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SUMMARY

Background. The pig (Sus scrofa domesticus) is one of the most important livestock species due to its high productive
efficiency, rapid growth rate, high prolificacy, and favourable feed conversion. Its ability to convert inputs into high
biological value protein positions it as a key component in food security. Traits such as morphology, productive and
reproductive performance, as well as carcass and meat quality, are influenced by gene expression and the presence of
specific polymorphisms or mutations. Objective. To review and analyse the available scientific evidence on single
nucleotide polymorphisms (SNPs) in genes associated with morphological traits, productive and reproductive
performance, as well as carcass and meat quality in pig breeds. Methodology. The study was conducted through a
literature search using keywords and genes associated with commercially relevant productive traits in pig breeds. The
search was carried out in PubMed, Mendeley, ScienceDirect, Springer, and Google Scholar. A total of 116 articles
were retrieved for data analysis, covering the period from 2000 to 2024. Main findings. Genomic tools have enabled
the understanding of the molecular mechanisms that influence productive traits in pigs. In this review, the
genes TRIB3, BMP2, CSTB, COL21A1, and MSTN were found to be related to productive traits, while
among reproductive traits, the genes BMPRIB, ESR2, LEPR, PRL, and GNRHR stand out, and the genes
TRIB3, BMP2, COL21A1, MSTN, CTSF, and CSTB are related to growth, backfat, daily weight gain, and
meat quality. Likewise, the studies report two SNPs, 15320706814 and rs1112937671, which show
significant effects on carcass length and backfat. Implications. These findings contribute to the optimisation of
genetic selection programmes, improvement of productive efficiency, and preservation of genetic variability in pig
populations. An in-depth exploration of gene networks is essential for enhancing the understanding of these traits.
Conclusion. This review identifies key SNPs and genes that may contribute to the genetic selection of pigs exhibiting
traits associated with improved productive efficiency. The use of molecular markers enables the more accurate
selection of desirable traits, thereby reducing the generation interval and promoting sustainability in pig production.
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RESUMEN

Antecedentes. El cerdo (Sus scrofa f. domestica) constituye una de las especies de mayor relevancia zootécnica, debido
a su elevada eficiencia productiva, rapida tasa de crecimiento, alta prolificidad y conversion alimenticia favorable. Su
capacidad para transformar insumos en proteina de alto valor bioldgico lo posiciona como un pilar fundamental en la
seguridad alimentaria. Rasgos como la morfologia, el comportamiento productivo y reproductivo, asi como la calidad
de la canal y de la carne, estan influenciados por la expresion génica y por polimorfismos o mutaciones especificas.
Objetivo. Revisar y analizar la evidencia cientifica disponible sobre polimorfismos de un solo nucleétido (SNPs) en
genes involucrados en las caracteristicas morfologicas, el comportamiento productivo y reproductivo, asi como en la
calidad de la canal y de la carne en razas porcinas. Metodologia. El estudio se desarrollé6 mediante la biisqueda de
palabras clave y de genes asociados a las caracteristicas productivas de interés comercial en razas porcinas. La
busqueda se realizé en Pubmed, Mendeley, Science Direct, Springer, y en el motor de bisqueda de Google académico.
Para el analisis de los datos se obtuvo un total de 116 articulos y el rango de busqueda que se consider6 fue del afio
2000 hasta 2024. Principales hallazgos. Las herramientas genoémicas han hecho posible la comprension de los
mecanismos moleculares con efecto sobre los rasgos productivos en los cerdos. En la presente revision se encontraron
los genes TRIB3, BMP2, CSTB, COL21A41 y MSTN relacionados con las caracteristicas productivas, mientras que los
reproductivos destaca los genes BMPRIB, ESRI, ESR2, LEPR, PRL, GNRHR y los genes TRIB3, BMP2, COL21A1,
MSTN, CTSF y CSTB estan relacionados con el crecimiento, la grasa dorsal, la ganancia diaria de peso y la calidad de
carne. Asi mismo, los estudios informan dos SNPs como rs320706814 y rs1112937671, los cuales muestran los efectos
significativos sobre la longitud de la canal y la grasa dorsal. Implicacién. Estos hallazgos permiten optimizar
programas de seleccion genética, mejorar la eficiencia productiva y mantener la variabilidad genética en poblaciones
porcinas. Es importante el escudrifio de la red genes para la comprension para estos rasgos. Conclusion. Esta revision
identifica los principales SNPs y genes que pueden contribuir en la seleccion genética de cerdos con la expresion de
actitudes de mejoras en la eficiencia productiva, para la seleccion mas precisa de rasgos deseables mediante marcadores
moleculares, acortando los dias en la seleccion y promoviendo la sostenibilidad en la produccion porcina.

Palabras clave: Mejoramiento; diversidad; rasgo; gen; SNPs

INTRODUCCION

La seleccion natural es un fendmeno impulsado por el
medio ambiente en el que los individuos con genotipos
especificos muestran una capacidad diferencial para
contribuir al acervo genético de la siguiente generacion
en respuesta a presiones ambientales (Falconer 1996).
Por el contrario, la seleccion artificial, o crianza
selectiva, es un proceso impulsado por el hombre
utilizado para fijar caracteres productivos, influyendo
asi en la seleccion de la siguiente generacion en el
contexto de la evolucion (Driscoll et al., 2009). El
mejoramiento genético ha sido una estrategia clave
para mejorar la productividad ganadera mediante el
desarrollo de animales con alto potencial productivo
(Tirados, 2001). Sin embargo, los métodos de
seleccion clasicos basados en caracteres fenotipicos
visibles, como la seleccion individual, a veces pueden
producir respuestas contrarias a las esperadas (Ellen et
al., 2014). Dentro de una unidad de produccion, al
seleccionar verracos y cerdas para reemplazo, no solo
se debe considerar raza, edad y fertilidad (Serenius y
Stalder, 2004), si no también es importante tomar en
cuenta la conformacién, el peso, el nimero de los
pezones y la movilidad (Rohrer y Nonneman, 2017).

