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INTRODUCCION

El cerdo ibérico es una agrupacion racial originaria de la Peninsula Ibérica con una gran
capacidad adipogénica que implica una carne de excelente calidad. Se trata de la poblacion
de mayor entidad de entre las originarias del cerdo de tipo Mediterrdneo. Su estructura
poblacional est4 constituida por numerosas variedades que se han diferenciado gracias a
los procesos de deriva genética o de seleccion y adaptacion después de un aislamiento
reproductivo. De hecho, varios estudios (Martinez et al., 2000; Fabuel et al., 2004) han
observado que la variabilidad genética entre estirpes de Ibérico es superior la que se
observa entre variedades de cerdo blanco comercial (Laval et al., 2000).

Pese a todo, todavia no existen estudios de diversidad genética regional que permitan
identificar los genes asociados a los procesos de diferenciacion entre variedades de cerdo
ibérico realizados con genotipados de alta densidad y con un ndamero relevante de
individuos. Por lo tanto, el objetivo de este trabajo es localizar las regiones gendmicas con
mayor grado de diferenciacion entre tres de las variedades de mayor implantacion
(Entrepelado, Retinto y Torbiscal).

MATERIAL Y METODOS
En este estudio se han utilizado 349 genotipados con el PorcineSNP60 v2 BeadChip
(llumina Inc., San Diego, EUA) de individuos de las poblaciones Entrepelado -EE- (21
individuos), Retinto -RR- (50 individuos) y Torbiscal -TT- (78 individuos), ademas de sus
cruces Entrepelado xx Retinto- ER- y Retinto x Entrepelado -RE- (25 individuos),
Entrepelado x Torbiscal -ET- y Torbiscal x Entrepelado -TE- (37 individuos) y Retinto x
Torbiscal -RT y Torbiscal x Retinto -TR- (138 individuos).

En primer lugar, se realizé un filtrado de los datos genotipicos usando el software PLINK
(Purcell et al., 2007) con los criterios de call rate superior al 95% a nivel de individuo y de
SNP y una frecuencia alélica menor superior a 0,01 a nivel global en los SNP autosémicos.
Segun estos criterios se seleccionaron 31,180 SNPs. A continuacion, se procedid a realizar
un proceso de imputacion de alelos faltantes y de reconstruccion de las fases haplotipicas
tanto de los individuos genotipados como de sus progenitores mediante el software FiImpute
(Sargolzaei et al., 2014). Con estos resultados se procedié a crear una base de datos de
fases haplotipicas fundadoras (47 de la poblacién Entrepleado, 67 de la poblacién Retinto y
123 de la poblacion Torbiscal).

Finalmente, se ha evaluado el nivel de diferenciacién genética entre poblaciones realizando
un andlisis del indice de fijacion (Fst). El Fst fue calculado por pares de poblaciones a partir
de las frecuencias alélicas obtenidas con las fases haplotipicas fundadoras procedentes de
las 3 poblaciones.

RESULTADOS Y DISCUSION
Los resultados de Fsr promedio fueron 0,045 entre Entrepelado y Retinto, 0,049 entre
Entrepelado y Torbiscal y 0,058 entre Retinto y Torbiscal. Este resultado confirma la mayor
cercania entre Entrepelado y Retinto que sugiri6 el estudio de Fabuel et al. (2004). Por otra
parte, en las Figuras 1, 2 y 3 se presentan los resultados del andlisis Fsr promedio en
ventanas deslizantes de 10 marcadores SNP entre las poblaciones Entrepelado y Retinto,
Entrepelado y Torbiscal, y Retinto y Torbiscal, respectivamente.

