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RESUME

Los orig n s d 1 Pampa-Rocha aun son d sconocidos, p ro
se considera que podrian ser producto de los cerdos intro­
ducidos por los colonizadores y de las razas Poland China
y Berkshire (1900 y 1920). Nuestro objetivo es estudiar su
variabilidad genetica mediante marcadores moleculares y
determinar el origen Asiatico 0 Europeo de las lineas mater­
nas que intervini ron en su formaci6n. Se amplificaron 10
animaIes con 9 microsatelites (MS) recomendados por FAO
para studios de diversidad. Ademas, se amplificaron y se­
cuenciaron 6 muestras para una region de 131 pb del gen
citocromo B (CytB) del ADN mitocondrial (ADN mit), cu­
yos haplotipos permiten determinar su origen europeo y/o
asiatico. E1 promedio del numero de al los de los microsa­
telites es de 4,55 y el Indice de H t rocigosidad (IH) de
0,653. De acuerdo a la cantidad de alelos que se observa
para los MS, se concluye que la poblacion presenta un ele­
vado polimorfismo. En cuanto a los haplotipos del ADN­
mit, 4 animales pres ntan el haplotipo europeo Ely 2 el
haplotipo asiatico AI, por 10 cual el orig n de esta raza
podria ser a partir d razas uropeas que tuvieron introgre­
sion con razas asiaticas.

Palabras clave: nlarcadores n'loleculares, variabilidad
suinos Pampa.

SUMMARY

The origin of Pampa-Rocha pig breed still remains to be
elucidated, but it is believed that it might have result d from
the crossbreeding of pigs introduced during the Spanish
colonization (1500) and other British and American breeds
such as Poland China and Berkshire. This crossbreeding event
took place in the 1900-1920 period. The objective of this work
is to study the genetic variability of Pampa-Rocha by mans
of molecular markers, as well as to determine the original breeds
involved in the formation of this Uruguay autochtonous breed
. T n animals were typed for 9 microsatellites (MS),
recommended by the FAO for performing diversity studies. In
addition, 6 animals were sequenced for a 131 bp region of the
cytochron1e B (CytB) gene of the mitochondrial D A (mit
DNA). Cytochrome B haplotypes allow to determine the
European and/or Asian origin of pig breeds. The mean numb r
ofMS alleles was 4,55 and the Heterozigosity Ind x (HI) was
0,653. According to the number of MS allel s observed) it is
concluded that the studied Pampa-Rocha population pres nts
a high level of polymorphism. Reggarding to Pampa-Rocha
breed formation) its most probabl origin 111ight hay been from

uropean breeds, some of them introgressed with asian breeds,
as shown by maternalmitDNA.
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TRODUCCION

La raza Pampa-Rocha (PR) es una po­
blacion de cerdos adaptada al ecosiste­
rna de banados del Este del pais, zona
que es reserva mundial de Ia bi6sfera. Se
considera que el PR podria ser producto
d los cerdos introducidos por los colo­
nizadores y de las razas Poland China y
Berkshire. Los cerdos de la raza PR son
criados como principal rubro producti­
vo de esa regi6n por pequefios produc­
tores familiares, siendo la unica raza crio­
lla del pais (7). La caracterizaci6n pro­
ductiva a campo ha identificado buenos

parametros reproductivos (5 y 6) y pro­
ductivos (1). Dadas estas caracteristicas
s considera un r curso zootecnico que

s de gran importancia conservar yestu­
diar con el fin de realizar un aporte al
desarrollo sostenible de la region.

Nuestro objetivo es estudiar su variabi­
lidad genetica mediante marcadores mo­
leculares y det rminar el origen Asiati­
co 0 Europeo de las lineas maternas que
intervini ron en su formacion. por ser
ampliamente usados para realizar este
tipo de estudios (2,4).