Los avances en biotecnologia han contribuido en el
camino para descubrir la estructura genética necesaria
que ayude a realizar la seleccion genética basada en la
expresion de genes Unicos o multiples en cerdos con
alto valor genético (Murray, 1999), estos avances han
demostrado que la variacion de rasgos esta
influenciada por un gran numero de genes, asi mismo

los métodos de evaluacion gendmica proporcionan
predicciones mas precisas del valor genético de las
razas de cerdos al utilizar datos de genotipo (Salek et
al., 2021). Estos avances en tecnologias de proxima
generacion mediante secuenciacion son factibles para
una alta diversidad en especies de genoma (Elshire et
al., 2011). Por ejemplo, el analisis de polimorfismos
de un solo nucleétido (SNPs) mediante secuenciacion
gendmica en razas nativas y lineas comerciales ha
facilitado la identificacion de nuevos genes asociados
a procesos de seleccion, estos genes son significativos
para la domesticacion de las especies, influyendo en
diversos caracteres morfologicos y fisiologicos (Bovo
et al., 2020). Asi mismo, es importante considerar las
mutaciones, ya que estas pueden actuar como una
fuente de microevolucién en las especies, impulsadas
por modificaciones ambientales repetidas (Nosil ef al.,
2021).

Dentro de la seguridad alimentaria la porcinocultura,
adquiere mayor importancia ya que esta se ha visto
obligada a mejorar e incrementar sus niveles de
produccion para proveer proteina animal de calidad
que satisfaga la demanda poblacional, de acuerdo con
datos de 1a FAO se estima que para el 2030 el consumo
per capita de carne sera de 34.4kg en el mundo
(OECD/FAO 2021), para alcanzar estas metas, es
necesario utilizar cerdos de diversas razas que ofrezcan
importantes variaciones genéticas sobre las variables
productivas y reproductivas de interés (Millar y
Connell, 2010), por ejemplo, los rasgos de calidad de
la carne de cerdo pueden tener origenes
multifactoriales (Rodriguez et al., 2022), al considerar
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las asociaciones genéticas entre la fertilidad, los rasgos
de la canal y las caracteristicas de produccion
(Serenius et al., 2004). Por lo que el objetivo del
presente estudio fue revisar y analizar la evidencia
cientifica sobre los avances en el mejoramiento
genético de los genes y mutaciones tipo SNPs
involucrados en las caracteristicas morfoldgicas,
comportamiento productivo, reproductivo y la calidad
de la canal y de la carne en razas porcinas.

METODOLOGIA

Para llevar a cabo la presente revision sistematica se
realizd6 una busqueda exhaustiva en las siguientes
bases de datos seleccionadas: PubMed, Mendeley,
Science Direct, Springer y Google académico de
estudios publicados del 2000 al 2024, bajo el enfoque
y metodologia de sintesis (Prieto y Rumbo-Prieto,
2018). Como motores de busqueda se utilizaron los
siguientes encabezados y palabras claves en inglés:
(Conformation OR depth of body AND Leg strength),
(Number of Suckling Piglets OR Suckling Piglets
AND Number of Piglets Born Alive OR Live-Born
Piglets), (Litter Size OR Prolificacy and Sows OR
Pig), (Carcass Size, Carcass Weight and Quality Meat)
combinando con (Gene and Mutation OR SNP OR
Polymorphism OR Genetic Variation OR QTL). A
partir de dichos parametros, fueron identificados 1505
articulos cientificos, tomando a consideracion si los
estudios se realizaron después del afio 2000 hasta
2024, la busqueda fue realizada hasta 28 de febrero del
2025.

El criterio de inclusion se limitd a temas que trataran
sobre mejoramiento genético, genes, polimorfismos de
un solo nucleétido y mutaciones con efecto sobre las
caracteristicas morfologicas, el comportamiento
productivo y reproductivo, asi como en la calidad de la
canal y de la carne en razas porcinas, importantes para
la seleccion, obteniendo un total de 116 articulos
cientificos. La extraccion de articulos, asi como su
organizacion, se basé en los siguientes parametros:
autor, afo, titulo, revista, resumen, numero, volumen,
paginas, raza, rasgos (morfoldgicos, productivos,
reproductivo y calidad de la carne y la canal), genes,
SNP y modelo, la informacién fue organizada en el
programa Microsoft Office Excel®, dispuestos segun
el rasgo.

RESULTADOS Y DISCUSION
Caracteristicas morfologicas

De acuerdo con la revision de los articulos sobre las
caracteristicas morfologicas, los resultados sugieren
que los mecanismos moleculares son importantes para
el desempeno productivo en diversas razas porcinas,
ya que se observo que estos actiian regulando los
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rasgos morfologicos importantes como la calidad de
las patas delanteras, calidad de las patas traseras,
solidez de las patas, profundidad del cuerpo, postura
trasera, patas traseras débiles, incluyendo el sindrome
de piernas abiertas.

