo, los resultados son menos claros para las otras subpoblaciones
en las que una proporcién variable puede atribuirse a diversos clusters. Las
dos primeras estirpes constituyen poblaciones genéticamente mejor
definidas que las tres variedades actualmente descritas en la poblacién de
cerdos |Ibéricos. Estas Ultimas se definen exclusivamente por las
caracteristicas morfolégicas de color de capa y pelo andlogas a las que
identificaban a las variedades tradicionales. Sin embargo, durante la
recuperacion del censo registrada en la dltima década ha tenido lugar un
importante flujo genético entre ellas, como han acreditado estudios de
secuencias de ADN mitocondrial (Alves et al., 2002) y como se verifica en
el presente trabajo.
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