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RESUMEN

El gen SLC11A1 codifi ca un transportador catiónico
localizado en la membrana del fagolisosoma de
los macrófagos, que tiene participación activa en
la supresión de infecciones bacterianas y presenta
dos microsatélites polimórfi cos (dinucleótido GT)
en el extremo 3’UTR y algunos de sus alelos
han sido asociados con resistencia natural a
patógenos intracelulares en animales domésticos.
A fi n de caracterizar la variabilidad genética del
microsatélite “A” del extremo 3´UTR del gen
SLC11A1 presentes en un rebaño de cabras
Criollas localizado en el estado Lara, se amplifi có
mediante una PCR un fragmento de 233 pb a
partir del ADN aislado de 62 muestras sanguíneas
colectadas en el centro de producción de ovinos y
caprinos del INIA-Lara. Los amplicones obtenidos
fueron sometidos a un análisis de polimorfi smos
conformacionales de cadena simple (SSCP) y las
muestras fueron agrupadas según la identidad
de su patrón SSCP; de esta manera se formaron
seis grupos de análisis. Se tomaron muestras
representativas de cada grupo para determinar
el número de repeticiones GT en el microsatélite
“A”, mediante secuenciación de ADN. Las
frecuencias genotípicas fueron estimadas a partir
de la secuencia nucleotídica correspondiente
a cada grupo de análisis (GT12/GT17=0,016;
GT12/GT13=0,016; GT13/GT13=0,016; GT13/
GT15=0,290; GT13/GT16=0,483; GT16/
GT18=0,177) y las frecuencias alélicas obtenidas
fueron GT12=0,0161; GT13=0,4113; GT15=0,1452;
GT16=0,3306; GT17=0,0081 y GT18=0,0887. El
coefi ciente de información polimórfi ca fue 0,6390,
la heterocigosidad observada fue 98,39% y la
heterocigosidad esperada era 69,79%. El rebaño
muestreado no se encuentra en equilibrio genético
(P<0,05).
Palabras clave: marcador molecular, genotipos,
polimorfi smo.