Conformacion fenotipica

Dentro de la conformaciéon fenotipica, los rasgos
morfométricos clave incluyen el peso corporal, la
longitud corporal, la circunferencia toracica, la
distancia de las orejas a la cola, la altura a la cruz, la
altura a la region lumbar, la longitud y el ancho de la
cabeza, la longitud de las orejas y el niimero de
pezones (Ritchil et al., 2014; Yakubu ef al., 2022). La
revision realizada sobre estos aspectos, mostro
unicamente dos genes VRTN y PPARD, asociados a la
conformaciéon general a través de la regulacion del
desarrollo 6seo y muscular en razas porcinas (Le ef al.,
2017), lo que sugiere que los estudios de genotipado
para estos rasgos estan mayormente enfocados en la
busqueda de genes asociados con los rasgos
productivos y reproductivos, por lo que estos rasgos
tienen un mayor potencial de investigacion en la
identificacion de SNPs y genes.

Fuerza de las patas

La fuerza de las patas se considera un rasgo esencial
en las cerdas reproductoras y desempefia un papel
importante en su longevidad, lo que contribuye a
mejorar el bienestar animal (Belkova y Rozkot, 2022;
Pfeiffer et al., 2019). Ademas, pueden existir
correlaciones genéticas significativas entre la calidad
de los nuevos dedos y el nimero de lechones nacidos
vivos en la primera camada, lo que sugiere que las
cerdas con dedos alineados y mejores puntuaciones
generales en las patas tienden a tener mas lechones
nacidos vivos, lo que reduce la mortalidad por
aplastamiento de los lechones (Pfeiffer et al., 2019).
En las busquedas de la informacion de los SNPs en
genes asociados a la fuerza en las patas se obtuvo un
mayor nimero de genes (Tabla 1), dentro de los que
se encontraron genes para los rasgos de sindrome de
piernas abiertas, calidad de las patas delanteras,
calidad de las patas traseras, solidez de las patas,
postura y patas traseras débiles. Dichos resultados
muestran la importancia en el estudio de estos rasgos
para la seleccion de las futuras reproductoras. Un
fuerte desequilibrio de ligamiento entre los genes
CALCR y COLIA2 y el haplotipo -ACGACC- se ha
asociado significativamente (p<0.01) con la accion
general de las piernas y varios rasgos importantes de
fuerza de las piernas (Fan et al., 2009). Asi mismo, se
ha observado que la expresion de los genes RAB32,
HOMERI, JMY e ITGAI puede conducir a problemas
relacionados con el sindrome de piernas abiertas (Hao
etal., 2017).
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Tabla 1. SNPs y genes relacionados con caracteres de conformacion y fuerza de patas en cerdos. SSC:

cromosoma Sus scrofa.

ID SNP Posicion Nombre del gen Raza Rasgo Referencia
(SSC:bp)

ASGA0001519 1:21382287 RAB32 Duroc, Landrace, PSL Hao et al.
Yorkshire (2017)

ALGAO0014296 2:89825751 HOMERI, JIMY Landrace x Yorkshire PSL Hao et al.
(2017)

MARC0006026 16:33866754 ITGAl Duroc, Landrace, PSL Hao et al.
Yorkshire (2017)

rs325197091 2:88206745 HOMERI Tianzhong PSL Xuetal,
(2018)

rs81303888 3:97726517 LRPPRC Landrace CPD Leetal (2017)
rs81327648 6:54949995 WRAP73 Duroc CPT Leetal (2017)

$886352253 6: APOE Large White x Landrace FL Fan et al.
(2009)

$886352454 2: ADAMTS?2, Large White x Landrace BD Fan et al.
COL941 (2009)

$886352507 2: FGFR4 Large White x Landrace PT Fan et al.
(2009)

$s86352249 15: IHH, GNAS Large White x Landrace ~ PTD Fan et al.
(2009)

pb, pares de base; PSL, sindrome de piernas abiertas; CPD, calidad de las patas delanteras; CDT, calidad de las patas
traseras; FL, solidez de las patas; BD, profundidad del cuerpo; PT, postura trasera; PTD, patas traseras débiles

Comportamiento productivo

El comportamiento productivo se considera como una
de las caracteristicas importante que determinan el
éxito en los sistemas de produccion rasgos como la
ganancia de peso de la camada, numero total de
pezones, numero de pezones no funcionales, nimero
de pezones, nimero de pezones derechos y el numero
maximo de pezones en un lado, estan influenciados por
la variabilidad gendémica. Si bien es conocido que la
ganancia de peso permite reducir el tiempo en cada una
de las etapas como lechén-transicion-engorda, las
caracteristicas de los pezones y glandula mamaria
juegan un papel relevante, particularmente durante las
primeras semanas de vida.

