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Resumen

Durante el proceso de domesticacion del cerdo, la seleccion artificial ejercida por el ser humano
conllevd importantes cambios en la morfologia, productividad, reproduccién, comportamiento y
adaptabilidad de dicha especie. El objetivo de este trabajo consiste en identificar la huella de la seleccion
en el genoma porcino, mediante el uso de datos de secuencia de genomas completos, y la posterior
integracion de dicha informacion con datos transcriptémicos con la finalidad de comprender mejor el
impacto de la seleccion en los distintos rganos y tejidos porcinos. Para ello, se obtuvieron 101 genomas
completos de Sus scrofa (jabali y cerdo doméstico) de Europa y Asia y se realizo la identificacion de
polimorfismos nucleotidicos sencillos (SNPs) con el programa GATK v4.1.6. Para detectar regiones
gendmicas potencialmente afectadas por la seleccidn, se calculd el coeficiente de diferenciacion Fsr, en
ventanas deslizantes de 40 kb; comparando las secuencias de cerdo doméstico y jabali, tanto en Asia
como en Europa. Se trabajo con ventanas gendmicas que presentaban més de 10 SNPs, y a partir del
Fst promedio de todas las ventanas se determind el Z-score. Se consider6 que una region genoémica era
candidata a haber sido diana de la seleccion cuando el Z-score de la correspondiente ventana fue mayor
a 3. Por otro lado, se determind el grado de expresion tejido-especifica de genes de Sus scrofa, a partir
de las matrices de expresion de 31.908 genes expresados en 26 tejidos analizados en el contexto del
proyecto PigGTEX, mediante el calculo del indice de tau (t > 0.85, siendo T = 0 un indicador de genes
con expresion ubicua y T= 1 un indicador de un gen que sélo se expresa en un tejido). Para la anotacion
de genes candidatos, se uso el paquete BioMart de la base de datos Ensembl. Los resultados obtenidos
evidenciaron la existencia de 1.398 ventanas genémicas con Z-score > 3 en la poblacién asiéatica, las
cuales contienen 726 genes de los cuales 141 tienen un perfil de expresion tejido-especifica. En cambio,
en la poblacion europea se detectaron 1.213 ventanas candidatas que comprendian 597 genes, de los
cuales 145 tienen un patrén de expresion tejido-especifico. El anlisis de estos genes, aqui utilizados
como un “proxy” de marcadores de tejido especifico debido a la especificidad de su expresion,
contribuira a dilucidar el impacto de la domesticacion y la seleccién sobre los distintos érganos y tejidos
porcinos.
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