ABSTRACT

The SLC11A1 gene encodes a cationic transporter
located in the membrane of phagolysosome of
macrophages, which has active participation in
the suppression of bacterial infections and has
two polymorphic microsatellite (dinucleotide GT) at
the end 3’UTR and some of its alleles have been
associated with natural resistance to intracellular
pathogens in domestic animals. In order to
characterize genetic variability in microsatellite “A”
at region 3’UTR of SLC11A1 gene present in a herd
of native goats located in Lara state, was amplifi ed
by PCR a fragment of 233 bp from DNA isolated
from 62 blood samples collected in the Center of
Production of Sheep and Goats of INIA-Lara. The
amplicons obtained were subjected to single strand
conformational polymorphism analysis (SSCP) and
samples were grouped according to the identity
of its SSCP pattern; thus six analysis groups
formed, representative samples of each group
were used to determine the number of repetitions
GT in the microsatellite “A”, by DNA sequencing.
Genotypic frequencies were estimated on the
basis of the nucleotide sequence corresponding
to each analysis group. (GT12/GT17=0.016;
GT12/GT13=0.016; GT13/GT13=0.016; GT13/
GT15=0.290; GT13/GT16=0.483; GT16/
GT18=0.177) and the allelic frequencies obtained
were GT12=0.0161; GT13=0.4113; GT15=0.1452;
GT16=0.3306; GT17=0.0081 and GT18=0.0887.
Polymorphic information coeffi cient was 0.6390,
the observed heterozygosity was 98.39% and the
expected heterozygosity was 69.79%. The sampled
herd is not in genetic equilibrium (P<0.05).
Key words: Molecular marker, genotypes,
polymorphism.
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INTRODUCCIÓN
El gen SLC11A1 (Solute Carrier Family 11
Member A1) es un miembro de la familia SLC11
(transportadores de iones metálicos divalentes
junto a transporte de protones) y codifi ca una
proteína transmembrana que se localiza en los
endosomas tardíos y lisosomas de macrófagos
y células dendríticas, y gránulos terciarios de
neutrófi los (Techau et al., 2007). La proteína
funciona como un transportador de metales de
transición divalentes (Fe++y Mn++) que intervienen
en el metabolismo del hierro y los mecanismos
de resistencia del hospedador contra algunos
patógenos (Cellier et al., 2007). En el hombre,
algunos alelos de este gen se han asociado con
la susceptibilidad a enfermedades infecciosas
como tuberculosis y lepra, y enfermedades
infl amatorias como artritis reumatoide y la
enfermedad de Crohn (O’Brien et al., 2008).
En animales domésticos, el gen SLC11A1 es
considerado como un candidato para el control
de la resistencia o susceptibilidad a diversos
patógenos intracelulares (Adams y Templeton,
1998; Blackwell et al., 2001; Díaz et al., 2005;
Pinedo et al., 2009). Desde su identifi cación inicial
por Vidal et al. (1993), el gen SLC11A1o Nramp1
(como fue conocido inicialmente), ha sido objeto
de numerosos estudios a fi n de determinar su
variabilidad genética (Pitel et al., 1994; Matthews
y Crawford, 1998; Horín et al., 1999; Ables et
al., 2002; Coussens et al., 2004; Borriello et al.,
2006; González et al., 2006; Paixão et al., 2006;
Vázquez et al., 2006; Martínez et al., 2008a;
Liandris et al., 2009; Trujillo y Valderrama, 2009;
Vacca et al., 2011; Hasenauer et al., 2013) y la
asociación de los polimorfi smos identifi cados,
con los estados de resistencia o susceptibilidad
a enfermedades infecciosas en especies de
interés zootécnico (Barthel et al., 2000; Barthel
et al., 2001; Kumar et al., 2005; Reddacliff et al.,
2005; Capparelli et al., 2007a; Capparelli et al.,
2007b; Paixao et al., 2007; Ganguly et al., 2008;
Martínez et al., 2008b; Cerquera et al., 2009;
Korou et al., 2010; Martínez et al., 2010; Ruiz-
Larrañaga et al., 2010; Kadarmideen et al., 2011;
Kumar et al., 2011; Paixão et al., 2012; Taka et
al., 2013; Iacoboni et al., 2014).
Un estudio realizado por Liandris et al. (2009),
determinó la secuencia del gen SLC11A1 a partir
de una muestra de 50 cabras Capra hircus,