Genes asociados con la ganancia diaria de peso

En el analisis de la informacion sobre este rasgo se
encontr6 que el gen CSTB (cistatina B) esta
fuertemente asociado con el aumento de peso diario
(Zumbo et al., 2020). Asi mismo un estudio realizado
por Cai et al. (2022), demostrd que los genes MRAP?2,
LEPROT, PMAIP1, ENSSSCG00000036234, BMP2,
ELFNI, LIG4 y FAMI55A4 estan asociados con el
rasgo de ganancia diaria de peso en las razas Duroc,
Landrace y Yorkshire. Por su parte Fontanesi et al.
(2010), analizaron las importancia del gen TRIB3
(homologo 3 de Tribbles), y como este presenta un
efecto sobre el crecimiento en los cerdos de las razas
Large White y Duroc, dicho estudio mostro un SNP en

la posicion 132pb dando como resultado un cambio de
T>Cyunamutacion en la posicion 146 pb resultando
un cambio de C > T, estas variantes en este gen estan
asociadas con el tejido adiposo y el musculo
esquelético, demostrando  estar  directamente
involucrado con los rasgos de productividad. En
cerdos cruzados de cuatro vias, el analisis GWAS
(estudio de asociacion del genoma completo)
utilizando la  secuenciacion de  fragmentos
amplificados de locus especificos (SLAF-seq) se
identificaron varios genes asociados a rasgos de
crecimiento, incluidos ATP50, GHRHR, TRIMSS,
EIF2AK1, PLEKHAI, BRAP, COL1142, HMGAI,
NHLRCI1, SGSM1, NFATC2, MAMLI1 y PSD3 (Wang
et al., 2022b).

Numero de pezones y produccion de leche

Las glandulas mamarias pasan por una serie de etapas
de desarrollo morfologicamente distintas, de modo
que, al momento del nacimiento, cada glandula
mamaria consta del pezon, una almohadilla de grasa
organizada y dos conductos galactoforos separados,
cada uno con algunas ramificaciones que se extienden
hacia la almohadilla de grasa (Hurley, 2019). El
numero de pezones (NT) se correlaciona con el
nimero de glandulas mamarias inducidas y
mantenidas, al menos hasta la formacion del pezon
(Rohrer y Nonneman, 2017). Un estudio realizado por
King et al, (2003), demostr6 que un QTL
cromosomico significativo (p<0.05) ubicado cerca del
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gen SLIT?2 en el brazo corto del cromosoma porcino 8
(SSC8) controla el nimero de pezones. Por otro lado,
se estima que la heredabilidad (h?) del nimero total de
pezones funcionales varia de 0.36 a 0.42 alrededor de
las 3 semanas de edad y a los 100 kg de peso vivo
(Chalkias et al., 2013). Mientras tanto, a los 100 kg de
peso vivo, el h? de las ubres no funcionales es
moderado (0.29) para las hembras y bajo (0.03) para
los machos (Chalkias et al., 2013). Un estudio
realizado por Smith et al. (2022), informa que los
genes NUCB2, ANGPTL4 y ACE estan asociados con
el desarrollo temprano de la glandula mamaria en
cerdas. Sin embargo, en la revision y analisis de la
informacion en cuanto a este rasgo se encontr6 que los
pezones no funcionales pueden estar determinados por
un lento crecimiento (Chalkias et al., 2013), asi mismo
se encontrd que el desarrollo de los pezones en las
cerdas mejora durante la segunda camada (Farmer et
al., 2012). Por lo que, podemos decir que un mayor
nimero de pezones mejora la productividad de las
cerdas al aumentar la produccion de leche.

Por otro lado se encontré que los SNPs de los genes
ANO3, MUC15, DISP3, FBXO6, CLCN6, HLA-DRA,

Tabla 2. SNPs y Genes con efecto en niimero de tetas. SSC:

Dzib-Cauich et al., 2025

SLA-DRBI, SLA-DQBI 'y SLA-DQAI estan
involucrados en el metabolismo de la lactosa, la
inmunidad del calostro, la produccion de proteina y
grasa de la leche, asi como en la interconversion de
tetrahidrofolato (forma activa del acido folico), la
termogénesis, la via de sefalizacion de la oxitocina y
la via de sefializacion de cGMP-PKG (Shiet al.,2021),
de acuerdo con la revision de estos genes, podemos
decir que estos estan fuertemente asociados con la
capacidad de produccién de leche en las diferentes
razas de cerdos, como se muestra en la Tabla 2.
Ademas, se encontrd que los genes DPF3 y NRPI,
estan asociados con el nimero maximo de pezones en
un flanco en cerdas de la raza Duroc (Li et al., 2021),
mientras que los genes HEG! y XYLT] estan asociados
con el NT en cerdas de la raza Yorkshire (Wei et al.,
2024). En la raza Duroc existe un efecto del 10 % del
gen VRTN, asociado al nimero total de pezones (NT),
representando el 100 % de la heredabilidad aditiva
gendémica (Bian et al, 2021). Ademas, el SNP
S7 97595973, localizado en el gen ABCD4, revela el
8.92 % de la varianza genética para los rasgos del
numero total de pezones (Hong et al., 2021).

Cromosoma Sus scrofa.

ID SNP Posicion Nombre del gen Raza Rasgo Referencia
(SSC:bp)
7:103208408 VRTN Large White N Rohrer y
Nonneman, (2017)
INRA0027601 7:96278617 DPF3 American N Liet al. (2021)
Duroc
S7 97595288 7:97578184 ABCD4 Large White N Hong et al. (2021)
S7 97578184 7:97690890 VRTN Large White N Hong et al. (2021)
S7 97595973 7:97595964 ABCD4 Large White TN Hong et al. (2021)
ASGA0019540 4: -- Landrace TN Lopes et al. (2014)
ALGA0120076 12: -- Landrace TN Lopes et al. (2014)
15692640845 7: VRTN Duroc NFT Zhuang et al. (2020)
Canadienses
MARCO0029355 2: ANO3, MUCI5 Yorkshire LWG Shi et al. (2021)
WU 10.2 6 65751151 6: DISP3, FBXO6, Yorkshire LWG Shi et al. (2021)
CLCN6
MARCO0058875 7: HLA-DRA, SLA- Yorkshire LWG Shi et al. (2021)
DRBI, SLA-DQBI,
SLA-DQAI
ASGA0089631 10:56237188 NRPI American SLR Liet al. (2021)
Duroc
MARCO0038565 7:97652632 VRTN, American MAX Liet al. (2021)
SYNDIGIL Duroc

pb, pares de bases; TN, Numero total de pezones; NFT, Numero de pezones no funcionales; LWG, Ganancia de peso
de la camada; NT, Numero de pezones; SLR, Numero de pezones derechos; MAX, Nimero maximo de pezones en un

lado.
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Peso al nacimiento de los lechones