Las muestras pertenecen al Centro Re­
gional Sur de la Facultad de Agronomia,
las cuales son repres ntativas de dif ­
rentes regiones donde se crta el PR: or­
te (Paso Barranca, Lascano, C bollati))
Sur (Valizas y Castillo) y cruzas de es­
tas zonas. Se extrajo DNA de pelo y se
amplificaron, mediante la tecnica d re­
accion en cadena de la polimerasa (PCR)
y en un total de 10 animales, 9 mlcrosa­
telites (eGA, S0155, S0225, S0226,
SVV24,SVV72,SVV240,SVV632,SVV911)
recomendados por FAO
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(w w W. to u lou s e. in r a. fr 11 g c Ipig I
panel.htm). Se seleccionaron 6 mu stras
d diferente origen materna para anal i­
zar los haplotipos d I gen citocromo B
mitocondrial (CytB). Para ello se ampli­
fico una secuencia de 131 pb que contie­
ne 4 polimorfismos de un solo nuc] ,oti­
do localizados en las posiciones: 47 (TI
C), 49 (GIA), 52 (CIT) and 56 (GIA) pb
del producto de PCR (posiciones 15036,
15038,15041 y 15045pbd PDNmitdel
cerdo). Los haplotipos El (TOCG) y E2
(TOTO) son europeos, nlientras que e]
AI (CATA) y el A2 (CATO) son asiati­
cos (2). La t' cnica y los cebadores utili­
zados para el analisis del CytB es la des­
crita por Clop y col. (2). La secuencia­
cion del producto amplificado se realizo
con e] kit de reaccion BigDye T rmina­
tor Cycle Sequencing v2.0 Ready Reac­
tionO (Appl i d Biosyst ros, Fost r
City, CA) en un secuenciador automati­
co de Applied Biosystems.

RESULTADOS YD SCUSION

El promedio d I num ro de al los de los
microsat 'lites fue de 4,55 y el Indice de
Heterocigosidad fue de 0,653 con un ran­
go de 0,329 (S0225) a 0,755 (S0226).
Teniendo en cuenta el pequeno tamafio
d la muestra, se observo un elevado po­
limorfismo ya que si la comparamos con
8 subpoblaciones de Cerdo Iberico (4)
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los cuales pr sent ron un promedio de
alelos de 5,84 a 3,44 y un IH menor al
de nuestra raza (0,6413 a 0,4634). En
cuanto a los hap]otipos del DNAmit, 4
animales presentaron haplotipo europ 0
(E 1) y 2 haplotipo asiatico (A 1). Por 10
tanto, su origen mat rno podrfa ser u­
ropeo y asiatico ya que se ha identifica­
do el haplotipo mas frecuente en cerdos
salvaj s y domesticos europeos y el ha­
plotipo caracteristico de las razas asiati­
cas como el Jabali de Japon y la raza
Meishan de China (2,3). Este fenomeno
tambien se describe en las razas Larg
White, Landrace, B rkshire, Duroc (3) y
en el cerdo Negro de Islas Canarias (2),
10 que indicarfa 1a participacion de razas
asiaticas en su fonnacion. Por 10 tanto,
1a procedencia del haplotipo asiatica n
PR podria provenir ya sea de las cruzas
con Poland China 0 d I cerdo Negro de
las Islas Can rias que habria sido 1ntro­
ducido en la epoca de la colonizaeion ibe­
rica.

Con I fin d analizar si los PR del Sur
eran una subpoblacion di~ rente a la del
Norte se det rminaron los alelos de MS
que eran eompartidos por animales pro­
cedentes de ambas r gion s, observan­
dose que 7 de los 9 MS presentaron ale­
los en comun. Por otro lado, a] existir los
dos tipos de haplotipos del ADN mit en
anin1ales perteneci nt s a las diD r ntes
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regiones, s considera que probablemen­
te haya xistido intercambio d madres
entre elIas 0 que sean de un mismo ori­
gen. Sin embargo al observars que 3 ale­
los se presentaron solamente n los ani­
males cruza Norte-Sur, probablement
la muestra no fue 10 sufiei ntemente gran­
de como para detectar su proe deneia y
por 10 tanto no seria repr s ntativa de
las diD rencias genetieas que existen en­
tre los PR de estas dos regiones. Por 10
cual, para determinar si son dos subpo­
blaeiones diferentes habria que ampliar
la muestra.

CO CLUSIONES

I.-La poblacion presenta una gran varia­
bilidad genetica de acuerdo al num ro
promedio de alelos presentados (5,84)
y el IH (0.6413).

2.-EI origen mas probable del PR sedan
las razas europeas, algunas de las eua­
les estarian introgresadas con razas
chinas, segun los haplotipos d I DNA
mit (E1, AI).

3.-Probablemente no existirian dif ren­
eias entre los animales del Norte y del
Sur ya que 7 d los 9 microsatelites
presentaron alelos eomunes, pero para
det rminar si son dos subpoblaciones
habria que ampliar la muestra.
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