GenBank FJ388877, (Benson et al., 2013) y
se reportó el hallazgo de dos microsatélites
polimórfi cos en el extremo 3’ de la región no
traducida (3’UTR), donde ambos microsatélites
presentan como motivo de repetición un
dinucleótido Guanina-Timina (GT). Los
microsatélites denominados en este trabajo “A”
y “B” están delimitados en su extremo 5’ por una
secuencia de 41 nucleótidos y en su extremo 3’
por una secuencia de 28 nucleótidos, con alta
homología entre los dos microsatélites. Ambas
microsatélites y sus respectivas regiones
fl anqueantes son contiguos (Figura 1).
El microsatélite “A” mostró de 14 a 18 repeticiones
GT, mientras que el microsatélite “B” solo
presentó dos alelos con 7 y 8 repeticiones GT, y
ambos presentan un motivo nucleotídico que los
delimita con precisión dentro de la secuencia de
la región 3’UTR del gen; AAGG(GT)nGCATGC….
AAGG(GT)nGCATGC.
Vacca et al. (2011) evaluaron seis razas caprinas
de explotación común en Europa y determinaron
mediante hibridación fl uorescente in situ
(FISH) que la ubicación cromosómica del gen
SLC11A1 en cabras corresponde a la región
pericentromérica del cromosoma 2. En dicho
ensayo se realizó un análisis de polimorfi smos
conformacionales de cadena sencilla (SSCP)
(Orita et al., 1989; Hayashi, 1991) a partir del
microsatélite “A”, y se obtuvieron 23 patrones
electroforéticos, que correspondieron a ocho
alelos con repeticiones dinucleotídicas que
van desde GT11 hasta GT19, sin presentar la
repetición GT13 en ninguna de las muestras
analizadas.
En Venezuela se realizó un ensayo preliminar
para detectar la presencia de polimorfi smos
en el extremo 3’UTR del gen SLC11A1 en una
muestra de 20 cabras Criollas y se identifi caron
cuatro patrones electroforéticos mediante la
técnica SSCP (De La Rosa et al., 2014).
El análisis SSCP se basa en el principio
de que la movilidad electroforética de una
cadena sencilla de ADN en un soporte no
desnaturalizante es altamente dependiente
de su tamaño y estructura (Gasser et al.,
2007). Cuando la molécula se encuentra en
solución, la cadena sencilla de ADN adopta una
conformación secundaria y terciaria particular
debida al aparejamiento complementario de
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los nucleótidos intracatenarios. Estos arreglos
conformacionales dependen de la longitud de
la cadena, secuencia nucleotídica, localización
y número de regiones de aparejamiento
(Hayashi, 1991). Por lo tanto, una mutación en
una determinada posición nucleotídica en la
secuencia principal puede alterar la conformación
tridimensional de la molécula (Hayashi, 1991).
Cuando las cadenas de ADN son separadas en
una matriz no desnaturalizante a temperatura
constante, las cadenas que difi eren por un
solo nucleótido pueden discriminarse, tomando
en cuenta los cambios en su movilidad como
consecuencia de las diferentes conformaciones
adoptadas (Gasser et al., 2007).
La interpretación de un análisis SSCP es
sencilla. Lo que se busca es una variación
de los patrones electroforéticos SSCP entre
diferentes muestras. La variación puede ser
una banda o algunas bandas adicionales. Las
muestras representativas con patrones SSCP
distintivos se pueden secuenciar para defi nir
las variaciones de la secuencia. De esta forma,
las variaciones inicialmente desconocidas en la
secuencia pueden ser identifi cadas y defi nidas
(Sunnucks et al., 2000). Dada su relativa
simplicidad técnica y capacidad de detección
de mutaciones, el marcador SSCP proporciona
una potente herramienta para identifi cación de
patógenos, evaluación de variación genética
dentro y entre muestras o poblaciones y como
punto importante, permite identifi car mutaciones
desconocidas (Bastos et al., 2001; González et
al., 2006; Paixão et al., 2006; Cerquera et al.,
2009; Pazzola et al., 2010; Ranjan et al., 2011;
Estrada-Cuzcano et al., 2013).
Los pequeños rumiantes, tienen gran impacto
socio-económico en los países del tercer mundo
y en Venezuela la vida de miles de familias

campesinas depende de una u otra manera
de la cría del caprino como medio de vida, lo
cual da particular relevancia a su aspecto social
sobre cualquier otro (Alejua y Rodríguez, 2006;
Muñoz et al., 2008). La cabra fue introducida
en Venezuela, al igual que en otros países
de Latinoamérica, por los colonizadores
españoles durante el siglo XV (Mellado, 1997)
y ha evolucionado a través de un proceso de
selección natural, incrementando la resistencia
y sobrevivencia a un medio muy hostil en las
zonas áridas y semiáridas ubicadas en los
estados Lara y Falcón.
Estas zonas se caracterizan climáticamente
por promedios anuales de precipitación de 420
mm, temperatura promedio de 28,3ºC, altitud
promedio de 280 m.s.n.m, y vegetación de tipo
Bosque Seco-Espinoso en terrenos quebrados
y rocosos. Estos parámetros ambientales han
condicionado el desarrollo del ganado caprino
local, lo que ha resultado en alta rusticidad y
adaptación al medio, pero también en bajos
niveles de producción. Esto determina un
marcado predominio de la cría extensiva con
una orientación económica de subsistencia, con
rebaños que oscilan entre 200 a 600 animales, en
los cuales no existe ningún criterio de selección
para la permanencia o descarte de los animales
(Pariacote et al., 2004; Dickson y Muñoz, 2007).
El bajo nivel de producción de estos sistemas,
tiene origen multifactorial y se hace necesaria
la identifi cación y análisis de estos factores
limitantes para poder formular planes de
desarrollo coherentes y exitosos. Sin embargo,
las iniciativas en el aspecto productivo solo se
han dirigido hacia la introducción de recursos
genéticos exóticos con alta capacidad genética
aditiva para características productivas,