El analisis sistematico sobre este rasgo mostro que el
peso al nacer se considera un rasgo poco relevante. Sin
embargo, el peso de la camada y la suma de todos los
lechones pueden presentar una h? mas alta, que varia
de 0.3 a 0.4 (Knol et al., 2022). El peso al nacer y el
indice de masa corporal de los lechones nacidos vivos
muestran una correlacion positiva con la supervivencia
al destete (p<0.01) (Rootwelt et al., 2012). Mientras
que la uniformidad de la camada (PU) esta
representada por el coeficiente de variacion del peso al
nacimiento (CVB) dentro de la camada, asi como en el
intervalo entre nacimientos (Wang ef al., 2017), estos
pueden influir directamente en el rendimiento general
de la camada (Tian et al.,, 2016).Un estudio realizado
por Klein et al. (2018), sefiala que las estimaciones de
h? para los rasgos de calidad de la camada fueron 0.09
para la igualdad de la camada, 0.14 para la vitalidad de
los lechones y 0.21 para el peso promedio al nacer de
los lechones. Mientras que un estudio realizado por
Tian et al. (2016), en cerdos Large White, informan
que la h? para el CVB fue de 0.06, mientras que la h?
para el peso total de la camada al nacer para esta raza
fue de 0.17 que es ligeramente superior al CVB,
mostrando una relacion con la PU.

Con respecto a los genes asociados al peso al
nacimiento de los lechones, se encontrdé que el gen
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GLPIR influye en la homeostasis de la glucosa
plasmatica, mientras que los genes AACS, APOB,
OSBPLI0 y LRPIB estan implicados en el
metabolismo y el transporte lipidicos materno-fetal
durante la gestacion (Wang ef al., 2016). Un estudio
realizado por Teixeira et al. (2021), mediante andlisis
de RNA-seq identificé seis genes (DEGs): IBSP,
COL6A6, HBE1, HBZ, HBB y NEUROD, que estan
directamente involucrados en la transicion del
desarrollo embrionario al fetal, incluyendo la
osificacion, el desarrollo del musculo esquelético, la
organizacion de la matriz extracelular, el desarrollo del
sistema cardiovascular, la diferenciacion de eritrocitos
y el desarrollo del sistema neuronal (Tabla 3). Asi
mismo Wang et al., 2016), sefialan la importancia del
estudio de los genes ya estos pueden afectar la ingesta
materna de nutrientes, el metabolismo energético y el
transporte de nutrientes materno-fetal y como estos
pueden influir en el desarrollo placentario y el
crecimiento fetal. Lo que en ultima instancia resulta en
variaciones de peso al nacimiento de los lechones ya
que los factores genéticos fetales representan el 31%
de la variacion normal en peso y longitud al nacer
(Lunde et al., 2007). Otros genes identificados son
SLC25424, PRMT6 y STXBP3 los cuales presentan
posibles efectos sobre el peso al nacimiento de los
lechones en cerdos de la raza Yorkshire y Landrace de
acuerdo con estudios realizado por Li ef al. (2020).

Tabla 3. SNP y genes candidatos asociados con los cuatro rasgos de peso al nacer. SSC: cromosoma Sus scrofa.

ID SNP Posicion Nombre del Raza Rasgo Referencia
(SSC:bp) gen
MARCO0040730 1:108275560  SMAD?7, LIPG, Large White PU Wang et al. (2017)
ACAA2
WU _10.2 3 11397857  3:11397857 GTF2IRDI Large White PU Wang et al. (2017)
ASGA0013487 3:12121767  LOC102157744 Large White PU Wang et al. (2017)
MARCO0019308 9:25110615 UBTFLI Large White PU Wang et al. (2017)
ASGA0001774 1:26631978 TNFAIP3 DLY BW Zhang et a. (2021)
ALGA0021159 3:115678132 -—- DLY BW Zhang et a. (2021)
ASGA0091894 10:15367300 MAPILC3C DLY BW Zhang et a. (2021)
ALGAO0040570 7: GLPIR Pig of Suzhong BWV Wang et al. (2016)
ASGA0062412 14: AACS Pig of Suzhong BWV Wang et al. (2016)
ASGA0016323 3: APOB Pig of Suzhong BWV Wang et al. (2016)
ALGA0109619 13: OSBPLI10 Pig of Suzhong BWV Wang et al. (2016)
ASGA0068602 15: LRPIB Pig of Suzhong BWV Wang et al. (2016)
rs81476258 6:68258924 EPHB?2 Duroc LWB Zhang et al. (2019)
rs332491771 14:1176591 SEMA4D Duroc LWB Zhang et al. (2019)
rs81330557 6: 469 860 SPATA33 Yorkshire LWB Zhang et al. (2023)
rs81293800 8:38814862 GABRA?2, Yorkshire LWB Zhang et al. (2023)
GABRA4