En la Figura 1 se observan varias regiones gendmicas con un mayor grado de diferenciacion
entre las que destacan la region localizada en el cromosoma 3, con maximo en la posicion



22,103,750. En su cercania se localizan, entre otros, el gen PRKNB (protein kinase C f3),
implicado en los procesos de autofagia (Patergnani et al., 2013) y asociado a la sensibilidad
a la diabetes (Chen et al., 2013) y el SCNN1B (sodium channel epithelial 1 beta subunit),
que codifica un canal del sodio y que esta relacionado con la percepcion del sabor salado.
Este gen ha sido identificado por Groenen et al. (2012) como una region de alta
diferenciacion del porcino con respecto a otras poblaciones. Por otra parte, otra regioén con
un grado de diferenciacion destacable se localiza en el cromosoma 17, con maximo en el
par de bases 41,835,566. En ella, es destacable la presencia del gen ADIG (Adipogenin),
que juega un papel relevante en el proceso de diferenciacién de los adipocitos (Hong et al.,
2005) y que puede estar asociado con las diferencias de metabolismo graso entre las
estirpes.

En este andlisis, la region con un mayor grado de diferenciacion entre las estirpes
Entrepelado y Torbiscal se localiza en el cromosoma 6, con méaximo en la posicion 105, 228,
964 bp. Entre los genes localizados en esa region merece ser destacado el gen ADCYAP1
(Adenylate Cyclase Activating Polypeptide 1) que esta asociado con la secreciéon hormonal
(Desai et al., 1994). Por otra parte, en el cromosoma 10, en torno a la posicion 37,506,242
se encuentra otra region con alto grado de diferenciacion genémica. El gen méas cercano a la
posicion de maxima diferenciacion fue el LINGO2 (leucine rich repeat and Ig domain
containing 2) asociado a obesidad humana (Speakman, 2013) e identificado por Nonneman
et al. (2016) como un gen candidato para la edad a la pubertad en porcino.

Finalmente, entre las poblaciones Retinto y Torbiscal, las dos regiones gendémicas con
mayor grado de diferenciacion se localizan en los cromosomas 1 y 6, con maximos en las
posiciones 77,338,889 y 105,180,811, respectivamente. En primera de las regiones merece
ser destacada la presencia de los genes REV3L (Protein reversionless 3-like) y TRAF3IP2
(TRAF3 Interacting Protein 2), que estan implicados en mecanismos inmunitarios y que se
han asociado a procesos de seleccion en mamiferos (Wu et al., 2013) y en porcino (Su et
al., 2014). Finalmente, la regién localizada en el cromosoma 6 es equivalente a la
identificada entre Entrepelado y Torbiscal.

La conclusion de este trabajo es que los procesos de diferenciacion entre las variedades de
cerdo ibérico han afectado de manera heterogénea a las distintas regiones del genoma
autosémico. Una primera aproximacion ha permitido identificar algunos potenciales genes
candidatos, aunque es necesaria una profundizacién en la investigacion mediante andlisis
de enriquecimiento y la implementacién de otros procedimientos de deteccion de huellas de
seleccién (Quanbari y Simianer, 2014).
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Figura 1. Estadistico Fst promedio en ventanas deslizantes de 10 SNPs entre las
poblaciones Entrepelado y Retinto.
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Figura 2. Estadistico Fst promedio en ventanas deslizantes de 10 SNPs entre las
poblaciones Entrepelado y Torbiscal.
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Figura 3. Estadistico Fsr promedio en ventanas deslizantes de 10 SNPs entre las
poblaciones Entrepelado y Retinto.



GENOMIC DIFFERENTIATION BETWEEN THREE STRAINS OF IBERIAN PIG

ABSTRACT: In this study, we used 349 genotypes with the Porcine v2 BeadChip of 349
individuals from a population composed by of 3 varieties of Iberian (Entrepelado, Retinto and
Torbiscal), as well as the crosses between them. After filtering the SNP markers, 47
haplotypic phases of Entrepelado origin, 67 from Retinto and 123 from Torbiscal were
identified. They were used to calculate the allelic frequencies of 31,180 SNP markers that
were used to estimate the average FST for sliding windows of 10 consecutive markers. The
results confirm the greater genetic proximity of Entrepelado and Retinto and identify several
genomic regions with a degree of divergence greater than the average along the genome
located in chromosomes 3 and 17 (Entrepelado and Retinto), 6 and 10 (Entrepelado y
Torbiscal) and 1 and 10 (Retinto and Torbiscal).
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