Figura 1. Organización estructural de la región 3’UTR en el gen SLC11A1 en cabras. Adaptado
de Liandris et al. (2009).
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subestimando la adaptación y otras posibles
ventajas del caprino Criollo (Dickson et al., 2001).
Por tanto, la identifi cación de polimorfi smos
del gen SLC11A1 representa una primera fase
exploratoria para detectar variantes alélicas
potencialmente favorables para la resistencia
a enfermedades infecciosas, dándole un valor
agregado a este germoplasma, con miras a
desarrollar un programa integral de conservación
e incorporarlo en las estrategias de mejoramiento
genético de la población caprina local.
En razón de lo arriba expuesto, este trabajo
se planteó como objetivo la caracterización de
la variabilidad genética del microsatélite “A”,
presente en el extremo 3’UTR del gen SLC11A1
en un rebaño de cabra Criollas en el estado Lara.

MATERIALES Y MÉTODOS
Para este ensayo se colectaron 62 muestras
de sangre periférica en un rebaño de cabras
tipifi cadas como Criollas, que forman parte de
un programa de recuperación y mantenimiento
de la raza, fomentado por el Centro de
Producción de Ovinos y Caprinos del Instituto
Nacional de Investigaciones Agrícolas (INIA)
en el estado Lara, Venezuela. Este rebaño es
una población pequeña (152 individuos) que
tiene una naturaleza experimental con fi nes de
conservación, con lo cual se realizan cruces
dirigidos a fi n de mantener la diversidad genética.
Las muestras sanguíneas fueron colectadas en
tubos Vacutainer® de 5 ml contentivos de K2EDTA
y refrigeradas a 4ºC hasta su procesamiento. El
ADN genómico fue aislado usando un protocolo
de precipitación salina optimizado por De La Rosa
et al. (2013), en resumen; 400μl de cada muestra
se solubilizaron con 1000μl de un tampón (Tris-
Cl 20mM; pH 7,6) y se incubaron a temperatura
ambiente por diez minutos. Posteriormente, las
muestras fueron centrifugadas a 20.800 RCF
(fuerza centrífuga relativa) por 20 segundos y
el sobrenadante fue descartado. Las pastillas
resultantes fueron incubadas en una solución de
lisis (EDTA 1mM, Tris-Cl 10mM, 0,1% SDS; pH
8) a temperatura ambiente durante 20 minutos.
Los residuos proteicos fueron digeridos con
proteínasa k (2,5μl, 20 mg.ml-1) durante cuatro
horas a 55ºC.

Se usó acetato de potasio 5M para precipitar
los residuos peptídicos mediante centrifugación
a 20800 RCF. El sobrenadante fue mezclado
con una solución de etanol absoluto y acetato
de sodio 0,12M para provocar la precipitación
del ADN. El ADN aislado fue lavado dos veces
con etanol al 70% y solubilizado en un tampón
de conservación (Tris 10mM, EDTA 1mM; pH 8),
la integridad de las cadenas aisladas se verifi có
por electroforesis en geles de agarosa al 0,8%
con SYBR®Safe incorporado (1/50.000) y la
concentración total de ADN en las muestras se
determinó mediante espectrofotometría óptica.