pb, pares de bases; PU, Uniformidad de la camada; BW, Peso corporal; BWV, Variabilidad del peso al nacer; LWB,
Peso de la camada al nacer; DLY, Duroc x (Landrace x Yorkshire).
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Como es bien sabido el acceso al calostro lo antes
posible después del nacimiento es fundamental para la
supervivencia de los lechones. Por lo tanto, se espera
que los lechones con mayor tamafio al nacimiento
posean mayores reservas corporales que puedan
favorecer la vida del lechon hasta la ingesta de calostro
dentro de la primera hora después del nacimiento. Asi
mismo, es importante mencionar que la ingesta de
calostro se ve influenciada positivamente por el peso
corporal y la raza porcinas, al respecto Declerck ef al.
(2017), mencionan que el consumo promedio de
calostro por lechon es de 371+144 g. Ademas del
consumo de calostro la vitalidad de los lechones se
correlaciona negativamente con el tamafio de la
camada (-0.68) y la tasa de mortalidad (-0.65) (Schodl
etal., 2019).

Reproductivo

La reproduccion es clave en los sistemas de
produccion, por lo que rasgos como el nimero total de
lechones lactantes, nimero de nacidos vivos, nimero
total de nacidos y el amafio de camada y la expresion
de sus genes (Tabla 4) son considerados como los
componentes que determina la eficiencia reproductiva
y en paralelo el éxito de las granjas. Una alta capacidad
reproductiva permite obtener un mayor nimero de
crias por parto y por aflo, lo que resulta en una mayor
eficiencia de la produccion porcina. Este proceso esta
regulado por multiples factores fisiologicos,
ambientales y genéticos, que intervienen desde el
inicio de la pubertad hasta el parto y la lactancia.

Genes vinculados a la reproduccion

A través de los afios se han producido cambios en la
fertilidad de los cerdos como resultado de la
domesticacion. Sin embargo, aiin no se comprenden
completamente la variacion genética (Li et al., 2017),
dada su participacion en el desarrollo embrionario, es
esencial una comprension mas profunda de la
variacion genética para mejorar la calidad embrionaria
y, en consecuencia, la fertilidad (Jurisicova y Acton,
2004). Lan et al. (2023) sefiala que los genes GLPIR,
NFYA, NANOG, COX7A42, BMPRIB, FOXPI,
SLC29A41, CNTNAP4 y KIT desempefian un papel
importante en la morfogénesis esquelética, la
condrogénesis, la obesidad y el desarrollo embrionario
y fetal. Por otro lado, en cerdos nativos Putawska, un
SNPs en el gen PRL (prolactina) estd asociado con un
mayor cuidado maternal en cerdas homocigotas
(genotipo Ins/Ins 2.47+0.48), mientras que las cerdas
con genotipo Del/Del (3.54+0.61 puntos) exhiben un
menor cuidado maternal (Babicz et al, 2017). El
manejo y la nutricion juegan un papel crucial en las
interacciones genotipo-ambiente, se cree que existe
una relacion entre las dietas de alimentacion que dan
como resultado una ingesta energética que excede las
necesidades de mantenimiento y la mortalidad
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embrionaria (Leal et al., 2019). La arginina puede
regular la activacion del genoma cigético (ZGA) bajo
restriccion nutricional en embriones porcinos al
promover la sintesis de poliaminas (Zhang et al.,
2022).

En los cerdos de la raza Taihu, la activacion alterada
por el gen ESRI (receptor de estrogeno tipo I) regula
la expresion del gen BMPRIB (receptor de proteina
morfogenética 6sea tipo 1B) (Li et al., 2017). El
haplotipo especifico de Taihu puede afectar la
expresion de ARNm y proteina en el endometrio,
aumentando el ntimero de glandulas endometriales,
con un aumento estimado del tamafio de la camada de
0.4~1 en los cerdos Taihu debido al efecto del gen
BMPRIB (Zhang et al., 2018). Un estudio realizado
por Derks et al. (2019), en las razas Landrace y Duroc
identificaron una mutacion causal g.43952776 la que
corresponde a un cambio de T > G, estas mutaciones
causan dos variantes del sitio de empalme (que afectan
a los genes POLRIBy TADA2A), un cambio de marco
(URB1) y una variante sin sentido (PNKP), lo que
resulta en una pérdida completa de la funcién en estos
genes y con ello la reduccion de la fertilidad en estas
razas.

Tamaiio de la camada

El tamafio de la camada (prolificidad) es un rasgo
deseable en produccion, ya que aumenta el nimero de
lechones disponibles para la venta. Sin embargo, un
aumento del tamafio de la camada se asocia con una
disminucién del peso al nacer de los lechones y, en
consecuencia, a una mayor tasa de mortalidad de los
lechones (Klein ef al., 2018). A medida que aumenta
el tamafio de la camada, también debe aumentar el
nimero de ubres para proporcionar nutricion a todos
los lechones (Chalkias et al., 2013; Rohrer y
Nonneman, 2017). Sin embargo, la h? de los efectos
maternos puede ser insignificante, y la varianza de los
efectos ambientales suele ser permanente (0 a 18% de
la variacion fenotipica). Por lo que, no existe un efecto
materno sobre el tamafio de la camada (Pérez y
Gianola, 1992). Por otro lado, se ha demostrado que la
depresion endogamica, basada en el coeficiente de
endogamia, resulta en una reduccion de -12.33 £ 2.29
lechones nacidos por camada, lo que resulta en una
disminuciéon de -1.23 lechones nacidos por cada 10%
de aumento en la endogamia (Vitezica et al., 2018).

La prolificidad esta vinculada a la tasa de ovulacion;
sin embargo, una correlacion entre la mortalidad
embrionaria y la tasa de ovulacion sugiere un posible
efecto de regresion (Bolet ef al., 1986). En cerdos de
las razas Landrace Finnish y Large White, los rasgos
de prolificidad estan correlacionados  (0.13)
genéticamente con la esperanza de vida productivay la
prolificidad a lo largo de la vida (Serenius y Stalder,
2004). Un estudio realizado por Ding et al. (2022),
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identifico 10 genes candidatos (CAV1, DAB2, FGF12,
FHOD3, DYNC2HI, GRHLI, TCTN3, PYROXD?2,
MMPS8, MMPI3 y PGR), junto con 13 SNPs
pleiotropicos que influyen en multiples caracteristicas
de camada en cerdos Duroc.

En cerdos italianos de la raza Large White, se
identificaron dos marcadores polimorficos con
frecuencias alélicas menores que oscilaron entre 0.10
en el gen AFP (Alpha-fetoprotein) y 0.48 para el gen
RBP4 (Retinol Binding protein 4), asi como los genes
BMPRIB, CXCLI10, ESR2, GNRHR y MAN2B2
asociados con las caracteristicas del tamafio de la
camada (Dall’Olio et al., 2010). Por otro lado, un
estudio realizado por Terman y Kumalska (2012),
identificaron dos alelos diferentes del gen ESR con la
frecuencia del alelo A de 0.71 y el alelo B de 0.29,
ademas reportan las diferencias significativas (p <
0,01) para el genotipo BB presentando un mayor
tamaflo de camada en esta raza. Asi mismo, en un
estudio realizado por Zhao et al. (2019), identificaron
ocho genes INHBA, LEPR, HDHD2, CTNND?2,
RNF216, HMXI, PAPPA2 y NTNI que estan
relacionados con las caracteristicas de la camada ya
que estos genes estan involucrados en el metabolismo
y la tasa de ovulacion de los cerdos. Mientras que un
estudio de genotipado en cerdos de la raza Landrace y
Large White identifico los genes FBXL7, ALDHIA2,
LEPR y DDX los cuales se encuentran asociados con
rasgos de camada en diferentes paridades, teniendo un
efecto en la progresion del desarrollo embrionario (Wu
et al., 2018b).
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Calidad de la canal y de la carne

La calidad de la canal y de la carne es un criterio clave
en la industria porcina, ya que determina en gran
medida el valor comercial del animal y la aceptacion
de los productos por parte del consumidor. Este
conjunto de caracteristicas incluye variables como la
profundidad del musculo del lomo, el porcentaje de
carne magra, el crecimiento, la canal, altura del cuerpo,
la longitud del cuerpo, y la proporcion dsea, huesos de
las piernas y el espesor de la grasa dorsal. Por lo que
se espera que una mayor eficiencia en el rendimiento.

Genes asociados con el tamaiio de la canal

En la industria porcina, los esfuerzos se centran en
mejorar el rendimiento de la canal para satisfacer las
demandas del mercado, atendiendo las preferencias
tanto por carnes marmoleadas como carnes magras. La
longitud de la canal es un mal indicador de la cantidad
de chuletas de lomo de igual grosor que se pueden
obtener a partir de un lomo de cerdo deshuesado
(Becerril et al., 2009). Ademas, el SNP rs320706814,
ubicado aproximadamente 123 kb del gen BMP2
(Bone Morphogenetic Protein 2), es la mutacion causal
candidata mas fuertemente asociada con la longitud de
la canal en cerdos Duroc x (Landrace x Yorkshire) (Li
et al., 2021). Los genes DOK7, ARAPI y SLC1343
(Tabla 5), se han asociado previamente con la
profundidad del musculo de lomo en la raza Duroc
(Ding et al., 2022).

Tabla 4. SNP y genes candidatos asociados a las caracteristicas de la camada. SSC: cromosoma Sus scrofa.

ID SNP Posicion Nombre del gen Raza Rasgo Referencia
(SSC:bp)
rs81356596 2:29795889 -- Yorkshire TNSP Uzzaman et al.
(2018)

rs81447100 13:88653330 -- Erhualian NBA Ma et al. (2018)

rs81330557 6:469860 SPATA33 Yorkshire NBA Zhang et al., (2023)

-- 1:84060730 FOX03 Yorkshire, NBA Wu et al. (2018a)
Landrace

- 1:113925836 ALDHIA2 Yorkshire NBA Wu et al. (2018b)

-- 16:5197665 y FBXL7 Yorkshire TNB, Wu et al. (2018b)

- 16:5206457 NBA

ASGAO0100031  1: 96673697 HDHD?2 Yorkshire, TNB, Zhao et al. (2022)
Landrace NBA

rs80979178 14:21826839 CLCN3 Yorkshire TNB Zhang et al. (2023)

rs81393707 6:147556506 CLICI Yorkshire TNB Zhang et al. (2023)

rs81393705 6:147582955 ZFYVE9 Yorkshire TNB Zhang et al. (2023)

rs336638152 5:9006723 TXN2 Duroc LS Zhang et al. (2019)

rs81318862 6:76074229 ENSSSCG00000003546 Duroc LS Zhang et al. (2019)

1s329711941 6:77726418 ZDHHCI8 Duroc LS Zhang et al. (2019)

pb, pares de bases; TNSP, Numero total de lechones lactantes; NBA, Numero de nacidos vivos; TNB, niimero total de

nacidos; LS, Tamafo de camada.
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Tabla 5. SNPs y genes candidatos asociados a los caracteres de crecimiento y canal. SSC: cromosoma Sus scrofa.