Amplifi cación In Vitro del extremo 3’UTR del
gen SLC11A1
A partir del ADN genómico aislado se amplifi có
un segmento de 233 pb usando los cebadores:
Ex15F: 5´-GTCTGGACCTGTCTCATCACC-3´
y 2Ex15R: 5’-ACTCCCTCTCCATCTTGCTG-3’
(Vacca et al., 2011), los cuales tienen como
diana un segmento de 233 pb que se ubica en
la posición 1587-1820 del gen SLC11A1 caprino,
GenBank GU440577.1 (Benson et al., 2013) y
contiene la región del microsatélite “A” (Figura
2).
Las mezclas para la PCR fueron preparadas en
un volumen fi nal de 25ul, que contenía; tampón
1X; MgCl2 1,5 mM; dNTP´s 0,2 mM; cebadores
0,2 mM cada uno; Taq polimerasa 0,7 U; ADN
molde 50 ng. La amplifi cación se desarrolló con
un paso de desnaturalización inicial de 3 minutos
a 94ºC, seguido por 35 ciclos de 25s a 94ºC, 20s
a 60,1ºC y 15s a 72ºC, y una extensión fi nal de
7 minutos a 72ºC. Los amplicones se verifi caron
en geles de agarosa al 2%, con SYBR®Safe
incorporado en proporción 1/50.000.

Análisis de Polimorfi smos Conformacionales
de Cadena Sencilla
Los productos PCR se mezclaron con una
solución desnaturalizante (Formamida 95%:
Azul de Bromofenol 0,5%: EDTA 25 mM) en
proporción 1:1 y sometidos a desnaturalización
a 95ºC durante diez minutos e inmediatamente
colocados en un recipiente con hielo durante
cinco minutos.
Los patrones SSCP se obtuvieron mediante
electroforesis en geles de poliacrilamida (49:1)
al 10% con glicerol incorporado en un 4%. La
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Figura 2. Secuencia en formato FASTA correspondiente al Exón 15 y un segmento
de la secuencia codifi cante (CDS) del gen del miembro 1 de la familia 11
de transportadores de soluto (SLC11A1) en cabras (Capra hircus). Esta
versión (1) de la entrada GU440577 fue remitida a GenBank por Vacca et
al. (2011). En negrita se denota la posición de los cebadores y la región
del microsatélite “A” (dinucleótido GT) se resalta en fondo gris.

solución tampón para la corrida fue Tris-Borato-
EDTA (TBE)(0,5X) previamente refrigerado
a 6ºC. La electroforesis se realizó bajo las
siguientes condiciones; 12 W constantes
durante tres horas y temperatura ambiental de
20ºC. Una vez fi nalizada la electroforesis se
realizó la tinción de los geles, por inmersión en
una solución de SYBR®Safe y TBE 0,5X en
proporción 1/10.000, durante 25 minutos con
agitación suave continua.

Genotipado de las muestras
Las muestras fueron agrupadas de acuerdo a
la identidad de sus patrones SSCP, generando
de esta manera seis grupos de análisis. Se
seleccionaron las muestras más representativas
y mejor defi nidas de cada grupo, para proceder a
su re-amplifi cación por una PCR. Los amplicones
fueron enviados a Macrogen Sequencing
Services (Macrogen Inc.) para su purifi cación
y secuenciación directa, los electroferogramas
resultantes fueron editados, analizados y
comparados usando la aplicación DNABaser
(DNABaser, 2012). A partir de la secuencia
obtenida se determinó el genotipo de la muestra,
mediante conteo directo de las repeticiones
del dinucleótido GT. Los grupos de análisis
SSCP fueron tipifi cados de acuerdo al genotipo
asignado a las muestras representativas de
cada grupo.

Análisis estadístico
Los archivos de secuencias FASTA fueron
revisados con la aplicación TextPad 5.2 (2008)

y mediante la aplicación Bioedit (Hall, 1999) se
obtuvieron seis secuencias consenso a partir
de los archivos FASTA correspondientes a las
muestras secuenciadas dentro de cada uno de
los grupos de análisis SSCP. La herramienta
BLAST (Altschul et al., 1990; Zhang et al., 2000)
fue usada para alinear y comparar las secuencias
consenso con la secuencia de referencia
NM_001285694.1 almacenada en NCBI RefSeq
(Pruitt et al., 2004), de esta forma se verifi có
la identidad de los amplicones obtenidos y la
calidad del ensayo.
Las matrices de datos genotípicos se
construyeron usando TextPad 5.2 (2008) y fueron
procesadas mediante la aplicación CONVERT
(Glaubitz, 2004) para generar archivos de datos
compatibles con el formato de entrada de las
aplicaciones POPGEN32 (Yeh y Boyle, 1997),
FSTAT (Goudet, 1995) y GENEPOP V4 (Rousset,
2008). Las frecuencias genotípicas se estimaron
por conteo directo de los patrones SSCP y su
relación con los genotipos del microsatélite “A”
obtenidos a partir de los electroferogramas. Las
frecuencias alélicas, proporciones de Hardy-
Weinberg (HW), contenido de información
polimórfi ca (PIC), heterocigosidad esperada
(He), heterocigosidad observada (Ho) y el
coefi ciente de endogamia (Fis) fueron calculados
a partir de las frecuencias genotípicas usando
las aplicaciones arriba mencionadas.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN
El análisis SSCP del extremo 3’UTR del gen
SLC11A1 puso en evidencia la presencia
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de diferentes patrones polimórfi cos
correspondientes al microsatélite “A”. La
secuenciación de las muestras representativas
de cada grupo de análisis SSCP reveló que
los polimorfi smos observados se deben a la
variación en el número de unidades repetitivas
del dinucleótido GT. La secuencia consenso
que se generó a partir de las 16 secuencias
obtenidas mostró una identidad de 100% al ser
alineada con el segmento correspondiente en
la secuencia de referencia NM_001285694.1
depositada en NCBI RefSeq (Pruit t et al., 2004),
como se observa en la Figura 3.

Variabilidad genética del microsatélite GT
en la región “A” del extremo 3’UTR del gen
SLC11A1 en cabras Criollas
La distribución de genotipos para el microsatélite
“A” en la cabra Criolla, muestra la presencia de
seis genotipos (Cuadro 1), donde GT13/GT16 es
el más frecuente, de igual manera el alelo GT13
se presenta con mayor frecuencia (41,13%). Por
otra parte, los alelos GT11 y GT14 no están
presentes. Esto contrasta con lo reportado en
Grecia (Liandris et al., 2009; Korou et al., 2010;
Taka et al., 2013) donde se presentan con mayor

frecuencia los alelos GT15 y GT16 (34,06% y
38,77%, respectivamente) y el alelo GT13 se
presenta en el 7,98% de la población.
Así mismo, Vacca et al. (2011), al comparar
seis razas europeas reportan que el alelo
GT16 se presenta en 68,7% de los individuos,
mientras que el alelo GT13 no está presente en
ninguna de las razas estudiadas. La presencia
del alelo GT13 en la cabra Criolla venezolana
y su ausencia en seis razas europeas (Sarda,
Maltesa, Saanen, Alpina, Murciano-Granadina y
Nubian) revisadas por Vacca et al. (2011), pudiera
explicarse por el hecho de que la cabra Criolla
venezolana tiene gran infl uencia genética de las
cabras canarias y estas se mantuvieron aisladas
en sus respectivas islas por un periodo que se
mantuvo entre 1.500 y 1.800 años, durante el
cual tuvieron tiempo de adaptarse a su entorno
geográfi co y diferenciarse ampliamente del
tronco europeo (Capote et al., 2004).
No obstante, no hay estudios que involucren
la caracterización del extremo 3’UTR del gen
SLC11A1 en cabras canarias que permitan
validar o refutar la hipótesis anterior.