ID SNP Posicion (SSC: inicio Nombre Raza Rasgo Referencia
- final) del gen
-- 8:2113824-2538785 DOK7 Duroc LMD Ding et al. (2022)
-- 9: 7165800-7643984 ARAPI Duroc LMD Ding et al. (2022)
-- 17: 48234481- SLCI1343 Duroc LMP Ding et al. (2022)
48714245
rs331255072 7:30302467 HMGAI Bama Xiang GRO Gong et al. (2019)
rs339529341 X:121189410 AFF2 Bama Xiang CARC Gong et al. (2019)
-- 7:31539932-31541378 FKBPS5 Large White BH, BL y BR Zong et al., (2023)
x Min pig
rs0700777 7:30235367 HMGAI Hybrid pigs LB Xie et al., (2023)
2.219AA -- TBCIDI Large White BFT Fontanesi et al. (2011)

LMD, Profundidad del musculo del lomo; LMP, Porcentaje de carne magra; GRO, Crecimiento; CARC, Canal; BH,
altura del cuerpo; BL, Longitud del cuerpo; BR, Proporcion dsea; LB, Huesos de las piernas; BFT, Espesor de la grasa

dorsal.

Genes relacionados con el metabolismo de la grasa
y carne

Diversos genes participan en la regulacion del
metabolismo de la grasa, en la presente revision se
encontrd que las regiones gendmicas de SSC4, SSC8 y
SSC16 estan asociadas con el metabolismo de los
acidos grasos en un cruce de Iberian X Landrace
(Ramayo et al., 2012), mientras que SSC5 esta
relacionada con la composicion de acidos grasos en la
grasa perirrenal y dorsal en un jabali japonés cruzado
con Large White (Nii ez al., 2006), las regiones SSCI
y SSC15 estan asociadas con puntos de fusion mas
altos de la grasa, mientras que SSC2 esta relacionada
con puntos de fusiéon mas bajos (Liu et al., 2007). Por
otro lado, una mutacion en el gen MSTN (miostatina
porcina) se asocia con aumentos significativos en la
profundidad muscular y disminuciones en Ila
profundidad de la grasa, lo que sugiere que el alelo
deletéreo se mantiene en una frecuencia moderada
(frecuencia alélica, g = 0.22) debido a la ventaja de la
heterocigosidad (Matika et al., 2019). Wang et al.
(2022a), sefalan que el gen COL21A41 (Collagen Type
XXI Alpha 1 Chain) codifica proteinas que
desempenan un papel importante en la deposicion de
grasa dorsal del cerdo al influir en la remodelacion de
la matriz extracelular (ECM). Se ha identificado el
SNPs 151112937671 en el gen COL21AI, tiene un
efecto significativo en el espesor de la grasa dorsal con
niveles de genomica de Bonferroni del 1% y el 10%,
respectivamente en cerdos cruza de machos (Duroc %
Saba) con hembras (Yorkshire x (Landrace x Saba)
(Wang et al., 2022a).

En cerdos Large White, una mutacioén puntual (G > C)
en el gen CTSF (catepsina F porcina) estd asociada con
la calidad de la carne (Russo et al., 2003), mientras que
los genes TNC, ITGAS, ITGAIl, THBS3 y CD44
juegan un papel clave en la regulacion de la
variabilidad de la pérdida por goteo en la carne de

cerdo de la raza Duroc (Zhao et al., 2019). Asi mismo
en la presente revision se encontrd, que la alta
expresion de los genes ACACA, ACP y FASN en el
musculo Longissimus dorsi se asocia con un aumento
de los acidos grasos araquidonico y eicosapentaenoico
acidos grasos esenciales y de alto valor bioldgico en
cerdos Landrace x Yorkshire (Lemus et al., 2020). Por
otro lado, en los cerdos Pelon mexicano, los genes
ACACA y SREBPI1 muestraron una menor expresion
en el musculo Longissimus dorsi y la grasa dorsal (p <
0.001), lo que se correlaciona con un menor contenido
de grasa en la canal, lo cual podria ser una
caracteristica importante dentro de la industria carnica
(Dzib et al., 2021).

CONCLUSIONES

La revision de analisis de genes y mutaciones en
caracteristicas morfologicas, comportamiento
productivo y reproductivo, calidad de la canal y carne
en razas porcinas mostrd, la importancia de su
identificacion y el efecto directo que estos genes tienen
sobre las variables de interés productivo, por loque los
resultados pueden considerarse para la seleccion de las
futuras generaciones de razas de cerdos. La aplicacion
de herramientas de genotipado ha permitido la
generacion de informacion similar a la evolucion, con
una vision de seleccion mas precisa basada en
marcadores genéticos, con el potencial de optimizar
caracteres clave en la industria porcina. Ademas, sigue
siendo esencial mejorar y refinar los métodos de
seleccion, asi como conservar las razas nativas como
recursos genéticos valiosos, fomentando la resiliencia
en respuesta a los cambios evolutivos sutiles
impulsados por la seleccion humana.
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