Figura 3. Alineamiento de la secuencia consenso con la secuencia de referencia
NM_001285694.1; esta referencia es una secuencia no redundante, acotada
y corregida depositada en la base de datos RefSeq (Pruitt et al., 2004) del
NCBI y se corresponde al transcrito de SLC11A1. “Score” se refi ere a la
calidad del alineamiento, un puntaje alto es mejor. “Expect” expresa el número
de alineamientos distintos con un “score” similar que se pueden presentar
aleatoriamente en una búsqueda, el valor más bajo que pueda tener “e” es mejor.
“Identities” se refi ere a la correspondencia punto a punto entre la búsqueda y la
referencia, mas porcentaje es mejor. “Gaps” hace referencia a los puntos de
no correspondencia entre la secuencia de búsqueda y la referencia, menor
porcentaje es mejor.
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Patrón SSCP
(bandas en gel)

Individuos
identifi cados Genotipo Frecuencia Alelo Frecuencia

D (3) 1 GT12/GT17 0,016 GT12 0,0161

B (3) 1 GT12/GT13 0,016 GT13 0,4113

A (2) 1 GT13/GT13 0,016 GT15 0,1452

F (4) 18 GT13/GT15 0,290 GT16 0,3306

E (4) 30 GT13/GT16 0,483 GT17 0,0081

C (3) 11 GT16/GT18 0,177 GT18 0,0887

Cuadro 1. Patrones SSCP, frecuencias genotípicas y alélicas del dinucleótido GT presente en el
microsatélite “A” del extremo 3’UTR del gen SLC11A1 en cabras Criollas.

En bovinos, el alelo GT13 del extremo 3’UTR del
gen SLC11A1 presenta la mayor frecuencia de
aparición y se ha reportado su asociación con
resistencia natural a la brucelosis (Barthel et al.,
2001). La alta proporción de este alelo en las
cabras Criollas representaría una oportunidad
para evaluar la asociación de este alelo del
gen SLC11A1 con la resistencia natural a la
brucelosis, lo cual pudiera tener un impacto
positivo en la salud pública, dando un valor
agregado a la raza para lograr su inclusión en
los planes de mejoramiento genético sanitario
de las razas foráneas comúnmente explotadas
en el país.
En el Cuadro 2 se presentan los resultados
del análisis genético–estadístico y se observa
que la prueba del equilibrio de Hardy-Weinberg
indica que el microsatélite “A” se encuentra
en desequilibrio, observándose un exceso de
heterocigotos (Ho:98,39%), de igual manera,
el índice de fi jación Fis toma un valor negativo
(-0,41) debido al exceso de heterocigotos
(Allendorf y Luikart, 2007) y esto puede indicar el
apareamiento entre individuos no consanguíneos,
situación esperada en esta población artifi cial
donde la intervención del hombre tiene como
estrategia disminuir la ganancia de endogamia
a través del tiempo. El contenido de información
polimórfi ca del microsatélite “A” (0,6390) revela
que este marcador es altamente informativo
para esta población y puede ser usado en
estudios poblacionales y de cartografía genética
relacionados con la cabra Criolla venezolana.

CONCLUSIONES
El microsatélite de la región “A” del extremo
3’UTR del gen SLC11A1 analizado en este
trabajo resultó ser altamente polimórfi co lo que
indica una oportunidad para desarrollar estudios
de asociación de los alelos observados en la
cabra Criolla venezolana con la resistencia
natural a patógenos de interés en esta especie,
de acuerdo a los reportes de investigación
citados.
Por otra parte, sería conveniente revisar la
estructura genética del extremo 3’UTR del gen
SLC11A1 en la población de caprinos de raza
Canaria presentes en el país, puesto que esta
raza además de contribuir al origen de las cabras
Criollas venezolanas, también resulta ser uno
de los grupos foráneos con mayor presencia e
impacto en la producción caprina de Venezuela.
En lo referente a la variabilidad genética, este
estudio muestra que a pesar de ser una población
reducida, las cabras Criollas venezolanas
muestran un alto grado de heterocigosidad y
variabilidad genética, resultado de la colección
de individuos provenientes de diversos rebaños
tipifi cados como criollos, como parte del
programa de conservación y rescate del recurso
genético que se desarrolla en el INIA-Lara.
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